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Unmethylated-Specific O— 0

Sequence Name: CTNNB1
Sequence Length: 4200

CpG island prediction results
(Criteria used: Island size > 100, GC Percent > 50.0, Obs/Exp > 0.6)
3 CpG island(s) were found in your sequence

Size (Start - End)
Island 1 137 bp (3184 - 3320)
Island 2 344 bp (3402 - 3745)
Island 3 385 bp (3761 - 4145)

Primer picking results for bisulfite sequencing (or restriction) PCR

Primer Start Size Tm GC% 'C's Sequence

1 Left primer 3192 29 58.62 37.93 4 AGTAGGTATTTTTAAGGATTTGTTGAATT
Right primer 3341 25 59.37 60.00 6 TAAATCCCACCTCTCAACAAACTAT
Product size: 150, Tm: 64.1, CpGs in product: 9

2 Left primer 3153 30 55.28 40.00 7 GTTTTGGAGTTAATTTATTTTTATTAGTTA
Right primer 3341 25 59.37 60.00 6 TAAATCCCACCTCTCAACAAACTAT

Product size: 189, Tm: 64.5, CpGs in product: 9

TTTTGGAGTTAATTTATTTTTATTAGTTAT
TAAATCCCACCTCTCAACAAACTAT

3 Left primer 3154 30 54.97 36.67
Right primer 3341 25 59.37 60.00
Product size: 188, Tm: 64.6, CpGs in product: 9

[e) BN

v

TAGTAGGTATTTTTAAGGATTTGTTGAATT
TAAATCCCACCTCTCAACAAACTAT

4 Left primer 3191 30 58.66 40.00
Right primer 3341 25 59.37 60.00
Product size: 151, Tm: 64.3, CpGs in product: 9

o))

5 Left primer 3192 29 58.62 37.93
Right primer 3340 24 59.34 62.50
Product size: 149, Tm: 64.1, CpGs in product: 9

N

AGTAGGTATTTTTAAGGATTTGTTGAATT
AAATCCCACCTCTCAACAAACTAT

(o))

1 CAAAAATTATCGATTTCATGGCGCTGCGAGGTCTGGAAAGAAAAGCTACTTTAAAATTTG

R s N N e L R R NN AN A Ay

1 TAAAAATTATCGATTTTATGGCGTTGCGAGGTTTGGAAAGAAAAGTTATTTTAAAATTTG

61 CATTGTTTAAGAAATGACTTAAAAGAAAAGAATCATTTTTTTTTCTGAATACTTTGGAAG

61 TATTGTTTAAGAAATGATTTAAAAGAAAAGAATTATTTTTTTTTTTGAATATTTTGGAAG
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GTGAAAATGGCTTGTTTTAATCTTATCCATGATTTACTATAATTCTATTATTTTTAGCAG
LECEEEECET = LVEPPECEE = PP s PEEP PP TEEEEE = TP = 1

GTGAAAATGGTTTGTTTTAATTTTATTTATGATTTATTATAATTTTATTATTTTTAGTAG

CTGGAGTCCAGAAATGATTTTTTCGATGAATTTAGGATTTTGCCGCAGTATACATCTGCA

AR R s e A R

TTGGAGTTTAGAAATGATTTTTTCGATGAATTTAGGATTTTGTCGTAGTATATATTTGTA

GTCCCAGAATCCTCCGGTAAGTTAATCCTTCTTGCGATGGGAAACGCCTTTAACCTTCTT
IR R e AR R R N e NN e AR

GTTTTAGAATTTTTCGGTAAGTTAATTTTTTTTGCGATGGGAAACGTTTTTAATTTTTTT

GTGAATGAAATATCTGCAACCATTTTGAAATTTTTAATGGGGTGTGTGTGTGTGTGCACG

LECCPETEEEEE = 0= f == LEPEERPREEPEEREE TP P T ET T ET s T+

GTGAATGAAATATTTGTAATTATTTTGAAATTTTTAATGGGGTGTGTGTGTGTGTGTACG

TGCGTGTGTTGCGGGTGTGTGTCTCCGAAACATGATTTCTTAGAAATGCAGCGGTACTTG

s R e A R N R R R A R A A R R Y
TGCGTGTGTTGCGGGTGTGTGTTTTCGAAATATGATTTTTTAGAAATGTAGCGGTATTTG

TCTGAGTTCTTAGAAACATTGAGAAACATATATACCTTTATGTTCTTTGAATATCATGGA

L= LDPEET=LEPEETT= TR EEr = P EE e = LERPEEE = ERPEET P EE= LT
TTTGAGTTTTTAGAAATATTGAGAAATATATATATTTTTATGTTTTTTGAATATTATGGA

CGATGACTCCATTGCTTCTCCTTCATACTTTGTATGGTAGCCATTAAAATGTACTTCCTT

e LR R N R R N N R RN R R

CGATGATTTTATTGTTTTTTTTTTATATTTTGTATGGTAGTTATTAAAATGTATTTTTTT

AGTCTGGCAAACCAATGAAGGCCTCGAGTACACATAACTCCAAGCATGTAGGGTGTTCCT

N e N R RN A R NN RN NN

AGTTTGGTAAATTAATGAAGGTTTCGAGTATATATAATTTTAAGTATGTAGGGTGTTTTT

GACATAACTGAAGTGACCAGGCCATAGCAACCACCATGGCCATTGCCTCCCGCCACCTTC
NI R R L R R NN R R RN

GATATAATTGAAGTGATTAGGTTATAGTAATTATTATGGTTATTGTTTTTCGTTATTTTT

ACCGCCCCTCCCTCGCTCTGCAGTATACATCAGCTGCAAGCTTTCCACAGTGGCTTTCCG
B R e R N L R R R RN R e R A R N s

ATCGTTTTTTTTTCGTTTTGTAGTATATATTAGTTGTAAGTTTTTTATAGTGGTTTTTCG

CCGAACTTGCCCAGTGGGTTCCTAGATTACTTCTGTGTGCGAGAATAGCCAACCATGTAG

e L SR R R R R R R A e RN N R A AR

TCGAATTTGTTTAGTGGGTTTTTAGATTATTTTTGTGTGCGAGAATAGTTAATTATGTAG

TCTGACAAGAGGTATTTACAACTACTTAGCCTGTTCAGCTGGAAAGAAATCAAAAGATAA

TTTGATAAGAGGTATTTATAATTATTTAGTTTGTTTAGTTGGAAAGAAATTAAAAGATAA

CACTGAACCCTGAGATGATGTATTACAAATCAAAAGTCCCAATCCATAAATAGCCCACCT

TATTGAATTTTGAGATGATGTATTATAAATTAAAAGTTTTAATTTATAAATAGTTTATTT

GATGAACTGCTAAATGAAAAGCTGATCCTGATTGTTGTCCAGTGTTTTTACATTGTCCTA
LELCPE= 0= ERPEEEEETT = TOE = TEPREEP T = FERPEET T = PTE == 1

GATGAATTGTTAAATGAAAAGTTGATTTTGATTGTTGTTTAGTGTTTTTATATTGTTTTA

AGAAATATTTTTAACAAGCCTTCTTGGAGAGTTGGGATTGTTTGTTTTTAAATGCATGGA
[T
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AGAAATATTTTTAATAAGTTTTTTTGGAGAGTTGGGATTGTTTGTTTTTAAATGTATGGA

ATATTATTCTTACCTTTCTGCTGGGAAGGGAGCCTTCCGAGGGGATTCGGATGTAGAGTC

LECETEE= TP DPE = POPEPETET T e = s PPETET T ++ T TTT T
ATATTATTTTTATTTTTTTGTTGGGAAGGGAGT TTTTCGAGGGGATTCGGATGTAGAGTT

CAAGTGAGACCACACCCTACTTTCACAGCTT CTACCGTTTCTGCTTCTTTTTAAA

ITTTTI
U N R T R R
TAAGTGAGATTATATTTTATTTTTATAGTTTTTTTTTTATCGTTTTTGTTTTTTTTTAAA

TAGGGTGGATTAACAGTTACAATTTTACATTAATTTAAGAGACTTAATCAAATGGAGCCA

TAGGGTGGATTAATAGTTATAATTTTATATTAATTTAAGAGATTTAATTAAATGGAGTTA

GTCATCCGTTTCCCTCTCTCTAAGGGAAGCTCATTGTCTTAGATGCTCAATAAATGTTTA

IR R R R RN e

GTTATTCGTTTTTTTTTTTTTAAGGGAAGTTTATTGTTTTAGATGTTTAATAAATGTTTA

ATAGAGTTAAGTATCCTAAAAGTGAACGAACCTTCTTTACAATACTG

||I||I||I||I||I||I||I|I||I| AR s R AR R RN Y

ATAGAGTTAAGTATTTTAAAAGTGAACGAATTTTTTTTATAATATTG

GTATATTTTTGTGATTTATATTTTTGTTTGAAGTGTGAAATAATTTTGGTTT

GCATATTTCTGTGATTCATATTTCTGTCTGAAGTGTGAAATAATCTTGGCTTTTTTTTTT
[T
TTTTTTTT

AR R R R RN RN R R A

TTTTTTTTAAAGGTAATTAAAAGTTTTTGTTTTAGCGAAGGGATGTTTTATATT

TTTTTTCCTCTCTTAAAGGTAATCAAAAGCCTCTGTTTTAGCGAAGGGATGCCTTACATT
Ik
TTTTTT

CAGGTTCAGTCTACCACTGCTTTATATGCCAGTGGCCTGATAGCGTGAAAAGAAATATCT

SCLEET=PEE=PE e s PP TREEEEE = PERP s PR P+ PP |

TAGGTTTAGTTTATTATTGTTTTATATGTTAGTGGTTTGATAGCGTGAAAAGAAATATTT

TCTCTTTTAAACTAGCTGGAGACACTTTTGTTTCTAAGAACACAGCCTAAAAATTAGAAC

TTTTTTTTAAATTAGTTGGAGATATTTTTGTTTTTAAGAATATAGTTTAAAAATTAGAAT

CACTTGTCTGTCGCCATTTTATAAAATTAATTTATGTCAAACCCGGGGTGACTGGCTCTA
AR s R R A e LA R

TATTTGTTTGTCGTTATTTTATAAAATTAATTTATGTTAAATTCGGGGTGATTGGTTTTA

GAAGGAAAAGACATAAAACAGATAACCAACTGTTTTTATGAAATGTATTGTCCAAGGTCA

GAAGGAAAAGATATAAAATAGATAATTAATTGTTTTTATGAAATGTATTGTTTAAGGTTA

ATTCAAAAAAATTATTTAACAAAATTACTTATTTTACCAAACTCATGTATCTTGATAATG

ATTTAAAAAAATTATTTAATAAAATTATTTATTTTATTAAATTTATGTATTTTGATAATG

TATTTTTCTTTGATTTAATGATAGTGTTTGTCTTCATTTCACAGAAGTTATTCATCTCTT

TATTTTTTTTTGATTTAATGATAGTGTTTGTTTTTATTTTATAGAAGTTATTTATTTTTT

ATTTTTGGTGAGACAACTAGAACAATTTCTGCTTTATGAAACATGCAAATAAAAATTAGG

ATTTTTGGTGAGATAATTAGAATAATTTTTGTTTTATGAAATATGTAAATAAAAATTAGG

AGCAATGTTAAATTTAACTAACTTGGTTTAATGCTAGTCAACCAGTAATTCTTCAGTACA
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AGTAATGTTAAATTTAATTAATTTGGTTTAATGTTAGTTAATTAGTAATTTTTTAGTATA

CTTAATATGATGGGAAAAACAGCATGCTGCATTGTTGCAAATTTTACATTTTCTTTAATA
SCCCCEECEECTECEE T e P = = FEPEEE = PP EEE = PEEE = TTET
TTTAATATGATGGGAAAAATAGTATGTTGTATTGTTGTAAATTTTATATTTTTTTTAATA

AAATGTATTTGTTTACGGTGTCAGTAGGGATTAAAAATCATAATTCTAAATTTAAAGTAT

LELRUETTDETTEEr++ L0 = FEEEEEE TP E = P b= TPy

AAATGTATTTGTTTACGGTGTTAGTAGGGATTAAAAATTATAATTTTAAATTTAAAGTAT

TTAAATTATAGAAAAATGATTCCATTATTTTGGTAATGGAACAGAGAAATACAAATATAG

TTAAATTATAGAAAAATGATTTTATTATTTTGGTAATGGAATAGAGAAATATAAATATAG

AAACGTTTTTATCCTTTAGATCTTCTAATGGTGCAGATATTTCTTAACCAATTTCAAGAG

EF++ DT TREETE = Tl FRPEEEE = PO E = PEE == T T

AAACGTTTTTATTTTTTAGATTTTTTAATGGTGTAGATATTTTTTAATTAATTTTAAGAG

TGCCTTATTCAAAAACAAAAAACCTGCACATAGAAAAAGCAAACATGTTTTTTTAAAAAA

TGTTTTATTTAAAAATAAAAAATTTGTATATAGAAAAAGTAAATATGTTTTTTTAAAAAA

AGCCCTGTAAAAGTGGTTAATCTGTCGTCTGATTTTCAATGTATGACTTTAATCAATTGC
sz LEDEEPEEETTEEET = PP+ LOPEET = FEREEPEE = TEPTEE LT

AGTTTTGTAAAAGTGGTTAATTTGTCGTTTGATTTTTAATGTATGATTTTAATTAATTGT

ATATTCCTTAATTCTGCAAATGACAATTAAAATTAGGAATCAGTACCTGAAAACGCCATT

L= TDEEE =TT FPERET= DEEREEPEEEPE TR = P s s DEET T 42 ] T

ATATTTTTTAATTTTGTAAATGATAATTAAAATTAGGAATTAGTATTTGAAAACGTTATT

TATACTTTTGAGTTTATATTAGAAACACGGTTTTGATGAAATACCTTTTTCGGTTCAATC

L= LEPEEPEEEET P s T+ LEPEETPETEEETr == TTEET++ 1= 11

TATATTTTTGAGTTTATATTAGAAATACGGTTTTGATGAAATATTTTTTTCGGTTTAATT

TTTTTGAATTGTGACCACAACCAATAGCTACACTTAGATTCTACAGAATTAGTAGGAAAG

TTTTTGAATTGTGATTATAATTAATAGTTATATTTAGATTTTATAGAATTAGTAGGAAAG

ATACAAATGAGAAGGTCTTTCTAGACAATGGATCTCACTGAACATCATCTTAGTGTGTAG

R N I T R N N I R
ATATAAATGAGAAGGTTTTTTTAGATAATGGATTTTATTGAATATTATTTTAGTGTGTAG

ACTTTTTCCACTGCAGTGGCCCACATGTGCTATGGTGACAGACGGCAGTTGGCATTACCA

HI R R e R R R N RN A RN AR

ATTTTTTTTATTGTAGTGGTTTATATGTGTTATGGTGATAGACGGTAGTTGGTATTATTA

CTTATATAGTAAAATATCTTTAAGACAAAAATAAAAGTTATTTAAAGAATACGCTGGCCC

SCLLCCETTEEETEE = TOEEEE = PP P PP T TT TP TP 2 ] ] 2
TTTATATAGTAAAATATTTTTAAGATAAAAATAAAAGTTATTTAAAGAATACGTTGGTTT

TGAAACATGAGCTGTGCCTTAAACTACATATCCTACCTCCATGAGTGAATGAATAAGTGG

TGAAATATGAGTTGTGTTTTAAATTATATATTTTATTTTTATGAGTGAATGAATAAGTGG

GTTTTCCGCCTGCATCTATGTGTTAAGACCTATTGTTTGCTTGTATTAATTGTAGTCCTG

VLT s DL T LDEEDEDEEEE =< DRPPEEET = TEPEE TP == 1
GTTTTTCGTTTGTATTTATGTGTTAAGATTTATTGTTTGTTTGTATTAATTGTAGTTTTG
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GGATAAAAGCACAGAGGTAACTTTCACTGCTGCTTTTTGTACTCTCTCCAATGTTTTGGA

GGATAAAAGTATAGAGGTAATTTTTATTGTTGTTTTTTGTATTTTTTTTAATGTTTTGGA

GGAAAAATAAGCACAAACAATAGCCTAGAGAAACTGAATCGATCATACTTGTTGCAGCTT

N R R R N R R R s N A R A R A R Y

GGAAAAATAAGTATAAATAATAGTTTAGAGAAATTGAATCGATTATATTTGTTGTAGTTT

CGACAAACGTCAATTTTGCTGCATTAGAATGGGAAACATTTTTCAGTCTATTGAAATGAA
Al L TEEEEE = FEPPEETPEECE = PR = PPl TEET T

CGATAAACGTTAATTTTGTTGTATTAGAATGGGAAATATTTTTTAGTTTATTGAAATGAA

TTACAAACGTTTTTAAATAGAAAATTAGTTAAAAAATTGGAGGCTGCTTAATCGATAGCT

L ET++ L EDPEPEEEEEEEEEEEET PP PP LT e = P PEEE T+ 11 2

TTATAAACGTTTTTAAATAGAAAATTAGTTAAAAAATTGGAGGTTGTTTAATCGATAGTT

TTCTCTATAAACATACTTGGATTTCACAAATAAGTAATACCGTAAAAATCTTCTTCTCCA

IR e R R e A R N A R

TTTTTTATAAATATATTTGGATTTTATAAATAAGTAATATCGTAAAAATTTTTTTTTTTA

AAGAAAAATCCCCACAAATAAATCTATTGATACCTAGTGACAAGTGGAACCAGATAAAAA

AAGAAAAATTTTTATAAATAAATTTATTGATATTTAGTGATAAGTGGAATTAGATAAAAA

TGGAATCTATAAGAATTAACCTAATTGACAGCGCTCTGGAGCTAATCCATTTCCATTAGT

AR RN R R R R e R e RN R A R A R AR R Ay
TGGAATTTATAAGAATTAATTTAATTGATAGCGTTTTGGAGTTAATTTATTTTTATTAGT

TATTTGTTCACAGTAGGTACTCCTAAGGACTTGTTGAATTGCGGGCTTGGCGCCCGTTCT

LELDDEET =P PPETEEr = P s TEPEEE TREETTEET T+ s T+ ] ] 2

TATTTGTTTATAGTAGGTATTTTTAAGGATTTGTTGAATTGCGGGTTTGGCGTTCGTTTT
DOXDOO55555555500555555555555>

ACGGAGAGTTCACAGCCTTCGTGAGTGGGGACAGAAGGCGGCTCGGCCCGGTGATTCAGG

R R s R R R R R R R R N R R R R LA R A A AN
ACGGAGAGTTTATAGTTTTCGTGAGTGGGGATAGAAGGCGGTTCGGTTCGGTGATTTAGG

TCGAAATTCAAGCTGAACAGCCTGCTGAGAGGTGGGATCCACCATCCGGACAGTGGGGGG

R R AR R R RN RN R R A s A Ay

TCGAAATTTAAGTTGAATAGTTTGTTGAGAGGTGGGATTTATTATTCGGATAGTGGGGGG
< <LK

CTTTGGGGGTGCTGTGAGACTGGGCTGCGACCCAGGTCCAGCAGGGAGTGTGCGGCACAG

I R R R R R R R R R R N R A AR AR RN R R
TTTTGGGGGTGTTGTGAGATTGGGTTGCGATTTAGGTTTAGTAGGGAGTGTGCGGTATAG

ACCACAAGGTCGGCGAGGCCCCCTAACCCGCGCCCGGCCGGGAACCCGCAGACCAGCGAC
RN I R N B e e e e s R e A B A R E RN RN TS
ATTATAAGGTCGGCGAGGTTTTTTAATTCGCGTTCGGTCGGGAATTCGTAGATTAGCGAC

GGGGCAGCTGCGGGGCCAGGAGCGCCCCAAGACGGGCGGGCGCTGAACCCGAGCCCCTGC
L R R R R RN R R N e N e N e A R A R R Lk
GGGGTAGTTGCGGGGTTAGGAGCGTTTTAAGACGGGCGGGCGTTGAATTCGAGTTTTTGT

CGCCGCCCTGGCCCCGAACTTCCGCCCTCCCAGGACCTGTCCCGGCCGCCCCGAGCGGTA
e LR s I I I R N T e A=y
CGTCGTTTTGGTTTCGAATTTTCGTTTTTTTAGGATTTGTTTCGGTCGTTTCGAGCGGTA

CTCGAAGGCCGGGGCCGAGATGCCACCTTCCGCAGGCCGCGGGAAAGGCGLCGCCGAGTCC
e R R R R N IR e A R e s A R AR R e e e s A N A
TTCGAAGGTCGGGGTCGAGATGTTATTTTTCGTAGGTCGCGGGAAAGGCGCGTCGAGTTT
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TGCAGCTGCTCTCCCGGTTCGGGAAACGCGCGGGGCGGGGGCGTCGGGCTTGGGACAGGG
I R R e L s N N aanaa A A Aad SR L Aua Aud R A AR RAANY
TGTAGTTGTTTTTTCGGTTCGGGAAACGCGCGGGGCGGGGGCGTCGGGTTTGGGATAGGG

GAGGATACCAGGGCCACCTTCCCCAACCCAGGLCLCGLCGGGAEAELLCGELLTCCCCGATGCAG
IR R R B R A N I e e R R S F A RN s A N A Y
GAGGATATTAGGGTTATTTTTTTTAATTTAGGTCGCGGGGGTTCGGTTTTTTCGATGTAG

ACCACAGCGCCCTCACGGGCTGCCCTCAGGCCGCGCAGCGGGCAGCCGLCCAGLLGETCACC
BRI T HIEEHIE I E E s  F A
ATTATAGCGTTTTTACGGGTTGTTTTTAGGTCGCGTAGCGGGTAGTCGTTAGTCGTTATT

CCGGGGAGCGTCCGTGGGGTGCCCAGGCACCCCACCCCGGCCCGGGGCGCTCAGACGGCA
I I S I N I I N R B s NI SR N
TCGGGGAGCGTTCGTGGGGTGTTTAGGTATTTTATTTCGGTTCGGGGCGTTTAGACGGTA

GCAGACTGCTGGGCGGCGCGGGGACTACTTTCCACCGCCCCLCTCGLGLCCcCcGeeceeTTaqT
BRI e e N I R R R R A R e s SR R =R RN N
GTAGATTGTTGGGCGGCGCGGGGATTATTTTTTATCGTTTTTTCGCGTTTCGTTTTTTGT

CCTCGCGCGGCGGAACGCTCCGCGCTGCGCCGGTGGCGGCAGGATACAGCGGCTTCTGCG
sl NI R e s s I e N I N R R S
TTTCGCGCGGCGGAACGTTTCGCGTTGCGTCGGTGGCGGTAGGATATAGCGGTTTTTGCG

CGACTTATAAGAGCTCCTTGTGCGGCGCCATTTTAAGCCTCTCGGTCTGTGGCAGCAGCG
e SRR R N s R L R R s L R A R R A R s

CGATTTATAAGAGTTTTTTGTGCGGCGTTATTTTAAGTTTTTCGGTTTGTGGTAGTAGCG

TTGGCCCGGCCCCGGGAGCGGAGAGCGAGGGGAGGCGGAGACGGAGGAAGGTCTGAGGAG

IR R N e N R N R A R A R s LR R A N AN

TTGGTTCGGTTTCGGGAGCGGAGAGCGAGGGGAGGCGGAGACGGAGGAAGGTTTGAGGAG

CAGCTTCAGTCCCCGCCGAGCCGCCACCGCAGGTCGAGGACGGTCGGACTCCCGLGGLGE
IR e e IR e R R R R AR I B e e a e
TAGTTTTAGTTTTCGTCGAGTCGTTATCGTAGGTCGAGGACGGTCGGATTTTCGCGGCGG

sk ok ok ok oK ok 3k ok oK ok o oK ok 3k oK ok ok o oK ok o oK ok 3k oK oK 3k oK ok o oK ok 3k ok ok ok ok oK ok o oK ok sk ok ok ok o oK ok oK ok 3k ok ok ok o oK ok kK ok koK

Explanations *

*

*

¥ X K X ¥ X X ¥

*

Upper row: Original sequence *
Lower row: Bisulfite modified sequence *
(For display, assume all CpG sites are methylated) *

++ CpG sites *
HE Non-CpG 'C' converted to 'T' *
>>>>>> Left primer *
<K<K Right primer *
*
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