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GTATCTAACGGCAATGTCGGTCAACATAAAGTCCTTACCAATGGGACACACGGGTCTIATGTCTGATCTGAACAGACAAGAGTCGGAAGAAGACCCTGAAAGCATTAACCATGACGGAGACETCAIIAGAGCTCAACACACACATCAAAGGTGAG
GTATCTAACGGCAATGTCGGTCAACATAAAGTCCTTACCAATGGGACACACGGGTCTGTGTCTGATCTGAACAGGCAAGAGTCGGAAGAAGACCCTGAAAGCATTAACCATGACGGAGACGTCACAGAGCTCAACACACACATCAAAGGTGAG
GTATCTAACGGCAATGTCGGTCAACATAAAGTCCTTACCAATGGGACACACGGGTCTIATGTCTGATCTGAACAGIACAAGAGTCGGAAGAAGACCCTGAAAGCATTAACCATGACGGAGACIMTCAIIAGAGCTCAACACACACATCAAAGGTGAG
GTATCTAACGGCAATGTCGGTCAACATAAAGTCCTTACCAATGGGACACACGGGTCTGTGTCTGATCTGAACAGGCAAGAGTCGGAAGAAGACCCTGAAAGCATTAACCATGACGGAGACGTCACAGAGCTCAACACACACATCAAAGGTGAG
GTATCTAACGGCAATGTCGGTCAACATAAAGTCCTTACCAATGGGACACACGGGTCTGTGTCTGATCTGAACAGGCAAGAGTCGGAAGAAGACCCTGAAAGCATTAACCATGACGGAGACGTCACAGAGCTCAACACACACATCAAAGGTGAG
GTATCTAACGGCAATGTCGGTCAACATAAAGTCCTTACCAATGGGACACACGGGTCTIATGTCTGATCTGAACAGACAAGAGTCGGAAGAAGACCCTGAAAGCATTAACCATGACGGAGACETCAIIAGAGCTCAACACACACATCAAAGGTGAG
GTATCTAACGGCAATGTCGGTCAACATAAAGTCCTTACCAATGGGACACACGGGTCTGTGTCTGATCTGAACAGGCAAGAGTCGGAAGAAGACCCTGAAAGCATTAACCATGACGGAGACGTCACAGAGCTCAACACACACATCAAAGGTGAG
GTATCTAACGGCAATGTCGGTCAACATAAAGTCCTTACCAATGGGACACACGGGTCTIATGTCTGATCTGAACAGACAAGAGTCGGAAGAAGACCCTGAAAGCATTAACCATGACGGAGACETCAITAGAGCTCAACACACACATCAAAGGTGAG
GTATCTAACGGCAATGTCGGTCAACATAAAGTCCTTACCAATGGGACACACGGGTCTIATGTCTGATCTGAACAGACAAGAGTCGGAAGAAGACCCTGAAAGCATTAACCATGACGGAGACETCATIAGAGCTCAACACACACATCAAAGGTGAG

GTATCTAACGGCAATGTCGGTCAACATAAAGTCCTTACCAATGGGACACACGGGTCTGTGTCTGATCTGAACAGGCAAGAGTCGGAAGAAGACCCTGAAAGCATTAACCATGACGGAGACGTCACAGAGCTCAACACACACATCAAAGGTGAG —
GTATCTAACGGCAATGTCGGTCAACATAAAGTCCTTACCAATGGGACACACGGGTCTGTGTCTGATCTGAACAGGCAAGAGTCGGAAGAAGACCCTGAAAGCATTAACCATGACGGAGACGTCACAGAGCTCAACACACACATCAAAGGTGAG
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GAAAAAGAGTTATATACATAACTAAGACTTCATGCATTATTTTAAAAGTAAGATCCTGAACACACTATCAGTAGTTGTCTGAACTTAAATTCTTAAAGACTCAATGTCTTGCATGTGAAACAGAAGATGTGTCCAGTTCTCACCATGTGGCCA
GAAAAAGAGTTATA-ACATAACTAAGACTTCATGCATTATTTTAAAAGTAAGATCCTGAACACACTATCAGTAGTTGTCTGAACTTAAATTCTTAAAGACTCAATGTCTTGCATIATGAAACAGAAGATGTGTCCAGTTCTCACCATGTGGCCA
GAAAAAGAGTTATATACATAACTAAGACTTCATGCATTATTTTAAAAGTAAGATCCTGAACACACTATCAGTAGTTGTCTGAACTTAAATTCTTAAAGACTCAATGTCTTGCATGTGAAACAGAAGATGTGTCCAGTTCTCACCATGTGGCCA
GAAAAAGAGTTAT--ACATAACTAAGACTTCATGCATTATTTTAAAAGTAAGATCCTGAACACACTATCAGTAGTTGTCTGAACTTAAATTCTTAAAGACTCAATGTCTTGCATIATGAAACAGAAGATGTGTCCAGTTCTCACCATGTGGCCA
GAAAAAGAGTTAT--ACATAACTAAGACTTCATGCATTATTTTAAAAGTAAGATCCTGAACACACTATCAGTAGTTGTCTGAACTTAAATTCTTAAAGACTCAATGTCTTGCATIATGAAACAGAAGATGTGTCCAGTTCTCACCATGTGGCCA

GAAAAAGAGTTATATACATAACTAAGACTTCATGCATTATTTTAAAAGTAAGATCCTGAACACACTATCAGTAGTTGTCTGAACTTAAATTCTTAAAGACTCAATGTCTTGCATGTGAAACAGAAGATGTGTCCAGTTCTCACCATGTGGCCA —
GAAAAAGAGTTAT--ACATAACTAAGACTTCATGCATTATTTTAAAAGTAAGATCCTGAACACACTATCAGTAGTTGTCTGAACTTAAATTCTTAAAGACTCAATGTCTTGCATIATGAAACAGAAGATGTGTCCAGTTCTCACCATGTGGCCA

GAAAAAGAGTTAT--ACATAACTAAGACTTCATGCATTATTTTAAAAGTAAGATCCTGAACACACTATCAGTAGTTGTCTGAACTTAAATTCTTAAAGACTCAATGTCTTGCATIATGAAACAGAAGATGTGTCCAGTTCTCACCATGTGGCCA L
GAAAAAGAGTTATATACATAACTAAGACTTCATGCATTATTTTAAAAGTAAGATCCTGAACACACTATCAGTAGTTGTCTGAACTTAAATTCTTAAAGACTCAATGTCTTGCATGTGAAACAGAAGATGTGTCCAGTTCTCACCATGTGGCCA \
GAAAAAGAGTTATATACATAACTAAGACTTCATGCATTATTTTAAAAGTAAGATCCTGAACACACTATCAGTAGTTGTCTGAACTTAAATTCTTAAAGACTCAATGTCTTGCATGTGAAACAGAAGATGTGTCCAGTTCTCACCATGTGGCCA

310 320 330 340 350 360 370 380 390 400 410 420 430 440 450

BSB

TC
BT_maternal_parent
BT_paternal_parent
BTF3_recombination_1
BTF3_recombination_2
TB_maternal_parent
TB_paternal_parent
TBF1_recombination-1
TBF1_recombination-2
TBF1_recombination-3
TBF3_recombination

GCGA ACTGT TATCG TTTGG AAGAA CAGATT TGTCC ATAAT TTAT CAGG TCACA GAAAT CAAAA
GIIGATTCGGACAGCGAGGTGTACTGTGACTCTATCGACCAGTTTGGTGGAGAAGAAGTAAGCAGATTTTTATGTCCTAAACATAATTTACMTTATGCTGAGAAGTTIAAGATACAGGTGTGGTCACATTCGTGAAATTTTGGCAAAATGTTGTG
GCGATTCGGACAGCGAGGTGTACTGTGACTCTATCGACCAGTTTGGTGGAGAAGAAGTAAGCAGATTTTTATGTCCTAAACATAATTTACTTTATGCTGAGAAGTTCAGATACAGGTGTGGTCACATTCGTGAAATTTTGGCAAAATGTTGTG
GIIGATTCGGACAGCGAGGTGTACTGTGACTCTATCGACCAGTTTGGTGGAGAAGAAGTAAGCAGATTTTTATGTCCTAAACATAATTTACMTTATGCTGAGAAGTTINAGATACAGGTGTGGTCACATTCGTGAAATTTTGGCAAAATGTTGTG
GCGATTCGGACAGCGAGGTGTACTGTGACTCTATCGACCAGTTTGGTGGAGAAGAAGTAAGCAGATTTTTATGTCCTAAACATAATTTACTTTATGCTGAGAAGTTCAGATACAGGTGTGGTCACATTCGTGAAATTTTGGCAAAATGTTGTG —
GIGATTCGGACAGCGAGGTGTACTGTGACTCTATCGACCAGTTTGGTGGAGAAGAAGTAAGCAGATTTTTATGTCCTAAACATAATTTACMTTATGCTGAGAAGTTCAGATACAGGTGTGGTCACATTCGTGAAATTTTGGCAAAATGTTGTG
GIIGATTCGGACAGCGAGGTGTACTGTGACTCTATCGACCAGTTTGGTGGAGAAGAAGTAAGCAGATTTTTATGTCCTAAACATAATTTACETTATGCTGAGAAGT TIAAGATACAGGTGTGGTCACATTCGTGAAATTTTGGCAAAATGTTGTG —
GCGATTCGGACAGCGAGGTGTACTGTGACTCTATCGACCAGTTTGGTGGAGAAGAAGTAAGCAGATTTTTATGTCCTAAACATAATTTACTTTATGCTGAGAAGTTCAGATACAGGTGTGGTCACATTCGTGAAATTTTGGCAAAATGTTGTG
GIIGATTCGGACAGCGAGGTGTACTGTGACTCTATCGACCAGTTTGGTGGAGAAGAAGTAAGCAGATTTTTATGTCCTAAACATAATTTACET TATGCTGAGAAGT TIRAGATACAGGTGTGGTCACATTCGTGAAATTTTGGCAAAATGTTGTG
GEIGATTCGGACAGCGAGGTGTACTGTGACTCTATCGACCAGTTTGGTGGAGAAGAAGTAAGCAGATTTTTATGTCCTAAACATAATTTACETTATGCTGAGAAGTTIAAGATACAGGTGTGGTCACATTCGTGAAATTTTGGCAAAATGTTGTG

GCGATTCGGACAGCGAGGTGTACTGTGACTCTATCGACCAGTTTGGTGGAGAAGAAGTAAGCAGATTTTTATGTCCTAAACATAATTTACTTTATGCTGAGAAGTTCAGATACAGGTGTGGTCACATTCGTGAAATTTTGGCAAAATGTTGTG
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GCGATTCGGACAGCGAGGTGTACTGTGACTCTATCGACCAGTTTGGTGGAGAAGAAGTAAGCAGATTTTTATGTCCTAAACATAATTTACTTTATGCTGAGA- - - - - —-—-—-—-- AGGTGTGGTCACATTCGTGAAATTTTGGCAAAATGTTGTG T
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GAC TTGGT TCTGT GTCAA AAGC CTGT ATGTT ATTCC TCAGA JTCCAT T TTGA TTGAC GCATG TI1CCT TCGTT]
GACAAAGGTTGGTCATTATCTIRTTGT - - - -CAATAGTGAAGCAATGACCAAACAGCTTTCTGTTGAACATGTTGTGAAATTCCCAATATCAGATTTCATCCATGCAAATTTGACCATATTGACCATATGCATGGATACTTCCTGGTTTTHMITT —
GACAAAGGTTGGTCATTATCTGTTGTGTGTCAATAGTGAAGCAATGACCAAACAGCTTTCTGTTGAACATGTTGTGAAATTCCCAATATCAGATTTCATCCATGCAAATTTGACCATATTGACCATATGCATGGATACTTCCTGGTTTTCGTT |
GACAAAGGTTGGTCATTATCTITTGT - - - -CAATAGTGAAGCAATGACCAAACAGCTTTCTGTTGAACATGTTGTGAAATTCCCAATATCAGATTTCATCCATGCAAATTTGACCATATTGACCATATGCATGGATACTTCCTGGTTTTIMITT ~—
GACAAAGGTTGGTCATTATCTGTTGTGTGTCAATAGTGAAGCAATGACCAAACAGCTTTCTGTTGAACATGTTGTGAAATTCCCAATATCAGATTTCATCCATGCAAATTTGACCATATTGACCATATGCATGGATACTTCCTGGTTTTIRATT
GACAAAGGTTGGTCATTATCTRTTGT - - - -CAATAGTGAAGCAATGACCAAACAGCTTTCTGTTGAACATGTTGTGAAATTCCCAATATCAGATTTCATCCATGCAAATTTGACCATATTGACCATATGCATGGATACTTCCTGGTTTTHGTT
GACAAAGGTTGGTCATTATCTRTTGT - - - -CAATAGTGAAGCAATGACCAAACAGCTTTCTGTTGAACATGTTGTGAAATTCCCAATATCAGATTTCATCCATGCAAATTTGACCATATTGACCATATGCATGGATACTTCCTGGTTTTAMITT
GACAAAGGTTGGTCATTATCTGTTGTGTGTCAATAGTGAAGCAATGACCAAACAGCTTTCTGTTGAACATGTTGTGAAATTCCCAATATCAGATTTCATCCATGCAAATTTGACCATATTGACCATATGCATGGATACTTCCTGGTTTTCGTT
GACAAAGGTTGGTCATTATCTRTTGT - - - -CAATAGTGAAGCAATGACCAAACAGCTTTCTGTTGAACATGTTGTGAAATTCCCAATATCAGATTTCATCCATGCAAATTTGACCATATTGACCATATGCATGGATACTTCCTGGTTTTCGTT
GACAAAGGTTGGTCATTATCTIRTTGT - - --CAATAGTGAAGCAATGACCAAACAGCTTTCTGTTGAACATGTTGTGAAATTCCCAATATCAGATTTCATCCATGCAAATTTGACCATATTGACCATATGCATGGATACTTCCTGGTTTTCGTT
GACAAAGGTTGGTCATTATCTGTTGTGTGTCAATAGTGAAGCAATGACCAAACAGCTTTCTGTTGAACATGTTGTGAAATTCCCAATATCAGATTTCATCCATGCAAATTTGACCATATTGACCATATGCATGGATACTTCCTGGTTTTRRATT
GACAAAGGTTGGTCATTATCTGTTGTGTGTCAATAGTGAAGCAATGACCAAACAGCTTTCTGTTGAACATGTTGTGAAATTCCCAATATCAGATTTCATCCATGCAAATTTGACCATATTGACCATATGCATGGATACTTCCTGGTTTTCGTT
620 630 640 650 660 670 680 690 700 710 720 730 740 750 760 -

620 624 634 644 654 664 674 684 694 704 714 724 734 744 754

BSB AAGCCAGCT Tkl TTTGGCTTAGCTGT TAGCTTTCGTTCTGTACATTGACACAAAACCATCAATGATTGACTTTTTAATGT TGTATTTATATTTTAATGCAGT TATCACACTTGCCTAATTTGC TAATAAACAGT TTTATTGATTGCAATES
TC AAGCCAGCT THIE@NIT TH@XE TEARCTGTTAGCTTTCGTTCTGTACATIGACACAAAACCATCAATAET TGACTTTTTAATGTTGTATTTATATTTTAATGCAGTTATCACACTTGCCTAATTTIACAATAAACAGTTTTATTGATTGCAAT *
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AAGCCAGCTT TTTGGCTTAGCTGTTAGCTTTCGTTCTGTACATTGACACAAAACCATCAATGATTGACTTTTTAATGT TGTATTTATATTTTAATGCAGTTATCACACTTGCCTAATTTGCTAATAAACAGTTTTATTGATTGCAAT *
AAGCCAGCT TN T TR@XE TEARCTGTTAGCTTTCGTTCTGTACATIMGACACAAAACCATCAATHETTGACTTTTTAATGTTGTATTTATATTTTAATGCAGTTATCACACTTGCCTAATTTIACEAATAAACAGTTTTATTGATTGCAAT *
AAGCCAGCT TN T TH@XE TEARCTGTTAGCTTTCGTTCTGTACATGACACAAAACCATCAATGATTGACTTTTTAATGTTGTATTTATATTTTAATGCAGTTATCACACTTGCCTAATTTGCTAATAAACAGTTTTATTGATTGCAAT *
AAGCCAGCT TN T TH@XE TEARCTGTTAGCTTTCGTTCTGTACATGACACAAAACCATCAATAET TGACTTTTTAATGTTGTATTTATATTTTAATGCAGTTATCACACTTGCCTAATTTIACMAATAAACAGTTTTATTGATTGCAAT *
AAGCCAGCT TEHEd-NIT TH@XE TEARCTGTTAGCTTTCGTTCTGTACATIGACACAAAACCATCAATAETTGACTTTTTAATGTTGTATTTATATTTTAATGCAGTTATCACACTTGCCTAATTTIACMAATAAACAGTTTTATTGATTGCAAT *
AAGCCAGCTT TTTGGCTTAGCTGTTAGCTTTCGTTCTGTACATTGACACAAAACCATCAATGATTGACTTTTTAATGTTGTATTTATATTTTAATGCAGTTATCACACTTGCCTAATTTGCTAATAAACAGTTTTATTGATTGCAAT *
AAGCCAGCT TEHHH@-NIT TW@XE TEAIRCTGTTAGCTETAATTCTGTACATGACACAAAACCATCAATGETTGACTTTTTAATGTTGTATTTATATTTTAATGCAGTTATCACACTTGCCTAATTTIACWAATAAACAGTTTTATTGATTGCAAT *
AAGCCAGCT Tl NI T TM@Xe TIEALNCTGTTAGC T TAATTCTGTACATIMGACACAAAACCATCAATAETTGACTTTTTAATGTTGTATTTATATTTTAATGCAGTTATCACACTTGCCTAATTTIACTEAATAAACAGTTTTATTGATTGCAAT _
AAGCCAGCT T NI T M@ Xe TIEAINCTGTTAGCTIETCGTTCTGTACATIMGACACAAAACCATCAATGATTGACTTTTTAATGTTGTATTTATATTTTAATGCAGTTATCACACTTGCCTAATTTGCTAATAAACAGTTTTATTGATTGCAAT
AAGCCAGCTT TTTGGCTTAGCTGTTAGCTTTCGTTCTGTACATTGACACAAAACCATCAATGATTGACTTTTTAATGT TGTATTTATATTTTAATGCAGTTATCACACTTGCCTAATTTIACWAATAAACAGTTTTATTGATTGCAAT §
770 780 790 800 810 820 830 840 850 860 870 880 890 300 910
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AAAGAIDAAGCTHATGGEAAA- - - ———-—-—-—-—-——— CGCGETETCTGTAATTAGACAIRASACACIECAACATTATTCCAGCACTTRAAATGTHAT T TERIARTGTGATGAIICAAAAACATTIETTTGTTCATCCTTCTGAGATTGTCCACATTTGTA ©
AAAGATGAAGCTAATGGGAACATTTGAATAAGAGACGCGTTATCTGTAATTAGACACAAACACACAACATTATTCCAGCACTTTAAATGTCATTTAAAGTGTGATGACCAAAAACATTATTTGTTCATCCTTCTGAGATTGTCCACATTTGTA |
AAAGAIAAGC THATGGAAACATTTGAATAAGAGACGCGETIETC TGTAATTAGACAIKASACACIECAACATTATTCCAGCACTTMAAATGTHAT T TRRIAR TG TGATGAINCAAAAACATTETTTGTTCATCCTTCTGAGATTGTCCACATTTGTA |
AAAGATGAAGCTAATGGGAACATTTGAATAAGAGACGCGTTATCTGTAATTAGACACAAACACACAACATTATTCCAGCACTTTAAATGTCATTTRRIARTGTGATGACCAAAAACATTATTTGTTCATCCTTCTGAGATTGTCCACATTTGTA |
AAAGADAAGCTHATGGEIAA-—-———-—-—-—---—--— CGCGETETCTGTAATTAGACAIKASACACIACAACATTATTCCAGCACT TWAAATGTHAT TTRRIAR TG TGATGAIACAAAAACATTIETTTGTTCATCCTTCTGAGATTGTCCACATTTGTA |
AAAGAIDAAGCTHATGGEAAA-—-———- - - - —-——— CGCGETETCTGTAATTAGACAIRCIEACACIEICAACATTATTCCAGCACT TMAAATGTHAT T TERIAIATGTGAT GAIACAAAAACATTIETTTGTTCATCCTTCTGAGATTGTCCACATTTGTA _
AAAGATGAAGCTAATGGGAACATTTGAATAAGAGACGCGTTATCTGTAATTAGACACAAACACACAACATTATTCCAGCACTTTAAATGTCATTTAAAGTGTGATGACCAAAAACATTATTTGTTCATCCTTCTGAGATTGTCCACATTTGTA

AAAGAIDAAGCTHATGEIAA-----—--------—-— CGCGETETCTGTAATTAGACACEMACACIECAACATTATTCCAGCACT TWAAATGTHAT T TEMIARTGTGATGACCAAAAACATTATTTGTTCATCCTTCTGAGATTGTCCACATTTGTA §
AAAGAIMAAGCTHATGEAAA- - - ———- - - - —-——— CGCGETETCTGTAATTAGACACASACACIECAACATTATTCCAGCACTTAAATGTHAT T TEMIAINTGTGATGACCAAAAACATTATTTGTTCATCCTTCTGAGATTGTCCACATTTGTA
AAAGATGAAGCTAATGGGAACATTTGAATAAGAGACGCGTTATCTGTAATTAGACACAAACACIECAACATTATTCCAGCACTTEAAATGTHATT TEIIAIRTGTGATGAIACAAAAACATTIETTTGTTCATCCTTCTGAGATTGTCCACATTTGTA |
AAAGAIMAAGCTHATGEAAA-----—--------—-— CGCGETETCTGTAATTAGACAUEEACACIECAACATTATTCCAGCACTTAAATGTHAT T TEMIALTGTGATGACCAAAAACATTATTTGTTCATCCTTCTGAGATTGTCCACATTTGTA |

920 930 940 950 960 970 980 990 1,000 1,010 1,020 1,030 1,040 1,050 1,060 1,070 |

BSB

TC
BT_maternal_parent
BT_paternal_parent
BTF3_recombination_1
BTF3_recombination_2
TB_maternal_parent
TB_paternal_parent
TBF1_recombination-1
TBF1_recombination-2
TBF1_recombination-3
TBF3_recombination

AAANTGAGUETTTCAAGATGTAGGAAATCCAACATTTGATAGAAAACATTATAAAATCACTAGGTTTAAAAAIIACATTTTGTCAAGGTGAAGTATGAAGTACTCACAACATCTCATGAAAAACAATAACTTTTCTTGTGAGGGTCAETGATGT :
AAATTGAGCATTTCAAGATGTAGGAAATCCAACATTTGATAGAAAACATTATAAAATCACTAGGTTTAAAAATGCATTTTGTCAAGGTGAAGTATGAAGTACTCACAACATCTCATGAAAAACAATAACTTTTCTTGTGAGGGTCAATGATGT
AAATGAGOETTTCAAGATGTAGGAAATCCAACATTTGATAGAAAACATTATAAAATCACTAGGT TTAAAAAIACATTTTGTCAAGGTGAAGTATGAAGTACTCACAACATCTCATGAAAAACAATAACTTTTCTTGTGAGGGTCAETGATGT -
AAATTGAGCATTTCAAGATGTAGGAAATCCAACATTTGATAGAAAACATTATAAAATCACTAGGTTTAAAAAIIACATTTTGTCAAGGTGAAGTATGAAGTACTCACAACATCTCATGAAAAACAATAACTTTTCTTGTGAGGGTCAIETGATGT +
AAAIMTGAGAETTTCAAGATGTAGGAAATCCAACATTTGATAGAAAACATTATAAAATCACTAGGT TTAAAAAIICATTTTGTCAAGGTGAAGTATGAAGTACTCACAACATCTCATGAAAAACAATAACTTTITCTTGTGAGGGTCAIGTGATGT I
AAAMTGAGAETTTCAAGATGTAGGAAATCCAACATTTGATAGAAAACATTATAAAATCACTAGGTTTAAAAAIACATTTTGTCAAGGTGAAGTATGAAGTACTCACAACATCTCATGAAAAACAATAACTTTTCTTGTGAGGGTCAIETGATGT
AAATTGAGCATTTCAAGATGTAGGAAATCCAACATTTGATAGAAAACATTATAAAATCACTAGGTTTAAAAATGCATTTTGTCAAGGTGAAGTATGAAGTACTCACAACATCTCATGAAAAACAATAACTTTTCTTGTGAGGGTCAATGATGT
AANETGAGETTTCAAGATGTAGGAAATCCAACATTTGATAGAAAACATTATAAAATCACTAGGTTTAAAAATGCATTTTGTCAAGGTGAAGTATGAAGTACTCACAACATCTCATGAAAAACAATAACTTTTCTTGTGAGGGTCAATGATGT
AAATTGAGCATTTCAAGATGTAGGAAATCCAACATTTGATAGAAAACATTATAAAATCACTAGGTTTAAAAATGCATTTTGTCAAGGTGAAGTATGAAGTACTCACAACATCTCATGAAAAACAATAACTTTTCTTGTGAGGGTCAATGATGT
AAAMTGAGCETTTCAAGATGTAGGAAATCCAACATTTGATAGAAAACATTATAAAATCACTAGGTTTAAAAAIACATTTTGTCAAGGTGAAGTATGAAGTACTCACAACATCTCATGEAAAACAATAACTTTTCTTGTGAGGGTCAATGATGT
AAANTGAGCETTTCAAGATGTAGGAAATCCAACATTTGATAGAAAACATTATAAAATCACTAGGTTTAAAAAIIICATTTTGTCAAGGTGAAGTATGAAGTACTCACAACATCTCATGAAAAACAATAACTTTITCTTGTGAGGGTCAIETGATGT
1,080 1,090 1,100 1,110 1120 1,130 1,140 1,150 1,160 1,170 1,180 1,190 1,200 1,210 1,220 r
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GAIIGGGTCATTTTTTTTHTGTASAAATGATAAAAAAACAAAGATATGACATCCAAAGTAINGTAAGGTAGTINSAACTIAGATCTCTTIETATTGAATCCAAAAGIITTTTARTTATATTTTGCTAUNRRVYYXIAT TTINAAAGATTTTGAAGTIET 4
GACGGGTCATTTTTTTTGTGTCAAAATGATAAAAAAACAAAGATATGACATCCAAAGTATGTAAGGTAGTGTAACTTGATCTCTTTTATTGAATCCAAAAGGTTTTAGTTATATTTTGCTAC ATTTGCAAGATTTTGAAGTAT §
GAIIGGGTCATTTTTTTTHTGTAEAAATGATAAAAAAACAAAGATATGACATCCAAAGTAINGTAAGGTAGTINEAACTIAGATCTCTTIETATTGAATCCAAAAGIIT TTTARTTATATTTTGCTAONRRYYYNIAT TTIVAAAGATTTTGAAGTIET
GANIGGGTCATTTTTTTT-TGTAEAAATGATAAAAAAACAAAGATATGACATCCAAAGTAIAGTAAGGTAGTINSAMCTIAGATCTCTTTTATTGAATCCAAAAGIITTTTARTTATATTTTGCTAONNRYYYNIAT TTIWAAAGATTTTGAAGTIET
GAIGGGTCATTTTTTTTHTGTAEAAATGATAAAAAAACAAAGATATGACATCCAAAGTAINGTAAGGTAGTINEAACTIAGATCTCTTIETATTGAATCCAAAAGIIT TTTARTTATATTTTGCTAONRRYYYNIMATTTINAAAGATTTTGAAGTIET
GAIGGGTCATTTTTTTTHTGTAEAAATGATAAAAAAACAAAGATATGACATCCAAAGTAINGTAAGGTAGTINGAACTIAGATCTCTTIETATTGAATCCAAAAGIIT TTTARTTATATTTTGCTAUNRRVYYNIATTTINAAAGATTTTGAAGTIET
GACGGGTCATTTTTTTTGTGTCAAAATGATAAAAAAACAAAGATATGACATCCAAAGTATGTAAGGTAGTGTAACTTGATCTCTTTTATTGAATCCAAAAGGTTTTAGTTATATTTTGCTAC ATTTGCAAGATTTTGAAGTAT
GACGGGTCATTTTTTTTGTGTCAAAATGATAAAAAAACAAAGATATGACATCCAAAGTATGTAAGGTAGTGTAACTTGATCTCTTTTATTGAATCCAAAAGGTTTTAGTTATATTTTGCTAC ATTTGCAAGATTTTGAAGTIET
GACGGGTCATTTTTTTTGTGTCAAAATGATAAAAAAACAAAGATATGACATCCAAAGTATGTAAGGTAGTGTAACTTGATCTCTTTTATTGAATCCAAAAGGTTTTAGTTATATTTTGCTAC ATTTGCAAGATTTTGAAGTIET
GAIGGGTCATTTTTTT--TGTUEAAATGATAAAAAAACAAAGATATGACATCCAAAGTAIAGTAAGGTAGTINSAACTIAGATCTCTTTTATTGAATCCAAAAGIIT TTTARTTATATTTTGCTACNRREYYNIIAT TTINAAAGATTTTGAAGTIET
GAIIGGGTCATTTTTTTTHATGTASAAATGATAAAAAAACAAAGATATGACATCCAAAGTAIAGTAAGGTAGTINSAECTIAGATCTCTTTTATTGAATCCAAAAGIIT TTTARTTATATTTTGCTAONRRVYYYXIIAT TTINAAAGATTTTGAAGTIET
1,230 1,240 1,250 1,260 1,270 1,280 1,290 1,300 1,310 1,320 1,330 1,340 1,350 1,360 1,370 [

1214 1,224 1,234 1244 1254 1264 1,274 1284 1,294 1,304 1,314 1324 1,334 1344 1,354 g
BSB CAAAAGGTCATTCGGTTTAACCGTCCAAAGACCAATACATCCATTTCATTTCATGTGATTAAAATATCT TAAAACATAATAAATGTTTATATTTTATATTCTGGCATAATTT TATAACATCAAATATAAAATGGTATTAAATTATGTGTGGAARNS
TC CAAAAGGTCATTCGGTTTAACCGTCCAAAGACCAATACAICCATTTCATT - - -TGTGATTAAAAMATCTTAAAACATAATAAATGTIATATATTTTATATTCTGGCATAATTTTATAACATCAAATATAAAATGGTATTAAATTATGTGTIAGAA
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CAAAAGGTCATTCGGTTTAACCGTCCAAAGACCAATACATCCATTTCATTTCATGTGATTAAAATATCTTAAAACATAATAAATGTTTATATTTTATATTCTGGCATAATTTTATAACATCAAATATAAAATGGTATTAAATTATGTGTGGAA \
CAAAAGGTCATTCGGTTTAACCGTCCAAAGACCAATACAECCATTTCATT ---TGTGATTAAAAMATCTTAAAACATAATAAATGTIATATATTTTATATTCTGGCATAATTTTATAACATCAAATATAAAATGGTATTAAATTATGTGTIAGAA
CAAAAGGTCATTCGGTTTAACCGTCCAAAGACCAATACAECCATTTCATT ---TGTGATTAAAAMATCTTAAAACATAATAAATGTIATATATTTTATATTCTGGCATAATTTTATAACATCAAATATAAAATGGTATTAAATTATGTGTGGAA
CAAAAGGTCATTCGGTTTAACCGTCCAAAGACCAATACAECCATTTCATT ---TGTGATTAAAAMATCTTAAAACATAATAAATGTIATATATTTTATATTCTGGCATAATTTTATAACATCAAATATAAAATGGTATTAAATTATGTGTIAGAA
CAAAAGGTCATTCGGTTTAACCGTCCAAAGACCAATACABCCATTTCATT---TGTGATTAAAABATCTTAAAACATAATAAATGTIATATATTTTATATTCTGGCATAATTTTATAACATCAAATATAAAATGGTATTAAATTATGTGTIAGAA
CAAAAGGTCATTCGGTTTAACCGTCCAAAGACCAATACATCCATTTCATTTCATGTGATTAAAATATCTTAAAACATAATAAATGTTTATATTTTATATTCTGGCATAATTTTATAACATCAAATATAAAATGGTATTAAATTATGTGTGGAA \
CAAAAGGTCATTCGGTTTAACHGTCCAAAGACCAATACATCCATTTCATT ---TGTGATTAAAAMATCTTAAAACAT------- GTTTATATTTTATATTCTGGCATAATTTTATAACATCAAATAIGAAAATGGTATTAAATTATGTGTGGAA
CAAAAGGTCATTCGGTTTAACHGTCCAAAGACCAATACATCCATTTCATT---TGTGATTAAAAMATCTTAAAACAT------- GTTTATATTTTATATTCTGGCATAATTTTATAACATCAAATABAAAATGGTATTAAATTATGTGTGGAA —
CAAAAGGTCATTCGGTTTAACﬁGTCCAAAGACCAATACA@CCATTTCATT---TGTGATTAAAATATCTTAAAACATAATAAATGTTTATATTTTATATTCTGGCATAATTTTATAACATCAAATA@AAAATGGTATTAAATTATGTGTGGAAI
CAAAAGGTCATTCGGTTTAACCGTCCAAAGACCAATACABCCATTTCATT---TGTGATTAAAABATCTTAAAACATAATAAATGTIATATATTTTATATTCTGGCATAATTTTATAACATCAAATATAAAATGGTATTAAATTATGTGTIAGAA —
1,380 1,390 1,400 1,410 1420 1430 1,440 1,450 1,460 1,470 1,480 1,490 1,500 1,510 1,520 1,530 -

BSB

1,364 1374 1.384 1,394 1,404 1414 1424 1434 1444 1454 1,464 1,474 1.484 1,494 1,504 1,514 -

GICGICGCTTTIGITATGAGAAATAATGTCTIGGAAAAATGAAT I T TATTGATGICATICGGAGTAACTAATATAGAGGGACCATT TTGGATCAAGTCATGTIGGTCAGTATCATGTGACAGGATGIGACATCATICAGACACCTGCAAAGGACCAIR
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GTAATHAETTTGTTATGAGAAABAATGTCTGGAAAAATGAATTTMATTGATGTCATTCIAGAGTAACQEAATATAIMAGGGACCATTTTGGATCAAGTCATAEGGTCAGTATCATGTGACAGGATGTGACATCATTCAGACACCTGIIAAAGGACCA -
GTCGTCGCTTTGTTATGAGAAATAATGTCTGGAAAAATGAATTTTATTGATGTCATTCGGAGTAACTAATATAGAGGGACCATTTTGGATCAAGTCATGTGGTCAGTATCATGTGACAGGATGTGACATCATTCAGACACCTGCAAAGGACCA -
GTAATHASTTTGTTATGAGAAABAATGTCTGGAAAAATGAATTTMATTGATGTCATTCIAGAGTAAQEAATATALMAGGGACCATTTTGGATCAAGTCATAEGGTCAGTATCATGTGACAGGATGTGACATCATTCAGACACCTGIIAAAGGACCA -
GTCGTUHGCTTTGTTATGAGAAATAATGTCTGGAAAAATGAATTTTATTGATGTCATTCGGAGTAACTAATATAGAGGGACCATTTTGGATCAAGTCATGTGGTCAGTATCATGTGACAGGATGTGACATCATTCAGACACCTGCAAAGGACCA -
GTAATHAETTTGTTATGAGAAAJAATGTCTGGAAAAATGAATTTMATTGATGTCATTCIAGAGTAAQEAATATALAGGGACCATTTTGGATCAAGTCATAEGGTCAGTATCATGTGACAGGATGTGACATCATTCAGACACCTGIIAAAGGACCA
GTAATHGETTTGTTATGAGAAABAATGTCTGGAAAAATGAATTTEATTGATGTCATTCAGAGTAAQEAATATAINAGGGACCATTTTGGATCAAGTCATAEGGTCAGTATCATGTGACAGGATGTGACATCATTCAGACACCTGIIAAAGGACCA —
GTCGTCGCTTTGTTATGAGAAATAATGTCTGGAAAAATGAATTTTATTGATGTCATTCGGAGTAACTAATATAGAGGGACCATTTTGGATCAAGTCATGTGGTCAGTATCATGTGACAGGATGTGACATCATTCAGACACCTGCAAAGGACCA
GTCGTHGCTTTGTTATGAGAAATAATGTCTGGAAAAATHAATTTTATTGATGTCATTCGGAIRTAACTAATATAGAGGGACCATTTTGGATCAAGTCATGTGGTCAGTATCATGTGACAGGATGTGACATCATTCAGACACCTGCAAAGGACCA —
GTCGTUHGCTTTGTTATGAGAAATAATGTCTGGAAAAATHAATTTTATTGATGTCATTCGGAIRTAACTAATATAGAGGGACCATTTTGGATCAAGTCATGTGGTCAGTATCATGTGACAGGATGTGACATCATTCAGACACCTGCAAAGGACCA
GTCGTHGCTTTGTTATGAGAAATAATGTCTGGAAAAATHAATTTTATTGATGTCATTCGGAIRTAACTAATATAGAGGGACCATTTTGGATCAAGTCATGTGGTCAGTATCATGTGACAGGATGTGACATCATTCAGACACCTGCAAAGGACCA
GTAATHAETTTGTTATGAGAAABAATGTCTGGAAAAATGAATTTEATTGATGTCATTCIAGAGTAATEAATATALRNAGGGACCATTTTGGATCAAGTCATAEGGTCAGTATCATGTGACAGGATGTGACATCATTCAGACACCTGIIAAAGGACCA
1,540 1,550 1,560 1,570 1,580 1,590 1,600 1610 1,620 1,630 1,640 1,650 1,660 1,670 1,680
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CATGGTCETGAAGCAAAGTAACTAAINTCCTCTMAACTAMTTGAAAAATTCATGIITTTCACTTAATCATATGCATTAATACATCATTCGGTACAACCEBCTATAAAACATGGAAAATGTTGTAATATTTTAAAAACTTGTACTAAATATAAAATG
CATGGTCATGAAGCAAAGTAACTAACTCCTCTTAACTATTTGAAAAATTCATGGTTTCACTTGCTCATATGCATTAATACATCATTCGGTACAACCACTATAAAACATGGAAAATGTTGTAATATTTTAAAAACTTGTACTAAATATAAAATG
CATGGTCETGAAGCAAAGTAACTAAINITCCTCTWAACTAMTTGAAAAATTCATGIITTTCACTTAATCATATGCATTAATACATCATTCGGTACAACCEBCTATAAAACATGGAAAATGTTGTAATATTTTAAAAACTTGTACTAAATATAAAATG
CATGGTCATGAAGCAAAGTAACTAACTCCTCTTAACTATTTGAAAAATTCATGIITTTCACTTGCTCATATGCATTAATACATCATTCGGTACAACCEBCTATAAAACATGGAAAATGTTGTAATATTTTAAAAACTTGTACTAAATATAAAATG
CATGGTCETGAAGCAAAGTAACTAADNTCCTCTWAACTAMTTGAAAAATTCATGIITTTCACTTAATCATATGCATTAATACATCATTCGGTACAACCECTATAAAACATGGAAAATGTTGTAATATTT TAAAAACTTGTACTAAATATAAAATG
CATGGTCETGAAGCAAAGTAACTAADITCCTCTAACTAMTTGAAAAATTCATGIITTTCACTTAATCATATGCATTAATACATCATTCGGTACAACCEBCTATAAAACATGGAAAATGTTGTAATATTT TAAAAACTTGTACTAAATATAAAATG
CATGGTCATGAAGCAAAGTAACTAACTCCTCTTAACTATTTGAAAAATTCATGGTTTCACTTGCTCATATGCATTAATACATCATTCGGTACAACCACTATAAAACATGGAAAATGTTGTAATATTTTAAAAACTTGTACTAAATATAAAATG
CATGGTCATGAAGCAAAGTAACTAACTCCTCTTAACTATTTGAAAAATTCATGIITTTCACTTGCTCATATGCATTAATACATCATTCGGTACAACCEBCTATAAAACATGGAAAATGTTGTAATATTTTAAAAACTTGTACTAAATATAAAATG
CATGGTCATGAAGCAAAGTAACTAACTCCTCTTAACTATTTGAAAAATTCATGIITTTCACTTGCTCATATGCATTAATACATCATTCGGTACAACCECTATAAAACATGGAAAATGTTGTAATATTTTAAAAACTTGTACTAAATATAAAATG
CATGGTCATGAAGCAAAGTAACTAACTCCTCTTAACTATTTGAAAAATTCATGIITTTCACTTGCTCATATGCATTAATACATCATTCGGTACAACCECTATAAAACATGGAAAATGTTGTAATATTTTAAAAACTTGTACTAAATATAAAATG
CATGGTUETGAAGCAAAGTAACTAALNITCCTCTIMAACTATTGAAAAATTCATGIITTTCACTTAATCATATGCATTAATACATCATTCGGTACAACCECTATAAAACATGGAAAATGTTGTAATATTTTAAAAACTTGTACTAAATATAAAATG
1,690 1,700 1,710 1,720 1,730 1,740 1,750 1,760 1,770 1,780 1,790 1,800 1,810 1,820 1,830
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TTTGATTGTHICTTTTGCTHGCTAGCTAGATATCAGCCTGTTAGCATTGTTTIAAAAATATC- - - - - ------ AAAAAATGACAAAAGCAGTGTTAATTGATTATIAAAAABCACATCATCTCATTGTTAACACTTAATAAAACTTCAAAATGAAT
TTTGATTGTCCTTTTGCTAGCTAGCTAGATATCAGCCTGTTAGCATTGTTTGAAAATATCGACCATATTGTAAAAAATGACAAAAGCAGTGTTAATTGATTATGAAAATCACATCATCTCATTGTTAACACTTAATAAAACTTCAAAATGAAT
TTTGATTGTHICTTTTGCTHGCTAGCTAGATATCAGCCTGTTAGCATTGTTTIAAAAATATC AAAAAATGACAAAAGCAGTGTTAATTGATTATIAAAAAMCACATCATCTCATTGTTAACACTTAATAAAACTTCAAAATGAAT
TTTGATTGTCCTTTTGCTAGCTAGCTAGATATCAGCCTGTTAGCATTGTTTGAAAATATCGACCATATTGTAAAAAATGACAAAAGCAGTGTTAATTGATTATIAAAAAIMCACATCATCTCATTGTTAACACTTAATAAAACTTCAAAATGAAT
TTTGATTGTHCTTTTGCTHGCTAGCTAGATATCAGCCTGTTAGCATTGT TTIAAAATATC-—--—-----~ AAAAAATGACAAAAGCAGTGTTAATTGATTATIAAAAABCACATCATCTCATTGTTAACACTTAATAAAACTTCAAAATGAAT
TTTGATTGTHCTTTTGCTHGCTAGCTAGATATCAGCCTGTTAGCATTGTTTIAAAAATATC- - - - - ------ AAAAAATGACAAAAGCAGTGTTAATTGATTATIAAAAACACATCATCTCATTGTTAACACTTAATAAAACTTCAAAATGAAT
TTTGATTGTCCTTTTGCTAGCTAGCTAGATATCAGCCTGTTAGCATTGTTTGAAAATATCGACCATATTGTAAAAAATGACAAAAGCAGTGTTAATTGATTATGAAAATCACATCATCTCATTGTTAACACTTAATAAAACTTCAAAATGAAT
TTTGATTGTCCTTTTGCTAGCTAGCTAGATATCAGCCTGTTAGCATTGTTTGAAAATATCGACCATATTGTAAAAAATGACAAAAGCAGTGTTAATTGATTATIAAAAAIGCACATCATCTCATTGTTAACACTTAATAAAACTTCAAAATGAAT
TTTGATTGTCCTTTTGCTAGCTAGCTAGATATCAGCCTGTTAGCATTGTTTGAAAATATCGACCATATTGTAAAAAATGACAAAAGCAGTGTTAATTGATTATIAAAAAIGCACATCATCTCATTGTTAACACTTAATAAAACTTCAAAATGAAT
TTTGATTGTCCTTTTGCTAGCTAGCTAGATATCAGCCTGTTAGCATTGTTTGAAAATATCGACCATATTGTAAAAAATGACAAAAGCAGTGTTAATTGATTATINAAAAIGCACATCATCTCATTGTTAACACTTAATAAAACTTCAAAATGAAT
TTTGATTGTHICTTTTGCTHGCTAGCTAGATATCAGCCTGTTAGCATTGTTTIAAAAATATC----------- AAAAAATGACAAAAGCAGTGTTAATTGATTATIAAAAAIMCACATCATCTCATTGTTAACACTTAATAAAACTTCAAAATGAAT
1.840 1850 1.860 1,870 1.880 1890 1,900 1910 1,920 1,930 1.940 1,950 1.960 1970 1.980
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TATTTCTCCATTATTCTCTITATAATCACAGCAGCTGTCAGTCAGTGCAGCGCAAGATCAATGATTTCAGCACATTTGTGAAAACACACATTTTATTCAATGAATAACTAAAGTGCTCAATAAATCTTTACTGTGTGTTGETGCTTTTTTCCA
TATTTCTCCATTATTCTCTCTATAATCACAGCAGCTGTCAGTCAGTGCAGCGCAAGATCAATGATTTCAGCACATTTGTGAAAACACACATTTTATTCAATGAATAACTAAAGTGCTCAATAAATCTTTACTGTGTGTTGATGCTTTTTTCCA
TATTTCTCCATTATTCTCTHTATAATCACAGCAGCTGTCAGTCAGTGCAGCGCAAGATCAATGATTTCAGCACATTTGTGAAAACACACATTTTATTCAATGAATAACTAAAGTGCTCAATAAATCTTTACTGTGTGTTGETGCTTTTTTCCA
TATTTCTCCATTATTCTCTCTATAATCACAGCAGCTGTCAGTCAGTGCAGCGCAAGATCAATGATTTCAGCACATTTGTGAAAACACACATTTTATTCAATGAATAACTAAAGTGCTCAATAAATCTTTACTGTGTGTTGATGCTTTTTTCCA
TATTTCTCCATTATTCTCTHITATAATCACAGCAGCTGTCAGTCAGTGCAGCGCAAGATCAATGATTTCAGCACATTTGTGAAAACACACATTTTATTCAATGAATAACTAAAGTGCTCAATAAATCTTTACTGTGTGTTGETGCTTTTTTCCA
TATTTCTCCATTATTCTCTHTATAATCACAGCAGCTGTCAGTCAGTGCAGCGCAAGATCAATGATTTCAGCACATTTGTGAAAACACACATTTTATTCAATGAATAACTAAAGTGCTCAATAAATCTTTACTGTGTGTTGETGCTTTTTTCCA
TATTTCTCCATTATTCTCTCTATAATCACAGCAGCTGTCAGTCAGTGCAGCGCAAGATCAATGATTTCAGCACATTTGTGAAAACACACATTTTATTCAATGAATAACTAAAGTGCTCAATAAATCTTTACTGTGTGTTGATGCTTTTTTCCA
TATTTCTCCATTATTCTCTCTATAATCACAGCAGCTGTCAGTCAGTGCAGCGCAAGATCAATGATTTCAGCACATTTGTGAAAACALACATTTTATTCAATGAATAACTAAAGTGCTCAATAAATCTTTACTGTGTGTTGATGCTTTTTTCCA
TATTTCTCCATTATTCTCTCTATAATCACAGCAGCTGTCAGTCAGTGCAGCGCAAGATCAATGATTTCAGCACATTTGTGAAAACALACATTTTATTCAATGAATAACTAAAGTGCTCAATAAATCTTTACTGTGTGTTGATGCTTTTTTCCA
TATTTCTCCATTATTCTCTCTATAATCACAGCAGCTGTCAGTCAGTGCAGCGCAAGATCAATGATTTCAGCACATTTGTGAAAACALACATTTTATTCAATGAATAACTAAAINTGCTCAATAAATCTTTACTGTGTGTTGATGCTTTTTTCCA
TATTTCTCCATTATTCTCTHTATAATCACAGCAGCTGTCAGTCAGTGCAGCGCAAGATCAATGATTTCAGCACATTTGTGAAAACACACATTTTATTCAATGAATAACTAAAGTGCTCAATAAATCTTTACTGTGTGTTGETGCTTTTTTCCA
1990 2,000 2,010 2,020 2,030 2,040 2,050 2,060 2,070 2,080 2,090 2,100 2,110 2,120 2,130 2,140

1,974 1,984 1,994 2,004 2,014 2,024 2,034 2,044 2,054 2,064 2,074 2,084 2,094 2,104 2,114 2,124
BSB CACGAAAGTATAAAAACTGATGGTTGAATTGAATTTCGCTGAGGAGGAACACTGAGACATGTCTTTTTTATGTCGTCTTACGTTTGAATAACTAAAT TAACACTAGACCTGACTATATTCTGAGCATTACACTATTGATGCTGTTAAAGCTAC]
TC CACGAAAGTATAAAAACTGATGGTTGAATTGAAT TTHGCEGAGGAIAGAACACTGAGACATGTCTTTTTTATGTCGTCTTACGTTTGAATAACTAAATTAACACTAGACCTGACTATATTCTGA- - - - - ——————— TGA-——-—————————-—-
BT_maternal_parent CACGAAAGTATAAAAACTGATGGTTGAATTGAATTTCGCTGAGGAGGAACACTGAGACATGTCTTTTTTATGTCGTCTTACGTTTGAATAACTAAATTAACACTAGACCTGACTATATTCTGAGCATTACACTATTGATGCTGTTAAAGCTAC
BT_paternal_parent CACGAAAGTATAAAAACTGATGGTTGAATTGAAT T THGCEGAGGAIRGAACACTGAGACATGTCTTTTTTATGTCGTCTTACGTTTGAATAACTAAATTAACACTAGACCTGACTATATTCTGA- - —————————~— TGA-——-————————-——
BTF3_recombination_1 CACGAAAGTATAAAAACTGATGGTTGAATTGAATTTCGCTGAGGAGGAACACTGAGACATGTCTTTTTTATGTCGTCTTACGTTTGAATAACTAAATTAACACTAGACCTGACTATATTCTGAGCATTACACTATTGATGCTGTTAAAGCTAC
BTF3_recombination_2 CACGAAAGTATAAAAACTGATGGTTGAATTGAAT TTHIGCEGAGGAIAGAACACTGAGACATGTCTTTTTTATGTCGTCTTACGTTTGAATAACTAAATTAACACTAGACCTGACTATATTCTGA-—----—-—---~- TGA-——--~——======---
TB_maternal_parent CACGAAAGTATAAAAACTGATGGTTGAATTGAAT TTHIGCEGAGGAIAGAACACTGAGACATGTCTTTTTTATGTCGTCTTACGTTTGAATAACTAAATTAACACTAGACCTGACTATATTCTGA-----—--—---—-— TGA-——--————=-—=——--—-—

TB_paternal_parent

TBF1_recombination-1
TBF1_recombination-2
TBF1_recombination-3

CACGAAAGTATAAAAACTGATGGTTGAATTGAATTTCGCTGAGGAGGAACACTGAGACATGTCTTTTTTATGTCGTCTTACGTTTGAATAACTAAATTAACACTAGACCTGACTATATTCTGAGCATTACACTATTGATGCTGTTAAAGCTAC
CACGAAAGTATAAAAACTGATGGTTGAATTGAATTTCGCTGAGGAGGAACACTGAGACATGTCTTTTTTATGTCGTCTTACGTTTGAATAACTAAATTAACACTAGACCTGACTATATTCTGAGCATTACACTATTGATGCTGTTAAAGCTAC
CACGAAAGTATAAAAACTGATGGTTGAATTGAATTTCGCTGAGGAGGAACACTGAGACATGTCTTTTTTATGTCGTCTTACGTTTGAATAACTAAATTAACACTAGACCTGACTATATTCTGAGCATTACACTATTGATGCTGTTAAAGCTAC
CACGAAAGTATAAAAACTGATGGTTGAATTGAATTTIAGCTGAGGAGGAACACTGAGACATGTCTTTTTTATGTCGTCTTACGTTTGAATAACTAAATTAACACTAGACCTGACTATATTCTGAGCATTACACTATTGATGCTGTTAAGCTAC

TBF3_recombination CACGAAAGTATAAAAACTGATGGTTGAATTGAATTTHGCEGAGGAINGAACACTGAGACATGTCTTTTITTATGTCGTCTTACGTTTGAATAACTAAATTAACACTAGACCTGACTATATTCTGA--—--—-—---—-—— TGA----——-—====-—--—
2,150 2,160 2,170 2,180 2,190 2,200 2,210 2,220 2,230 2,240 2,250 2,260 2,270 2,280 2,290
2134 2,144 2,154 2,164 2,174 2,184 2,194 2,204 2,214 2,224 2,234 2,244 2,254 2,264 2,274
BSB
T m—mmm===- AGTGAAGATACCGACACACCAACAAGTGACATTTCACCA--AGTTTTCCAGCTGGATTATATTATTGCGCAAGTTCTTAGGAAACAATTGTTTGCCAGAATTCCAGCAAAATGTCAGCAATGCATGTGETTTTGTTTTGGACACC
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CTCAGGACAGTGAAGATACCGACACACCAACAAGTGACATTTCACCAGAAGTTTTCCAGCTGGATTATATTATTGCGCAAGTTCTTAGGAAACAATTGTTTGCCAGAATTCCAGCAAAATGTCAGCAATGCATGTGTTTTTGTTTTGGACACC
-------- AGTGAAGATACCGACACACCAACAAGTGACATTTCACCA--AGTTTTCCAGCTGGATTATATTATTGCGCAAGTTCTTAGGAAACAATTGTTTGCCAGAATTCCAGCAAAATGTCAGCAATGCATGTGETTTTGTTTTGGACACC
CTCAGGACAGTGAAGATACCGACACACCAACAAGTGACATTTCACCAGAAGTTTTCCAGCTGGATTATATTATTGCGCAAGTTCTTAGGAAACAATTGTTTGCCAGAATTCCAGCAAAATGTCAGCAATGCATGTGTTTTTGTTTTGGACACC
AGTGAAGATACCGACACACCAACAAGTGACATTTCACCA--AGTTTTCCAGCTGGATTATATTATTGCGCAAGTTCTTAGGAAACAATTGTTTGCCAGAATTCCAGCAAAATGTCAGCAATGCATGTGE®TTTTGTTTTGGACACC
-------- AGTGAAGATACCGACACACCAACAAGTGACATTTCACCA--AGTTTTCCAGCTGGATTATATTATTGCGCAAGTTCTTAGGAAACAATTGTTTGCCAGAATTCCAGCAAAATGTCAGCAATGCATGTG@TTTTGTTTTGGACACC
CTCAGGACAGTGAAGATACCGACACACCAACAAGTGACATTTCACCAGAAGTTTTCCAGCTGGATTATATTATTGCGCAAGTTCTTAGGAAACAATTGTTTGCCAGAATTCCAGCAAAATGTCAGCAATGCATGTGTTTTTGTTTTGGACACC
CTCAGGACAGTGAAGATACCGACACACCAACAAGTGACATTTCACCAGAAGTTTTCCAGCTGGATTATATTATTGCGCAAGTTCTTAGGAAACAATTGTTTGCCAGAATTCCAGCAAAATGTCAGCAATGCATGTGTTTTTGTTTTGGACACC
CTCAGGACAGTGAAGATACCGACACACCAACAAGTGACATTTCACCAGAAGTTTTCCAGCTGGATTATATTATTGCGCAAGTTCTTAGGAAACAATTGTTTGCCAGAATTCCAGCAAAATGTCAGCAATGCATGTGTTTTTGTTTTGGACACC
CTCAGGACAGTGAAGATACCGACACACCAACAAGTGACATTTCACCAGAAGTTTTCCAGCTGGATTATATTATTGCGCAAGTTCTTAGGAAACAATTGTTTGCCAGAATTCCAGCAAAATGTCAGCAATGCATGTGTTTTTGTTTTGGACACC
-------- AGTGAAGATACCGACACACCAACAAGTGACATTTCACCA--AGTTTTCCAGCTGGATTATATTATTGCGCAAGTTCTTAGGAAACAATTGTTTGCCAGAATTCCAGCAAAATGTCAGCAATGCATGTGETTTTGTTTTGGACACC

2,300 2,310 2,320 2,330 2,340 2,350 2,360 2,370 2,380 2,390 2,400 2410 2420 2,430 2,440 2,448

2,284 2294 2,304 2314 2,324 2,334 2,344 2,354 2,364 2374 2,384 2,394 2404 2414 2432
BSB AGGGATCGGAGATACACGTCAACCACTCACTGGACGTGGCTGAGGAGAGGCACAGCAGGCTGTCGTCCACAGAGGAGGTCAGGTCACAGGAGGAGCCGCTGGGACGGGAAGAAGGTGTACAGCATGGTGGAGAAGATGGACGGGGCAGCCGAG
TC AGGGATCGGAGATACANIGTIBAACCACTCACTGGAIIGTGGCTGAGGAGAGGCACAGCAGGCTGTCGTCCACAGAGGAGGTCAGGTCACAGGAGGAGCIIGCTGGIACGGGAAGAAGGTGTACAGCAMGGTGGAGAAGATGGACGGGGCAGCCGAG
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AGGGATCGGAGATACACGTCAACCACTCACTGGACGTGGCTGAGGAGAGGCACAGCAGGCTGTCGTCCACAGAGGAGGTCAGGTCACAGGAGGAGCCGCTGGGACGGGAAGAAGGTGTACAGCATGGTGGAGAAGATGGACGGGGCAGCCGAG
AGGGATCGGAGATACANIIGTIMAACCACTCACTGGAIIGTGGCTGAGGAGAGGCACAGCAGGCTGTCGTCCACAGAGGAGGTCAGGTCACAGGAGGAGCIIGCTGGIACGGGAAGAAGGTGTACAGCAMGGTGGAGAAGATGGACGGGGCAGCCGAG
AGGGATCGGAGATACACGTCAACCACTCACTGGACGTGGCTGAGGAGAGGCACAGCAGGCTGTCGTCCACAGAGGAGGTCAGGTCACAGGAGGAGCCGCTGGGACGGGAAGAAGGTGTACAGCATGGTGGAGAAGATGGACGGGGCAGCCGAG
AGGGATCGGAGATACANIGTIMAACCACTCACTGGAIIGTGGCTGAGGAGAGGCACAGCAGGCTGTCGTCCACAGAGGAGGTCAGGTCACAGGAGGAGCIIGCTGGGACGGGAAGAAGGTGTACAGCAMGGTGGAGAAGATGGACGGGGCAGCCGAG
AGGGATCGGAGATACANIGTEMAACCACTCACTGGAIIGTGGCTGAGGAGAGGCACAGCAGGCTGTCGTCCACAGAGGAGGTCAGGTCACAGGAGGAGCIIGCTGGIACGGGAAGAAGGTGTACAGCAIMGGTGGAGAAGATGGACGGGGCAGCCGAG
AGGGATCGGAGATACACGTCAACCACTCACTGGACGTGGCTGAGGAGAGGCACAGCAGGCTGTCGTCCACAGAGGAGGTCAGGTCACAGGAGGAGCCGCTGGGACGGGAAGAAGGTGTACAGCATGGTGGAGAAGATGGACGGGGCAGCCGAG
AGGGATCGGAGATACACGTCAACCACTCACTGGACGTGGCTGAGGAGAGGCACAGCAGGCTGTCGTCCACAGAGGAGGTCAGGTCACAGGAGGAGCCGCTGGGACGGGAAGAAGGTGTACAGCATGGTGGAGAAGATGGACGGGGCAGCCGAG
AGGGATCGGAGATACACGTCAACCACTCACTGGACGTGGCTGAGGAGAGGCACAGCAGGCTGTCGTCCACAGAGGAGGTCAGGTCACAGGAGGAGCCGCTGGGACGGGAAGAAGGTGTACAGCATGGTGGAGAAGATGGACGGGGCAGCCGAG
AGGGATCGGAGATACACGTCAACCACTCACTGGACGTGGCTGAGGAGAGGCACAGCAGGCTGTCGTCCACAGAGGAGGTCAGGTCACAGGAGGAGCCGCTGGGACGGGAAGAAGGTGTACAGCATGGTGGAGAAGATGGACGGGGCAGCCGAG
AGGGATCGGAGATACALGTIIAACCACTCACTGGAIIGTGGCTGAGGAGAGGCACAGCAGGCTGTCGTCCACAGAGGAGGTCAGGTCACAGGAGGAGCHGCTGGIACGGGAAGAAGGTGTACAGCAMGGTGGAGAAGATGGACGGGGCAGCCGAG



Supplemental Fig. S8. Diagram and alignment of ACBD5 (DNA) from BSB, TC, and their reciprocal cross hybrids
(BT and TB) in the F,; and F; generation. (4) Schematic map of relationships between the reference genome and Sanger

sequences. (B) Sequence alignment for ACBDS.



