Table S1. Polymorphisms frequencies (%) in the 24 worldwide populations.

	SNP
	dbSNP
	Allele Anc./Der.
	SNP Type
	ALL
	GBP
	CBP
	BIP
	CMP
	GBB
	NGY
	TNC
	SML
	MBR
	ASJ
	IPR
	TKM
	IGJ
	DNS
	FRN
	SRD
	RSC
	SYK
	JPN
	CHN
	OBG
	OVN
	MXP
	CLP

	rs6480988
	rs6480988
	A/T
	Intergenic
	66.7
	87.5
	75.8
	93.8
	83.3
	68.8
	73.4
	57.8
	45.8
	58.3
	76.2
	52.1
	66.0
	43.8
	72.9
	60.4
	57.5
	66.7
	75.0
	70.8
	70.8
	44.7
	79.6
	62.5
	38.5

	rs1418915
	rs1418915
	A/G
	Intergenic
	60.4
	35.4
	29.0
	14.6
	45.8
	35.9
	40.6
	46.9
	68.8
	62.5
	59.5
	81.3
	64.0
	70.8
	81.3
	77.1
	67.5
	77.1
	85.4
	70.8
	64.6
	86.8
	72.7
	77.1
	76.9

	rs4935374
	rs4935374
	T/C
	Intergenic
	36.2
	58.3
	69.4
	47.9
	52.1
	48.4
	54.7
	56.3
	20.8
	35.4
	33.3
	33.3
	38.0
	43.8
	31.3
	31.3
	32.5
	37.5
	12.5
	10.4
	6.3
	--
	11.4
	39.6
	19.2

	rs1343043
	rs1343043
	G/A
	Intergenic
	31.1
	31.3
	30.7
	47.9
	18.8
	31.3
	26.6
	42.2
	41.7
	27.1
	21.4
	35.4
	32.0
	43.8
	20.8
	25.0
	37.5
	33.3
	18.8
	27.1
	35.4
	15.8
	13.6
	27.1
	73.1

	rs4098805
	rs4098805
	A/G
	Intergenic
	27.1
	20.8
	9.7
	27.1
	18.8
	23.4
	32.8
	17.2
	35.4
	33.3
	19.1
	14.6
	24.0
	14.6
	25.0
	39.6
	27.5
	25.0
	37.5
	45.8
	37.5
	13.2
	9.1
	60.4
	53.9

	rs7477069
	rs7477069
	G/A
	Intergenic
	26.8
	10.4
	1.6
	12.5
	20.8
	28.1
	9.4
	21.9
	29.2
	31.3
	42.9
	37.5
	32.0
	29.2
	35.4
	43.8
	37.5
	35.4
	27.1
	58.3
	47.9
	--
	4.6
	31.3
	26.9

	-1321
	NA
	C/T
	Promoter
	0.7
	--
	--
	--
	--
	3.1
	--
	1.6
	8.3
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	2.5
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	-1320
	NA
	G/A
	Promoter
	0.2
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	4.2
	--
	--
	--
	--
	--

	-1318
	NA
	G/A
	Promoter
	0.1
	--
	--
	2.1
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	-1234
	NA
	T/C
	Promoter
	0.1
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	2.4
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	-1174
	NA
	G/A
	Promoter
	0.1
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	2.1
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	-1165
	NA
	G/T
	Promoter
	1.5
	10.4
	1.6
	--
	8.3
	4.7
	3.1
	3.1
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	2.5
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	-1102
	NA
	A/G
	Promoter
	3.7
	2.1
	9.7
	4.2
	2.1
	3.1
	6.3
	14.1
	12.5
	--
	--
	2.1
	--
	2.1
	--
	--
	2.5
	--
	--
	4.2
	4.2
	--
	4.6
	--
	11.5

	-1059
	NA
	G/T
	Promoter
	0.1
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	2.1
	--
	--
	--
	--

	-988
	NA
	G/A
	Promoter
	0.3
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	8.3
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	-918
	NA
	G/T
	Promoter
	0.9
	--
	1.6
	--
	--
	1.6
	3.1
	4.7
	2.1
	2.1
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	2.5
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	-809
	NA
	C/T
	Promoter
	0.1
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	2.1
	--
	--
	--
	--

	-783
	NA
	T/A
	Promoter
	0.4
	--
	1.6
	2.1
	--
	3.1
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	2.5
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	-665
	NA
	C/T
	Promoter
	0.2
	--
	--
	2.1
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	2.1
	--
	--
	--
	--
	--

	-633
	NA
	C/T
	Promoter
	0.4
	--
	--
	--
	2.1
	--
	1.6
	--
	4.2
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	2.5
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	-619
	rs11003125
	C/G
	Promoter
	30.6
	4.2
	4.8
	--
	2.1
	6.3
	7.8
	4.7
	12.5
	20.8
	38.1
	31.3
	54.0
	37.5
	52.1
	39.6
	32.5
	47.9
	56.3
	37.5
	31.3
	63.2
	75.0
	68.8
	65.4

	-577
	NA
	G/T
	Promoter
	0.1
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	2.1
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	-504
	rs7100749
	G/A
	Promoter
	3.5
	2.1
	9.7
	4.2
	2.1
	3.1
	6.3
	14.1
	8.3
	--
	--
	2.1
	--
	2.1
	--
	--
	2.5
	--
	--
	4.2
	4.2
	--
	4.6
	--
	11.5

	-496
	rs11003124
	C/A
	Promoter
	70.3
	37.5
	82.3
	52.1
	47.9
	42.2
	56.3
	48.4
	60.4
	52.1
	66.7
	70.8
	80.0
	87.5
	79.2
	81.3
	72.5
	77.1
	81.3
	79.2
	93.8
	92.1
	84.1
	--
	--

	-436
	NA
	G/T
	Promoter
	0.1
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	2.5
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	-418
	rs7084554
	A/G
	Promoter
	29.8
	62.5
	17.7
	47.9
	52.1
	57.8
	43.8
	51.6
	39.6
	47.9
	33.3
	29.2
	20.0
	12.5
	20.8
	18.8
	30.0
	22.9
	18.8
	20.8
	6.3
	7.9
	15.9
	--
	--

	-414
	NA
	G/A
	Promoter
	0.7
	--
	--
	--
	--
	3.1
	--
	1.6
	8.3
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	2.5
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	-405
	NA
	A/G
	Promoter
	29.8
	62.5
	17.7
	47.9
	52.1
	57.8
	43.8
	51.6
	39.6
	47.9
	33.3
	29.2
	20.0
	12.5
	20.8
	18.8
	30.0
	22.9
	18.8
	20.8
	6.3
	7.9
	15.9
	--
	--

	-398
	rs10556764
	del(GAAAGA)
	Promoter
	29.8
	62.5
	17.7
	47.9
	52.1
	57.8
	43.8
	51.6
	39.6
	47.9
	33.3
	29.2
	20.0
	12.5
	20.8
	18.8
	30.0
	22.9
	18.8
	20.8
	6.3
	7.9
	15.9
	--
	--

	-330
	NA
	C/A
	Promoter
	0.1
	--
	1.6
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	-314
	NA
	G/A
	Promoter
	0.9
	--
	1.6
	--
	--
	1.6
	3.1
	6.3
	2.1
	2.1
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	-290
	rs7096206
	G/C
	Promoter
	13.3
	6.3
	9.7
	14.6
	10.4
	18.8
	26.6
	12.5
	6.3
	--
	9.5
	14.6
	12.0
	37.5
	8.3
	16.7
	12.5
	20.8
	--
	2.1
	22.9
	7.9
	2.3
	--
	--

	-258
	NA
	G/A
	Promoter
	0.3
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	2.5
	--
	--
	--
	6.3
	--
	--
	--
	--

	-238
	NA
	T/C
	Promoter
	0.8
	--
	4.8
	10.4
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	2.5
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	-233
	NA
	C/T
	Promoter
	0.3
	--
	--
	--
	--
	1.6
	--
	1.6
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	2.5
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	-189
	NA
	del(TAAA)
	Promoter
	0.6
	--
	--
	--
	12.5
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	2.5
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	-180
	NA
	A/T
	Promoter
	0.5
	--
	--
	2.1
	--
	--
	1.6
	4.7
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	2.5
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	-139
	rs11003172
	C/T
	Promoter
	29.7
	62.5
	17.7
	47.9
	52.1
	57.8
	43.8
	51.6
	39.6
	47.9
	33.3
	29.2
	20.0
	12.5
	20.8
	18.8
	27.5
	22.9
	18.8
	20.8
	6.3
	7.9
	15.9
	--
	--

	-96
	NA
	G/T
	Promoter
	0.1
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	2.1
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	-95
	NA
	C/A
	Promoter
	1.5
	--
	--
	--
	--
	1.6
	1.6
	1.6
	4.2
	8.3
	11.9
	2.1
	--
	2.1
	--
	--
	2.5
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	-66
	rs7095891
	C/T
	5' UTR
	29.7
	62.5
	17.7
	47.9
	52.1
	57.8
	43.8
	51.6
	39.6
	47.9
	33.3
	29.2
	20.0
	12.5
	20.8
	18.8
	27.5
	22.9
	18.8
	20.8
	6.3
	7.9
	15.9
	--
	--

	+154
	rs5030737
	C/T
	Exon 1

  Arg>Cys
	2.7
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	2.1
	--
	7.1
	4.2
	12.0
	8.3
	10.4
	12.5
	2.5
	8.3
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	+161
	rs1800450
	G/A
	Exon 1

 Gly>Asp
	11.2
	--
	16.1
	--
	2.1
	1.6
	--
	3.1
	8.3
	6.3
	16.7
	20.8
	14.0
	8.3
	10.4
	16.7
	20.0
	8.3
	8.3
	31.3
	35.4
	--
	--
	31.3
	23.1

	+170
	rs1800451
	G/A
	Exon 1 

 Gly>Glu
	8.5
	35.4
	9.7
	25.0
	14.6
	14.1
	26.6
	17.2
	10.4
	12.5
	11.9
	4.2
	--
	2.1
	--
	--
	2.5
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	rs10824792
	rs10824792
	G/A
	3' UTR
	44.4
	4.2
	9.7
	--
	2.1
	10.9
	14.1
	12.5
	31.3
	43.8
	64.3
	60.4
	72.0
	52.1
	75.0
	54.2
	57.5
	70.8
	75.0
	60.4
	33.3
	73.7
	81.8
	95.8
	84.6

	rs1443138
	rs1443138
	C/G
	Intergenic
	43.7
	--
	11.3
	2.1
	2.1
	4.7
	10.9
	9.4
	29.2
	41.7
	57.1
	60.4
	72.0
	52.1
	70.8
	54.2
	60.0
	70.8
	72.9
	60.4
	39.6
	79.0
	81.8
	100
	80.8

	rs4935336
	rs4935336
	A/G
	Intergenic
	53.1
	50.0
	32.3
	54.2
	27.1
	35.9
	53.1
	53.1
	66.7
	62.5
	54.8
	47.9
	52.0
	41.7
	47.9
	64.6
	65.0
	50.0
	62.5
	70.8
	58.3
	84.2
	81.8
	39.6
	30.8

	rs991681
	rs991681
	G/A
	Intergenic
	40.7
	22.9
	40.3
	50.0
	45.8
	37.5
	26.6
	29.7
	41.7
	33.3
	35.7
	35.4
	56.0
	37.5
	43.8
	37.5
	32.5
	45.8
	37.5
	45.8
	41.7
	39.5
	56.8
	56.3
	65.4

	rs1919750
	rs1919750
	T/A
	Intergenic
	43.0
	50.0
	58.1
	41.7
	41.7
	39.1
	53.1
	34.4
	33.3
	41.7
	52.4
	41.7
	42.0
	62.5
	33.3
	35.4
	52.5
	14.6
	29.2
	43.8
	39.6
	57.9
	63.6
	27.1
	50.0

	rs11002517
	rs11002517
	A/G
	Intergenic
	14.7
	25.0
	6.5
	6.3
	14.6
	32.8
	26.6
	28.1
	12.5
	14.6
	7.1
	2.1
	22.0
	8.3
	8.3
	10.4
	5.0
	12.5
	14.6
	25.0
	20.8
	7.9
	18.2
	--
	--

	rs1194716
	rs1194716
	C/T
	Intergenic
	51.0
	35.4
	48.4
	39.6
	58.3
	34.4
	39.1
	34.4
	39.6
	39.6
	73.8
	83.3
	76.0
	52.1
	68.8
	81.3
	67.5
	56.3
	58.3
	41.7
	25.0
	31.6
	61.4
	39.6
	61.5


Table S2. Allelic composition of the 36 different haplotypes identified 
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	H12
	LYQC
	Deficient
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	G
	·
	G
	D
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	T
	T
	A
	T
	·
	·
	A

	H13
	LXPA
	Low
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	A
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	C
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·

	H14
	LYPA
	Intermediate
	·
	·
	·
	·
	·
	T
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	A
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·

	H15
	LYPA
	Intermediate
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	G
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	A
	A
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·

	H16
	LYPA
	Intermediate
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	A
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	C
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·

	H17
	LYPA
	Intermediate
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	A
	·
	·
	·
	·
	·
	A
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·

	H18
	LYPA
	Intermediate
	T
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	A
	·
	·
	A
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·

	H19
	LYPA
	Intermediate
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	A
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	D
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·

	H20
	LYPA
	Intermediate
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	T
	·
	·
	·
	A
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·

	H21
	LYPA
	Intermediate
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	G
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	T
	·
	·
	·
	A
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·

	H22
	LYPA
	Intermediate
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	A
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·

	H23
	HYPA
	High
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	G
	·
	·
	A
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·

	H24
	HYPA
	High
	·
	A
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	G
	·
	·
	A
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·

	H25
	HYPA
	High
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	G
	T
	·
	A
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·

	H26
	HYPA
	High
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	G
	·
	·
	A
	T
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·

	H27
	LYQA
	High
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	G
	·
	G
	D
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	T
	·
	·
	T
	·
	·
	·

	H28
	LYQA
	High
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	T
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	G
	·
	G
	D
	·
	A
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	T
	·
	·
	T
	·
	·
	·

	H29
	LYQA
	High
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	A
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	G
	·
	G
	D
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	T
	·
	·
	T
	·
	·
	·

	H30
	LYQA
	High
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	G
	·
	G
	D
	·
	·
	·
	·
	·
	T
	·
	·
	T
	·
	·
	T
	·
	·
	·

	H31
	LYQA
	High
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	G
	·
	G
	D
	·
	A
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	T
	·
	·
	T
	·
	·
	·

	H32
	LYQA
	High
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	A
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	G
	·
	G
	D
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	T
	·
	·
	T
	·
	·
	·

	H33
	LYQA
	High
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	T
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	G
	·
	G
	D
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	T
	·
	·
	T
	·
	·
	·

	H34
	LYQA
	High
	·
	·
	·
	·
	A
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	G
	·
	G
	D
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	T
	·
	·
	T
	·
	·
	·

	H35
	HXPA
	Unknown
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	G
	·
	·
	A
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	C
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·

	H36
	LYQB
	Unknown
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	G
	·
	G
	D
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	·
	T
	·
	·
	T
	·
	A
	·


aSecretor-haplotype; bdeletion (GAAAGA) and cdeletion (TAAA).

Note – Nucleotide positions in bold correspond to the regulatory- and coding-variants defining secretor haplotypes. The first and second alleles for each nucleotide position corresponds to the ancestral and derived positions, respectively. 

Table S3. Frequency of the haplotypes in the different populations studied. 

	H
	SHa
	Phenotype
	All
	GBP
	CBP
	BIP
	CMP
	GBB
	NGY
	TNC
	SML
	MBR
	ASJ
	IPR
	TKM
	IGJ
	DNS
	FRN
	SRD
	RSC
	SYK
	JPN
	CHN
	OBG
	OVN
	MXP
	CLP

	H1
	HYPD
	Deficient
	0.027
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	0.021
	--
	0.071
	0.042
	0.120
	0.083
	0.104
	0.125
	--
	0.083
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	H2
	LYPB
	Deficient
	0.106
	--
	0.145
	--
	0.021
	0.016
	--
	0.031
	0.083
	0.063
	0.143
	0.208
	0.140
	0.083
	0.104
	0.167
	0.175
	0.083
	0.083
	0.292
	0.271
	--
	--
	0.313
	0.231

	H3
	LYPB
	Deficient
	0.001
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	0.021
	--
	--
	--
	--
	--

	H4
	LYPB
	Deficient
	0.001
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	0.024
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	H5
	LYPB
	Deficient
	0.001
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	0.021
	--
	--
	--
	--

	H6
	LYPB
	Deficient
	0.003
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	0.063
	--
	--
	--
	--

	H7
	LYQC
	Deficient
	0.014
	--
	--
	--
	--
	0.016
	0.016
	0.016
	0.042
	0.083
	0.119
	0.021
	--
	--
	--
	--
	0.025
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	H8
	LYQC
	Deficient
	0.064
	0.354
	0.097
	0.188
	0.146
	0.125
	0.234
	0.109
	0.063
	0.042
	--
	0.021
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	H9
	LYQC
	Deficient
	0.001
	--
	--
	0.021
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	H10
	LYQC
	Deficient
	0.004
	--
	--
	0.021
	--
	--
	0.016
	0.047
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	H11
	LYQC
	Deficient
	0.001
	--
	--
	0.021
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	H12
	LYQC
	Deficient
	0.001
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	0.021
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	H13
	LXPA
	Low
	0.132
	0.063
	0.097
	0.146
	0.104
	0.188
	0.266
	0.125
	0.063
	0.146
	0.095
	0.146
	0.120
	0.375
	0.083
	0.167
	0.125
	0.208
	0.167
	0.021
	0.229
	0.079
	0.023
	--
	--

	H14
	LYPA
	Intermediate
	0.015
	0.104
	0.016
	--
	0.083
	0.047
	0.031
	0.031
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	H15
	LYPA
	Intermediate
	0.034
	0.021
	0.097
	0.042
	0.021
	0.031
	0.063
	0.141
	0.083
	--
	--
	0.021
	--
	0.021
	--
	--
	--
	--
	--
	0.042
	0.042
	--
	0.046
	--
	0.115

	H16
	LYPA
	Intermediate
	0.007
	--
	0.048
	0.104
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	H17
	LYPA
	Intermediate
	0.001
	--
	0.016
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	H18
	LYPA
	Intermediate
	0.006
	--
	--
	--
	--
	0.031
	--
	0.016
	0.083
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	H19
	LYPA
	Intermediate
	0.005
	--
	--
	--
	0.125
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	H20
	LYPA
	Intermediate
	0.002
	--
	--
	--
	0.021
	--
	0.016
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	H21
	LYPA
	Intermediate
	0.002
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	0.042
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	H22
	LYPA
	Intermediate
	0.083
	0.146
	0.355
	0.229
	0.083
	0.047
	0.109
	0.094
	0.125
	0.104
	0.024
	0.021
	--
	0.021
	0.083
	0.083
	0.100
	--
	--
	0.042
	--
	0.211
	0.023
	--
	--

	H23
	HYPA
	High
	0.275
	0.042
	0.048
	--
	0.021
	0.063
	0.078
	0.047
	0.104
	0.188
	0.310
	0.250
	0.420
	0.292
	0.417
	0.271
	0.300
	0.396
	0.563
	0.333
	0.313
	0.632
	0.750
	0.688
	0.654

	H24
	HYPA
	High
	0.002
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	0.042
	--
	--
	--
	--
	--

	H25
	HYPA
	High
	0.001
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	0.021
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	H26
	HYPA
	High
	0.001
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	0.025
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	H27
	LYQA
	High
	0.191
	0.271
	0.032
	0.208
	0.375
	0.375
	0.141
	0.266
	0.188
	0.333
	0.214
	0.250
	0.200
	0.104
	0.188
	0.188
	0.225
	0.229
	0.188
	0.208
	0.042
	0.079
	0.159
	--
	--

	H28
	LYQA
	High
	0.008
	--
	0.016
	--
	--
	0.016
	0.031
	0.047
	0.021
	0.021
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	H29
	LYQA
	High
	0.003
	--
	0.016
	0.021
	--
	0.031
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	H30
	LYQA
	High
	0.002
	--
	--
	--
	--
	0.016
	--
	0.016
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	H31
	LYQA
	High
	0.001
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	0.016
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	H32
	LYQA
	High
	0.003
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	0.083
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	H33
	LYQA
	High
	0.001
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	0.021
	--
	--
	--
	--

	H34
	LYQA
	High
	0.001
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	0.021
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	H35
	HXPA
	Unknown
	0.001
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	0.021
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--

	H36
	LYQB
	Unknown
	0.002
	--
	0.016
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	0.025
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--
	--


aSecretor-haplotype

Table S4. General summary statistics in the chimpanzees analyzed. 

	Population
	Na
	(b
	(Sc
	πd
	θWe
	HDf

	Pan troglodytes troglodytes
	14
	9
	3
	20.8
	18.1
	0.84

	Pan troglodytes vellerosus
	20
	7
	1
	15.3
	12.6
	0.92

	Pan troglodytes species
	34
	12
	2
	21.4
	18.8
	0.93


aNumber of chromosomes; bNumber of segregating sites; cNumber of singletons; dNucleotide diversity per base pair (x 10-4); eWatterson’s estimate of theta per base pair (x 10-4); fHaplotype diversity

