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Supplemental fig 1. Generalization performance of the miPIE classification pipeline over six test species. MiRDeep method is shown for 
comparison. 10CV indicates 10-fold cross-validation over test dataset indicated in figure title. All other series represent performance on the hold-out 

test species where training set is from species indicated in legend; all indicates the combination of all datasets other than the test dataset.  

 



Supplemental Table 1. Details of the expression- and sequence-based features selected by the correlation feature selection method for use in 

the miPIE prediction method. 

Feature Description 

MFE3 Ratio of normalized minimum free energy value and the number of loops in the pre-miRNA secondary structure. 

dH Enthalpy of the pre-miRNA secondary structure 

Tm Melting energy of the pre-miRNA secondary structure, and melting energy normalized by the loop length of the 

structure Tm/loop 

SC x zG 

 

SC is a measurement of change in normalized structural stability when a pre-miRNA sequence is extended or reduced 

by equal amounts on the 5’ and 3’ arms. zG is the z-score of the normalized minimum free energy of the pre-

miRNA secondary structure. dP is the number of paired bases normalized to the sequence length. SC/(1 – dP) 

Probpair2 

Sum of pairing probabilities of short nucleotide motifs 

Probpair3 

Probpair7 

Probpair9 

Probpair19 

Probpair94 

C((. 
Triplet motifs, representing a nucleotide identity and pairing of the 5’ neighbor, the nucleotide itself, and the 3’ 

neighbor of the nucleotide 
T.(( 

T..( 

CG 
Percentage of nucleotide dimers which contain the given nucleotide motif 

GA 

% pb mature Percentage of paired bases in mature miRNA sequence 

% reads mature 
Percentage of reads within pre-miRNA sequence which align to mature and miRNA* regions 

% reads miRNA* 

 

 

 



Supplemental Table 2. All novel miPIE predictions above 0.9 threshold (71): 
Highlighting indicates sites predicted only by miPIE and not by miRDeep 

Chromosomal 

location 

miPIE 

score Sequence Secondary structure 

chrUn_NT_4762
29v1_39857 1 

GACCGGGGGGCGCGGCCCGCUUCAAGUAAUCCAG

GAUAGGCUGUGCCCCCCCCGGCCUGUCCUCCGUUA

CUUGGGGUGGGACGCGCCCAGGCGGCCAUGUGUG
GGGGGCGGG 

..(((..(((((((.(((((((((((((((..(((((((((((.(......))))))))))))..)

)))))))))))))).)))))))......(((....)))....))). 

chrUn_NT_4703
75v1_39465 1 

CCCGGGGGGGCGCGGCCCGCUUCAAGUAAUCCAG

GAUAGGCUGUGCCCCCCCGGCCUGUCCUCCGUUAC
UUGGGGUGGGACGCGGCCCAGGCGGCCAUGUGUG

GGGGCGGGG 

((((..(((.((((.(((((((((((((((..(((((((((((........)))))))))))..))

))))))))))))).)))).)))......(((....)))...)))). 

  

chr7_34267 1 

CCGAAGAGGCUGGCGCUGGGUUCAAGUAAUCCAG

GAUAGGCUGUGGUCUGGCAGUCAGCCUGUUCUAG
GUUACUUGGCUCCGGAGCCCGCCCGACGCUUCGCC

CUGGAGAUG 

.(((((.(((.(((.(((((..(((((((((.(((((((((((..(.....)...))))))))))).

)))))))))..))))).))).))).....)))))........... 

chr2_17954 0.998 

UACAGAAGGCUGUCACCUGGUUCAAGUAAUCCAG
GAUAGGCUGUAUCCAUUCCUGCUGGCCUAUUCUU

GGUUACUUGCACUGGGAGGCAGCCGCAGUGCUGC

AAAUGAGG 

..(((..(((((((.((..((.(((((((((.(((((((((((((........))).))))))))))
.))))))))).))..)).)))))))......)))......... 

 

chr6_33562 0.998 

AUUUGGCUCGUUGUUCCUUUUUCCUAUGCAUAUA
CUUCUUUGAGAGUUUGAUCUAAAGAGGCAUAGAG

CAUGGGAAAAUGGGGCGACUGAGGUACUCCGCCA

UUCAUUC 

...((((..((((((((.(((((((((((.(((.(((((((.(((......)))))))))).)))..
))))))))))).)))))))).(((...))).))))....... 

chr13_11956 0.996 

AGCAGCUGGGGGCUCCUCCAUGUCUCCCAGCCCAA
GGUGCAGUGCUGCAUCUCUGGUCAAUUGGGAGUC

UGAGAUGAAGCACUGUAGCUCGGGAAGGGAGGAA

CUGUGCCC 

.((((.(((((....)))))..((((((..(((.((.(((((((((.((((((.((((......)).
)).)))))).))))))))).)).)))..))))))..)))).... 

chr2_21250 0.996 

CCGCGCCCGAGGAGGAUCCGGUCUCCUGAAGCAA

AGUUCUGUGACACUCAGACUCUGGUUACGAUAGC

AGUCAGUGCACUACAGAACUUUGUCUCCGGGGGC
UGCGGCGGCG 

((((..((.....))...((((((((.((..((((((((((((.((((..(((((((.......))).

))))))))...))))))))))))..)).))))))))..)))).. 

chr19_14476 0.996 

GGCUGUACCAUCCUGUCGGAUAGCUUAUCAGACU

GAUGUUGACUGUUGGAUCUCAUGGCAACAACAGU

CGGUAGGCUGUCUGACAUUUUGGUAUCUCUCAUC
UGACCGUU 

((..((((((...((((((((((((((((.(((((.(((((.((((........))))))))).))

)))))))))))))))))))...))))))..))............ 

chr1_2078 0.996 

CUGUGCUGCCAAUUGGCAUAAACCCGUAGAUCCG

AUCUUGUGUUGAAAUGCACUGCACAAGCUCGCUU
CUAUGGGUCUGUGUCAGUAUGGUGAUCUGGCAAA

AGUUUA 

CUGUGCUGCCAAUUGGCAUAAACCCGUAG

AUCCGAUCUUGUGUUGAAAUGCACUGCAC
AAGCUCGCUUCUAUGGGUCUGUGUCAGUA

UGGUGAUCUGGCAAAAGUUUA 

chrUn_NT_4673

19v1_39026 0.994 

CCCAACCCUACUAUGUGUAUUUUGUGUCCCCCCCC

CACUAUAUAAAACAGACCCCGUGCCCCCCCCGGGG
UGAGGUAGUAGAUUGUAUAGUUGGGGGCUCACAC

GCCCGGCU 

.((.....(((.....)))....((((...(((((.(((((((((.....(((...((((((....))))

)).)))......))))))))).)))))...))))....)).. 

chrUn_NT_4673

19v1_39025 0.994 

ACCCCGUGCCCCCCCCGGGGUGAGGUAGUAGAUU
GUAUAGUUGGGGGCUCACACGCCCGGCUCGGAGA

UAACUAUACAGUCUACUGUCUUCCCUGUGGGGGG

UGUAUGGCAU 

...(((((((((((((((((.(((..(((((((((((((((((.((((......))))..........
)))))))))))))))))..)))))))).)))))).))))))... 

chr12_11207 0.992 

UACAUGCUUCUCUGUCAGAGUGAGGUAGUAGAUU

GUAUAGUUGUAGGGUAGUUAUUUUACCCUGUUCA

GGAGAUAACUAUACAAUCUAUUGCCUUCCCUGAG
GAGUAAAACA 

....((((((((....((.(..(((((((((((((((((((((((((((((.....)))))))....

.....))))))))))))))))))))))..)))))))))))..... 

 

chr12_11208 0.992 

UAAUACUCGAGAAUGAGACUGUGGUUAGCUACUU

CAGCAAAGAGCUUAAGUACAUGCUUCUCUGUCAG

AGUGAGGUAGUAGAUUGUAUAGUUGUAGGGUAG
UUAUUUUACCC 

................((((((((((.((((((((((((.(((((..........)).))).))).....)

)))))))).)))..)))))))...((((((.....)))))) 

 

chr24_26206 0.99 

UUGACUGCAUGCAUCCAGGUUGAGGUAGUAGGUU

GUAUAGUUUAGAAUUACACCAAGGGAGAUAACUG

UACAACCUCCUAGCUUUCCUUGGGUCUUGCACAA
AGCGGCGUG 

..(.((((.((((((((((..(((.(((.(((((((((((((.....(..(.....)..)...)))))

)))))))).))).)))..))))))...))))....)))))... 

  

chr12_11210 0.99 

GAUGCCUGCACUGUGGGAUGAGGUAGUAGGUUGU

AUAGUUUUAGGGUCAUACCCGCAACUGGGAGAUA

ACUAUACAAUCUACUGUCUUUCCUAAAGCAGCAG
AAAAUCAAC 

(((..((((.((.(((((.(((..((((((((((((((((.....(((...((((....)))).)))

))))))))))))))))..)))))))).))..))))...)))... 

  



chr26_26871 0.99 

UGUACUGCUCUGUGGAGGUGAGGUAGUAGGUUGU

AUAGUUUGGUGGGAGGGAUUCUGUCCCAUUUCAG
GUGAUAACUAUACAGUCUAUUGCCUUCCUUAAAG

AGCAGCAAUA 

 ....(((((((...((((.((((((((((..(((((((((.

(((((((.((...)).))))))).........)))))))))..))))))))))))))..))))))).
.... 

chr26_26872 0.988 

GUGCAAGAAAUCCUGCUCUUCCACAAAGCCAGGG

AAUCACACCAGACCUCUGUACUGCUCUGUGGAGG
UGAGGUAGUAGGUUGUAUAGUUUGGUGGGAGGG

AUUCUGUCCCA 

(..((.(((.(((....(((((((.((((...(.(((((((((..(((((..((......))..))))

)..))).)).)))).)...)))).)))))))))))))))..).. 

 

chr1_1805 0.988 

AGUCUGACUGUCCUUUGGGGUGAGGUAGUAGGUU

GUAUAGUUUUAGGGUUAUGCCCUGCCUGUCAGAU
AACUAUACAAUCUACUGUCUUUCCUGAAGUGGCU

GUGAUAUCA 

.(((..((.((((((..(((.(((..((((((((((((((((.(((((.....)))))..........

))))))))))))))))..))))))..))).))).))))).... 

 

chr1_NT_456233
v1_random_1629

0 0.988 

GUCUGACUGUCCUUUGGGGUGAGGUAGUAGGUUG

UAUAGUUUUAGGGUUAUGCCCUGCCUGUCAGAUA
ACUAUACAAUCUACUGUCUUUCCUGAAGUGGCUG

UGAUAUCAU 

(((..((.((((((..(((.(((..((((((((((((((((.(((((.....)))))..........)

)))))))))))))))..))))))..))).))).)))))..... 

 

chr24_26204 0.988 

GACCCAUGCCUGUUGCCACAAACCCGUAGAUCCG

AACUUGUGGUCAUAUUCCACACAAGCUUGUAUCU

AUAGGUAUGUGUCUGUCUGGCAAGUGCACAAAGU

GUUGUG 

......((((.(..(.((((.(((..(((((.(((.((((((...........)))))).))).)))))

..))).)))).)...).))))....(((((....))))) 

chr23_26080 0.988 

UUCGGGGCAGUCAUCGCUGCUGUAAACAUCCUUG
ACUGGAAGCUGUGAGGUGUCAGCGGGGGCUUUCA

GUCGGAUGUUUACAGCUGCAGGCUGCUGCAGUCA

CCUGGGUG 

...(.(((((((...((.(((((((((((((..(((((((((((.(...((....)).).)))))))
))))))))))))))))).)).))))))).)...(((....))) 

  

chr4_32121 0.988 

AUCUUGGCAGUUCCCAGCUCUGAGAACUGAAUUC
CAUGGACUGGUUUCAAUUCCAUGCGUUCAGUCCA

UGGUAUUCAGUUCUCUAGCUUGGCUGCAUCAAAC

UUCACAACUG 

......((((..((.((((..(((((((((((.(((((((((((...((......))...))))))))
))).))))))))))).)))).))))))................. 

chr23_26082 0.988 

CCCUACCAUGCUGUAGCACGUGUAAACAUCCUAC
ACUCUCAGCUGUGAACUCGAGGUGGCUGGGAGAG

GAUUGUUUACGCCUUCUGCCAUGGAGUGAACAUC
UGGUGAGCU 

.....(((((..((((...(((((((((((((...((((((((..(.........)..)))))))))))
).)))))))))...))))))))).((..((.....))..)). 

 

chr3_29472 0.984 

GAGCUCUGAGUGACAGGUACUGUAAACAUCCUAC

ACUCUCAGCUGUGGAAACUAAGAAAGCUGGGAGA

AGGCUGUUUACUCUCCCUGCCUUGGAAAUCAUCU
GGAGGGC 

((..((..((.(.((((....(((((((.(((...(((((((((..(....)......))))))))).)

)).)))))))....)))))))..))..))........... 

  

chr1_7856 0.984 

UAAAUGUGGAAAACUUGUACCCCUUUCUACACAG

GUUGGGAUCAGUUGCAAUGCUGUGCGUUUCUGUG

GUAUUGCACUUGUCCCGGCCUGUUGAGGUUGGUG
GGGAUAGAG 

.............(((...((((..(((..((((((((((((.(((.(((((((..(........)..)))

))))))).))))))))))))..))).....))))...))) 

  

chr4_31646 0.984 

CCGAAGAUGCCUUGCGCUGGUUCCUCCGUGGGUG

GGGAUUUGUUGCAUUACUUGUAGCUGUGUGUAGA

GUAUUGCACUUGUCCCGGCCUGUGGAGGAAAGGA
GGACUGGUC 

........(((.(.(.((..((((((((..(((.(((((..((.(((.(((((...((.....)).)))

)).)))))..))))).)))..)))))))).)).).)..))). 

 

chr12_11115 0.984 

CCUCUUGCCUGAUUCCAGGCUGAGGUAGUAGUUU

GUACAGUUUGAGGGUCUAUGAUACCACCCGGUAC

AGGAGAUAACUGUACAGGCCACUGCCUUGCCUGG
GACAGAGCUC 

......(((((.((((((((.((((((((.((((((((((((.....((((.((.((((....))))

))..)))))))))))))))).))))))))))))))))))).)).. 

chr4_31648 0.982 

AAGAUGCCUUCCGGAGAGGUGCUGCUCACAGUCA

GUUUUGCAGGUUUGCAUCCCAGCUUGCUAAAAUU

GCUGUGCAAAUCCAUGCAAAACUGACUGUGGUGG
UGGUGAAUAGC 

.....(((((.....)))))((..(.((((((((((((((((((((((((...((((...........)

))))))))).)).)))))))))))))))))..)).......... 

 

chr1_7858 0.98 

UUUGUUGUUAAAUUGAACACUGUUCUCUGGUUAG

UUUUGCAGGUUUGCAUCCAGCUGUAUGAUACUCU

GCUGUGCAAAUCCAUGCAAAACUGACUGUGGCAG
UGACAAGUCAG 

.................(((((((...((((((((((((((((((((((..((((.(((...)))...)

))))))))).)).)))))))))))))).)))))))......... 

  

chr1_2082 0.978 

UCAUAUCAGACUUUUCCUAGUCCCUGAGACCCUA

ACUUGUGAGGUUUUGUAGCAACAAUCACAAGUCA

GGCUCUUGGGACCUAGGCGGAGGGGAACCAGCAG
CUUUGGAC 

.....((...(((..(((((..((..(((.(((.((((((((.(((....))).....)))))))).))

).)))..))..)))))..)))..)).((((.....)))).. 

 

chr24_26208 0.976 

GCUCGUUGCGCCCCUCUCAAUCCCUGAGACCCUAA

CUUGUGAUGUUUAGCUUUUAAAUCCACGGGUUAG
GCUCUUGGGAGCUGUGAGUUGUGCUUUGACAUCU

UUAUUUU 

..(((..((((..(((.((.((((.((((.(((((((((((..((((((...)))))).)))))))

)))).))))))))..)).)))..))))..)))............ 

chr2_23595 0.974 

GAUGUAUAGUAGUCUGUUGCUGUAAACAUCCCCG

ACUGGAAGCUGUAGCAGCUUGAGCUUUCAGUCAG

........((((((.(.(((.(((((((((...(((((((((((...........))))))))))).))

))))))).))).).)))))).(((((......)))))........ 



AUGUUUGCUGCACCUGGCUAUACCUGGACAGCAU

CAGGAGGAAAAG 

 

chrZ_43419 0.972 

GCCGGCGCAGAACGAGCCUGGGCUUGGAGCAGUG
CUGAGAGGGCUUGGGGAGAGGAUUGUAGUGGAGC

UCCAUCCCCAUUCCACUCCUAGCAGCUCUCUGGCC

AUCCACC 

...(((.(((..(((((....)))))((((..(((((.(((((..((((((..(((..((......))
))).))))))..)).))).))))))))).))))))....... 

 

chr13_11953 0.972 

GCGGUCGCCGUGCUCUCAGGGUCCAGUUUUCCCA
GGAAUCCCUUAGGCGCUACGUUGGGGAUUCCUGG

AAAUACUGUUCUUGGGGCCACGGCUCUGCACCUG

GAGACAGCCCG 

((((..((((((..(((((((..((((.((.((((((((((((..((((...)))))))))))))
))).)).)))).)))))))..)))))).))))..(((....))).... 

 

chr8_34624 0.97 

GAGGGGCCACGAUGACUGACAGGCUGCCCUGGCU
CAGUUAUCACAGUGCUGAUGCUGUCUCUUGUAAA

GGUACAGUACUGUGAUAACUGAAGGAUGGCAGCC

AUCUGAGC 

.....................(((((((.....((((((((((((((((((.((((..(....)....)))
))))))))))))))))))).....)))))))........ 

 

chrZ_40851 0.97 

GGCAUCAAACAAUAAGACUAUGAACUAUCCUUUU
UCGGUUAUCAUGGUACCGGUGCUGUAUACGUGAA

AGGUACAGUACUGUGAUAACUGAAGAAUGGUGGU

GCCAUCACA 

(((((((.......((........))..((((((((((((((((((((((..(((((............)
)))).)))))))))))))))))))).)))))))))...... 

chr1_7862 0.968 

GUUCCAGUAGCUUUCUGCUUUGCAGUCUUCUGUU
AGUUUUGCAUAGUUGCACUACAGGAAGAAUGUAG

UUGUGCAAAUCUAUGCAAAACUGAUGGUGGCCUG

UUAUAAUCUA 

.....(((((....)))))..((((.((.(((((((((((((((((((((((((((.......))))
...))))))..))))))))))))))))).)).))))......... 

  

chr27_27144 0.968 

AUGCAUCUGUCUUCUAUAUGUACCCUGUAGAUCC
GAAUUUGUGUAAAGGAAGUUGGGUCACAAAUUCG

UAUCUAGGGGAAUAUGUAGUUGACACAAACACUA

CAGGUCACAA 

.......((((..((((((((.((((.(((((.((((((((((...............)))))))))).
))))))))).))))))))..))))................... 

 

chr8_34310 0.964 

CGGAGAUCCUGCUCCGUCGCCCCAGUGUUCAGAC
UACCUGUUCAGGACAAUGCUGUUGUACAGUAGUC

UGCACAUUGGUUAGACUGGGCAAGGGAAAGCAGC

GACAUGGACU 

......((((((((.(((...(((((((.((((((((.(((.(((.......)))....)))))))))
)).)))))))...))).)))).)))).................. 

chr17_13325 0.964 

GGCAGGGAGGGGAAGGACUAAUGAGCUGCUGAUA

GCCGGAGAGCAGACCACAGAGGCUCCACUCCGUC

UGCCCAGUGUUCAGACUACCUGUUCAGGACUACG
AGAUUGUACA 

(((..(((.(((.((......(((((.((((.(((.(((((.(.((.((.....)))).).))))).)

))..)))))))))..)).))).)))..).))............. 

chr17_13326 0.962 

CAGAGGCUCCACUCCGUCUGCCCAGUGUUCAGAC

UACCUGUUCAGGACUACGAGAUUGUACAGUAGUC
UGCACAUUGGUUAGGCUGUGCUGGGAUACACCAC

ACACUGCCAG 

....(((........(((((.(((((((.((((((((.(((.(((..........))).))))))))))

).))))))).))))).(((.(((......))))))...))).. 

chr3_29470 0.96 

UGCUGUUGACAGUGAGCGACUGUAAACAUCCUCG

ACUGGAAGCUGUGAAGCAGCAGAUGGGGCUUUCA
GUCGGAUGUUUGCAGCUGCCAACUGCCACAGACG

UCAAGAAA 

..((((.(.((((..(((.((((((((((((..(((((((((((.(............).))))))))

))))))))))))))).)))..))))).))))........... 

 

chr19_14784 0.96 

CCUCUGCCCGCUCCUGGCUGCCCGGCAGCAGUUCU

UCAGUGGCAAGCUUUAUGUCCUUCUCUAGUAGCU
AAAGCUGCCAGUUGAAGAACUGUUGAAUGUAGCC

ACGUUCAUC 

.........(..(.(((((((....(((((((((((((((((((.((((((.((.((.....))..)))

)))))))))).))))))))))))))...))))))).)..)... 

 

chr12_10416 0.96 

CUCUGCAGCGCCGGCACGGGCAACGGAAUCCCAA

AAGCAGCUGUCCCCGCAGCGCCCAGCUGCCCUGGG
AUUUCGUUACCCGCGCCUCCGCCUCAGCCGCCGCC

GCUACGC 

....((.(((.((((.((((.((((((((((((...(((((((..(.......)..)))))))..)))

))))))))).)))).((....))....)))).))).))..... 

 

chr1_7859 0.958 

AUGACAGCUCUUGUAGCACUAAAGUGCUUAUAGU

GCAGGUAGUGUUCACUAAUCUACUGCAUUAUAAG
CACUUAAAGUACUGCUAGCUGUAGAACUACAUAU

UCAGCAUGUU 

...((((((...((((.(((.(((((((((((((((((.((((....)))).....)))))))))))

))))))..))).)))).))))))...................... 

 

chr1_936 0.95 

CCGGGUGCGCCAGGCCUGGCUGAGGUAGUAGUUU

GUGCUGUUGGUCGGGUUGUGACAUUGCCCGCUGU
GGAGAUAACUGCGCAAGCUACUGCCUUGCUAGUG

CUGGUGAUG 

.......((((((..(((((.(((((((((((((((((.(((((.(((((.........)))))))..

......))).))))))))))))))))))))))..))))))... 

 

chr2_23593 0.95 

UUAAGCUAACUUUUAGUUCCUGUAAACAUCCUAC

ACUCAGCUAUAACAAGUGGUAGGGCUGGGGGGUG
GAUGUUUACUUCAACUGACUUGGAAAGGCAGCUU

UCCUGAAUGA 

............((((((...((((((((((.((.(((((((...((.....))..)))))))..))))

))))))))...))))))...((((((....))))))....... 

chrZ_41523 0.948 

CUGCACAGCUUUCUUUUAAUGUUGUGGCUGUUUG
GGUUCCUGGCAUGAUGAUUUGUGAGUUAAGAUUA

AAAUCACAUUGCCAGGGAUUACCACAUAGCCAUG

ACCGCA 

....................((..(((((((.(((((((((((((((.((((((...(((....))).))
)))))).))))))))))..))).)))))))..)).... 

  



chr33_30699 0.948 

GGGUGCCCACCCACCCUGGCAGCGCCCGGGCCGAG

GUUCUGUCCUACACUCCGGCUGUGGCUAUGGGCA
GUCAGUGCAUCACAGAACUUGGUCCCGGGAGCUC

AGCAG 

(((((......)))))..(((((.(((((((((((.((((((....((((..((((((........))

))))))))....))))))))))).)))))).)))..)).. 

 

chr2_18747 0.946 

GGGAGCAGUUCCACAGGAAUGUCCAGCUGGAAGG

GGGGCCGUUACACUGUAAGAGAGUGAGUAGCAGG
UCUCACAGUGAACCGGUCUCUUUUCCUGCUGUGU

CAUGCC 

 ((((....))

))...((.(((.(((((.(((((((((((((...((((((..((((.(........).)))))))))
)...))))))))))))).)))).).))).)) 

chr7_34091 0.946 

CAUUAUGGGAUGGCCUGACUUUGAGCUGUUGAAU

UCGGGGCCGUAACACUGUCUGAGAGGUUUAUAUU
UCUCACAGUGAACCGGUCUCUUUUUCAGCUGCUU

CCUGGC 

............(((.......((((.((((((...(((((((...((((((..(((((((....)))))

))))))))...)))))))...)))))).))))...))) 

chr20_24659 0.944 

CACCUUUGAGGGAGCGGCAGUUAAGACUUGUAGU
GAUGUUUAGAUAAUGUAUUACAUGAACAUCACUU

UAAGUCUGUGCUACUUCUCUCCUCAUUCUUGUCG

GCGGGAAGG 

..((..((((((((.((.(((..(((((((.(((((((((((..(((....)))..))))))))))
).)))))))..))).)).))).))))).(((((....))))).)) 

 

chr4_32054 0.942 

UUCUCUGGACAUGACUGUAUCUCUGUGCUUUCAG
CUUCUUUACAGUGCUGCCUUGUUGCGUUCAUGUC

AAGCAGCAUUGUACAGGGCUAUGAAAGAACAGAG

GCAUGCUCUU 

......(..((((......(((((((.(((((((((.((.(((((((((((.(((..(((....))))
))))))))))))).)))))..)))))).)))))))))))..).. 

  

chr13_11753 0.94 

GAAGAUGAAAAGAACAUCUGUCUUGCUGCCUUCG
GCUUCUUUACAGUGCUGCCUUGUUGCAUAUGGAU

CAAGCAGCAUUGUACAGGGCUAUGAAGGCACUGA

GUCUUCUCU 

((((((...((((.(....)))))..(((((((((((.((.(((((((((((.(((.(.(....).)
.)))))))))))))).))))))..)))))))....))))))... 

chr4_31644 0.94 

CACGGUAAGCUUUGUUUUGCUGUUGUCGGGUGGA
UCACGAUGCAAUUUUGAUUAGUUUAGUAGGAGAA

AAAUUGCACGGUAUCCAUCUGUAAACCGCAAGAC

CUUCAUCC 

...((((((....(((((((.(((..(((((((((..((.(((((((((..((..........))..))
)))))))))..)))))))))..))).)))))))))).))). 

  

chr28_28209 0.938 

CUCUGUGGUCUGGCUCUGUGUGGAAGACUAGUGA
UUUUGUUGUUAUGAUUUAUAAAGGUGACAACAAA

UCAUAGCCUGCCAUACAGCACAGAUCUUCACCCU
UGCUGGUAGGAA 

.(((..((((((...((((((((.((.(((.((((((.((((((((...........))))))))))
))))))).)).))))))))..))))))...(((......))).))). 

chrZ_45173 0.936 

GAUGUUGGUCUAGUUCUGUGUGGAAGACUAGUGA

UUUUGUUGUUUUUAGAUAAUUAAAUUGACAACAA

AUCACAGUCUGCCAUAUGGCACAGAUCAUGCCUC
UACAGGACAAGU 

((.((((((((.((.((((((((.(((((.(((((((.(((((((((((....)))))..)))))

))))))))))))).)))))))).)))))))).)).))............ 

 

chr10_9089 0.936 

AGGACGGCCGCGGUGCCCUCUGGAAGACUAGUGA

UUUUGUUGUUGUAUGGCUCAUCCCACCACAACAA

GUCACAGUCUGCCUUAGGGCGCACGGCCCCGCCGG
CGCUGCAGGAG 

.((..(((((..(((((((..((.(((((.(((((((.(((((.((..((......)))).))))))

))))))))))).))..))))))).))))))).((.((...)).)).. 

 

chr2_23337 0.934 

UCUGCUUGCUCUGGUGGAGAUAUUGCACAUUACU

AAGUUGCAUGUUGUCACGGCCUCAGUGCAAUUUA

GUGUGUGCGAUACUUUCACAUGAGUGCAUGCACA
CGGGUAUGG 

..(((.(((.((.(((((((((((((((((.(((((((((((((..((....))..)).)))))))

)))))))))))))).)))).))).)).))).)))........... 

chr2_19127 0.932 

GGGUUCUCACACACUCUGCAGCUUCCUGGGAUGG

AGUUGUCCUUGUGCUGGACAGCAGAGAGGAGGCA
AAGCAUACUGACACUCCACAGGCAGCCAGUGGAG

AUGAAAUCAUUA 

.((((.(((....(((..(.(((.((((...((((((.(((..((((((...(..(......)..)...)

)))))..))))))))))))).)))..)..))).))))))).... 

  

chr1_7865 0.93 

GGUUGCGUCAGAGUAAUGUCAAAGUGCUUACAGU

GCAGGUAGUGAUAUAUAGAACCUACUGCAGUGAA
GGCACUUGUAGCAUUAUGUUGACAGCUGCCUCAG

GAGAUCUUGC 

(((.(((((((.(((((((..((((((((.((.(((((...((..........))...))))).)).)

)))))))...))))))).))))).)).))).((((....)))). 

  

chrZ_41525 0.928 

UGAGACGGAGACCUCUCUGGUGAGGUGCAGAGCU

UAGCUGAUUGGUGAACAGUGAUUGUUUCCCUCUU
UGUUCACAGUGGCUAAGUUCUGCACCUGAAGAGA

AGGUGA 

..........((((((((....((((((((((((((((((....((((((((.((.........)).))

))))))..))))))))))))))))))..)))).)))).. 

chr1_2080 0.928 

GAAGCUGUGUGCAUCCGGGUUGAGGUAGUAGGUU

GUAUGGUUUAGAGUUACACCCUGGGAGUUAACUG
UACAACCUUCUAGCUUUCCUUGGAGCACACUUGA

GCCAUCGAG 

((.(((((((((.((((((..(((.(((.(((((((((((((..((.(..(.....)..).))))))

))))))))).))).)))..))))))))))))...)))..))... 

 

chr9_35428 0.928 

CGGGGGUGGUGGCGGGACGCUCACGAGCGUGCCG
AUGAUUUGGCGGCACAGUGGGCAGUUGUUCCUGU

CGGCGGCCCAGCGCUCAAUGCAGCGCCUGCAGAA

GGUGUGCCUGCA 

..(((.((.(((((((((((((((..((.((((((....))))))))...))))))....).)))))
))).)).))).........((((((((((.....)))))...))))) 

 

chr1_485 0.916 

CUUGCAGAUCUCAGUAACCCCUUUAGAGGAUGAC
UGAUUUCUUUUGGUGUUCAGAGUCAAUAAUAUUU

UCUAGCACCAUUUGAAAUCGGUUAUAGUGAUUGG

.................((((..(.....((((((((((((...(((((((.((((...........)))))
))))))...))))))))))))....)..)))).....  



GGAAUUG 

chr26_26882 0.916 

CUGAGCCAGAAAAAUGUCUCUUACACAGGCUGAC

CGAUUUCUCUUGGUGUUCAGAGUCUCAGUUUCUG

UCUAGCACCAUUUGAAAUCGGUUAUGAUGUAGGG
GGAAAAGCA  

................(((((((((((...(((((((((((...((((((((((((.......)))))..

.)))))))...))))))))))))).)))))))))....... 

chr9_36157 0.914 

UUGCCCUACUUGUUCCGCCCUAGCAGCACGUAAA

UAUUGGUGUAGUAAAAUAAACCUUAAACCCCAAU
AUUAUUGUGCUGCUUAAGCGUGGCAGAGAUUCAG

CAACUUGUU 

((((....(((((..(((...(((((((((..((((((((.((..(((........))).)).)))))

)))..)))))))))...)))..))).)).....))))...... 

  

chr9_36158 0.908 

AUUUUUCUGUUAAUGAAUCUGUGCUCCUGACAUG

UGGAUGAAUAGAAGAGUUGCCCUACUUGUUCCGC
CCUAGCAGCACGUAAAUAUUGGUGUAGUAAAAUA

AACCUUAAA 

(((((.(((((((((....((((((.(((....(((((.........((((......))))..))))).

.))).))))))....))))))..))).))))).......... 

  

chr1_8055 0.904 

UGCUGAUGUCUGUCAUACUCUAGCAGCACGUAAA

UAUUGGUGUUAAAACUGUAAAUAUCUCCAGUAUU
AACUGUGCUGCUGAAGUAAGGCUAGCCACUUCUG

CAUGUGAGU 

(((.((.((..(((.((((.(((((((((((.((((((((.(................).)))))))).

)).))))))))).)))).)))..))....)).)))....... 

 

chr9_36159 0.904 

GUGAGGCCUUAAAGUACUCUAGCAGCACAUCAUG

GUUUGCAUGCUGUAGUGAAGAUGCGAAUCAUUAU
UUGCUGCUUUAGAAAUUUAAGGAAGAUAAACAGU

UGAAGACA 

......(((((((...((..(((((((.((.(((((((((((.((.......))))))))))))).))

.)))))))..))...))))))).................... 

chrUn_NT_4650

61v1_38058 0.9 

ACUGCACACUGGGGCCUACAUUUCCUGAGUGACC

UGCAGGGUCUGGCGCUGGGUCAGGGAAUGACCCA
CAUACCAAGGUCUGGGUGCUCUCAGCUGAUGGCA

GGGGUAACCAUCC 

.........(((.((((.((((..(((((.(((((...((..((((...(((((((.....))))))).

...)).))..)))))).).)))))..))))....))))..)))... 

 

 

 

 



Supplemental Table 3. miRDeep predictions at score level 9 or 10 (46): 

Chromosomal 

location 

miRDeep2 

score Precursor sequence Secondary structure 

chr19_14476 
2.4e+4 

GGCUGUACCAUCCUGUCGGAUAGCUUAUCAGACUGAU

GUUGACUGUUGGAUCUCAUGGCAACAACAGUCGGUAG

GCUGUCUGACAUUUUGGUAUCUCUCAUCUGACCGUU 

((..((((((...((((((((((((((((.(((((.(((((.((((........))))))))).))

)))))))))))))))))))...))))))..))............ 

chr1_2078 

2.1e+4 
CUGUGCUGCCAAUUGGCAUAAACCCGUAGAUCCGAUC

UUGUGUUGAAAUGCACUGCACAAGCUCGCUUCUAUGG

GUCUGUGUCAGUAUGGUGAUCUGGCAAAAGUUUA 

 ...(((((((((((((((((.(((((((((..(((.(((((((..

.........))))))).)))..))))))))).))))))))).)))).....)))).....  

chr13_11956 

2.0e+4 
AGCAGCUGGGGGCUCCUCCAUGUCUCCCAGCCCAAGG

UGCAGUGCUGCAUCUCUGGUCAAUUGGGAGUCUGAGA

UGAAGCACUGUAGCUCGGGAAGGGAGGAACUGUGCCC 

.((((.(((((....)))))..((((((..(((.((.(((((((((.((((((.((((......)).

)).)))))).))))))))).)).)))..))))))..)))).... 

  

chr6_33562 

1.9e+4 
AUUUGGCUCGUUGUUCCUUUUUCCUAUGCAUAUACUU

CUUUGAGAGUUUGAUCUAAAGAGGCAUAGAGCAUGG

GAAAAUGGGGCGACUGAGGUACUCCGCCAUUCAUUC 

...((((..((((((((.(((((((((((.(((.(((((((.(((......)))))))))).))).

.))))))))))).)))))))).(((...))).))))....... 

chr7_34267 

1.8e+4 

CCGAAGAGGCUGGCGCUGGGUUCAAGUAAUCCAGGAU

AGGCUGUGGUCUGGCAGUCAGCCUGUUCUAGGUUACU

UGGCUCCGGAGCCCGCCCGACGCUUCGCCCUGGAGAU

G 

.(((((.(((.(((.(((((..(((((((((.(((((((((((..(.....)...)))))))))))

.)))))))))..))))).))).))).....)))))........... 

chr2_17954 

1.8e+4 
UACAGAAGGCUGUCACCUGGUUCAAGUAAUCCAGGAU

AGGCUGUAUCCAUUCCUGCUGGCCUAUUCUUGGUUAC

UUGCACUGGGAGGCAGCCGCAGUGCUGCAAAUGAGG 

..(((..(((((((.((..((.(((((((((.(((((((((((((........))).)))))))))

).))))))))).))..)).)))))))......)))......... 

 

chr1_NT_456233

v1_random_1629

0 

1.4e+4 

GUCUGACUGUCCUUUGGGGUGAGGUAGUAGGUUGUA

UAGUUUUAGGGUUAUGCCCUGCCUGUCAGAUAACUAU

ACAAUCUACUGUCUUUCCUGAAGUGGCUGUGAUAUCA

U 

(((..((.((((((..(((.(((..((((((((((((((((.(((((.....)))))..........)

)))))))))))))))..))))))..))).))).)))))..... 

chr1_1805 

1.4e+4 

AGUCUGACUGUCCUUUGGGGUGAGGUAGUAGGUUGU

AUAGUUUUAGGGUUAUGCCCUGCCUGUCAGAUAACUA

UACAAUCUACUGUCUUUCCUGAAGUGGCUGUGAUAUC

A 

.(((..((.((((((..(((.(((..((((((((((((((((.(((((.....)))))..........

))))))))))))))))..))))))..))).))).))))).... 

 

chr12_11210 

1.4e+4 

GAUGCCUGCACUGUGGGAUGAGGUAGUAGGUUGUAU

AGUUUUAGGGUCAUACCCGCAACUGGGAGAUAACUAU

ACAAUCUACUGUCUUUCCUAAAGCAGCAGAAAAUCAA

C 

(((..((((.((.(((((.(((..((((((((((((((((.....(((...((((....)))).)))

))))))))))))))))..)))))))).))..))))...)))... 

 

  

chr26_26871 

1.4e+4 

UGUACUGCUCUGUGGAGGUGAGGUAGUAGGUUGUAU

AGUUUGGUGGGAGGGAUUCUGUCCCAUUUCAGGUGA

UAACUAUACAGUCUAUUGCCUUCCUUAAAGAGCAGCA

AUA 

....(((((((...((((.((((((((((..(((((((((.(((((((.((...)).)))))))...

......)))))))))..))))))))))))))..)))))))..... 

chr24_26206 

1.4e+4 

UUGACUGCAUGCAUCCAGGUUGAGGUAGUAGGUUGU

AUAGUUUAGAAUUACACCAAGGGAGAUAACUGUACA

ACCUCCUAGCUUUCCUUGGGUCUUGCACAAAGCGGCG

UG 

..(.((((.((((((((((..(((.(((.(((((((((((((.....(..(.....)..)...)))))

)))))))).))).)))..))))))...))))....)))))... 

chrUn_NT_4673

19v1_39025 1.3e+4 

ACCCCGUGCCCCCCCCGGGGUGAGGUAGUAGAUUGUA

UAGUUGGGGGCUCACACGCCCGGCUCGGAGAUAACUA

UACAGUCUACUGUCUUCCCUGUGGGGGGUGUAUGGCA

U 

...(((((((((((((((((.(((..(((((((((((((((((.((((......))))..........

)))))))))))))))))..)))))))).)))))).))))))... 

 

chr12_11207 

1.3e+4 

UACAUGCUUCUCUGUCAGAGUGAGGUAGUAGAUUGU

AUAGUUGUAGGGUAGUUAUUUUACCCUGUUCAGGAG

AUAACUAUACAAUCUAUUGCCUUCCCUGAGGAGUAAA

ACA 

....((((((((....((.(..(((((((((((((((((((((((((((((.....)))))))....

.....))))))))))))))))))))))..)))))))))))..... 

 

  

chr2_21250 

1.2e+4 

CCGCGCCCGAGGAGGAUCCGGUCUCCUGAAGCAAAGU

UCUGUGACACUCAGACUCUGGUUACGAUAGCAGUCAG

UGCACUACAGAACUUUGUCUCCGGGGGCUGCGGCGGC

G 

((((..((.....))...((((((((.((..((((((((((((.((((..(((((((.......))).

))))))))...))))))))))))..)).))))))))..)))).. 

chr23_26080 

1.0e+4 
UUCGGGGCAGUCAUCGCUGCUGUAAACAUCCUUGACU

GGAAGCUGUGAGGUGUCAGCGGGGGCUUUCAGUCGGA

UGUUUACAGCUGCAGGCUGCUGCAGUCACCUGGGUG 

...(.(((((((...((.(((((((((((((..(((((((((((.(...((....)).).)))))))

))))))))))))))))).)).))))))).)...(((....))) 
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chr4_32121  

1.0e+4 

AUCUUGGCAGUUCCCAGCUCUGAGAACUGAAUUCCAU

GGACUGGUUUCAAUUCCAUGCGUUCAGUCCAUGGUAU

UCAGUUCUCUAGCUUGGCUGCAUCAAACUUCACAACU

G 

......((((..((.((((..(((((((((((.(((((((((((...((......))...))))))))

))).))))))))))).)))).))))))................. 

 

  

chr23_26082 

9.8e+3 

CCCUACCAUGCUGUAGCACGUGUAAACAUCCUACACU

CUCAGCUGUGAACUCGAGGUGGCUGGGAGAGGAUUGU

UUACGCCUUCUGCCAUGGAGUGAACAUCUGGUGAGCU 

.....(((((..((((...(((((((((((((...((((((((..(.........)..))))))))))

)).)))))))))...))))))))).((..((.....))..)). 

 

 

chr3_29472 

9.6e+3 
GAGCUCUGAGUGACAGGUACUGUAAACAUCCUACACU

CUCAGCUGUGGAAACUAAGAAAGCUGGGAGAAGGCUG

UUUACUCUCCCUGCCUUGGAAAUCAUCUGGAGGGC 

((..((..((.(.((((....(((((((.(((...(((((((((..(....)......))))))))).)

)).)))))))....)))))))..))..))........... 

  

chr24_26208 

8.3e+3 
GCUCGUUGCGCCCCUCUCAAUCCCUGAGACCCUAACU

UGUGAUGUUUAGCUUUUAAAUCCACGGGUUAGGCUCU

UGGGAGCUGUGAGUUGUGCUUUGACAUCUUUAUUUU 

..(((..((((..(((.((.((((.((((.(((((((((((..((((((...)))))).)))))))

)))).))))))))..)).)))..))))..)))............ 

  

chr1_2082 

8.3e+3 
UCAUAUCAGACUUUUCCUAGUCCCUGAGACCCUAACU

UGUGAGGUUUUGUAGCAACAAUCACAAGUCAGGCUCU

UGGGACCUAGGCGGAGGGGAACCAGCAGCUUUGGAC 

.....((...(((..(((((..((..(((.(((.((((((((.(((....))).....)))))))).))

).)))..))..)))))..)))..)).((((.....)))).. 

 

chr2_23595 

7.0e+3 

GAUGUAUAGUAGUCUGUUGCUGUAAACAUCCCCGACU

GGAAGCUGUAGCAGCUUGAGCUUUCAGUCAGAUGUUU

GCUGCACCUGGCUAUACCUGGACAGCAUCAGGAGGAA

AAG 

........((((((.(.(((.(((((((((...(((((((((((...........))))))))))).)

)))))))).))).).)))))).(((((......)))))........ 

chr13_11953 

6.9e+3 

GCGGUCGCCGUGCUCUCAGGGUCCAGUUUUCCCAGGA

AUCCCUUAGGCGCUACGUUGGGGAUUCCUGGAAAUAC

UGUUCUUGGGGCCACGGCUCUGCACCUGGAGACAGCC

CG 

((((..((((((..(((((((..((((.((.((((((((((((..((((...)))))))))))))

))).)).)))).)))))))..)))))).))))..(((....))).... 

 

 

chr1_7856 

6.8e+3 

UAAAUGUGGAAAACUUGUACCCCUUUCUACACAGGUU

GGGAUCAGUUGCAAUGCUGUGCGUUUCUGUGGUAUU

GCACUUGUCCCGGCCUGUUGAGGUUGGUGGGGAUAGA

G 

.............(((...((((..(((..((((((((((((.(((.(((((((..(........)..))

)))))))).))))))))))))..))).....))))...))) 

 

 

chr8_34310 

6.5e+3 

CGGAGAUCCUGCUCCGUCGCCCCAGUGUUCAGACUAC

CUGUUCAGGACAAUGCUGUUGUACAGUAGUCUGCACA

UUGGUUAGACUGGGCAAGGGAAAGCAGCGACAUGGAC

U 

......((((((((.(((...(((((((.((((((((.(((.(((.......)))....)))))))))

)).)))))))...))).)))).)))).................. 

 

  

chr17_13326 

6.5e+3 

CAGAGGCUCCACUCCGUCUGCCCAGUGUUCAGACUAC

CUGUUCAGGACUACGAGAUUGUACAGUAGUCUGCACA

UUGGUUAGGCUGUGCUGGGAUACACCACACACUGCCA

G 

....(((........(((((.(((((((.((((((((.(((.(((..........))).))))))))))

).))))))).))))).(((.(((......))))))...))).. 

  

chr1_7858 

6.3e+3 

UUUGUUGUUAAAUUGAACACUGUUCUCUGGUUAGUU

UUGCAGGUUUGCAUCCAGCUGUAUGAUACUCUGCUGU

GCAAAUCCAUGCAAAACUGACUGUGGCAGUGACAAGU

CAG 

.................(((((((...((((((((((((((((((((((..((((.(((...)))...)

))))))))).)).)))))))))))))).)))))))......... 

chr4_31648 

6.3e+3 

AAGAUGCCUUCCGGAGAGGUGCUGCUCACAGUCAGUU

UUGCAGGUUUGCAUCCCAGCUUGCUAAAAUUGCUGUG

CAAAUCCAUGCAAAACUGACUGUGGUGGUGGUGAAUA

GC 

.....(((((.....)))))((..(.((((((((((((((((((((((((...((((...........)

))))))))).)).)))))))))))))))))..)).......... 

  

chr12_11115 

5.8e+3 

CCUCUUGCCUGAUUCCAGGCUGAGGUAGUAGUUUGUA

CAGUUUGAGGGUCUAUGAUACCACCCGGUACAGGAGA

UAACUGUACAGGCCACUGCCUUGCCUGGGACAGAGCU

C 

......(((((.((((((((.((((((((.((((((((((((.....((((.((.((((....))))

))..)))))))))))))))).))))))))))))))))))).)).. 

 

 

chr3_29470 

4.5e+3 

UGCUGUUGACAGUGAGCGACUGUAAACAUCCUCGACU

GGAAGCUGUGAAGCAGCAGAUGGGGCUUUCAGUCGGA

UGUUUGCAGCUGCCAACUGCCACAGACGUCAAGAAA 

..((((.(.((((..(((.((((((((((((..(((((((((((.(............).))))))))

))))))))))))))).)))..))))).))))........... 

 

  

chr27_27144 

4.2e+3 

AUGCAUCUGUCUUCUAUAUGUACCCUGUAGAUCCGAA

UUUGUGUAAAGGAAGUUGGGUCACAAAUUCGUAUCU

AGGGGAAUAUGUAGUUGACACAAACACUACAGGUCAC

AA 

.......((((..((((((((.((((.(((((.((((((((((...............)))))))))).

))))))))).))))))))..))))................... 

 

chr1_7862 

3.8e+3 
GUUCCAGUAGCUUUCUGCUUUGCAGUCUUCUGUUAGU

UUUGCAUAGUUGCACUACAGGAAGAAUGUAGUUGUG

CAAAUCUAUGCAAAACUGAUGGUGGCCUGUUAUAAUC

.....(((((....)))))..((((.((.(((((((((((((((((((((((((((.......))))

...))))))..))))))))))))))))).)).))))......... 
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UA 

chr12_10416 

3.3e+3 

CUCUGCAGCGCCGGCACGGGCAACGGAAUCCCAAAAG

CAGCUGUCCCCGCAGCGCCCAGCUGCCCUGGGAUUUC

GUUACCCGCGCCUCCGCCUCAGCCGCCGCCGCUACGC 

....((.(((.((((.((((.((((((((((((...(((((((..(.......)..)))))))..)))

))))))))).)))).((....))....)))).))).))..... 

 

 

chr7_34091 

2.6e+3 
CAUUAUGGGAUGGCCUGACUUUGAGCUGUUGAAUUCG

GGGCCGUAACACUGUCUGAGAGGUUUAUAUUUCUCAC

AGUGAACCGGUCUCUUUUUCAGCUGCUUCCUGGC 

............(((.......((((.((((((...(((((((...((((((..(((((((....)))))

))))))))...)))))))...)))))).))))...))) 

 

chr19_14784 

2.5e+3 

CCUCUGCCCGCUCCUGGCUGCCCGGCAGCAGUUCUUC

AGUGGCAAGCUUUAUGUCCUUCUCUAGUAGCUAAAGC

UGCCAGUUGAAGAACUGUUGAAUGUAGCCACGUUCAU

C 

.........(..(.(((((((....(((((((((((((((((((.((((((.((.((.....))..))

))))))))))).))))))))))))))...))))))).)..)... 

chr1_936 

2.5e+3 
CCGGGUGCGCCAGGCCUGGCUGAGGUAGUAGUUUGUG

CUGUUGGUCGGGUUGUGACAUUGCCCGCUGUGGAGAU

AACUGCGCAAGCUACUGCCUUGCUAGUGCUGGUGAUG 

.......((((((..(((((.(((((((((((((((((.(((((.(((((.........)))))))..

......))).))))))))))))))))))))))..))))))... 

chr2_18747 

2.5e+3 
GGGAGCAGUUCCACAGGAAUGUCCAGCUGGAAGGGGG

GCCGUUACACUGUAAGAGAGUGAGUAGCAGGUCUCAC

AGUGAACCGGUCUCUUUUCCUGCUGUGUCAUGCC 

((((....))))...((.(((.(((((.(((((((((((((...((((((..((((.(........).

))))))))))...))))))))))))).)))).).))).)) 

 

chr1_8055 

2.4e+3 

UGCUGAUGUCUGUCAUACUCUAGCAGCACGUAAAUAU

UGGUGUUAAAACUGUAAAUAUCUCCAGUAUUAACUG

UGCUGCUGAAGUAAGGCUAGCCACUUCUGCAUGUGAG

U 

(((.((.((..(((.((((.(((((((((((.((((((((.(................).))))))))

.)).))))))))).)))).)))..))....)).)))....... 

 

chr4_32054 

2.4e+3 

UUCUCUGGACAUGACUGUAUCUCUGUGCUUUCAGCUU

CUUUACAGUGCUGCCUUGUUGCGUUCAUGUCAAGCAG

CAUUGUACAGGGCUAUGAAAGAACAGAGGCAUGCUCU

U 

......(..((((......(((((((.(((((((((.((.(((((((((((.(((..(((....))))

))))))))))))).)))))..)))))).)))))))))))..).. 

 

 

chrZ_45173 

2.4e+3 

GAUGUUGGUCUAGUUCUGUGUGGAAGACUAGUGAUU

UUGUUGUUUUUAGAUAAUUAAAUUGACAACAAAUCA

CAGUCUGCCAUAUGGCACAGAUCAUGCCUCUACAGGA

CAAGU 

((.((((((((.((.((((((((.(((((.(((((((.(((((((((((....)))))..)))))

))))))))))))).)))))))).)))))))).)).))............ 

chr28_28209 

2.2e+3 

CUCUGUGGUCUGGCUCUGUGUGGAAGACUAGUGAUUU

UGUUGUUAUGAUUUAUAAAGGUGACAACAAAUCAUA

GCCUGCCAUACAGCACAGAUCUUCACCCUUGCUGGUA

GGAA 

.(((..((((((...((((((((.((.(((.((((((.((((((((...........))))))))))

))))))).)).))))))))..))))))...(((......))).))). 

 

  

chr33_30699 

2.1e+3 
GGGUGCCCACCCACCCUGGCAGCGCCCGGGCCGAGGU

UCUGUCCUACACUCCGGCUGUGGCUAUGGGCAGUCAG

UGCAUCACAGAACUUGGUCCCGGGAGCUCAGCAG 

(((((......)))))..(((((.(((((((((((.((((((....((((..((((((........))

))))))))....))))))))))).)))))).)))..)).. 

chr2_23593 

2.1e+3 

UUAAGCUAACUUUUAGUUCCUGUAAACAUCCUACACU

CAGCUAUAACAAGUGGUAGGGCUGGGGGGUGGAUGU

UUACUUCAACUGACUUGGAAAGGCAGCUUUCCUGAAU

GA 

............((((((...((((((((((.((.(((((((...((.....))..)))))))..))))

))))))))...))))))...((((((....))))))....... 

  

chr5_32451 

1.9e+3 

CCCGCCCCGCGCCUCCUCAGCCUCCUUGGUGCAGUGG

UUCUUAACAGUUCAACAGUUCUCUAUCAUAAUUGUGA

AAUGUUUAGGACCACUUGACCAGCGAGGCCCGGGCAU

C 

...((((.(.(((((....((.....((((..(((((((((.((((.((((.(((((.........)))

)))))).)))).)))))))))..)))))))))))).))))... 

chrZ_41525 

1.7e+3 
UGAGACGGAGACCUCUCUGGUGAGGUGCAGAGCUUAG

CUGAUUGGUGAACAGUGAUUGUUUCCCUCUUUGUUCA

CAGUGGCUAAGUUCUGCACCUGAAGAGAAGGUGA 

..........((((((((....((((((((((((((((((....((((((((.((.........)).))

))))))..))))))))))))))))))..)))).)))).. 

 

chrZ_47473 

1.5e+3 

UUCAUGCAGAGCUGGAGGGGAGGCAAGAUGUUGGCA

UAGCUGUUAACCUAAAAACCUGCUAUGCCAACAUAUU

GUCAUCUUUCCUGUCUGUUUGCGUCAGAGACAGAUUC

UAA 

.......(((...((((((..(((((.(((((((((((((.(((........)))..)))))))))))

)).)))))..)))))).((((((((.(....)))))))))))).. 

 

chr20_24659 

1.4e+3 

CACCUUUGAGGGAGCGGCAGUUAAGACUUGUAGUGAU

GUUUAGAUAAUGUAUUACAUGAACAUCACUUUAAGU

CUGUGCUACUUCUCUCCUCAUUCUUGUCGGCGGGAAG

G 

..((..((((((((.((.(((..(((((((.(((((((((((..(((....)))..))))))))))

).)))))))..))).)).))).))))).(((((....))))).)) 
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Supplemental Table 4. miPIE unique predictions above 90% threshold (27 of 71): 

Chromosomal location miPIE score 

chrUn_NT_476229v1_39857 1 

chrUn_NT_470375v1_39465 1 

chrUn_NT_467319v1_39026 0.994 

chr12_11208 0.992 

chr26_26872 0.988 

chr24_26204 0.988 

chr4_31646 0.984 

chrZ_43419 0.972 

chr8_34624 0.97 

chrZ_40851 0.97 

chr17_13325 0.964 

chr1_7859 0.958 

chrZ_41523 0.948 

chr13_11753 0.94 

chr4_31644 0.94 

chr10_9089 0.936 

chr2_23337 0.934 

chr2_19127 0.932 

chr1_7865 0.93 

chr1_2080 0.928 

chr9_35428 0.928 

chr1_485 0.916 

chr26_26882 0.916 

chr9_36157 0.914 

chr9_36158 0.908 

chr9_36159 0.904 

chrUn_NT_465061v1_38058 0.9 

 

 



Supplemental Table 5. miRDeep2 unique predictions above 90% threshold (2 of 46): 

Chromosomal location miRDeep2 score 

chr5_32451 1.9e+3 

chrZ_47473 1.5e+3 



Supplemental Table 6. Novel sites predicted above decision threshold by both miRDeep2 and miPIE (44): 

Chromosomal location miPIE score miRDeep2 score 

chr7_34267 1 1.8e+4 

chr2_17954 0.998 1.8e+4 

chr6_33562 0.998 1.9e+4 

chr13_11956 0.996 2.0e+4 

chr2_21250 0.996 1.2e+4 

chr19_14476 0.996 2.4e+4 

chr1_2078 0.996 2.1e+4 

chrUn_NT_467319v1_39025 0.994 1.3e+4 

chr12_11207 0.992 1.3e+4 

chr24_26206 0.99 1.4e+4 

chr12_11210 0.99 1.4e+4 

chr26_26871 0.99 1.4e+4 

chr1_1805 0.988 1.4e+4 

chr1_NT_456233v1_random_

16290 0.988 

1.4e+4 

chr23_26080 0.988 1.0e+4 

chr4_32121 0.988 1.0e+4 

chr23_26082 0.988 9.8e+3 

chr3_29472 0.984 9.6e+3 

chr1_7856 0.984 6.8e+3 

chr12_11115 0.984 5.8e+3 

chr4_31648 0.982 6.3e+3 

chr1_7858 0.98 6.3e+3 

chr1_2082 0.978 8.3e+3 

chr24_26208 0.976 8.3e+3 

chr2_23595 0.974 7.0e+3 

chr13_11953 0.972 6.9e+3 

chr1_7862 0.968 3.8e+3 

chr27_27144 0.968 4.2e+3 

chr8_34310 0.964 6.5e+3 

chr17_13326 0.962 6.5e+3 

chr3_29470 0.96 4.5e+3 

chr19_14784 0.96 2.5e+3 

chr12_10416 0.96 3.3e+3 

chr1_936 0.95 2.5e+3 

chr2_23593 0.95 2.1e+3 

chr33_30699 0.948 2.1e+3 

chr2_18747 0.946 2.5e+3 

chr7_34091 0.946 2.6e+3 



chr20_24659 0.944 1.4e+3 

chr4_32054 0.942 2.4e+3 

chr28_28209 0.938 2.2e+3 

chrZ_45173 0.936 2.4e+3 

chrZ_41525 0.928 1.7e+3 

chr1_8055 0.904 2.4e+3 

 

 

 

 
Supplemental Table 7. Novel microRNA predictions by miPIE at different precision thresholds on the 6 test species 

 

 All microRNA 
predictions 

Above 80% 
threshold 

Above 90% 
threshold 

Above 95% 
threshold 

Chicken 186 106 71 47 

Horse 400 265 192 143 

Cow 331 147 105 74 

Mouse 382 252 198 150 

Human 181 81 54 43 

Fruit-fly 98 50 36 24 

 


