	Table S3. Satellite repeat sub-class analysis for LS gene clusters

	
	Satellite Repeat Content of Cluster (%)

	Cluster
	Cytogenetic Position
	Nucleotide Position
	ACRO1
	ALR/Alpha
	BSR/Beta
	CATTCn
	CER
	D20S16
	GAATGn
	GSAT
	GSATII
	GSATX
	HSAT4
	HSAT5
	HSAT6
	HSATI
	HSATII
	LSAU
	MSR1
	REP522
	SAR
	SATR1
	SATR2
	SST1
	SUBTEL_sa
	TAR1

	A
	1p36.33
	10205-370863
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.68
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.26

	B
	1p36.13
	16040148-16248006
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00

	C
	1p13.2-1q21.2
	119385828-145366889
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.67
	0.00
	0.07
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.04
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.02
	0.00
	0.00
	0.00
	0.01

	D
	2p11.2
	87371301-88563579
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.10
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.07

	E
	2p11.1-2q11.2
	89358358-93970939
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.06
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.15
	0.00
	0.35
	0.00
	0.00
	0.00
	0.14

	F
	2q14.1
	112101086-112411341
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	1.12
	0.00
	0.00
	0.00
	0.67

	G
	2q21.2-2q21.3
	130634597-131402172
	0.26
	4.37
	0.00
	0.00
	1.32
	0.00
	0.00
	0.00
	0.47
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.39

	H
	5p13.3-5p14.3
	20943443-22425809
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00

	I
	5q13.3
	70353511-70903396
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00

	J
	6p22.1
	26692149-26992489
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00

	K
	7q34
	141632015-142216972
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00

	L
	9p24.3 
	17070-17490
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	2.64
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00

	M
	9p13.3-9q21.12
	38562165-62840292
	0.00
	3.81
	0.00
	0.00
	0.29
	0.00
	0.00
	0.00
	0.26
	0.00
	0.00
	0.04
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.15
	0.00
	0.28
	0.00
	0.45
	0.00
	0.09

	N
	14p11.1
	13063292-13805918
	0.00
	10.05
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	1.49
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.08

	O
	15p11.1-15p11.2
	13039694-15384734
	0.00
	0.53
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.49
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.01
	0.09

	P
	16p11.1-16p11.2
	32314412-35474685
	0.00
	12.99
	0.03
	0.14
	0.00
	0.00
	0.03
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.04
	0.02
	1.40
	0.01
	0.00
	0.22
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.06

	Q
	18p11.1-18q11.21
	14311227-18260062
	0.00
	1.26
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.09
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.79
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.12

	R
	19p13.3 
	16401-198604
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	1.01

	S
	20p11.1-20q11.21
	25698233-29620848
	0.00
	9.54
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	3.14
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.01
	0.00
	0.00
	0.32
	0.00
	0.00
	0.00
	4.40
	0.00
	0.00

	T
	21p11.2 
	7669179-11968553
	0.00
	2.51
	0.00
	0.00
	0.77
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.08
	0.00
	0.06
	0.00
	0.00
	0.00
	0.63
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.04

	U
	22q11.1
	13034022-14321656
	0.00
	0.09
	0.00
	0.00
	10.53
	0.00
	0.00
	0.00
	0.24
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	1.26
	0.00
	0.00
	0.31
	0.00
	0.00
	0.00
	0.06
	0.00
	0.09

	V
	22q13.33
	47696896-47744592
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00

	W
	Yq11.223
	20925957-27898184
	0.00
	0.00
	6.38
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.02
	0.00
	0.00
	0.00
	0.41
	0.00
	0.01

	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	Average Satellite Content for Clusters w/o Gaps
	0.01
	1.96
	0.28
	0.01
	0.59
	0.00
	0.17
	0.00
	0.11
	0.00
	0.00
	0.01
	0.00
	0.00
	0.12
	0.00
	0.00
	0.14
	0.00
	0.19
	0.00
	0.23
	0.00
	0.14

	Average Satellite Content for Human Genome w/o Gaps
	0.00
	0.22
	0.05
	0.01
	0.02
	0.00
	0.01
	0.01
	0.00
	0.00
	0.01
	0.00
	0.00
	0.00
	0.01
	0.00
	0.00
	0.01
	0.00
	0.03
	0.01
	0.01
	0.00
	0.00

	Difference
	0.01
	1.74
	0.23
	0.00
	0.57
	0.00
	0.16
	-0.01
	0.10
	0.00
	-0.01
	0.01
	0.00
	0.00
	0.11
	0.00
	0.00
	0.13
	0.00
	0.16
	-0.01
	0.22
	0.00
	0.13

	Fold Change
	7.25
	8.95
	6.02
	0.70
	29.47
	0.00
	16.40
	0.00
	43.20
	0.00
	0.00
	13.19
	13.53
	7.19
	21.30
	2.37
	0.00
	24.71
	0.00
	6.41
	0.00
	17.53
	7.14
	57.69


