
Double-stranded methylation patterns of a 104-bp L1 promoter in DNAs
from male and female fibroblasts, male leukocytes and female
lymphoblastoid cells using hairpin-bisulfite PCR. Fifteen L1 sequences
were analyzed for DNAs from the first three sources; twelve L1
sequences were analyzed from the fourth source. (Posted on the Laird
Lab website 11-03-06)

MALE ADULT FIBROBLAST LINE (82-6hTERT)

MFIB_NM241 (100%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGACGGACGTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTATTCGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAGAAACGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GTTTAGTTTTTTTTTTTATTGTTTGTGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGCTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

MFIB_NM243 (100%)
TTAGTTAAAGAAAGGGGTGACGGATGTATTTGGAAAATTGGGTTATTTTTATTTGAATATTGGGTTTTTTAGATTGGTTTAAAAAACGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GATTAGTTTTTTTTTTTATTGCTTATGTGGATTTTTTAGTTTAGTGAGGGTGGGTTTATAATATGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

MFIB_NM244 (100%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGACGGATGTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTATTTGAATATTGTGTTTTTTAGATCGGTTTAAGAAACGGCGTATTAAGTGATGTATT
GCTTAGTTTTTTTTTTTATTGCTTGTGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGATTTATAATGTGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

MFIB_NM246 (99%)
TTAGTTAAAGAAAGGGGTGATGGATTTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTATTCGAATATTGTTTTTTTTAGATTGGTTTAAAAAACGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GATTAGTTTTTTTTTTTATTGTTTGAGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGCTTATAATGGGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

MFIB_NM247 (100%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGACGGATGTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTATTTGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAAAAACGGAGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAG--TTTTTTTTTATTGCTTATGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGTTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTTTGTGGTTTGTTATGAGT

MFIB_NM248 (100%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGACGGATGTATTTGGAAAATTGGGTTATTTTTATTTGAATATTGTGTTTTTTAGATCGGTTTAAGAAACGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTATTGCTTGTGTGGATTTTTTAGTTTAGTGAGGGTGGGTTTATAATGTGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

MFIB_NM249 (100%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGATGGATGTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTATTCGAATATTGCGTTTTTTAGATTAGTTTAAAAAATGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTATTGTTTGCGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGCTTATGATGCGAAAAGTTTGGTTGAATTTTTTGTTGCGTGGTTTGTTAAGAGT

MFIB_NM250 (100%)
TGAGTTAAAGAAAGGGGTGACGGACGTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTATTCGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAAAAACGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GTTTAGTTTTTTTTTTTATTGCTTGCGTGGATTTTTTAGTTTAGTGAGGGTGGGCTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

MFIB_NM251 (100%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGACGGATGTATTTGGAAAATTGGGTTATTTTTATTCGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAGAAATGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTATTGCTTGCGTGGATTTTTTAGTTTAGTGAGGGTGGGCTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGTTGCGTGGTTTGTTATGAGT

MFIB_NM253 (100%)
TGAGTTAAAGAAAGGGGTGATGGTTGTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTATTCGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAGAAATGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GTTTAGTTTTTTTTTTTATTGTTAGTGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGCTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT



MFIB_NM254 (99%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGATGGATGTATTTGGAAAATTGGGTTATTTTTATTCGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAGAAACGGTGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTATTATTTGCGTGGATTTTTTAGTTTAGTGAGGGTGGGCTTATAACGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGTGTGGTTTGTTATGAGT

MFIB_NM255 (99%)
TGAGTTAAAGAAAGTGTTGACGGATGTATTTGGAAAAGCGGTTTATTTTTATTCGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAAAAACGGTAAATTAAGTGATGTGTT
GTTTAG-TTTTTTTATAATTGCTTATGTGGATTTTTTTGCTGAGTGAGGGTGGGCTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGTTTGGTTTGTTATGAGT

MFIB_NM257 (100%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGACGGACG-TATTTGGAAAATTGGGTTATTTTTATTTGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAGAAACGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTATTGCTTGCTGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGTTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAA-TTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

MFIB_NM258 (99%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGACGGACGCATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTATTCGAATATTGCGTTTTTTAGATTGGTTTAAAAAACGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTATTGCTTGCGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGCTTATAATGCGAAAAGTTTGATTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

MFIB_NM259 (100%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGACGGATGTATTTGGAAAATTGGGTTATTTTTATTTGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAAAAATGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAG-TTTTTTTTTTATTGCTTGTGTGGATTTTTTAGTTTAGTGAGGGTGGGTTTATAATGCGAAAAGTTTGGTTGAATTTTTTATTGCGTGGTTTGTTATGAGT

FEMALE ADULT FIBROBLAST LINE (81-58A)

FFIB_NM78 (100%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGACGGACGTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTATTCGAATATTGTGTTTTTTAGATCGGTTTAAGAAACGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTATTGCTTGCGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGTTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

FFIB_NM80 (98%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGACGGATGTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTATTTGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAGAAACGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTATTGCTTGCGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGCTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

FFIB_NM81 (100%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGACGGACGTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTATTCGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAGAAATGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTATTGCTTGCGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGCTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

FFIB_NM82 (100%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGACGGACGTATTTGGAAAATCGGATTATTTTTATTCGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAGAAACGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTATTGCTTGCGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGCTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

FFIB_NM83 (100%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGATAGACGTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTATTCGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAAAAACGGTATATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTATTGTTTGCGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGCTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGTGTGGTTTGTTATGAGT

FFIB_NM84 (98%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGATGGACGTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTATTCGAATATTGTGTTTTTTAGATCGGTTTAAGAAACGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAG-TTTTTTTTTTATTGTTTGCGTGGATTTCTTAGCTTAGTGAGGGTGGGCTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT



FFIB_NM85 (100%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGACGGACGTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTATTTGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAGAAACGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTATTGCTTGCGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGTTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

FFIB_NM86 (100%)
TGAGTTAAAGAAAGGGGTGACGGACGTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTATTCGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAAAAAGGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTATTGCTTGCGTGGATTTTTTAGTTTAGTGAGGGTGGGCTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTTTTGCGTGGTTTGTTATGAGT

FFIB_NM87 (100%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGACGGACGTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTATTTGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAGAAACGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTATTGCTTGCGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGTTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

FFIB_NM88 (100%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGATGGACGTATTTGGAAAGTTGGGTTATTTTTATTCGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAGAAACGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTATTGCTTGCGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGCTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

FFIB_NM89 (98%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGATGGACGTATTTGGAAAATTGGGTTATTTTTATTCGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAGAAACGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTATTGCTTGTGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGCTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

FFFIB_NM92 (98%)
TGAGTTAAAGAAAGGGGTGACGGATGTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTATTCGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAAAAACGGCGTATTAAGCGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTATTGCTTATGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGCTTATGATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

FFIB_NM95 (100%)
CGAGTTAAAGGAAGGGGTGACGAATGTATTTGGAAAGTCGGGTTATTGTTATTCGAATATTGTATTTTTTAGATCGGTTTAAAAAATGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTATTGCTTGCGTGGATTTTTTAGCTTAGTGATGGTGGGCTTATAATGTGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGTTGCGTGGTTTGTTATGAGT

FFIB_NM97 (98%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGATGGACGTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTATTCGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAGAAACGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTATTATTTGCGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGCTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

FFIB_NM98 (98%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGACGGACGTATTTGGAAAATTGGGTTATTTTTATTTGAATATTGTGTTTTTTAGATCGGTTTAAAAAACGGTGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTCTTTTTTATTGCTTGCGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGCTTATAATGCGAAAAGTTTGGTTGAATTTTTTGCTGTGTGGTTTGTTATGAGT

MALE LEUKOCYTE DNA (A102)

MLYM_NM135 (100%)
TGAGTTAAAGAAAGGGGTGATGGATGTATTTGGAAAATTGGGTTATTTTTATTTGAATATTGTGTTTTTTAGATTGGTTTAAAAAATGGTGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTATTGCTTGCGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGCTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTATTGTGTGGTTTGTTATGAGT

MLYM_NM136 (100%)
CGAGTTAAAGAAAGGCGTGACGGACGTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTATTCGAATATTGCGTTTTTTAGATAGGTTTAAGAAGCGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTGCGTTGCTTGCGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGCTTATAATGCGAAAAGTTTGTTTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT



MLYM_NM137 (100%)
CGAGTTAAAGGAGGGGGTGACGGACGTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTATTCGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAGAAACGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTATTGCTTGCGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGCTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

MLYM_NM139 (100%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGATGGACGTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTATTCGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAGAAACGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GTTTAGTTTTTTTTTTTATTGCTTGCGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGCTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

MLYM_NM140 (99%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGACGGATGTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTCATTCGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAAAAACGGTGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTATTGCTTGCGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGTTTATAATGTGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

MLYM_NM141 (100%)
TGAGTTAAAGAAAGGGGTGATGGATGTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTATTCGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAGAAACGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GTTTAGTTTTTTTTTTTATTATTTGCGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGCTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

MLYM_NM143 (100%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGACGGACGTATTTGGAAAATTGGGTTATTTTTATTCGAATATTGCGTTTTTTAGATTGGTTTAAAAAACGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GTTTAGTTTTTTTTTTTATTGTTTGCGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGCTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

MLYM_NM144 (100%)
TGAGTTAAAGAAAGGGGTGACGGACGTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTATTCGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAGAAACGGCGTATTAAGTGATGTGTT
ATTTAGTTTTTTTTTTTATTGCTTGCGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGCTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

MLYM_NM147 (100%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGACGGACGTATTTGGAAAATTGGGTTATTTTTATTTGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAGAAATGGTGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTATTGCTTGCGTGGATTTTTTAGTTTAGTGAGGGTGGATTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGTTGTGTGGTTTGTTGTGAGT

MLYM_NM150 (100%)
TGAGTTAAAGAAAGGGGTGATAGACGTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTATTCGAATATTGCGTTTTTTAGATCGTTTTAAGAAACGGTATATTAAGTGATGTGTT
GCTTAG-TTTTTTTTTTATTGTTTGCGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGCTTATAATGCGAAAAGTTTGGCGGAATTTTTTGCTGTGTGGTTTGTTATGAGT

MLYM_NM151 (100%)
CGAGTT-AAAGAAAGGGGTGACGGACGTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTATTCGAATATTGCGTTTTTTTGATTGGTTTAAAAAATGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTTATTGTTTGCGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGCTTATGATGCGAAAAGATTGATTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

MLYM_NM174 (100%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGACGGGCGTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTATTCGAATATTGTGTTTTTTAGATCGGTTTAAGAAACGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTATTGCTTGCGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGCTTATAATGTGAAAAATTTGGCTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

MLYM_NM175 (98%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGATAGACGTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTACTCGAATATTGCGTTTTTTAGATTGGTTTAAAAAATGGTGTATTAAGTGATGTGTT
GTTTAGTTTTTTTTTTTATTGTTTGTGTGGATTTTTTAGTTTAGTGAGGGTGGGTTTATAATGTGAAAAGTTTGGTTGAATTTTTTGTTGTGTGGTTTGTTATGAGT

MLYM_NM177 (98%)
CGAGTT-AAAGAAAGGGGTGATGGACGTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTATTCGAATATCGCGTTTTTTAGATTGGTTTAAAAAATGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTTATTGCTTGCGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGCTTATAATGCGAAAAGTTTGATTGAATTTTTTATTGCGTGGTTTGTTATGAGT

MLYM_NM180 (100%)
TGAGTTAAAGAAAGGGGTGATGGTTGTATTTGGAAAATTGGGTTATTTTTATTTGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAGAAACGGCGTATTAAGTGATGTGTT
ATTTAG-TTTTTTTTTTATTGTTAGTGTGGATTTTTTAGTTTAGTGAGGGTGGGTTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCCGCGTGGTTTGTTATGAGT



FEMALE LYMPHOBLASTOID DNA (A54)

FLYM_NM275 (100%)
TGAGTTAAAGAAAGGGGTGACGGATGTATTTGGAAAATTGGGTTATTTTTATTCGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAGAAATGGTGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTATTGCTTGTGTGGATTTTTTAGTTTAGTGAGGGTGGGCCTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGTTGTGTGGTTTGTTATGAGT

FLYM_NM276 (100%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGACGGACGTATTTGGAAAATTGGGTTATTTTTATTCGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAGAAGCGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTATTGCTTGCGTGGATTTTTTAGTTTAGTGAGGGTGGGCTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

FLYM_NM278 (100%)
TGAGTTAAAGGAAGGGGTGAGGGATATATTTGGAAAATTGGGTTATTTTTATTCGAATATTGCGTTTTTTAAA-CGGGTTTAAAAACGGTGTATTAAGTGATGTGTT
ATTTAGTTTTTTTTTTTATTTTTTGTGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGCTTATAATGCAAAAAGTTT-GCTTGAATTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

FLYM_NM279 (100%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGACGGACGTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTATTCGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAGAAACGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTATTGCTTGTGTGGATTTTTTGGCTTAGTGAGGGTGGGCTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

FLYM_NM282 (100%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGACGGACGTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTATTTGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAGAAACGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTATTGCTTGCGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGTTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

FLYM_NM283 (100%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGACGGATGTATTTGGAAAATTGGGTTATTTTTATTTGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAAAAACGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTATTGCTTGTGTGGATTTTTTAGTTTAGTGAGGGTGGGTTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

FLYM_NM286 (100%)
TGAGTTAAAGAAAGGGGTGACGGACGTATTTGGAAAATTGGGTTATTTTTATTTGAATATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAGAAACGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GATTTAGTTTTTTTTTTATTGCTTGCGTGGATTTTTTAGTTTAGTGAGGGTGGGTTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATAAGT

FLYM_NM287 (100%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGATAGACGTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTATTTGAATATTGCGTTTTTTAGATCGTTTTAAGAAACGGTATATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTATTGTTTGCGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGTTTATAATGCGAAAAGTTTGGTGGAATTTTTTGCTGTGTGGTTTGTTATGAGT

FLYM_NM290 (100%)
TGAGTTAAAAAAAGTGGTGATGGATGTATTTGGAAAATTGGGTTATTTTTATTTGAATGTTGTGTTTTTTAGATTGGTTTAAAAAACGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAG-TTTTTTTGTTATTGTTTGTGTGGATTTTTTAGTTTAGTGAGGGTGGGTTTATAATGTGAAAAGTTTGATTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

FLYM_NM291 (99%)
CGAGTTAAAGAAAGGGGTGACGGACGTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTATTCGAATATTGCGCTTTTTAGATCGGTTTAAAAAACGGCGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTTTTTTTTTATTGCTTGCGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGCTTATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGCTGCGTGGTTTGTTATGAGT

FLYM_NM294 (100%)
CGGAGTTAAAGAAAGGGGTGACGGATGTATTTGGAAAATCGGGTTATTTTTATTCGAATATTGCGTTTTTTAGATTAGTTTAAAAAACGGTGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTTAG-TTTTTTTTTTATTGCTTGTGTGGATTTTTTAGCTTAGTGAGGGTGGGCTTATAATGCGAAAAGTTTGGTTGAATTTTTTGCTATGTGGTTTGTTATGAGT

FLYM_NM383 (99%)
CGAGTTAAATAAATGGGTGACGGACGTATTTGGAAAATTGGGTTATTCTTATTTGATTATTGCGTTTTTTAGATCGGTTTAAAAAATGGTGTATTAAGTGATGTGTT
GCTTAGTTTATTTATTTATTGCTTGCGTGGATTTTTTAGTTTAGTGAGGGTGGGTTAATAATGCGAAAAGTTTGGCTGAATTTTTTGTTATGTGGTTTGTTATGAGT



Double-stranded methylation patterns in L1 promoter sequences from DNA of male and female fibroblasts,

male leukocytes and female lymphoblastoid cells, using hairpin-bisulfite PCR. The full set of sequences from

which data were derived for Table I in Burden et al., 2005 are presented here. Methylation states were inferred using

hairpin-bisulfite PCR, as described in Materials and Methods.  Methylated CpG sites are highlighted in red and non-

methylated CpG sites in blue. The hairpin linker is gray.  Evolutionary divergences both within genomic consensus

CpG dyads and at sites not within CpG dyads are also highlighted in yellow.  For both examples of evolutionary

divergence, information on the complementary strands of individual DNA duplexes distinguishes evolutionary

changes from PCR errors, which are highlighted in green.  Conversion efficiency of each sequence follows the

sequence-identification number above each sequence; non-converted non-CpG cytosines, highlighted in magenta,

were observed, but only sequences with ≥ 98.2% conversion of non-CpG cytosines (representing one or zero non-

conversion events per sequence) were used for analysis. Dashes within the sequence indicate sequencing errors

resulting from uncalled bases.


