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TAGCTACTTGTCTA GCTTAA CTGATC TCTACTTAGCTACTTGT CTAGCTAGCTACTT
GCTTAACTATCTTAC TTAGCTA CTTGTCTAG CTTAACTGATCTCT TAGCTACTTGTCTA
CTACTTGTCTAGCT TAACTGA TCTTAACTGATCT  TCTTAGCTACTTAGCTA CTTGTCTAGCTTCT
CTTAC TTAGCTAC TTGTC TAGCT TAAC ATC

ACTGA TGCTACTT GTCTA GCATG ATGCT TGATC

AGCTA CTTG TCTA GCTAG CTACT TAGCT

AGCTA CTTG TCTA GCTTA ACTGA TCTTA

TGTCT AGCT TAAC TGATCT TAACT GATCT
CATGATGCTTGATC TGGG AGAG CAGCTACT TAGCT ACTTGTCTAGCTTA
AACTGATCTTAACT GATC TTCTT AGCTACTT AGCTA CTTGTCTAGCTTTT
TCTAG CTAG CTAC TTAGCTA CTTGT CTAGC

CTTAG CTACTTGTCTAGCT TAACTG ATCTT ACTTA

ATCTT AACTGATCTTCTTAG CTACT TAGCT ACTTG

TAGCT TAACTGATCTCTACTT AGCTA CTTGT CTAGC

TACTT GTCT AGCTT  AACTG ATCTT ACTTA GCTAC

CTGAT CTTCT TAGCT  ACTTA GCTAC TTGTC TAGCT

TTAGC TACTT GTCTA GCTAGCTACTCATG ATGCT TGATCTGGGAGCAT
CTTGA TCTGG GAGAG CAGCTACTTA GCTAC TTGTCTAGCTTAAC
ACTTG TCTAG CTTAA CTGATCT TACTT AGCTACTTGTCTAG

AGCTACTTGT
GCTAGCTACTTA
TAGCTACTTGTCTA
ATGAT GCTTG
TGGGA GAGCA
ACTTG TCTAG
ACTGA TCTTC
TCTTA GCTA

ACTGA TCTTAC
GATCTGGGAGAGC
TTAAC  TGATCTT

GCTAC TTIGTC

TCTAG CTTTA
TAGCT ACTTA
TTGTC TAGCT
TCTAG CTACT
GATGC TTGAT
TGATC TTACT
CTTAA CTGAT
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CTTTAA
GCTACTT
GCTAGCT
ATCTGGGA

CTA

(karyotyping),
= (detection)

TTAC TTAGCT ACTTG TCGC TTGAT CTGGGAGAGCAGCT ACTTAGCTAC
CTTA ACTGATCTT AACTG ATCTT CTTAG CTACTTAGCTACTT GTCTAGCTTCTA
GATG CTTGATCTGGGA GCATG ATGCT TGAT CTGGGAGAGCAGCT ACTTAGCTACTTGTC
TACT TAGCT TCTAG CTTAAC TGAT CTTAC TTAGC TACTT
TCTA GCTTA ACTGA TCTTA CTTAGC TACT TGTCT AGCTT AACTG
TGAT CTTCT TAGCT ACTTAGC TACT TGTCT AGCTT CTAGC
TTGT CTAGC TTCTT AGCTACT TGTC TAGCT AGCTA CTTAG
GCTT TCTACT CATG ATG CTTG ATCT GGGA GAGCA GCCA
CTTA ACTGATCT CTACT TAG CTAC TTGT CTAGCTAGCTACTT AGCTA CTTGTC
TCTA GCTTAACT GATC TTA CTTA GCTA CTTGTCTAGCTTAA CTGATCTCTACTTA
ACTT AGCTA TGTC TAG CTTC ATGA TGCTT GATCT GGGAGA
CTTA GCTA CTTGTC TAGC TAG CTAC TTAG CTACT TGTCT AGCTT
TAACTGAT CTTAC TTAGCTA CTTG TCCT CTATT ACTTA GCTAC
CTTACTTA GCTAC TTGTCGC TTGATCT GGGA GAGCA GCTAC
TAGCT ACTTG TCTAG CTAGCTA CTTAGCT ACTTG TCTAG CTTAA
AGCTTAA CTGAT CTTAA CTGATC TTCTTA GCTAC TTAGC TACTT
CTACTT AGCTACTTGTCTA GCTTAA CTGATC TTACTTAGCTACTTG TCTAG CTTAA
GCTTAA CTGATGCTAC TTGTC TAGCA TGATGCTTGATCTG GGAGA GCAG
TTGTCT AGCTAGC TACTT AGCTA CTTGTCTAGCTTAA CTGAT AGCTA
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Ol ZIAt EEH: CMA, FISH(fluorescence in situ hybridization, &S AHSHH),

TTGTCTA
GCTACTTAG
TAGCTTAACTGAT
GTCTA GCTTA
ATCTC TACTT

TGATGC
TAGACCTT
GCTACTTG
GCAGCTA
AACTG
TTGTC
TTAGC
CTGAT CTTAA
GTCTA GCTTC
CTGATCCATGATG
CTACTTAGCT
CTTGTCT

FMXt IS (targeted gene panel), HIE S methylation) 17,

= ZE(duplication) assay
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TAGCTACTTGTCTAGCTTAACTGATCTCTACT
CTGATCTCTACTTAGCTACTTGTCTAGCTAGC
TCTTAGCTACTTGTCTAGCTAGCTACTCATGA
GCTTAACTGATCTTACTTAGCTACTTGTCTAG
TGTCTAGCTTAACTGATCTTAACTGATCTTCTT
TCTIAACTGATCTICTTAGCTACTTAGCIACTT
TTGTCTA

CTACITAGCTA

TAGCTTAACTG

ACTGATCTTAC
TCTTCTTAGCTA

AGCTTAACTGATCTTACTTAGCTACTTGTCT
AGCTAGCTACTTAGCTACTTGTCTTTAACTG
CTAGCTACTTAGCTACTTGTCTAGCTTAACT
CTTAGCTACTTGTCTAGCTAGCTACTCATGA
GGGAGAGCAGCTACTTAGCTACTTGTCTAGC
TACTTGTCTAGCTTAACTGATCTCTACTTAG
CTTGTCTAGCT

TGGGAGAGCAG
CTTAGCTACTT
CTACTTGTCTA
TTAACTGATCT
ATTACTTAGCTA
TTGATCTGGGA
GCTACTTAGCT
ATCTTAACTGA
AGAGCAGCTAC
CTTAACTGATG
AGCTACTTGTC
AGCAGCTACTT
ACTGATCTTAC

TAGCTACTTGTC TAGCTAGCTAC
TACTTAGCTAC TTGTCTAGCTTA
TGCTTGATCTG GGAGCATGATG
CTTAACTGATG CTACTTGTCTAG
AGCTACTTAGC TACTTGTCTAG
GTCTAGCTTTCT ACTCATGATGC
GCTACTTAGCT ACTTGTCTAGA
CTGTCTAGCTTA ACTGATCTTAC
ATCTTAACTGA TCTTCTTAGCTA
TTAGCTACTTGT CTAGCTTAACT
CTTAGCTACTTG TCTAGCTTTACT
TCTACTTAGCTA CTTGTCTAGCT
TTGTCTAGCTTA ACTGATCTTAC
GATCTTAACTG ATCTTCTTAGCT
TAGCTACTTGTC TAGCTTCTTAG
TGTCTAGCTTA ACTGATCTTAC
TGATCTTACTTA GCTACTTGTCT
AGCTTAACTGA TCTCTACTTAGC
ATCTTACTTAGC TACTTGTCGCTT
GATCTTAACTG ATCTTCTTAGCT
TGCTTGATCTG GGAGCATGATG
TTAACTGATCTT ACTTAGCTACT
CTACTTGTCTAG CTAGCTACTTA
TCTAGCTACTTA GCTACTTGTCT
GCTACTTGTCTA GCTTAACTGAT
GCCATGATGCT TGATCTGGGAG
TACTTGTCTAGC TAGCTACTTAG
CTACTTAGCTA CTGTCTAGCTT
GTCTAGCTTAA CTGATCTTAAC
GCTTAACTGAT CTTACTTAGCT
TAACTGATCTTC TTAGCTACTTA
CTTGTCTAGCTT AACTGATCTCT
GAGCAGCTACTT AGCTACTTGTCT
ACTTGTCTAGCT TAACTGATCTTA
TCTTCTTAGCTAC TTAGCTACTTGTC

TTAGCTACTTGTCTAGCTTAACTGATCTTACTTA
CTACTTGTCTAGCATGATGCTTGATCTGGGAG
TAGCTTAACTGATCTTAACTGATCTTCTTA

AGCTACTTGTCTAGCTTAACTGATCT
TTAGCTACTTGTCTAGCTTAAC
CAGCTACTTAGCT
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TTAGCTACTTGTCTTTAACTGATCTTACTTAGCTACTT

ACTGATCTTAACTGATCTTCTTAGCTACTTAGCTACTT

CTTGATCTGGGAGAGCAGCTACTTAGCTACTTGTCTAG

CATGATGCTTGATCTGGGAGAGCAGCTACTTAGCTACT

CTTCTAGCTACTTAGCTACTTGTCTAGCTTAACTGATC

TTGATCTGGGAGAGCAGCCATGATGCCATGATGCTTG
CCTTAACTGAT

TTAGCTACTTGT
CTTAGCTACTTG
GATCTCTACTTA
TAGCTACTTGT
AGCTACTTAGC
TTAGCTACTTGT
ACTTAGCTACT
CTACTTGTCTAG
TTAGCTACTTGT

GATCTGGGAGA
ACTTAGCTACT
CTTGATCTGGG
TGTCTAGCTTA
GCTACTTGTCT
AGCTTAACTGA
CTTAACTGATC
AGCAGCTACTT
CTACTTGTCTAG
AACTGATCTTA
TGATCTTCTTAG
ACTTGTCTAGC
GCTACTTGTCT
ACTTAGCTACT
AGCTTAACTGA
ACTGATCTTCTT
TAGCTTCTTAG
GCTACTTGTCT
AGCAGCTACTT
GTCTGGGAGAG
TACTTAGCTAC
TGATCTCTACTT

CTACTTAGCTACTTGTCTAGCT
ACTTGTCTAGCTTAACTGATCTTAACTG
TTGTCTAGCTTAACTGATCCATGATGCTTGA
TTAGCTACTTGTCTAGCTTAACTGATCTCTACT
GCTACTTGTCTAGCTTCTTAGCTACTTGTCTAGC

CTACTTGTCTAGCTU\ACTGATCTIACTTAGC AC
TAGCTA AGCTTTTGATC
GCTACTTGTCT AGCTAGCTACTT
GGGAGAGCAGC TACTTAGCTACT
AGCTACTTGTC TAGCTTAACTG
CTACTTGTCCT CTATTACTTAGC
TTAGCTACTTG TCGCTTGATCT
GCTACTTGTCT AGCTAGCTACT
TACTTGTCTAG TTAACTGATC
TGGGAGCATGA TGCTTGATCTG
CTTGATCTGGG AGAGCAGCTAC
TGATCTGGGAG AGCAGCTACTTA

TAGCTACTTGTCTA
AGCTTAACTATCTTACTTAGCTACTTGTCTAGC
TACTTGTCTAGCTTAACTGATCTTAACTGAT
CTAGCTTAACTGATCTTACTTAGCTACTTG
GATGCTTGATCTGGGAGAGCAGCTACTTAGC
TGCTTGCTTAACTGATCTTAACTGATCTTCTTAG

GTCGCTTGATC TGGGAGAGCAG
GTCTAGCTTCTA GCTACTTAGCT
CTTAACTGATC TTACTTAGCTAC
TGTCTAGCTTA ACTGATCTTAC
TTAACTGATCTT CTTAGCTACTTA
ATCTGGGAGAG CAGCTACTTAG
CTTAACTGATC TTCTTAGCTACT
CTAGCTTAACT GATCTCTACTTA
TCTAGCTTCATG ATGCTTGATCT
GCTACTTGTCTA GCTAGCTACTT
CTAGCTTAACT GATCTTACTTAG
TACTTGTCTTTA ACTGATCTTAC
CTAGCTTAACT GATCTCTACTTA
TGTCTAGCTTCT AGCTACTTAGC
CTAGCTACTCAT GATGCTTGATC
CTAGCTTAACT GATCCATGATG
TGCTACTTGTCT AGCATGATGCT
CTAGCTACTTA GCTACTTGTCT
GCAGCTACTTA GCTACTTGTCT
TGTCTAGCTTCT AGCTACTTAGC
AGAGCAGCTAC TTAGCTACTTGT
ACTGATGCTAC TTGTCTAGCAT
AGCTTACTTGCT TGCTTGCTTGCT
TCTTAACTGATC TTCTTAGCTACT
TTCTTAGCTACT TAGCTACTTGT
AGCTACTTGTC TAGCTTAACTG
TTAACTGATCTT AACTGATCTTC
CTTAGCTACTTG TCTAGCTTAAC
CTACTTAGCTA CTTGTCTAGCTT
TTAACTGATCTC TACTTAGCTAC
AGCTTTACTTAG CTACTTGTCTA
TGTCTAGCTAGC TACTTAGCTACT
TCTTACTTAGCT ACTTGTCTAGCT
AGCTACTTAGCT ACTTGTCTAGCT
CTACTTGTCTAGC TAGCTACTCATGA

AGCTTAACTGATCCATGATGCTTGATCTGGGAGA
AGCTACTTGTCIAGC'ITAAC'IGATCT'IACTTA
ACTTAGCTACTTGTCTAGCT

TTGTCTAGCTIAACIGATGCTACTTG
AGCTACTTGTCTAGCTAGCTA

ACTTGTCTAGCTT

TAGCTACTTGT CTAGCTTCTTAGC
CTAGCTTTCTA CTCATGATGCTT
ATCTTACTTAG CTACTTGTCTA
TTAGCTACTTA GCTACTTGTCT
TGATCTCTACT TAGCTACTTGT
CATGATGCTTG ATCTGGGAGAG
TTGTCTAGCTA GCTACTTAGCT
GCTTAACTGAT CTTACTTAGCT
TGTCTTTAACTG ATCTTACTTAG
TAACTGATCTC TACTTAGCTAC
TCTAGCTACTT AGCTACTTGTC
TGCTTGATCTG GGAGCATGATG
GCAGCTACTTA GCTACTTGTCT
GCTACTTGTCT AGCTTAACTGA
GATCTTACTTA GCTACTTGTCT
TCTAGCATGAT GCTTGATCTGG
CTTAGCTACTT GTCTAGCTTAA

TAACTATCTTACTTAGCTACTTGTCTAGCTTAA
ATCTTCTTAGCTACTTAGCTACTTGTCTAGCT
TCTGGGAGAGCAGCTACTTAGCTACTTGTCTA
TAGCTACTTGTCTAGCTAGCTACTTAGCTACT
TAGCTACTTAGCTACTTGTCTAGCTTAACTGA
TTGTCTAGCTTAI\C1GATCTCTACTTAGCU\C
TGGGAGAG

AG CTACTTGTC

TGTCTAGCTTA

ATCTTAACTGA

TACTTGTCTAG

GGGAGAGCAGC

GGAGAGCAGCT
TTAGCTACTTG
GCTACTTGTCT
GCTTAACTGATCTCTACTTAGCTACTTGTCT
TTAACTGATCTCTACTTAGCTACTTGTCTAG
CTTCTTAGCTACTTAGCTACTTGTCTAGCTT
TCTAGCTTAACTGATCCATGATGCTTGATCT
TACTTGTCTAGCTTAACTGATCTTACTTAGC
CTACTTAGCTA
TACTTGTCTAG
GATCTGGGAGA
GCTTAACTGAT
AGCTTTTGATC
CTAGCTAGCTA
CAGCTACTTAG

CTACTTGTCGC

TTGTCTAGCTA

TAGCTTAACTG

CTTGATCTGGG
AGCTTAACTGATCTTACTTAGCTACTTGTCTAG
TCTCTACTTAGCTACTTGTCTAGCTAGCTACTT
AGCTTAACTGATCCATGATGCTTGATCTGGGAG
GAGAGCAGCTACTTAGCTACTTGTCTAGCTTA
CTGATCTTAACTGATCTTCTTATCTGGGAGAG
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