Table S3. Nucleotide sequences specific to AY-SA genomes and selected for LAMP primer design based on predefined criteria.

Sequence

code name

Sequence

length

Average GC %

Sequence

Seql

Seq2

Seq3

Seq4

Seq5

651

501

383

365

359

254

21.6

28.2

27.1

18.1

AAAGATAAATAAAAAAATAGCCCCTAATCTAATAGGGGCTTTAACAAGAAAGAGATAAAAAATGAAAAAAACTAAATTT
AGATTAAATACTAAAGATATCTTTTTAACCTATTCCAAATGTCCTTTAGGTAAAGATAAAATTCATAATCATATTAAAGAA
TTAATGGCTTCTAAAAAACAAGAAATATCATATATCATTTCTAATACCGAAAACCATCAAGACCATAAAGAAATCCATAC
TCATGTTTTGTTTCAATTAACAAAACGTTATCAAATTACAAATCAAAGATTCTTTGACATCGAAGGTTTTCATCCCAAAAT
TGAATCTGCCCGTGATATCGAAAAATCAATTAACTATATCAAAAAAGATGGTGACTTCATCGAAGAAGGTACTCCAAGAC
ATAAAAAATACGTTCGTCAAAACCAAAAAGAAGAACGTAAACAATTAATCTATGATGAAATTGATAGATTAAAAGAACA
ATATTATTATGATGATAATTTAACTTTAACTCAAGTTAAAAAATCTCTTGATACTTTCATTAAAGATCTTGATCGTGATTTT
TATTATGAACAAATAGATTTAATTGAAAAAATCCTAAAAAAAAAGTTCATCAAACAATCAGAAGATTTGCTTGAAGAACT
TGAAAACGA

GTTGAAACTAATAACCAACAAGAACAAGAAATATATAATGCTATTCTTAGAAAAATAGAATCTGAAGTTGATGAATTAAC
AAATATTAAAGAAATAGTTTATCGTCCAGATGGTAAAACTATAAAGCATATTAAAATATTAGATTCTCAAACTAAAAAAG
AAATTAAAAGAATTGTTTATCATGATGATGGTAAAACTATACTTTGGATTAAAGAATTTGATCCTCAAACTAGTTTGCAAA
TAAAAAATACTATTCATAATGAACAAGGAAAAATTATACAAATTATTAAACATAATTCTTTAAGAGAATATGTTGTTGAA
CAATATAATCCTATAACAGGTACTAAAATTAAAACAATATATTACAATCCAGATGGAACTGTTAAAGAAGAAGAAATTTA
TTAATCATGAGTAAGAAAAGAAAAATAATATTAAAGCTTTGGATTATATTTATTTTAATTATTCTTCTAATTCTCTTATTTC
TTTTAGGTTTAAGATTAC

TGAATCATTTTTTAGTTTTGATACTTTTAAAGATAACGACACTACCCAAGAAATTAAAATGGCTATAAAGGAAGAGATGA
TTTCTGAGCATCGTCCTAAATCCATTGTAATCGAGGGTGCTAGTAAACTTGGTAAAACCGAGTTTATAATTAGTTATCTAA
ATAATCAACGAGTACAATTTAATTATATCAGGGGCTCGTTAGATTTTAACAAAAATAGCTATAATGATAGGTTTAAAATC
GATGTTTATGATGATATAAGTATAACTGATATTAGACGTGCTGGTTTATTAAAAAACATTATTGGAGGCCAAAGAGGATT
TATAGTTGATGTTAAATATTCTCCCAAAAGAAAATTATCTGGTAATAAATTATCTATCTTTT

AATATCAAACTCAATATATCCATGATACTAATAAAGTTCAAAATATAATTGGATTAATTAATTCTTTAAAACGTTTAAAAA
CTTTAAAGCAATTAAAACCTCAAACTGAAAAACAAACTGAAAAACAAGAACAAGAAGAAGAGCAATATCAATTTGATTG
GAATTCAAATTATGATACCGATGATAATAAATTAATTAAAGATATCGCAGTCGTAACTTTAACCACAGGTGCAGTTGTTA
TTAGCTGTGTAGTCCTAACACCTATATTTGCATCTCTAGGTCCTATTGCTGCTCCTCTTGCTTTGTTAGCTTAATTTAAATA
GAAAGGAGAAATAAAATGTTAAATAAAGTTCAATTAATAGGTA

AAACGTTGGGTTTTATTGGGGCAATTGGACAAATAGTTTTTCAATAATTTGTAATTTTGCTTITATCTATTTTTITATATTTTA
ACTTTTATTACTTTTTTAGTTTTCTTTGATTCTATTTTTCATATCGTTAAGCAAATAATAAAAATTATTATTTATTGGCCCAT
TAAACTTTTAATTTTAGGGATATATGTTTTTTTATTATTATTAAAATATTTATTTATTCCCAAATCAGAATTAAAACAACCA
GTTCAAACTAATAATTCTAATCTAGATGAATTAAAACAATTAAATAAAAAAATATCAGATTTAGAATACAAACTTAATTT
ACAAAAAAAACAAAATTTAATTAAAAAAGTAG




Sequence

code name

Sequence

length

Average GC %

Sequence

Seq6

Seq7

Seq8

Seq9

Seql0

Seqll

357

340

245

245

227

207

33.1

235

322

253

23.8

35.8

CTTTGGGGATTTAGGGGTTGGTTTTTTTATACCCAAATTCGCTAGTGTTTACGTTGGGGGGGGGGTAAACTTATTTTTGAA
AACCAAATGTGTGTATTTTTTTTTATTTTATTAGTTATTTCCTAACTTTACACGCGCATGGGCGATAACATTGCCCCATGCG
CTTCTTGATAATACCTAAGTTTTTATGTTACACAGATTTTACACACATTGCAATGTGTGTATCTTTTTTTATAATTTGTGTAT
CTTTTTTTATAATGTGTGTATCTTTTTTTATAATGTGTGTATCTTTTTATAAATTAATTAAAACGAACCAACCGCCTTTGCCG
TGAGTATCGGTAAAGGAGTAGGTTGGAG

TAACATGGATTAAATAATAAAGAGAGAGAGTTATTTTAATAACTCTCACCTTTATAAAAAGAGGTTATATGTGTATAAAT
TAAATCAAAATCAATTAAAAGCAATTTATTATAATAAAGGTTCTTTAAATGTTTCTGCTGGTCCAGGAACTGGTAAGACA
ACAGTTTTAATTGAGCGTGTTAAATATTTAGTTAATCAATTAAATATTTCACCAAAAGATATTTTAATTTTATCTTTTACCA
AAAGTTCGGTTCAAGAGATTGAAAAACGTCTTTTAATAGAAGATATTAAGGTTATGACTTTTCATGGTTTAAGTAATAGC
ATTTTAAAGAAAAATATT

AAGATATTAGTTTTTCAGATTGGTGTGAAATAGAAGAATCTTCTGGTGGTAAAGAACATAAATATATTCAAAAGAATTGT
ATCTTTATAAATGTAGATGATAAATTATATCATGATCCTCAGGACAAAGCTTTAAAAGACATTCCTATTCAATTTTTTGGT
GCAGATAAAGTTGAAATTGAAGATTAAAAGTTACCCCCAACGAGCAGAGCGAACTAGGCGGCCAGCCGAAGTACATCCA
AATTA

ATGCTTTTCAAATATTTACCTTTATTTTAGGTATTTTATTTATGGGCGTGATTTTTTTATTAAAGCTATCTTTGCAACTGTTT
TATTTATTTTAGGTGTTAAGTTGTTTGATAACTTTTGTACCAAAGACCAATTAAAATGGATAGTTACTTTCATTAATAAAC
AACCTTACGCCTTGAAAGTGTTTTTAAAATACTTTTTAGTTCCTTGTATTTTGAGTTTATGCCAAAGTATAGGAATTACTT

GTAGGGTCATTTTTGTTATGTAAAGCTCACATTAAAAAAATATAAAAAAAAATAGTTATATAAATCTAATCTTTTCCCGGA
TACCGATTTATATAACTACCATATAGGAGGCTGCATTAAATGCAAACATCTATTTCAAACATAGACGTATTTATTTCAAAA
ATAAATGACTATGTTACTTATATTATAACATTTTTTAAGTACATTTTTAACAGTATTATTGCCAT

ATCATGAAGCAGGACACGCTATTATAGGAATTAAGTTGGAACATGCCCAAAAGGTGCAAAAAAATAACTATTATTCCGTG
TGGGAATTCGGGCGGTTATAATTTAATGACACCAGAAACAGAAACTTTCTTTTCATCTAAAAAACGTATGCTTACCCAAA
TTACATCTTATTTAGGGGGACGTGTGGCTGAAGAATTAATTTTTGAT




