
6 SI  J. E. Anderson et al. 

 

        Chromosome 13, base 4,957,999                Chromosome 13, base 4,958,118 
Chromosome 13, base 4,971,990                Chromosome 13, base 4,972,101  

Wm82 reference genome (Gm13 position 4.958 Mb)              TGAAATAAGGTGGGAAAAAAAGAGAGGAACAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAA-TATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAGAT 
Wm82 reference genome (Gm13 position 4.972 Mb)              TGAAATAAGGTGGGAAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAAT--------TATGTAAAAGAT 
>ia3023_HWI-ST644:82:D0942ACXX:8:2104:10025:75565_13  ---------------------------AACAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAA-TATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAGAT 
>ia3023_HWI-ST644:82:D0942ACXX:8:2104:10025:75565_6  ---------------------------AACAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAA-TATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAGAT 
>ia3023_HWI-ST644:82:D0942ACXX:8:2203:10771:101268_11  TGAAATAAGGTGGGAAAAAAAGAGAGGAACAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAA-TATAATAAAAATAAATAAATAAATTA---------- 
>ia3023_HWI-ST644:82:D0942ACXX:8:2203:10771:101268_4  TGAAATAAGGTGGGAAAAAAAGAGAGGAACAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAA-TATAATAAAAATAAATAAATAAATTA---------- 
>ia3023_HWI-ST644:82:D0942ACXX:8:1104:8248:156764_10 TGAAATAAGGTGGGAAAAAAAGAGAGGAACAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAA-TATAATAAAAATAAATAAATAA-------------- 
>ia3023_HWI-ST644:82:D0942ACXX:8:1104:8248:156764_3  TGAAATAAGGTGGGAAAAAAAGAGAGGAACAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAA-TATAATAAAAATAAATAAATAA-------------- 
>ia3023_HWI-ST644:82:D0942ACXX:8:2105:17987:147980_2  TGAAATAAGGTGGGAAAAAAAGAGAGGAACAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAA-TATAATAAAAATAAATAAA----------------- 
>ia3023_HWI-ST644:82:D0942ACXX:8:2105:17987:147980_9  TGAAATAAGGTGGGAAAAAAAGAGAGGAACAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAA-TATAATAAAAATAAATAAA----------------- 
>ia3023_HWI-ST644:82:D0942ACXX:8:1103:4561:93164_15 -GAAATAAGGTGGGAAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAAT--------TATGTAAAAGAT 
>ia3023_HWI-ST644:82:D0942ACXX:8:1103:4561:93164_2  -GAAATAAGGTGGGAAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAAT--------TATGTAAAAGAT 
>ia3023_HWI-ST644:82:D0942ACXX:8:1205:6649:86620_17  ----ATAAGGTGGGAAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAAT--------TATGTAAAAGAT 
>ia3023_HWI-ST644:82:D0942ACXX:8:1205:6649:86620_3  ----ATAAGGTGGGAAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAAT--------TATGTAAAAGAT 
>ia3023_HWI-ST644:82:D0942ACXX:8:2204:3786:79924_18  -------AGGTGGGAAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAAT--------TATGTAAAAGAT 
>ia3023_HWI-ST644:82:D0942ACXX:8:2204:3786:79924_4  -------AGGTGGGAAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAAT--------TATGTAAAAGAT 
>ia3023_HWI-ST644:82:D0942ACXX:8:2104:9943:110879_19  ---------------------GAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAAT--------TATGTAAAAGAT 
>ia3023_HWI-ST644:82:D0942ACXX:8:2104:9943:110879_5  ---------------------GAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAAT--------TATGTAAAAGAT 
>U03-100612_HWI-ST644:82:D0942ACXX:4:2204:13349:126223_25  ---------GTGGGAAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAAT--------TATGTAAAAGAT 
>U03-100612_HWI-ST644:82:D0942ACXX:4:2204:13349:126223_6  ---------GTGGGAAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAAT--------TATGTAAAAGAT 
>U03-100612_HWI-ST644:82:D0942ACXX:4:2208:18580:43845_8  ----------------AAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGTTTAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAGAT 
>U03-100612_HWI-ST644:82:D0942ACXX:4:2208:18580:43845_4  ----------------AAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGTTTAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAGAT 
>U03-100612_HWI-ST644:82:D0942ACXX:4:1306:10063:8441_23  TGAAATAAGGTGGGAAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAATAAAT------------ 
>U03-100612_HWI-ST644:82:D0942ACXX:4:1108:18419:111078_22  TGAAATAAGGTGGGAAAAAAAGAGAGGACCAAAGGAAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAGTTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAA----------------- 
>U03-100612_HWI-ST644:82:D0942ACXX:4:2101:18090:134274_21  TGAAATAAGGTGGGAAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAA------------------ 
>U03-100612_HWI-ST644:82:D0942ACXX:4:2104:19298:96645_24  -------AGGTGGGAAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAGTTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAG-- 
>U03-100612_HWI-ST644:82:D0942ACXX:4:2104:19298:96645_5  -------AGGTGGGAAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAGTTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAG-- 
>U03-100612_HWI-ST644:82:D0942ACXX:4:1107:4780:56923_7  ------------GGAAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAA-TATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAGA- 
>U03-100612_HWI-ST644:82:D0942ACXX:4:1107:4780:56923_3  ------------GGAAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAA-TATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAGA- 
>U03-100612_HWI-ST644:82:D0942ACXX:4:2103:14623:34884_6  ---------GTGGGAAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAA-TATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAGAT 
>U03-100612_HWI-ST644:82:D0942ACXX:4:2103:14623:34884_2  ---------GTGGGAAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAA-TATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAGAT 
>U03-100612_HWI-ST644:82:D0942ACXX:4:2102:1635:103383_5  TGAAATAAGGTGGGAAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAA-TATAATAAAAATAAATAAATAAATT----------- 
>U03-100612_HWI-ST644:82:D0942ACXX:4:2102:1635:103383_1  TGAAATAAGGTGGGAAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAA-TATAATAAAAATAAATAAATAAATT----------- 
>LG05-4292_HWI-ST644:82:D0942ACXX:3:1208:19405:40209_22  ------------------AAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAAT--------TATGTAAAAGAT 
>LG05-4292_HWI-ST644:82:D0942ACXX:3:1208:19405:40209_3  ------------------AAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAAT--------TATGTAAAAGAT 
>LG05-4292_HWI-ST644:82:D0942ACXX:3:2301:7047:141771_21  ----------------AAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAGAATATAATAAAAATAAATG-------TATGTAAAAGAT 
>LG05-4292_HWI-ST644:82:D0942ACXX:3:2301:7047:141771_2  ----------------AAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAGAATATAATAAAAATAAATG-------TATGTAAAAGAT 
>LG05-4292_HWI-ST644:82:D0942ACXX:3:1201:20454:24118_20  --------------AAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAGAT 
>LG05-4292_HWI-ST644:82:D0942ACXX:3:1201:20454:24118_1  --------------AAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAGAT 
>LG05-4292_HWI-ST644:82:D0942ACXX:3:1207:13788:86797_2  -----------GGGAAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAGAT 
>LG05-4292_HWI-ST644:82:D0942ACXX:3:1207:13788:86797_2  -----------GGGAAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAGAT 
>LG05-4292_HWI-ST644:82:D0942ACXX:3:2203:16488:121802_5  ----------------------------CCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAGAT 
>LG05-4292_HWI-ST644:82:D0942ACXX:3:2302:16874:46443_3  ---------------AAAAAAGAGGGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATTAAATAAATTATGTAAAAGA 
>LG05-4292_HWI-ST644:82:D0942ACXX:3:2302:16874:46443_3  ---------------AAAAAAGAGGGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATTAAATAAATTATGTAAAAGA 
>LG05-4292_HWI-ST644:82:D0942ACXX:3:1303:2742:152899_1  TGAAATAAGGTGGGAAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAAGTATAATAAAAATAAATAAATAAATTA--------- 
>LG05-4292_HWI-ST644:82:D0942ACXX:3:1303:2742:152899_1  TGAAATAAGGTGGGAAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAAGTATAATAAAAATAAATAAATAAATTA--------- 
>LG92-1255_HWI-ST644:82:D0942ACXX:5:2201:10743:90023_28  --------------------AGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAAT--------TATGTAAAAGAT 
>LG92-1255_HWI-ST644:82:D0942ACXX:5:2201:10743:90023_2  --------------------AGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAAT--------TATGTAAAAGAT 
>LG92-1255_HWI-ST644:82:D0942ACXX:5:1205:1084:156278_6  TGAAATAAGGTGGGAAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAANNNNNNNNNNNNTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAATAAAT------------ 
>LG92-1255_HWI-ST644:82:D0942ACXX:5:1205:1084:156278_1  TGAAATAAGGTGGGAAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAANNNNNNNNNNNNTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAATAAAT------------ 
>Maverick_HWI-ST644:82:D0942ACXX:2:1107:10237:173209_19  -------------------------GGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAAT--------TATGTAAAAGAT 
>Maverick_HWI-ST644:82:D0942ACXX:2:1107:10237:173209_3  -------------------------GGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAAT--------TATGTAAAAGAT 
>Maverick_HWI-ST644:82:D0942ACXX:2:1304:13533:166878_1  -----------GGGAAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAGAT 
>Maverick_HWI-ST644:82:D0942ACXX:2:1304:13533:166878_17  -----------GGGAAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAGAT 
>Maverick_HWI-ST644:82:D0942ACXX:2:2203:3415:95952_1  ----------------------------CCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAGAT 
>LG05-4317_HWI-ST644:82:D0942ACXX:3:2305:10811:110134_7  ----------------AAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTACAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAGAT 
>LG05-4317_HWI-ST644:82:D0942ACXX:3:2305:10811:110134_2  ----------------AAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTACAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAGAT 
>LG05-4317_HWI-ST644:82:D0942ACXX:3:1302:4352:117760_8  ---------------------GAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACATATTTAAATGGGGAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAATACAATTATGTAAAAGAT 
>LG05-4317_HWI-ST644:82:D0942ACXX:3:1302:4352:117760_3  ---------------------GAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACATATTTAAATGGGGAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAATACAATTATGTAAAAGAT 
>LG05-4317_HWI-ST644:82:D0942ACXX:3:2304:19937:200312_6  ----------------AAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAA-TATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAGAT 
>LG05-4317_HWI-ST644:82:D0942ACXX:3:2304:19937:200312_1  ----------------AAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAA-TATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAGAT 
>LG94-1128_HWI-ST644:82:D0942ACXX:5:2105:1437:137878_3 ---------------------GAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAGAT 
>LG94-1128_HWI-ST644:82:D0942ACXX:5:2105:1437:137878_16  ---------------------GAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAGAT 
>LG94-1128_HWI-ST644:82:D0942ACXX:5:2206:2466:97001_15 --------------AAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAGAT 
>LG94-1128_HWI-ST644:82:D0942ACXX:5:2206:2466:97001_2  --------------AAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAGAT 
>LG94-1128_HWI-ST644:82:D0942ACXX:5:1104:8623:151554_5  -------------------------GGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAGAT 
>LG94-1128_HWI-ST644:82:D0942ACXX:5:1104:8623:151554_2  -------------------------GGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAGAT 
>LG94-1128_HWI-ST644:82:D0942ACXX:5:2104:12935:16986_4  ---------------AAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAG-- 
>LG94-1128_HWI-ST644:82:D0942ACXX:5:2104:12935:16986_1  ---------------AAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAG-- 
>LG94-1128_HWI-ST644:82:D0942ACXX:5:2104:11815:87370_4  ---------------------------ACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAGAT 
>LG94-1128_HWI-ST644:82:D0942ACXX:5:1105:15209:77422_1  TGAAATAAGGTGGGAAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAGTTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAA----------------- 
>LG94-1128_HWI-ST644:82:D0942ACXX:5:1105:15209:77422_14  TGAAATAAGGTGGGAAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAGTTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAA----------------- 
>S06-13640_HWI-ST644:82:D0942ACXX:2:1308:12350:35135_1  ---------------------------ACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAGAT 
>S06-13640_HWI-ST644:82:D0942ACXX:2:2208:1805:34393_2  ---------------------------ACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAATAAATTATGTAAAAGAT 
>LD02-9050_HWI-ST644:82:D0942ACXX:2:2207:9135:62609_1  TGAAATAAGGTGGGAAAAAAAGAGAGGACCAAAGGTAGAGTAAAAATATGTTATTTAAATATACAGAATTAAGAGAGAAATTTATAGAAAAATTCTCTCCACTTATTTAAATGGGTAAAAAAAATATAATAAAAATAAATAAATAAATTA---------- 

 

Figure S4   Sequence‐based evidence for tandem repeats at a ~14‐kb interval containing Glyma13g04670.  The reference genome sequence of Wm82 exhibits two highly 
conserved regions, positioned at approximately 4.958 MB and 4.972 MB, respectively, on chromosome 13 (positions are from the version 1 genome assembly).  The top two 
rows of the alignment show the similarity between these regions, with polymorphic bases shaded in blue or red, respectively.  Sequence reads from IA3023, which CGH and 
resequencing analyses indicate have only one copy of Glyma13g04670, exhibits only the parental haplotype.  For eight lines that CGH and resequencing analyses indicate have 
more than one copy of Glyma13g04670, reads are identified that start with the 4.972 MB haplotype and end with the 4.958 MB haplotype.  This suggests that at least some of 
the amplification of the Glyma13g04670 gene is caused by tandem repeats of this ~14‐kb unit. 
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