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MCF7-specific FOXA1 binding sitesA

caagcttgcaaagaaggatttttataccacatgtatcctttccaatatgatggtaacaaagaatgggagaccctattt

cccttggttataccattgacttagctgctatctgagaataataatgtctgcattgcctcctcctgtcttcaataaatattaa

gttgctgctatacctcataggattattgtgaacaatcaaagagagaccccaaaaaagtagtatgaagtagtcccatt

atcataaaaacaaaggtctttgaaaggacagatagggataatgatcccaaaacatagttgaggacactttcttcttt

aatgaacttatttactctcattcctttggttcctaaagggaagataacctcagtagcttgttttcccagcctttccttttatttg

tccctttggataggaaaaacctgttctgaattactcaaatatgcctagaactcaaaagcatgcttgtgattatgcccctt

tacacatttaatgtggaaaaacctcactaacaagaaaataggcctgcttggagataataagctcccttcctcctgtg

gtctcagtacatccaCGtgttgctccctcactcctttgaggtgccCGcccctgcagctgccagcCGccctggtggt

gcagctcttcccaccctgaaatgcaccaacccctgaaatgcaaactctgggttgttgacattttctcaacaaaggg

aggaaatgtaagtaaatcaaggcaaacagaagtgactcaatctgctctaacagctttctattttatgacttggaatac

acaaagatagacaccagagatgaagcactgc 

tgaaaaagcttgcaaagcactcttagatctaccttcagataagaaatcaaagaatataaaacactgctcctttatac

ttttgggtttgtccatattagttttgtttccagaagcctggttaagtacatactgtataaatagctgttagctatgaagtaaat

gatttttCGttggataaatgcaaatttccagtcagtgttacctgttggacagctgcacttgagaggtatgactcactactt

cttcttggccactccatgtgagcactaaaattagatgaagaattaattatgttttgccagtgactctttggattaagatgt

gataacagatcttttggagtcaagggtacctgtgctaatatttatatagaagttttctcatttctagcaagttagatttttcc

actggataacaatgaatgtgctgtaccactagccCGaggtgaggaaaactctgaactacaaaaaacatgatccc

caaagtctgcttgcagtctccttacctgttttctctcatcagtaacagttctgcaagggccattttactatctaagtagaa

acctataagcacttgacatttgttctgctgagaaatgcactgagactaatttcaccaggtagggaataatctggtcac

ctattttgggc 

agctgggaccatgcaattaggaaaagagggtgtgggaatctccaggcccctggcagggggccaggacaaaca

gacaactgattagcactgaggtctgtgagtgagacctaagctgctctgttacccacccagggggctgagagccaa

tggggctgggctgtatcCGagcagaggtgggagaggaggcagtCGaccaagaggcagggtgggatggggtg

gggggcaccccaggtgctgccctcctccCGtgctgcatgtaggaggctgcaggtcaccttgccctccctgcCGc

agcagaacaattaggaaatggatgcagttaatccctaagacaaacagggcttgagaaactgcaactcaactgg

agagaagagagctgtagggctaactcctcagccCGactcttatCGctccccatctctcatcCGgcacccagtctt

tcCGgctgggtggctgcacctccaagagggagaggaggaggaagCGaggggaccaatacactgggaggaa

gtgacctgaccagacctttgctctctaactcCGgctggacagaggcagcccagcagccccctagcatccatctg

gcttggggagtggtgccccagggcttatgagtgagctggaaccccatgtcctggaatccCGagtggctgtgactg

ctgactgatgcccccctccccacagttctggagagtggctcagc 

aaagcaattgtcccacatccaaattttgcattttgtccagttgatgtctctccttccctccaaaaaaaaaaaaaaaaa

aaaaagacaaaataaaaacaCGaagagctgcatcttgatcatcatggacagatacttttcagttaaaaagttgct

ggtagtctgagttcacttacttggagtatggactaaggaggggaaagcaaagagatgCGacatcagcagcaga

aagcctgCGacaCGgcagctctgctcagttttctcCGtggggaaagatCGgaacacttacaaatgagaaCGg

gactttaagtagatagtatgcaatggaaaactgagcCGgcaacagtacttaatgctggttttctcaataaaatcatttt

gctgtgtaaaCGCGcttataatggggatctgttatgagtctcaggcaggCGacatgaaagcCGgcctttcaaaa

tctgattaggtggataatgtttgcaaacatgaCGcctggcaaaacCGgtctgattctaaggtaaactcattttggac

ataactgatgtctcactgagacagcttttcaaagcatgtctgcaaacacCGgaccccCGgggaCGgtgCGtg

CGtgtaggggagggaaattccagggtttcatatatcaagatgacacaccCGctgcacacttctcttagaaagtca

CGaCGcacagtactgtgCGtcacaggtattgagaaacaccaccatagagtcaattgactttgtttaacctataac

cttttttcctcccacatagtaggtagtaacatcacaCGgaaacagtgctctgaagacattctggacacatCGtatac

agcacagccattcaaatcaaCGgcaacagaaCGcaCGaagaacctggttttctttcaaagcatgagcagttct

cattttacaacatgtgttttaacataattcagaaagtgcaatctttgcatgacaaccagataattctcaaaggttactag

tgagctgataaaattaaCGtttggcaaggaggtcatggtttacaggtaggctgtcCGct 

1

2

4

6
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LNCaP-specific FOXA1 binding sitesB
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aggcaagcccaagtgactaagaatcacaccctgtctcttaggcacttaaatttattacacaatgagtttacagccta

ggtaaacatttatttaaagggattctatgtttcagattttgtcacataaatcctaaattatctcCGaagaaatagaattgc

tctaagaaCGaagagattccttgtcaccatccttagcaactattttgttactacaaccaactggaaggtttgactagta

caaagttgtttacagaagtgaaactcctatgttaacattacatatctataaaaatgtttcatttaatctctctgagccctat

ttcttccaCGgtagaatgactatagtaaaaaaattagtttaatttatctcagaggttttaaggatcaaatgagatcttaC

Gggtaaaaactctcaggtaaactgtaaagtattatgcaaaggtaagtaactattatcttatttggaggaatacaattct

tgaaatacaaacagttcctttggggaa 

aagcacttgaaaagaattacatgggattaaattaaccctaaactttccctagttttccaacttatatgatgaaaatatttt

atattttcagatacatttcaaacatcttcatggaggaaaataaacaaattaacaaaatctattccatttattcaataaaa

atccataaaatccaaCGgttaatatcatagtcattgttgtccatcttggccccaaatcaggaaattcCGtgtgcCGt

cttttcatcttctCGaggctgtgctagtgccagccatgtgaacagtcctcttttgttagcacagtgttgtttacacagtga

cttctgctcccaggaccacacagtgtcaccaacaaatccctgtcaatcatcacttctaatgaaaaagacatgctga

agttttattaagtggagaatcatgttatttccctaactctttctcagcattcaaatgggaacaggtaatgcttcagtatgct

ttctcacacaaaCGttggatttcttccatgcctgctggtcatagctctgtgttgtgttgtttttctgtttgattgggattttaaaa

aacacacaaataagaggaactctactctcttacatttttaagtgcacagtacagaattgttaactatatacacattgtt

atgtagtagatctctggaacttgttcatcttgcatgactgtaattctatatccattgaacagcaacactggggcttttgac  

ctgtcatgtgcagcctttttatgagaatcttacttcaaagtaaaaaaaaaaaaatctctcctaagggaagggaggaa

acaggtaataaactttccatctatttccatgctgaaagctattatgctatacaaataatcctacattcatctggtttacag

aaagcagaataaatgcagcataaggactagcaggcatattttcctaaagCGctccaccatgaattataagcatcc

actaacaatgatcccttgcttgtggaagaatgctcacaaatcatcttttcaaatataggaCGcttgtctgcattcaaga

ggtttatgtttgtgatcacagcttttCGtttggtccagttttttcttctctcatttggtaaatatgataacatgttgataaagtat

gaagtaagttccactgacagtgttttcccttggcatcctgggaagtgatctgtttaggttggctgtacaaaatctatttact

cagcaaacctaattttagctaaggaccaatgaatatgtatattgaaatgacaccactgtttgccaacaatgtcaggct

atcttgccagatcaggatgcacagacCGaacaagatgtgaaatattaaggcacatcagaagttttaattcttttaca

aagggagggaaaaagcagtcacttgggaactcagaaagtaataactcatttacttgagaaatattcaaagcaaat

ttaatcttctcttttttctacctattcaaggaataattgtcttctttatctattcctcaccctctacacagccttttcctctgtaac

tattgcaatatactatttaaaaccccacattttaaagtcatttaaacttttcattttcacttatggttaatatatatatatatttttt

tgagatggagtctcattccattgcccag 

agggtgttcatggtgtggatgtcttatctgggactctgagctcaaggcatagtgcattcCGccaggttctgaacactct

gtgcaaCGcccctgctgctcacctgcagtctaacttcagtgcaatttatgtgaacagcactttaacaaggtttttcctg

aagcaacaacagcagaacactaataCGgggctcactgtggaccCGcttccctccaccaCGccaggCGtcc

agatcccactctcttcagagatgcCGcttttgaccctccctggagcagccagtaggatctgcctcccttcccccag

cacccaCGgccacactaagcagcccctgctgcctccCGggtgggtctcCGcagtgtgcacCGtaagggcca

gtctgcctgtacatcccagcccagccacaCGccatgccaggtacacagcaggtgcccctggaagaggagCGt

ctaaagataacacaacaagataacaaggaggaCGcCGcctgcctaaCGtgtaaataacagccCGttccctg

cataccttCGtgtggagcttggccaactgtttctcatCGagactggcttgtttatacaccCGcttcttgtatCGaaact

ggcacagaaaacaaaaaagagagagaaaacaagtcaatacttctcagagttgttcagagggaaaaCGggcc

ttttccttggctatgtcacagaagaCGgggaaccccacagcaaacttccagttttaaataaatgactggtatttgcac

cccagagcctacaacatcctcagcatcacttttgtcaagattctgtagcagtttagctaaaaagccatataaagaaa

caggagcaaggggaagggaagatcctgcaggtgagaagctgggaggtctccctccCGgtgacCGgctcccc

agctaactgagtggttatggttcctcccaggggaatggatcagcccttggcaaggcatttttggtaaatgaggatgct

gcttcaaacaccaggtttttctcctacattgtccacctttgttaaaacacaccctaaaagcctgggctgggaaaggc

cccacctcctgtactcctgcaacctctgcccagatCGctgaagccactgtttttccctccaaa 
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