UCSC In-Silico PCR

>chr22:16739438+16740431 994bp
GGCAGAGAGGGCAAGTACACatgcagggttatggaggttagggaggttat
ggaggttagggagcttatggaggttagggaggttaaggaggttagggaag
ttatggaggttagggaggttagggaagttatggaggttagggaggttagg
gaggttatggaggttagggaggttagggaggttatggaggttagggaggt
tagggaggttagggaggttatggaggttagggaggttagggaggttatgg
aggttagggaggttagggaggttatggaggttatggaggttagggaggtt
atggaggttagggaggttagggaggtgagggaggttatggaggttatgga
ggttatggaggttagggaggttatggaggttagggaggttatggaggtta
gggaagttatggaggttatggaggttagggaggttatggaggttagggag
gttatggaggttagggaggttatggaggttagggaggttatggaggttag
ggaggttagggaagttatggaggttagggaggttatggaggttatggagg
ttagggaggttatggaggttagggaggttagggaggttagggaagttatg
gaggttagggaggttatggaggttagggaggttatggaggttagggaggt
tagggaggttatggaggttagggaggttagggaggttatggaggttaggg
aggtgagggaggttatggaggttagggaggttagggaagttatggaggtt
agggagattatggaggtgagggaggttatggaggttagggagattatgga
ggttagggaggttatggaggttagggaggttatggaggttagggaggtta
gggaggtgagggaggttatggaggtgagggaggttatggaggttagggag
gttagggaagttatggaggttagggaggttatggaggatggcagcagagt
ccaagaaaagaacttaagtagtgTCCTCAAAAGTATCCAGCCTG

A

Supplementary figure 1: The specificity of primers for amplification
of the ITS shown in the database. Primer sets (capital letters at both
ends of the sequence) F20/R20 (A) and F11/R20 (B) were designed
based on this database. The PCR test using these primers also
demonstrated the uniqueness of this ITS.

UCSC In-Silico PCR

>chr22:16739035+16740431 1397bp
GCTTTGGCAACCAATAACTGCTTcatttcccaccaggttcagaatgaact
atttacaggtgggaaggacagcattaagtcatgatgctagaaagcectet
gctccteccagetccaagecagattggtcacactcectacctcagecacgt
gcacttcatagctcegtggggtggegacatagactggcagttacctggta
cttcaacaccctetgettg tcag gctcettggecctggget
cagcaacacaqgccccagaqggagctggagaggatggctgtaagcaccgc
ccctcagaaggaag g tcagtag tggggggcagag
cagt gccaaggggaggagtgggggactgggtaggactgggtagagg
gggcaagt tgcagggttatggaggttagggaggt
tatggaggttagggagcttatqgaggttagqgaggttaagqaggttagqq
aagttatggaggttagggaggttagggaagttatggaggttagggaggtt
agggaggttatggaggttagggaggttagggaggttatggaggttaggga
ggttagggaggttagggaggttatggaggttagggaggttagggaggtta
tggaggttagggaggttagggaggttatggaggttatggaggttagggag
gttatggaggttagggaggttagggaggtgagggaggttatggaggttat
ggaggttatggaggttagggaggttatggaggttagggaggttatggagg
ttagggaagttatggaggttatggaggttagggaggttatggaggttagg
gaggttatggaggttagggaggttatggaggttagggaggttatggaggt
tagggaggttagggaagttatggaggttagggaggttatggaggttatgg
aggttagggaggttatggaggttagggaggttagggaggttagggaagtt
atggaggttagggaggttatggaggttagggaggttatggaggttaggga
ggttagggaggttatggaggttagggaggttagggaggttatggaggtta
gggaggtgagggaggttatggaggttagggaggttagggaagttatggag
gttagggagattatggaggtgagggaggttatggaggttagggagattat
ggaggttagggaggttatggaggttagggaggttatggaggttagggagg
ttagggaggtgagggaggttatggaggtgagggaggttatggaggttagg
gaggttagggaagttatggaggttagggaggttatggaggatggcagcag
agtccaagaaaagaacttaagtagtgTCCTCARAAGTATCCAGCCTG
B
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Human BLAT Results
BLAT Search Results

ACTIONS QUERY SCORE START END QSIZE IDENTITY CHRO STRAND START END SPAN
browser details YourSeq 909 1l 909 909 100.0% 22 <7 16739466 16740374 909
browser details YourSeq 279 602 909 909 97.0% 22 e 16739464 16739978 515
browser details YourSeq 197 L 261 909 96.7% 22 o 16739790 16740374 585
browser details YourSeq 162 683 909 909 95.1% 22 o 16739464 16739690 227
browser details YourSeq 158 658 847 909 95.9% 22 + 16739502 16739691 190
browser details YourSeq 155 1k 174 909 94.9% 22 + 16740150 16740368 219
browser details YourSeq 122 702 909 909 84.6% 22 + 16739528 16739663 136
browser details YourSeq il ' 202 909 96.0% 22 o7 16739682 16740360 679
browser details YourSeq 106 411 854 909 96.6% 22 o 16739483 16739635 153
browser details YourSeq 81 1k 135 909 94.5% 22 o 16739655 16740374 720
browser details YourSeq 64 712 890 909 78.6% 22 7 16739502 16739626 125
browser details YourSeq 59 849 909 909 100.0% 22 + 16739477 16739573 97
browser details YourSeq 47 854 909 909 98.0% 22 + 16739464 16739546 83
browser details YourSeq 33 112 804 909 100.0% 22 w7 16739580 16739612 33
browser details YourSeq 32 11 35 909 97.1% 22 + 16739619 16740247 629

Supplementary figure 2: The position and the specificity of 909 bp of the ITS 22q11.2 checked in the database from UCSC
Genome Browser.



