Supplementary Tables
Table S1: Chromosome of best bin based on LD > 0.3 for all SNPs from sequencing data that segregate in H × K population 
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Table S2: Best bin based on LD > 0.5 for all SNPs from sequencing data that segregate in H × K population
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image1.emf
Not found 13354 16539 13807 15083 18221 24129 18539 18789 24356 28456 23759 22112 20324 23215 23925 20629 16970 19199 18540 20301 20291 27419 17986 21029 28277 20906 57762 13652

chr_1A 123071 2620 2743 1233 177 114 87 61 513 130 113 104 596 121 89 64 444 127 112 107 431 151 136 157 270 84 198 77

chr_1B 2428132472 4055 2995 95 488 92 213 101 328 68 170 105 377 89 86 42 282 53 70 87 309 105 138 74 131 57 37

chr_1C 5372 6142217669 6264 110 131 200 201 104 213 440 192 172 232 880 133 115 168 105 297 134 170 256 435 65 147 212 97

chr_1D 1415 774 820 48031 15 15 114 10 55 50 21 50 26 34 73 18 20 36 39 11 35 30 149 14 30 281 97 29

chr_2A 279 153 58 104127648 2481 1433 2010 423 363 270 169 396 181 151 139 542 119 105 91 477 325 89 354 360 198 125 78

chr_2B 113 222 102 43 2400157785 2325 3949 157 401 196 49 202 339 98 85 169 211 83 89 73 385 73 168 124 195 104 120

chr_2C 40 92 91 302 3507 4169161310 3685 168 176 195 244 113 187 196 170 74 106 443 205 190 132 516 137 79 131 80 267

chr_2D 44 132 224 139 1697 4574 2418157470 91 138 191 200 145 125 215 161 112 125 60 217 160 264 167 162 47 176 131 77

chr_3A 562 47 70 96 226 151 40 111132444 3003 3199 1184 532 154 121 33 358 134 85 100 334 93 61 74 242 129 631 63

chr_3B 48 278 165 79 156 449 114 124 2852182590 3673 2698 144 366 91 82 101 218 50 102 177 557 99 151 77 259 104 64

chr_3C 156 244 386 281 252 220 357 327 5985 8688250852 6243 324 233 392 153 186 292 292 295 335 267 246 310 231 283 409 107

chr_3D 126 73 154 420 113 173 457 234 2979 4484 4901251656 253 214 204 437 234 160 205 108 176 267 629 260 155 153 157 226

chr_4A 554 178 99 102 491 138 73 74 627 149 148 184127205 1765 1190 2096 500 147 124 155 426 329 133 157 384 357 100 63

chr_4B 104 661 187 158 225 466 219 109 181 631 162 271 3366250930 4374 3473 194 316 89 180 204 841 224 221 120 333 104 86

chr_4C 29 98 252 70 154 323 126 209 66 160 484 217 2225 4938187186 3368 103 144 220 158 82 237 158 264 63 121 271 172

chr_4D 16 27 22 27 33 49 78 31 40 19 83 60 1459 1134 1889 70998 41 29 22 16 26 57 118 49 61 51 73 46

chr_5A 388 130 174 277 228 110 115 187 381 212 77 136 517 118 118 45121929 2635 1343 2601 482 224 90 84 188 176 2820 49

chr_5B 217 347 177 152 167 583 158 223 131 633 211 135 113 358 98 99 4421201764 3966 5047 108 480 170 222 642 514 35948 164

chr_5C 83 147 183 426 198 161 233 229 105 150 239 258 433 194 211 191 2299 4055172667 4674 140 274 324 146 137 155 151 254

chr_5D 65 114 185 77 95 127 263 312 155 91 183 191 220 66 251 61 2685 3291 3282157629 119 207 209 295 135 77 251 45

chr_6A 125 104 62 67 261 89 90 127 392 116 157 145 489 109 153 60 270 112 75 81141681 3103 3486 1740 255 73 61 86

chr_6B 166 739 268 158 290 450 127 138 167 427 148 104 216 801 283 92 172 363 134 142 4990285259 5198 6657 93 618 357 82

chr_6C 90 156 331 309 133 225 265 233 246 341 191 271 250 156 187 126 190 152 382 255 7786 6917255521 7019 95 179 114 195

chr_6D 76 188 343 155 161 121 227 274 72 351 356 428 108 167 222 163 122 186 233 294 4629 6627 5621257831 109 119 186 74

chr_7A 171 70 74 29 131 133 30 49 214 35 75 42 259 61 68 47 177 32 62 116 289 170 95 52 51761 2046 2433 1818

chr_7B 140 392 135 68 61 279 183 68 123 415 229 137 79 392 113 63 147 295 95 170 109 440 72 180 2947138529 3163 2035

chr_7D 38 153 118 173 59 150 243 129 101 131 119 251 125 267 255 222 104 185 122 210 92 177 429 181 4376 4361 3874135911

Total 149270163292242954 77318157304198283189916189576173229232881290740287901160396287234223122103294152721234883202988193721184063335711292360298487 91397170782109973155974
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Chrom chr_1A chr_1B chr_1C chr_1D chr_2A chr_2B chr_2C chr_2D chr_3A chr_3B chr_3C chr_3D chr_4A chr_4B chr_4C chr_4D chr_5A chr_5B chr_5C chr_5D chr_6A chr_6B chr_6C chr_6D chr_7A chr_7B chr_7C chr_7D

Not found 19864 25213 24113 22850 30073 34614 26488 27375 36008 44860 37699 39277 29975 36024 37486 29901 25831 29521 28202 30421 32587 45206 35783 35525 38077 29182100934 19550

chr_1A 120873 1828 1880 771 89 29 20 17 307 24 17 22 312 45 13 24 270 39 21 28 230 40 57 50 119 17 69 16

chr_1B 1724129754 2640 1799 46 194 44 137 36 161 17 91 42 176 39 32 13 138 9 25 16 147 39 71 38 40 21 8

chr_1C 3942 4009212273 3861 37 26 66 80 3 70 218 70 41 57 193 41 37 47 16 93 59 55 91 187 21 51 82 38

chr_1D 1110 438 490 46665 1 24 7 17 10 15 7 11 40 3 7 18 19 3 1 6 16 2 216 4 9

chr_2A 142 48 6 33120363 1680 935 1412 159 173 123 48 175 72 15 32 247 29 28 11 227 146 22 192 171 70 21 10

chr_2B 37 104 40 5 1678153769 1450 2550 38 190 110 5 68 196 34 23 68 71 34 26 18 205 20 64 13 67 40 63

chr_2C 8 43 30 136 2463 3019158087 2413 86 80 76 89 40 65 84 69 22 42 276 102 82 48 220 64 36 33 14 115

chr_2D 8 45 83 55 931 3045 1436154254 15 25 60 94 75 25 64 80 61 47 19 84 77 76 73 35 11 74 33 10

chr_3A 386 6 35 27 121 90 4 43128572 2153 2417 686 383 79 32 4 241 75 24 35 161 8 23 33 118 41 22 5

chr_3B 4 83 69 19 93 219 29 39 1650176379 2230 1530 89 109 23 37 18 83 10 36 96 219 17 59 20 97 42 9

chr_3C 60 77 131 66 95 63 142 103 3323 4336243489 3100 112 102 100 64 60 61 166 103 88 69 85 62 38 83 88 29

chr_3D 51 10 57 185 51 47 219 102 1724 2687 3130241868 136 79 59 267 102 36 85 26 51 71 338 145 41 44 41 130

chr_4A 347 99 43 36 353 53 26 15 421 45 53 58123012 1131 767 1425 290 53 57 73 258 152 57 48 155 258 31 17

chr_4B 46 299 76 56 89 189 116 39 89 312 58 145 2021244016 2762 2212 99 140 26 80 60 323 50 74 40 146 44 30

chr_4C 4 43 107 21 29 208 61 88 8 80 294 101 1378 3229179532 2089 49 53 114 61 34 95 64 86 9 41 138 76

chr_4D 1 9 6 4 4 10 33 7 9 1 24 15 1041 685 1172 66557 10 4 1 7 19 60 18 27 13 14 17

chr_5A 246 53 82 169 77 26 47 99 173 81 5 22 302 36 17 2118836 1866 864 1973 285 101 22 9 66 63 10 4

chr_5B 58 173 74 28 77 307 58 104 27 297 73 33 16 137 9 26 2599197106 2376 3101 19 211 39 68 27 102 1751 19

chr_5C 9 59 90 204 121 66 97 127 31 47 138 121 307 95 73 82 1402 2779167889 3077 60 87 110 49 42 57 54 148

chr_5D 30 54 81 29 45 44 144 201 56 17 55 76 133 17 95 12 1909 2189 2289153833 31 56 96 144 53 8 52 8

chr_6A 43 11 10 15 123 10 14 39 189 25 65 19 248 34 61 11 120 34 11 21137776 1886 2471 992 122 17 9 27

chr_6B 80 416 125 69 130 200 17 47 44 199 36 14 83 370 155 11 48 194 50 45 3195277727 3290 4544 20 368 22 17

chr_6C 9 55 154 107 30 84 83 76 61 139 42 87 131 27 58 49 104 30 157 83 5121 4041245347 4164 11 48 15 57

chr_6D 21 98 128 44 69 42 83 152 23 191 140 152 52 70 68 78 30 48 127 112 3242 4375 3760251677 18 30 86 26

chr_7A 99 12 34 1 82 50 2 9 107 5 30 11 167 23 32 27 112 7 32 74 211 78 31 10 47224 1528 1824 1235

chr_7B 63 189 64 18 12 126 104 15 20 256 105 33 23 155 25 22 89 128 51 96 48 214 5 81 1880135292 2000 1217

chr_7D 5 64 33 45 22 73 87 33 43 31 26 119 27 169 114 114 47 45 36 98 23 50 174 36 2998 2796 2512133084

Total 149270163292242954 77318157304198283189916189576173229232881290740287901160396287234223122103294152721234883202988193721184063335711292360298487 91397170782109973155974


