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Supplemental Figure 1.  Structure and ligation efficiency of oligonucleotide-modified 
plasmids.  Primer extension was used to measure the ligation efficiency of each 
oligonucleotide-modified plasmid.



GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAGAGACTATCCACAAGGACAATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGAPrecise Join

GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAGAGACTATCCACAAGGACAATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA
GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAGAG ATCCACAAGGACAATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA
GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAAT TATCCACAAGGACAATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA
GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAGAGACT TCCACAAGGACAATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA
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37xAde+

Ade-

pTW423-34

YW465
Wild-Type

GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAGAGACTATCCACAAGGACAATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA20xAde+YW459
yku70Ä

GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAGAGACTATCCACAAGGACAATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGAPrecise Join

GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAGAGACTATCCACAAGGACAATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA20xAde+

Ade-

pTW423-313

YW465
Wild-Type

GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAGAGACTATCCACAAGGACAATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA20xAde+YW450
rad52Ä

 GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAGAGACTATCCACAAGGACAATATTTGTGACTTATG TATGCGCCTGCTCGA
 GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTA CCAATTGTAGAGACTATCCACAAGGACAATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA
 GATCTGTTAACGGTTTAGTG TTTCTTACCCAATTGTAGAGACTATCCACAAGGACAATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA
 GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAGAGACTATCCACAAGGACAATA TTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA
 GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAGAGACTATCCACAAGGACAATATTTGTGACTTATG TATGCGCCTGCTCGA
 GATCTGTTAACG TATAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAGAGACTATCCACAAGGACAATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA
 GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAGAGACTATCCACAAGGAC ATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA
 GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAGAGACTATCCACAAGGACAATATTTGTGACTT TGTTATGCGCCTGCTCGA
 GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAGAGACTATCCACAAGGACAATATTTGTGACT TGTTATGCGCCTGCTCGA
 GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAGAGACTATCCACAAGGACAATATTT TGACTTATG TATGCGCCTGCTCGA
 GATCTGTTAACGG TTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAGAGACTATCCACAAGGACAATATTTGTGACTTATG TATGCGCCTGCTCGA
 GATCTGTTAACGG TTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAGAGACTATCCACAAGGACAATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA
 GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAGAGACTATCCACA GGACAATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA
GATC TGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAGAGACTATCCACAAGGACAATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA
 GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAGA GACTATCCACAAGGACAATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA
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Supplemental Figure 2.  Sequence analysis of repair events.  Repaired joints were PCR-amplified 
and sequenced with flanking primers.  Vertical lines indicate the position of the overhangs, and 
underlined bases in the predicted join sequences indicate homology between the two overhangs.  
Nucleotides in red are deviations from the predicted sequence.

GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAGAGACTATCCACAAGGACAAT TTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA
GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAGAG TATCCACAAGGACAATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA
GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAGA ATCCACAAGGACAATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA
GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGT ATCCACAAGGACAATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA
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5x Failed PCR/Sequencing

GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAGAGACTATCCACAAGGACAATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGAPredicted Join

GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAGAGACTATCCACAAGGACAATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA
GATCTGTTAACGGTTTA TGTTTTCTTACCCAATTGTAGAGACTATCCACAAGGACAATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA
GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAGAGACTATCCACAAGGACAATATTTGTGACTTATGTTATGC CCTGCTCGA
GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAG CTATCCACAAGGACAATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA
GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAGAGAC TATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA
GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAG ACAAGGACAATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA
GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGT GGACAATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA
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GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAGAGACTATCCACAAGGACAATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA9xAde+YW459
yku70Ä

 GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAGA GACAATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA
 GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAG GACAATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA
 GATCTGTTAACGGT TTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA
 G ATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA
 GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCA---- GAC ATCCACAAGGAC ATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA
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GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAGAGACTATCCACAAGGACAATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGAPredicted Join

Ade-

pTW423-313/9

YW465
Wild-Type

 GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAGA GACAATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA
 GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTGTAG GACAATATTTGTGACTTATGTTATGCGCCTGCTCGA
 GATCTGTTAACGGTTTAGTGTTTTCTTACCCAATTG CGCCTGCTCGA

CTCGA
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