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Supplementary Material Figure S1. SCL30A8 3'UTR vectors A and B sequences

>HmiT067088a
CTAGCTCAGTCACACCGTCAGTTTCCCAAATTTGACAGGCCACCTTCAAACATGCTGCTATGCAGTTTCTGCA
TCATAGAAAATAAGGAACCAAAGGAAGAAATTCATGTCATGGTGCAATGCACATTTTATCTATTTATTTAGT
TCCATTCACCATGAAGGAAGAGGCACTGAGATCCATCAATCAATTGGATTATATACTGATCAGTAGCTGTGT
TCAATTGCAGGAATGTGTATATAGATTATTCCTGAGTGGAGCCGAAGTAACAGCTGTTTGTAACTATCGGCA
ATACCAAATTCATCTCCCTTCCAATAATGCATCTTGAGAACACATAGGTAAATTTGAACTCAGGAAAGTCIT
ACTAGAAATCAGTGGAAGGGACAAATAGTCACAAAATTTTACCAAAACATTAGAAACAAAAAATAAGGAG
AGCCAAGTCAGGAATAAAAGTGACTCTGTATGCTAACGCCACATTAGAACTTGGTTCTCTCACCAAGCTGTA
ATGTGATTTTTITTTTCTACTCTGAATTGGAAATATGTATGAATATACAGAGAAGTGCTTACAACTAATTTTTAT
TTACTTGTCACATTTTGGCAATAAATCCCTCTTATTITCTAAATTCTAACTTGTTTATITCAAAACTTTATATAAT
CACTGTTCAAAAGGAAATATTTTCACCTACCAGAGTGCTTAAACACTGGCACCAGCCAAAGAATGTGGTTGT
AGAGACCCAGAAGTCTTCAAGAACAGCCGACAAAAACATTCGAGTTGACCCCACCAAGTTGTTGCCACAGA
TAATTTAGATATTITACCTGCAAGAAGGAATAAAGCAGATGCAACCAATTCATTCAGTCCACGAGCATGATGT
GAGCACTGCTTTGTGCTAGACATTGGGCTTAGCATTGAAACTATAAAGAGGAATCAGACGCAGCAAGTGCTT
CTGTGTTCTGGTAGCAACTCAACACTATCTGTGGAGAGTAAACTGAAGATGTGCAGGCCAACATTCTGGAAA
TCCTATGTCAATGGGTTTGGTTTGGAACCTGGACTTCTGCATTTITAAAAGTTACCCAGAGATGCTTCTAAAG
ATGAGCCATAGTCTAGAAGATTGTCAACCACAGGAGTTCATTGAGTGGGACAGCTAGACACATACATTGGC
AGCTACAATAGTATCATGAATTGCAATGATGTAGTGGGGTATAAAAGGAAAGCGATGGATATTGCCGGATG
GGCATGGCCAGTGATGTTTCACGTCATTGAGGTGACAGCTCTGCTGGACTTTGAATTACATATGGAGGCTCTC
CAGGAAGACGAAGAAGAGAAGGACATTCTAGGCAAAAAGAAGACTAGGCACAAGGCACACTTATGTTTGT
CTGTTAGCTTITAGTTGAAAAAGCAAAATACATGATGCAAAGAAACCTCTCCACGCTGTGATTTTTAAAACT
ACATACTTTTTGCAACTTTATGGTTATGAGTATTGTAGAGAACAGGAGATAGGTCTTAGATGATTTITATGTTG
TTGTCAGACTCTAGCAAGGTACTAGAAACCTAGCAGGCATTAATAATTGTTGAGGCAATGACTCTGAGGCTA
TATCTGGGCCTTGTCATTATTTATCATTITATATTITGTATTTTTTTCTGAAATTITGAGGGCCAAGAAAACATTGA
CTTTGACTGAGGAGGTCACATCTGTGCCATCTCTGCAAATCAATCAGCACCACTGAAATAACTACTTAGCATT
CTGCTGAGCTTTCCCTGCTCAGTAGAGACAAATATACTCATCCCCCACCTCAGTGAGCTTGTTTAGGCAACCA
GGATTAGAGCTGCTCAGGTTCCCAACGTCTCCTGCCACATCGGGTTCTCAAAATGGAAAGAATGGTTTATGC



CAAATCACTTTTCCTGTCTGAAGGACCACTGAATGGTTTTGTTTTITCCATATTITTGCATAGGACGCCCTAAAGA
CTAGGTGACTTGGCAAACACACAAGTGTTAGTATAATTCTTTGCTTCTGCTTCTTTTITGAAAATCATGTTTAGA
TTTGATTTTAAGTCAGAAATTCACTGAATGTCAGGTAATCATTATGGAGGGAGATTTGTGTGTCAACCAAAGT
AATTGTCCCATGGCCCCAGGGTATTTCTGTTGTTTCCCTGAAATTCTGCTTTTITAGTCAGCTAGATTGAAAAC
TCTGAACAGTAGATGTTTATATGGCAAAATGCAAGAC

>HmiT067088b
GGCCCCAGGGTATTTCTGTTGTTTCCCTGAAATTCTGCTTTTITAGTCAGCTAGATTGAAAACTCTGAACAGTA
GATGTTTATATGGCAAAATGCAAGACAATCTACAAGGGAGATTTTAAGGATTTTGAGATGAAAAAACAGAT
GCTACTCAGGGGCTTTATGAACCATCCATCAATTCTGAAGTTCTGACTCTCCCATTACCCTTTCCCTGGTGTGG
TCAGAACTCCAGGTCACTGGAAGTTAGTGGAATCATGTAGTTGAATTCTTTACTTCAAGACATTGTATTCTCT
CCAGCTATCAAAACATTAATGATCTTITATGTCTTITTTTTTGTTATTGTTATACTTTAAGTTCTGGGGTACATGT
GCGGAACATGTAGGTTTGTTACATAGGTATACATGTGCCATGGTGGTTTGCTGCACTCATCAACCTGTCATCT
ACATTCTTTTATGTCTGTCTTTCAAAGCAACACTCTGTTCTTCTGAGTAGTGAAATCAGGTCAACTTTACCACC
AGCCTCCATTTTTAATATGCTTCACCATCATCCAGCACCTACTTAAGATTTATCTAGGGCTCTGTGGTGATGTT
AGGACCCATAAAAGAAATTTATGCCTTCCATATGTTTGGTTACAGATGGGAAATGGGAATGTTGAAGGACAT
GAAAGAAAGGATGTTTACACATTAAGCATCAGTTCTGAAGCTAGATTGTCTGAGTTTGAATCTTAGCTCTTCC
CTTTATTAGCTCTGTGACCTCGAGCTAGTITACTTAAATGCTCTGATCCTCTATITCCTGATCAGTGAAACCTCC
CTATTCAAATGTGTGAGAGTTTAATAAATTAGGACACTTAAAAATGTTGGAGCAGTGCATAGCATGTAGTGT
TCAGTACATGTTAAATGTTGTTTTTTATTATGTACAAACATGAGTGGGCACAGAATTTTAAATCATCTCAACTT
TTGAGAAATTTTGAGTTATCAACACCGTTCCCACAAGACAGTGGCAAAATTATTGGTGAGAATTAAACAGCT
GTTTCTCAGAGGAAGCAATGGAGGCTTGCTGGGATAAAGGCATTTACTGAGAGGCTGTTACCTAGTGAGAGT
GATGAATTAATTAAAATAGTCGAATCCCTTTCTGACTGTCTCTGAAAGCTTCCGCTTTTATCTTITGAAGAGCA
GAATTGTCACTCCAAGGACATTTATTAATAAAAAGAACAACTGTCCAGTGCAATGAAGGCAAAGTCATAGG
TCTCCCAAGTCTTACCCCATTCCTGTGAAATATCAAGTTCTTGGCTTTTCTCTGTCATGTAGCCTCAACTTTCTC
TGACCGGGTGCATTTCTTTCTCTGGTTTCTAAATTGCCAGTGGCAAATTTGGATCACTTACTTAATATCTGTTA
AATTTTGTGACCCAACAAAGTCTTTTAGCACTGTGGTGTCAAAAAGAAAAACACCTCCCAGGCATATACATT
TTATAGATTCCTGGAGAATGTTGCTCTCCAGCTCCATCCCCACCCAATGAAATATGATCCAGAGAGTCTTGCA
AAGAGACAAGCCTCATTTTCCACAATTAGCTCTAAAGTGCCTCCAGGAAATGATTTTCTCAGCTCATCTCTCT
GTATTCCCTGTTTTGGATCACAGGGCAATCTGTTTAAATGACTAATTACAGAAATCATTAAAGGCACCAAGC
AAATGTCATCTCTGAATACACACATCCCAAGCTTTACAAATCCTGCCTGGCTTGACAGTGATGAGGCCACTT
AACAGTCCAGCGCAGGCGGATGTTAAAAAAAATAAAAAGGTGACCATCTGCGGTTTAGTTTTTTAACTTTCT
GATTTCACACTTAACGTCTGTCATTCTGTTACTGGGCACCTGTTTAAATTCTATTITTAAAATGTTAATGTGTGTT
GTTTAAAATAAAATCAAGAAAGAGAGAGTTTGGGTTAAGTCATC




Supplementary Material Figure S2: Sequence alignment of miR-143 and SLC30A8 3'UTR
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CTAGCTCAGTCACACCGTCAGTTTCCCARATTTGACAGGCCACCTTCARACATGCTGCTATGCAGTTTCTGCATCATAGARARTARGGARCCARAGGARGARATTCATGTCATGGTGCARTGCACATTTT
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GAGAGARGCAC---GAGCC

ATCTATTTATTTAGTTCCATTCACCATGARGGAAGAGGCACTGAGATCCATCARTCARTTGGATTATATACTGATCAGTAGCTGTGTTCARTTGCAGGARTGTGTATATAGATTATTCCTGAGTGGAGCC
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GARGTARCAGCTGTTTGTARCTATCGGCARTACCARATTCATCTCCCTTCCARTARTGCATCTTGAGARCACATAGGTARATTTGARCTCAGGARAGTCTTACTAGARATCAGTGGARGGGACARATAGT

391 400 410 420 430 440 450 460 470 480 490 500 510 520
I I

CACARARTTTTACCARARCATTAGAARCARARARTARGGAGAGCCARGTCAGGARTARARGTGACTCTGTATGCTARCGCCACATTAGAACTTGGTTCTCTCACCARGCTGTARTGTGATTTTTTTTTCT

521 530 540 550 560 570 580 590 600 610 620 630 640 650
I I

ACTCTGARTTGGARATATGTATGARTATACAGAGARGTGCTTACARCTAATTTTTATTTACTTGTCACATTTTGGCARTARATCCCTCTTATTTCTARATTCTARCTTGTTTATTTCARARCTTTATATA

651 660 670 680 690 700 710 720 730 740 750 760 770 780
I 1

ATCACTGTTCARARGGARATATTTTCACCTACCAGAGTGCTTARARCACTGGCACCAGCCARAGARTGTGGTTGTAGAGACCCAGARGTCTTCARGARCAGCCGACARRRACATTCGAGTTGACCCCACCA

781 790 800 810 820 830 840 850 860 870 880 890 900 910
I I

AGTTGTTGCCACAGATARTTTAGATATTTACCTGCARGARGGARTARAGCAGATGCARCCARTTCATTCAGTCCACGAGCATGATGTGAGCACTGCTTTGTGCTAGACATTGGGCTTAGCATTGARACTA

911 920 930 940 950 960 970 980 990 1000 1010 1020 1030 1040
I I

TARAGAGGARTCAGACGCAGCARGTGCTTCTGTGTTCTGGTAGCARCTCAACACTATCTGTGGAGAGTARACTGARGATGTGCAGGCCARCATTCTGGARATCCTATGTCARTGGGTTTGGTTTGGARCC

1041 1050 1060 1070 1080 1090 1100 1110 1120 1130 1140 1150 1160 1170
I 1

TGGACTTCTGCATTTTTARRAGTTACCCAGAGATGCTTCTARRGATGAGCCATAGTCTAGARGATTGTCARCCACAGGAGTTCATTGAGTGGGACAGCTAGACACATACATTGGCAGCTACARTAGTATC

1171 1180 1190 1200 1210 1220 1230 1240 1250 1260 1270 1280 1290 1300
I I

ATGARTTGCARTGATGTAGTGGGGTATARAAGGARARGCGATGGATATTGCCGGATGGGCATGGCCAGTGATGTTTCACGTCATTGAGGTGACAGCTCTGCTGGACTTTGARTTACATATGGAGGCTCTCC

1301 1310 1320 1330 1340 1350 1360 1370 1380 1390 1400 1410 1420 1430
I |

AGGARGACGARGARGAGARGGACATTCTAGGCARARAGARGACTAGGCACARGGCACACTTATGTTTGTCTGTTAGCTTTTAGT TGARARRAGCARAATACATGATGCARAGARACCTCTCCACGCTGTGA

1431 1440 1450 1460 1470 1480 1490 1500 1510 1520 1530 1540 1550 1560
I I

TTTTTARRACTACATACTTTTTGCARCTTTATGGTTATGAGTATTGTAGAGARCAGGAGATAGGTCTTAGATGATTTTTATGTTGTTGTCAGACTCTAGCARGGTACTAGARRCCTAGCAGGCATTAATA

1561 1570 1580 1590 1600 1610 1620 1630 1640 1650 1660 1670 1680 1690
I I

ATTGTTGAGGCAATGACTCTGAGGCTATATCTGGGCCTTGTCATTATTTATCATTTATATTTGTATTTTTTTCTGAAATTTGAGGGCCARGARRACATTGACTTTGACTGAGGAGGTCACATCTGTGCCA

1691 1700 1710 1720 1730 1740 1750 1760 1770 1780 1790 1800 1810 1820
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TCTCTGCARATCARTCAGCACCACTGARATARCTACTTAGCATTCTGCTGAGCTTTCCCTGCTCAGTAGAGACARATATACTCATCCCCCACCTCAGTGAGCTTGTTTAGGCARCCAGGATTAGAGCTGC
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TCAGGTTCCCAACGTCTCCTGCCACATCGGGTTCTCARARTGGARAGARTGGTTTATGCCARATCACTTTTCCTGTCTGARGGACCACTGARTGGTTTTGTTTTTCCATATTTTGCATAGGACGCCCTAR
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AGACTAGGTGACTTGGCARRCACACARGTGTTAGTATARTTCTTTGCTTCTGCTTCTTTTTGARRATCATGTTTAGATTTGATTTTARGTCAGARATTCACTGARTGTCAGGTARTCATTATGGAGGGAG
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ATTTGTGTGTCARCCARAGTARTTGTCCCATGGCCCCAGGGTATTTCTGTTGTTTCCCTGARATTCTGCTTTTTTAGTCAGCTAGATTGARRACTCTGARCAGTAGATGTTTATATGGCARAATGCARGA
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