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SUPPLEMENTAL MATERIAL 

Analysis of data. Because the interpretation of LD measures in terms of conventional population‐genetic parameters relies on 

the assumption of drift‐mutation‐recombination equilibrium, we restricted our analyses to genomes from single diploid, non‐

intentionally  inbred  individuals. The raw reads (i.e., Sanger reads or  Illumina short reads) for each genome were downloaded 

from the NCBI Short Read Archive. The latest repeat‐masked reference assembly for each genome was downloaded from NCBI 

or Ensembl. The Sanger reads were trimmed based on sequence qualities using the program LUCY with default settings (Chou 

and Holmes 2001).  The software BWA 0.7.5 (Li and Durbin 2009; Li and Durbin 2010) was used to map the Sanger raw reads 

against the reference assembly (bwasw command with default settings) and to align the Illumina short reads (sampe commands 

with default settings).  

To eliminate potential problems that can arise from the mapping process, we applied three strict criteria for selecting 

sites that go  into the final analyses. First, we removed all raw reads that mapped to multiple  locations of the genome (which 

represent, for example, potential duplicate genes and transposons) as well as reads with a mapping quality score lower than 25. 

Second, sites  located within paralogous genes with >90% sequence  identity were excluded. Third, our analyses  included only 

sites with coverages >4× but less than twice the genome‐wide average coverage.  

The  software Samtools  (Li et al. 2009) was used  to generate a pileup of  the mapped  raw  reads  for every possible 

position  in  the  genome.  The  pileup  was  then  converted  to  a  quartet  profile  using  the  software  sam2pro 

(http://guanine.evolbio.mpg.de/mlRho/).  For  each  site,  the  quartet  profile  describes  the  numbers  of  the  four  different 

nucleotide reads observed (nA, nC, nG, nT), with their sum (nA + nC + nG + nT) representing the coverage at each site.  

The program mlRho 2.0 (Haubold et al. 2010) was used to calculate the maximum‐likelihood estimates of the zygosity 

correlation  coefficient  (∆),  genome‐wide heterozygosity  (θ),  and  sequencing error  rate  (ε).  The  latter  two parameters were 

estimated using all the available sites in the genomes and were subsequently used in the one‐dimensional estimation of ∆. We 

calculated ∆ for  all  pairs  of  sites  separated  from  1  to  100,000  bp, with  an  incremental  increase  in window  size  for  pooled 

analyses. For distances up to 1000 bp, ∆ was analyzed for 1‐bp distance  increment (e.g., ∆ was estimated for all pairs of sites 

that are 1‐bp apart, then 2‐bp, 3‐bp, etc.), whereas for the distances between 1 and 10 kbp, these parameters were estimated 

with increments of 10 bp, pooling all site pairs within each 10‐bp increment; and between 10 and 100 kbp, a window size of 100 

bp was used.  
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Table S1   Summary of single diploid genomes analyzed in this study. Theta: maximum‐likelihood estimate of heterozygosity in a single genome; epsilon: maximum‐likelihood 
estimate of sequencing error rate. All raw reads were downloaded from NCBI Short Read Archive.  

Species  Coverage  No. of sites (107)  Theta  Epsilon  Reference  DNA source 

Ailuropoda melanoleuca  26  10.798  0.00318  0.0150  Li et al. (2010)   a single non‐inbred 

female 

Anolis carolinensis  8  106.446  0.00260  0.0034  Alfoldi et al. (2011)   A single female 

Canis familiaris  10  120.495  0.00094  0.0033  Lindblad‐Toh et al. 2005   A female Boxer 

Denisovan  28  165.960  0.00042 

 

0.0014  Meyer et al. 2012   DNA from phalanx of a 

Denisovan individual 

Fugu rubripes  6  7.535  0.00320  0.0014  Aparicio et al. 2002   A single fish 

Gorilla gorilla  32  122.182  0.00314  0.0090  Scally et al. 2012   A single female 

Homo sapiens (African)  18  162.557  0.00357  0.0066  Schuster et al. 2010   A single male (KB1) 

Homo sapiens (Chinese)  31  152.247  0.00164  0.0119  Wang et al. 2008   A single male 

Homo sapiens (Watson)  7  147.303  0.00103  0.0004  Wheeler et al. 2008   A single male 

Loxodonta africana  7  98.194  0.00134  0.0020  http://www.broadinstitute.org/  A single individual 

Macaca mulatta  8  81.724  0.00261  0.0033  Gibbs et al. 2007   A single female 

Ornithorhynchus anatinus  10  59.061  0.00131  0.0033  Warren et al. 2008   A single female 

Pan troglodytes  8  88.106   0.00101  0.0042  Chimpanzee Sequencing and Analysis 

Consortium 2005  

A single male 

Petromyzon marinus  12  22.753  0.00443  0.0031  Smith et al. 2013   A single female 

Pongo abelii  4  27.204   0.00527  0.0087  Locke et al. 2011  A single female (SB550) 

Pongo pygmaeus  6  56.747   0.00272  0.0044  Locke et al. 2011   A single male (KB4204) 
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