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Table S1. Identified sequences derived from the enriched library of group A after the 3™ selection round.

Sequence no. Sequence of random region (5'—3") Frequency
A#1 (100TBA) CAGCGCTAGGGCTTTTAGCGTAATGGGTAGGGTGGTGCGGTGCAGATATCGGAATTGGTG 10
A#2 CAGCGCTAGGGCTTTTAGCGTTATGGGTAGGGTGGTGCGGTGCAGATATCGGAATTGGTG 1
A#3 CAGCGCTAGGGCTTTTAGCGTAACGGGTAGGGTGGTGCGGTGCAGATATCGGAATTGGTG 2
A#d CAGCGCTAGGGCTTTTAGCGTAATGGGTAGGGTGGTGCGGTGCAGATATCGGAATCGTG 2
A#5 CAGCGCTAGGGCTTTTAGTGTAATGGGTAGGGTGGTGCGGTGCAGATATCGGAATTCGTG 2
A#6 CAGCGCTAGGGCTTTTAGCGTGATGGGTAGGGTGGCGCGGTGCAGATATCGGAATTGGTG 1
AH#T AGGTGGATGAGATCTATTCTTGTTGTTTGGTGCATATGTTTGGTTCATTGTTTAACTTTC 1
A#H8 TGAGGGATGTATAAGATCCGTGTGGATGTTGTGGGTGTGGGTTGGATATCTGATACGTCC 1
A#9 TTGCACGTCTAGGCAGTGGTTTTGGGGGGGTTGGTAGAGGGAAATGGCGTGTGGTGTTGT 1
A#10 AATGAAGCGGGTTCTTGGTTGTGGGGTGTTGTTGTTCTCGATCCCGTTGGTTGGGTTATG 2
A#11 TATGGAGAGGTTACGGTGGGTGGGGTTGTTTGTTGGGTGCTGCGCTGTTGTAGCTGCTTG 1
A#12 TTGGTCCAGGTGGTCGTAAGTTCGTGGGGGGGTAGTTTGCTGTTGGCTGTTGGCGTGCTC 1
A#13 ATCATCCTCTTTTGCTGTTCTTATGCTTTGCTATCTCTCAAGGTTTTTCTATCGCTTACG 1
A#14 CTACTAGGAGAATTTTGGTGGTTCGGGCGGGTTGTTGGGTTGGTTGTTCCTGTAGCTTGA 1
A#15 TGCTCAGGCTTGCTGGTGGGGTCAGTGACTCGGGTGGTTGTTTGCGGGGGTGATTGAGTT 1
A#16 AGTGCCGTGTCGTTGTTGTGGTTTTTCGTGTTGATGGGGTTTGGGTCTGTGACGTTCTTT 2
A#LT TTTCTTTATCACCAGTGGTTATACCTTTGCCACGCTCTGTCCCGAGGTTAGTCTCTCGTG 1
A#18 AATGCGCCCTCTTGTTATTATCGTCCCCGTCGTTTTCTGTTTCTTGTTGTTCTTCGTTAT 1
A#19 TAGTACGCAATGATTTCGTTTAGTTGGGGCGGCAAGTTCTAGGTGGGTGGGTGGTTGTTT 1
A#20 TTGTGGAGTTGTGGGGATTTCGGACAATAGGTTCGTAGGCGGCATGAGGTTTTGACACTG 1
A#21 AGAGCTTGGTGTTAAGCATTGGTGTGGTGTGGTCTTTGTCGCGGCGGGGTGTTGTTGTCT 1
A#22 ATCGGTTCGGGGTTGGATTTCTTGGTTGCGTTGGTTTTTTGGTCGGTGGACTTCTTATGG 1
A#23 GAGGAGTACGGTTTTCTCAGGGGTCTTGATCATGGTTTAAGTTGGTTGGGGTTGTGGTTA 1
A#24 TGCATCGTTGTGTCTTGTGGTCCCGACTCGGGTGATATTTTTAGTGGCATGTTTTAATTA 1
A#25 TAGCTGTCCATGAGGGGTTTGTTGGGGTGTTGGGTTTGGATGGGGTGCCTATTTTTGGG 1
A#26 CTGCGGTTCTACTTCTGACATGGTTTGGTGTAGGTTGGTTTGGTCTACTGTCTGATTGAT 1
A#2T TACTTGGTTGTTGTGGTTCTTTATTGGTGTTGTCGGGGGTTGAAAATAAGACCCTGTGTT 1
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Table S2. Identified sequences derived from the enriched library of group B after the 5 selection round.

Sequence no. Sequence of random region (5'—3") Frequency
B#1 (100TBA) CAGCGCTAGGGCTTTTAGCGTAATGGGTAGGGTGGTGCGGTGCAGATATCGGAATTGGTG 10
B#2 CAGCGCTAGGGCTTTTAGCGTAATGGGTAGGGTGGTGCGGTGCAGATTTCGGAATTGGTG 1
B#3 CAGCGCTAGGCTTTTAGCGTAATGGGTAGGGTGGTGCGGTGCAGATATCGGAATTGGTG 2
B#4 CAGCGCTAGGGCTTTTAGCGTAACGGGTAGGGTGGTGCGGTGCAGATATCGGAATTGGTG 3
B#5 CAGCGCTAGGGCTTTTAGCGTTATGGGTAGGGTGGTGCGGTGCAGATATCGGAATTGGTG 2
B#6 CAGCGCTAGGGCTTTTAGTGTAATGGGTAGGGTGGTGCGGTGCAGATATCGGAATTCGTG 1
B#7 CAGCGCTAGGGCATTTAGCGTAATGGATAGGGTGGTGCGGTGCAGATATCGGAATTGGTG 1
B#8 CAGCGCTAGGGCTTCTAGCGTAATGGGTAGGGTGGTGCGGTGCAGAAATCGGAATTGGTG 1
B#9 CAGCGCTAGGGCTTTTAGCGTGATGGGTAGGGTGGCGCGGTGCAGATATCGGAATTGGTG 1
B#10 CAGCGCTAGGGCTTTTAACGTAATGGGTAGGGTGGTGCGGTGCGGATATCGGAATTGGTC 1
B#11 TAGCGCTGGGGCTTTTAGCGTAATGGGTAGGGTGGAGCGGTGCAGATATCGGAATTGGTG 2
B#12 TGTTACTCTTATTGGTGTGGTTGGGTCAGGGGTCTAGGACGTCTGTGCATGCGATAAGTA 1
B#13 CAACTAAAGGGTGGGCTGGATGGTTAGTTACATTGTTCGGATTATTTTTATATCCGTTGT 1
B#14 AAAGGGGGGATGGTCGAGTGGGTGGTAGGCCCCTGAATCTCTATTTCTGTGCCCGGCATT 1
B#15 ATTTCAATAATTGGTGTGGTTGGTATGGTTTTTTGGCTGGTCTGTGGTTGTTTAAAGACC 1
B#16 ATCGTGCATTGGGTTTGTGTACTAATAAGGTTGGTGAGGTTGGGATTAGATACACACTCT 1
B#17 TAACGCGACACGCATTTTTTGGTGTGGTTGGTATTGGTACTTTTTGGTTGCTTATATCTT 1
B#18 TAACGCGACACGCATTTTTTGGTGTGGTTGGTATTGGTACTTTTTGGTTGCTTATATCTT 1
B#19 AAGCCAATGTAATTTGGGTGGGTAGGTTGGAATTACGCTTTCGGATTCAGTAGATGCTTA 2
B#20 AATTCGTATGGGTAGGTTGGTATGGTGTGTTATCGGGCATTTAATGTGCTCTTACTATGT 1
B#21 TTTTGATGGGCAGGTTGGGTTGGTTTCTTTGCAGTCGAGCTTCCTGGGTATGCTTTATTT 1
B#22 AGTTTTGCCTTTGTATTTGTTTAATTGGTGGTTGCATAGGTAAGGTTGGTGAGGTTTGGC 1
B#23 TTTCTTTATCACCAGTGGTTATACCTTTGCCACGCTCTGTCCCGAGGTTAGTCTCTCGTG 1
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Figure S1. gPCR analyses along with calibration curves for the content estimation of L00TBA in libraries

of (a) group A and (b) group B after the respective selection rounds.
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