Table S1

Sequence of DNA fragment

PCR size
(bp)

PCR1

aaagcctcaaggtggagacaaaggtgaatatttagaaactttggaataacccactaccage
cagatattccatttaaacctcacagtatgattcttatcatttgttaaatgaggaaccctgggtt
cagagaggggaagtgcctcacccaaggccacacagtcaggaagtgggaaagcagggect
gtgctggctecgecaaggttcagaggtcagtectgteteecccgtgecctgecagggeagtectc
aggggcctgggecatgtccagttctacagettttagcaagtgaggectccgaggactgeage
ttgtgctcctaacacatggeatg

332

PCR2

tctcactgtgtagccatgtccactacacagcaagtcacttaacctetgtgectcagtttectca
tttgtaaaatgggggcagtattggtacccactccccagagtgtcatgaggactgagtgagcet
aattcatggagagtttgtacagcagcagccaaacagtcagecctcaatggatgetggetgt
gagaagaatcccattagattattcctggatcccageacagggcttagcacagaattccagg
cctgtecccgeacccagecagetgeccccacttectctcccacattccacagaactatggeca
cctgagtgacgcatggegttgagcaaccccaggatgtggecageeggggtcaggactggct
tctaggaagttggcagacagaggccagaacccaggcttggeccagagacctggattecagt
cccagtgaccaggcacccttgeccctctetgggtttcagtttteccatttgttcaaagggactg
ggaaactgtgccctgtcttacctcaccggggcetgtaaaggtttcaaaactcccctgagtece
agagagggtgatcatggect

578

PCR3

ctccacatctgtgtgtccaggtgcaccccggttecgtigtgtgtttctatgagggtgetgegtg
tgtctgtatctgagtgtgtgtgtccaggtgtctgttctccaaggtctgagtctgtgggteccagg
tgtgtctgtatcctgggctagttgtgtgtccctgteccgeteccccagggggegecctegteegg
ccgeegteccteectegggcetecggtecectgggtgagecccagegetggeggegtgggecc
gggactgggcaatgggtggcctcccaggtegecgectteccgeggggecccgeeccecggcec
cgccccaaagegggctataagttagegecegcetctecgecteggeagtgecagecgecagtg
gtcgcacttggagggtctcgecgecagtggaaggagcecaccgeccccgeccgaccatgge

cgagggtgagtatcagagtcaccgcagccgecactcaggggecccggggceattgggggtc
aggacccggtgggagctgaatccctaagtcctgatttggagagcaacaggeag

549

PCR4

aagctgagatgcgttccctctaageccccatactgtggttgagttacttgttattctttgatga

taagatctggggaatttccgtgtgctggtggacaggaagecaggecctggatggctgaaag
gaatccagttgceccc

141
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