OoCNE_id csn srn start end strand seq organism
1354045 reftig reftig 11 1364789 1364828 -1 AAACACATTACGGTAAAACAAACAAGCTCCGATGACAAAA Ciona savignyi
1354045 chromosome 36 20514674 20514711 1 GAACACAGCGGGGAGAAGGAAATAGAAGGCTGAGAAAA Canis familiaris
1354045 chromosome 2 173823341 173823378 1 GAACACAGCAGGGAGAAGGAAATAGGAGGCTGAGAAAA Homo sapiens
1354045 scaffold scaffold_100 599095 599132 -1 AAACACAGCAGGGAGAAGGAAACAGGAGGCTGAGAAAA Takifugu rubripes
1354045 chromosome 3q 989911 989950 1 AAACACATTACGGAAAAGCAAACACGAAGCGATGACAAAA Ciona intestinalis
1354045 group groupXVl 10088996 10089033 -1 AAACACAGCAGGGAGAAGGAAACAGGAGGCTGAGAAAA Gasterosteus aculeatus
1354045 chromosome 21 24218352 24218389 1 AAACACAGCGGGGAGAAGGAAACAGGAGGCTGAGAAAA Oryzias latipes
1354045 toplevel 9 3495253 3495290 1 AAGCTCAGCGGGAAGAAGGAAACAGGAGTCTGAGAAAA Danio rerio
1354045 chromosome 2 72264914 72264951 1 GAACACAGCAGGGAGAAGGAAATAGGAGGCTGAGAAAA Mus musculus
1352888 reftig reftig 1 1879540 1879580 1 TATATATTTGCATAACATAAATGATAAATCGTCATTCACTC Ciona savignyi
1352888 chromosome 36 18274289 18274327 1 TATACATTTCCCACATAGTGATTACTTCATTAATTGTCC Canis familiaris
1352888 chromosome 2 171279822 171279860 1 TATACATTTCCCACATAGTGATTACTTCATTAATTGTCC Homo sapiens
1352888 scaffold scaffold_100 795643 795681 -1 TATACATTTCCCACATAGTGATTACTTCATTAATTGTCC Takifugu rubripes
1352888 chromosome 1q 2284631 2284670 1 TATATATTTGCATTACGTTGTGATAAATCGTCAATCGTCC Ciona intestinalis
1352888 group groupXVl 10318893 10318931 -1 TATACATTTCCCACATAGTGATTACTTCATTAATTGTCC Gasterosteus aculeatus
1352888 chromosome 21 23927463 23927501 1 TATACATTTCCCACATAGTGATTACTTCATTAATTGTCC Oryzias latipes
1352888 toplevel 9 2582002 2582040 1 TATACATTTCCCACATAGTGATTACTTCATTAATTGTCC Danio rerio
1352888 chromosome 2 70312907 70312945 1 TATACATTTCCCACATAGTGATTACTTCATTAATTGTCC Mus musculus
1353858 reftig reftig_98 186679 186724 1 TTAAGCGTTTAAAAAATCAATTCGAGAATAAATTGAATTGTTGCGG Ciona savignyi
1353858 chromosome 26 11787209 11787251 -1 TGATCCATTTCAAAATCTAATCAACAGAATAGGATTCTTTCAT Canis familiaris
1353858 chromosome 12 109999767 109999809 -1 TGATCCATTTCAAAATCTAATCAACAGAATAGGATTCTTTCAT Homo sapiens
1353858 scaffold scaffold_7 2309648 2309692 -1 TGATCCGTTTTGAAAAATCTAATCAACTGAATAGGATTCTTGCAT Takifugu rubripes
1353858 chromosome 1g 6441339 6441384 1 TTAACCGTTTAAAAAATCAATTCAAGAATAAATTGAATTCTTTCTT Ciona intestinalis
1353858 group groupXIll 16458564 16458608 -1 TGATCCATTTTGAAAAATCTAATCAACTGAATAGGATTCTTTCAT Gasterosteus aculeatus
1353858 chromosome 9 25634234 25634278 -1 TGATCCATTTTGAAAAATCTAATCAACTGAATAGGATTCTTTCAT Oryzias latipes
1353858 toplevel 8 9203134 9203178 1 TGATCCCTTTGGAAAAATCTAATCAACAGAGCAGGATTCTTTCAT Danio rerio
1353858 chromosome 5 122467136 122467178 1 TGATCCATTTCAAAATCTAATCAACAGAATAGGATTCTTTCAT Mus musculus
1353064 reftig reftig_1 2399153 2399201 1 TGAATGAAGGACTATGCTGTCAGCTTCTGAATATTATTAATTTCCCCGT Ciona savignyi
1353064 chromosome 4 29078475 29078518 1 TGAGCAAAGGGCCGCTCTGACAGGGATTATTATTTATTTGTCAT Canis familiaris
1353064 chromosome 10 77137864 77137907 1 TGAGCAAAGGGCCGCTCTGACAGGGATTATTATTTATTTGTCAT Homo sapiens
1353064 scaffold scaffold_59 1359247 1359290 -1 TGAGCAAAGGCCTGTGCTGACAGGGATTATTATTTATTTGTCAT Takifugu rubripes
1353064 chromosome 3p 1225988 1226035 1 TGAATCAGGGCCTATGCTGTCAACTTTTGAATATTATTAATTTCCCGT Ciona intestinalis
1353064 group groupV 369914 369957 1 TGAGCAAAGGACTGTGCTGACAGGGATTATTATTTATTTGTCAT Gasterosteus aculeatus
1353064 chromosome 19 9307763 9307806 1 TGAGCAAAGGGCTGTGCTGACAGGGATTATTATTTATTTGTCAT Oryzias latipes
1353064 toplevel 13 15193231 15193274 1 TGAGCAAAGGCCTGTGTTGACAGGCATTATTATTTATTTGTCAT Danio rerio
1353064 chromosome 14 23074767 23074810 1 TGAGCAAAGGACCGCTCTGACAGGGATCATTATTTGTTTGTCAT Mus musculus
1349646 reftig reftig 7 1868104 1868151 -1 GTCCGGAGCTGCCACTATGCGCGTGGAAACAACGGGTGCGCTTTTTTT Ciona savignyi
1349646 chromosome 1 4224433 4224477 1 GTCAGGAAGCCACAGTATGTAGGGAAACACAGCTGGCTTCATTTT Canis familiaris
1349646 chromosome 18 75103418 75103462 -1 GTCAGGAAGCCACAGTATGTAGGGAAACACAGCTGGCTTCATTTT Homo sapiens
1349646 scaffold scaffold_133 80382 80427 1 GTCAGGAAGCCACAGTATGAAGGGGAAACACAGCTGGCTTCATTTT Takifugu rubripes
1349646 chromosome 8q 2765559 2765605 1 GTCCGGGGCTGGCACAATGAAGAGGAAACAACGGCTGCCTTAGTTTT Ciona intestinalis
1349646 group groupXX 4178858 4178903 1 GTCAGGAAGCCACAGTATGCAGGGGAAACACAGCTGGATTCATTTT Gasterosteus aculeatus
1349646 ultracontig ultracontig182 1464731 1464776 1 GTCAGGAAGCCACAGTATGTAGGGGAAACACAGCTGGCTTCATTTT Oryzias latipes
1349646 toplevel 16 2588031 2588075 -1 GTCAGGAAGCCACAGTGCGCAGGGAAACACAGCTGCTTTCATTTT Danio rerio
1349646 chromosome 18 81015555 81015599 1 GTCAGGAAGCCACAGTATGTAGGGAAACACAGCTGGCTTCATTTT Mus musculus
1353964 reftig reftig_37 811342 811385 1 ATAAGTTGAATGAAAATTTTTAAACGTTAGTTTGTAATCAATGA Ciona savignyi
1353964 chromosome 28 41540800 41540840 1 AAATTTGAATTGCAATTAGAATAATCTTGTATAATTAATGA Canis familiaris
1353964 chromosome 10 131581705 131581745 1 AAATTTGAATTGCAATTAGAATAATCTTGTATAATTAATGA Homo sapiens
1353964 scaffold scaffold_97 430482 430522 -1 AAATTTGAATTGCAATTAGAATAATCCTTTATAATTAATGA Takifugu rubripes
1353964 scaffold scaffold_850 474 516 1 GAAATTGAATTGAAATATTCAAACGTTGGTTTATAATCAATGA Ciona intestinalis
1353964 group grouplV 14121821 14121861 1 AAATTTGAATCGCAATTAGAATAATCCTTTATAATTAATGA Gasterosteus aculeatus
1353964 chromosome 10 16881724 16881764 1 AAATTTGAATCGCAATTAGAATAATCCTTTATAATTAATGA Oryzias latipes
1353964 toplevel 21 26146580 26146619 1 AAATTTGAATTGCAATTAGAATAATCCTTTATAATTAATG Danio rerio
1353964 chromosome 7 144442366 144442406 1 AAATTTGAATTGCAATTAGAATAATCTTGTATAATTAATGA Mus musculus
1353533 reftig reftig 15 1376257 1376302 -1 CCATCTTTCATATTTCGGCTTCAGTTTCCTTTAAGTTATTTCGTAT Ciona savignyi
1353533 chromosome 28 16329483 16329525 1 TATTTTTCAATTTGCTGCCACAGTAGTTTAATTTATTCGATAT Canis familiaris
1353533 chromosome 10 102372592 102372634 1 TATTTTTCAATTTGCTGCCACAGTAGTTTAATTTATTCGATAT Homo sapiens
1353533 scaffold scaffold_86 642642 642684 -1 TATTTTTCAATTTGCTGCTGCAGTAGTTTAATTTATTCCATAT Takifugu rubripes
1353533 chromosome 4q 410858 410902 1 TGTTCTTTTATTTTCTGCTTCAGTTTCCTTAAAGTTATTACGCAT Ciona intestinalis
1353533 group groupVl 9653140 9653182 1 TATTTTTCAATTTGCTGCTGCAGTAGTTTAATTTATTCCATAT Gasterosteus aculeatus
1353533 chromosome 15 21110238 21110280 -1 TATTTTTCAATTTGCTGCTGCACTAGTTTAATTTATTCCATAT Oryzias latipes
1353533 toplevel 12 47408161 47408203 -1 TATTTTTCAATTTGCTGCCGCAGTAGTTTAATTTATTCCATAT Danio rerio
1353533 chromosome 19 44716010 44716052 1 TATTTTTCAATTTGCTGCCACAGTAGTTTAATTTATTCGATAT Mus musculus
1351662 reftig reftig_14 793616 793659 -1 TCGGATTACTCATACTTCAAAAGAGTTCCGTCATGAATCAAATG Ciona savignyi
1351662 chromosome 9 60731061 60731100 1 TCTGATTAATTAATTCAAAATGTCTGCTGTTATTCAAATG Canis familiaris
1351662 chromosome 9 127573073 127573112 -1 TCTGATTAATTAATTCAAAATGTCTGCTGTTATTCAAATG Homo sapiens
1351662 scaffold scaffold_18 734017 734056 -1 TCTGATTAATTAATTCAAAATGCCGGCTGTTATTCAAATG Takifugu rubripes
1351662 chromosome 1q 1814258 1814301 1 TCGGATTACTCATACTTCAAAACGGTTCCGTCGTAAATCAAATG Ciona intestinalis
1351662 group groupXIll 13548502 13548541 -1 TCTGATTAATTAATTCAAAATGTCGGCTGTTATTCAAATG Gasterosteus aculeatus
1351662 chromosome 9 18952180 18952219 -1 TCTGATTAATTAATTCAAAATGTCGGCTGTTATTCAAATG Oryzias latipes
1351662 toplevel 8 32400757 32400794 -1 CTGATTAATTAATTCAAAATGTCGGCTGTTATTCAAAT Danio rerio
1351662 chromosome 2 34202687 34202726 1 TCTGATTAATTAATTCAAAATGTCTGCTGTTATTCAAATG Mus musculus
1350007 reftig reftig_15 1588562 1588605 -1 TGATCTTAAAATAAACATATTCATCGACAGGCGGAGGATTAAAA Ciona savignyi
1350007 chromosome 22 28924476 28924520 1 GGATATTTAATTAAAATCTAATCCTGCATTCATTAAGGCTCACAT Canis familiaris
1350007 chromosome 13 71199268 71199312 1 GGATATTTAATTAAAATCTAATCCTGCATTCATTAAGGCTCACAT Homo sapiens
1350007 scaffold scaffold_31 409143 409187 -1 GGATATTTAATTAAAATCTAATCCTGCATTCATTAAGGCTCACAT Takifugu rubripes
1350007 chromosome 4q 825337 825379 1 GGCTTTTAAAATAAACATAATCTCTGCAGTCATAGGATTACAT Ciona intestinalis
1350007 chromosome 21 9487993 9488037 1 GGATATTTAATTAAAATCTAATCCTGCATTCATTAAGGCTCACAT Oryzias latipes
1350007 group groupXVl 2722520 2722564 -1 GGATATTTAATTAAAATCTAATCCTGCATTCATTAAGGCTCACAT Gasterosteus aculeatus
1350007 toplevel 9 24892417 24892461 -1 GGATATTTAATTAAAATCTAATCCTGCATTCATTAAGGCTCACAT Danio rerio
1350007 chromosome 14 98446263 98446307 1 GGATATTTAATTAAAATCTAATCCTGCATTCATTAAGGCTCACAT Mus musculus
1350761 reftig reftig_19 4767823 4767882 1 CAAACTTGCCTAAAATTGCATTAATTTCTAATGAATTAAAGTCGAGTGTGGCGAAAACTT Ciona savignyi
1350761 chromosome 28 41540800 41540855 1 AAATTTGAATTGCAATTAGAATAATCTTGTATAATTAATGAAAACTGTCAATTTTT Canis familiaris
1350761 chromosome 10 131581705 131581760 1 AAATTTGAATTGCAATTAGAATAATCTTGTATAATTAATGAAAACTGTCAATTTTT Homo sapiens
1350761 scaffold scaffold_97 430467 430522 -1 AAATTTGAATTGCAATTAGAATAATCCTTTATAATTAATGAAAACTGTCAATTTTG Takifugu rubripes
1350761 chromosome 2q 2591879 2591937 -1 AACTTTTCGTCGCACTCGAGTTAATTCATTAGAAATTAATGCAATTTGTGGCAAGTTTG Ciona intestinalis
1350761 group grouplV 14121821 14121876 1 AAATTTGAATCGCAATTAGAATAATCCTTTATAATTAATGAAAACTGTCAATTTTG Gasterosteus aculeatus
1350761 chromosome 10 16881724 16881779 1 AAATTTGAATCGCAATTAGAATAATCCTTTATAATTAATGAAAACTGTCAATTTTG Oryzias latipes
1350761 toplevel 21 26146580 26146635 1 AAATTTGAATTGCAATTAGAATAATCCTTTATAATTAATGGAAACTGTCAATTTTG Danio rerio
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1 AAATTTGAATTGCAATTAGAATAATCTTGTATAATTAATGAAAACTGTCAATTTTT

1 GCAAATTGAACCTGATTGAATGCTGTAAACCTACTTTGA

1 GCAAATTACATCAGACCTACAGCTGTAACCCGACATT

-1 GCAAATTACATCAGACCTACAGCTGTAACCCGACATT

-1 GCAAATTACACCAGACCTACAGCTGTACCCCGACATT

-1 GCAAATTGAACCTGATTGTACGGTTGTAAACCCAGATATT

-1 GCAAATTACACCAGACCTACAGCTGTAGCCCGACATT

-1 GCAAATTACACCAGACCTACAGCTGTAGCCCGACATT

1 GCAAATTACAGCAGACCTACAGCTGTAGGCTGACATT

1 GCAAATTACATCAGACCTACAGCTGTAACCCGACATT

-1 GCTTGCTAATTAGTCGGCGGACACACATCAGACGTAACTGTAAGGGTGCTAATAATAACAG
-1 GCTTGACAAATGGTGCTTAGAAGCACATTAAAGATGCTGCTAATGGAGCGCATAATGACGG
-1 ACTTGACAAATGGTGCTTAGAAGCACATTAAAGACGCTGCTAATGGAGCGCATAATGACGG
-1 GCTTGACAAATGGTGCTTAGAAGCACATTAAAGACGCAGCTAATGGCGCGCATAATGACGG
-1 GCGCGCTAATTAGCCCTGAGAGACACATTAGACGAAACTAAGGGCGCTAATAATAACAG
1 GCTTGACAAATGGTGCTTAGAAGCACATTAAAGACGCAGCTAATGGTGCGCATAATGACGG
-1 GCTTGACAAATGGTGCTTAGAAGCACATTAAAGACGCGGCTAATGGCGCGCATAATGACGG
-1 GCTTGACAAATGGTGCTTAGAAGCACATTAAAGACGCGGCTAATGGGGCGCATAATGACGG
1 GCTTGACAAATGGTGCTTAGAAGCACATTAAAGACGCTGCTAATGGAGCGCATAATGACGG
1 AACGAAATTACTTGCCAATCCCACCCTAAAACACTTTGTC

1 GGCTAAATTAATTAACAATCTCACTGTTGCACACTTTCTC

1 GGCTAAATTAATTAACAATCTCACTGTTGCACACTTTCTC

-1 GACTAAATTAATTAACAATCTCAATGTTACACACTTTCTC

-1 AACGAAATTACTTGGCAATCCCATTTTGAAACACTTTGTC

-1 GACTAAATTAATTAACAATCTCAATGTTACACACTTTCTC

-1 GACTAAATTAATTAACAATCTCAATGTTGCACACTTTCTC

-1 GAGTAAATTAATTAACAATCTAGCTGTTACACACTTTCTC

1 GGCTAAATTAATTAACAATCTCGCTGCTGCACACTTTCTC

1 TTAACGATGTGCATGTGTGTTGATTATGCAATGAAAATCATGCAA

1 AAATTAATGGTGCATTTTTAGCTTTTATAATGTAATTTAATGATGCAA

1 AAATTAATGGTGCATTTTTAGCTTTTATAATGTAATTTAATGATGCAA

1 AAATTAATGGTGCATTTTTTGTTTTTATAATGTGATGTAATGATGCAA

-1 AGTTTAATGATGTCCTTTTGTGTATATTGTGATTAAATTAATGCAA

-1 AAATTAATGGTGCATTTTTTGTTTTTGTAATGTGATTTAATGATGCAA

1 AAATTAATGGTGCATTTTTTGTTTTATAATGTGATTTAATGATGCAA

-1 AAATTAATGGTGCATTTTCACATTGTATAATGTTATTTAATGGTGCAA

1 AAATTAATGGTGCATTTTTAGCTTTTATAATGTAATTTAATGATGCAA

1 CAATTACACCTCGTGCTAAGTGCCTGTTTTGTCAAGTAAAATTT

1 CTGATATGACTAATAGCAAAGTGCATGAAATTGCTAATTAGAATTT

1 CTGATATGACTAATAGCAAAGTGCATGAAATTGCTAATTAGAATTT

1 CAGATACGGCTGGTAACAAAGTCCATGAAATTACTAATTAGAATTT

1 CAATTACACCTGGTACTAAGTGCATGTTTTGCCAAGTAAAATTT

1 CAGATATGGTTGGTTACAAAGTCCATGAAATTACTAATTAGAATTT

-1 CAGATATGGTTGGTAACAAAGTCCATGAAATTACTAATTAGAATTT

1 CAGATATTCTTAATAACAAAGTCCATGAAATTACTAATTAGAATTT

1 CTGATATGACTAATAGCAAGTGCATGAAATTGCTAATTAGAATTT

-1 AAACGATAGTTTTAAATTCGAATCTTTCTTTCTGTAATTAATGT

1 AAATTTGAATTGCAATTAGAATAATCTTGTATAATTAATGAA

1 AAATTTGAATTGCAATTAGAATAATCTTGTATAATTAATGAA

-1 AAATTTGAATTGCAATTAGAATAATCCTTTATAATTAATGAA

-1 AAACTTAGGTTTAAATTAGAACCATTCCTCGTGTAATTAATGTG

1 AAATTTGAATCGCAATTAGAATAATCCTTTATAATTAATGAA

1 AAATTTGAATCGCAATTAGAATAATCCTTTATAATTAATGAA

1 AAATTTGAATCGCAATTAGAATAATCCTTTATAATTAATGAA

1 AAATTTGAATTGCAATTAGAATAATCTTGTATAATTAATGAA

1 TATCTTTGCGATTTATCACAAACGTACGTAAGTTGTAGAT

-1 TATTTTTCAAATTGATTTCAAAAATGTATTTAAGGGGATGAT

1 TATTTTTCAAATTGATTTCAAAAATGTATTTAAGGGGATGAT

1 TATTTTTCAAATTGATTTCAAAAATGTACATAAGCAGCCGAT

1 TATCTTTCAGATTTATCACCAACGAACGTAAGCTGAAGAT

1 TATTTTTCAAATTGATTTCAAAAATGTACATAAGCAGCCGAT

-1 TATTTTTCAAATTGATTTAAAAAATGTACATAAGCAGCCGAT

1 TATTTTTCAAATTGATTTCAAAACTGTACGTAAGCAGTTGAT

1 TATTTTTCAAATTGATTTCAAAAATGTATTTAAGGGGATGAT

1 TAGAGTATCATTCTAGATTCATCCGGCTTAATGTAAATTAACA

1 TAAAATCTAATCCTGCATTCATTAAGGCTCACATAAATTAAGC

1 TAAAATCTAATCCTGCATTCATTAAGGCTCACATAAATTAAGC

-1 TAAAATCTAATCCTGCATTCATTAAGGCTCACATAAATTAAGC

1 TAGAGTATCATTCTGCTTTCATCCGGCTTTATACAAATTAACC

1 TAAAATCTAATCCTGCATTCATTAAGGCTCACATAAATTAAGC

-1 TAAAATCTAATCCTGCATTCATTAAGGCTCACATAAATTAAGC

-1 TAAAATCTAATCCTGCATTCATTAAGGCTCACATAAATTAAGC

1 TAAAATCTAATCCTGCATTCATTAAGGCTCACATAAATTAAGC

1 TCGCTTCCACGCGATTAAGTACGACACGCTAAAGATATAAG

1 CAACTACCACCAATTAAGAGCTAATTACAAACAAATTATATA

1 CAACTACCACCAATTAAGAGCTAATTACAAACAAATTATATA

1 CCACTACCACCAATTAAGGGCTAATTACAAACAAATTATATA

-1 TCACTTCCACGCGATTAAGCGCGACTTGCTAAAGATATATA

1 CCACTACCACCAATTAAGGCCTAATTACAAACAAATTATATA

-1 CCACTACCACCAATTAAGGCCTAATTACAAACAAATTATATA

1 CCACTACCACCAATTAAGGGCTAATTACAAACAAATTATATA

1 CAACTACCACCAATTAAGAGCTAATTACAAACAAATTATATA

-1 CACAAGCACCAGGTATGACGCTAACAAACTACTAACTCAAC

1 CACAGGCACCAGCAATTTCCTAACCAATGACCACCTGAAC

1 CACAGGCACCAGCAATTTCCTAACCAATGACCACCTGAAC

-1 CACAGGCACCAGCAATTTTCTAACCAACCACCACCTGAAC

1 CCCAAGCACCAGGTATGCGCTAACCAACTACTAACTCAAC

-1 CACAGGCACCAGCAATTTCCTAACCAACCGCCACCTGAAC

1 CACAGACACCACCAATTTCCTAACCAACCGCCACCTGAAC

-1 CAGCCACCGGCAATTTCCTAACCAACCACCACCTGAAC

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Oryzias latipes
Gasterosteus aculeatus
Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio



1352188 chromosome
1352111 reftig
1352111 chromosome
1352111 chromosome
1352111 scaffold
1352111 chromosome
1352111 group
1352111 chromosome
1352111 toplevel
1352111 chromosome
1353651 reftig
1353651 chromosome
1353651 chromosome
1353651 scaffold
1353651 chromosome
1353651 group
1353651 chromosome
1353651 toplevel
1353651 chromosome
1349971 reftig
1349971 chromosome
1349971 chromosome
1349971 scaffold
1349971 chromosome
1349971 group
1349971 chromosome
1349971 toplevel
1349971 chromosome
1353047 reftig
1353047 chromosome
1353047 chromosome
1353047 scaffold
1353047 chromosome
1353047 group
1353047 chromosome
1353047 toplevel
1353047 chromosome
1353058 reftig
1353058 chromosome
1353058 chromosome
1353058 scaffold
1353058 chromosome
1353058 scaffold
1353058 chromosome
1353058 toplevel
1353058 chromosome
1352540 reftig
1352540 chromosome
1352540 chromosome
1352540 scaffold
1352540 chromosome
1352540 chromosome
1352540 group
1352540 toplevel
1352540 chromosome
1352116 reftig
1352116 chromosome
1352116 chromosome
1352116 scaffold
1352116 chromosome
1352116 chromosome
1352116 group
1352116 toplevel
1352116 chromosome
1352362 reftig
1352362 chromosome
1352362 chromosome
1352362 scaffold
1352362 scaffold
1352362 group
1352362 chromosome
1352362 toplevel
1352362 chromosome
1350896 reftig
1350896 chromosome
1350896 chromosome
1350896 scaffold
1350896 chromosome
1350896 group
1350896 chromosome
1350896 toplevel
1350896 chromosome
1353655 reftig
1353655 chromosome
1353655 chromosome
1353655 scaffold
1353655 scaffold
1353655 chromosome
1353655 group
1353655 toplevel

2
reftig_172
27

12
scaffold_14
8q

groupll

3

7

6
reftig_375
9

17
scaffold_80
4q

grouplll

17

24

11

reftig_2

15

4
scaffold_17
79

grouplX

1

1

8

reftig_14

6

7
scaffold_15
1p

groupXI

8

3

5

reftig_1

2

1
scaffold_56
3p
scaffold_27
5

11

4

reftig_14

4
0
scaffold_59
1q

19

groupV

13

14
reftig_172

2

16
scaffold_28
8q

3

groupll

7

8

reftig_1

14

7
scaffold_292
scaffold_237
groupX

11

19

6

reftig_281

9

9
scaffold_18
1q

groupXIll

9

8

2

reftig_48

4

10
scaffold_59
scaffold_67
19

groupV

13

[N

73018159
255102
33017670
16833052
107567
3267484
9881014
18032030
23643838
138531344
91986
26232197
34972793
807953
1822883
13097997
30337034
30905730
98145075
2024168
46500351
145846653
1291164
4546946
6996427
22058323
34730828
82522644
894552
18672390
1234945
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2720534
14171730
7504886
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140015368
2399033
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7454421
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9485572
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77397253
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73018198
255144
33017710
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107607
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13098037
30337074
30905770
98145115
2024207
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13458059
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33470532
34521059
1877187
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1337751
411133
9345025
393617
15338513

1 CACAGGCACCAGCAATTTCCTAACCAATGACCACCTGAAC

1 TAATTATTTTGATTGAGGCTTCAAAACTTATCACGTTTTCACA

-1 TAATTAGTTTAATTATCAAAACAGCTAATTAAAATTACACA

1 TAATTAGTTTAATTATCAAAACAGCTAATTAAAATTACACA

1 CAATTAGTTTAATTATCAAAACAGCTAATTAAAATTGCACA

-1 CAATTATTTTGATTGAAGTTCAACAACGAATCACGATTTCACA

1 CAATTAGTTTAATTATCAAAACAGCTAATTAAAATTGCACA

1 CAATTAGTTTAATTATCAAAACAGCTAATTAAAATTGCACA

-1 CAATTAGTTTAATTATCAAAACAGCTAATTAAAATTGCACA

1 TAATTAGTTTAATTATCAAAACAGCTAATTAAAATTACACA

-1 ATAAATATTCTATCTTTCAGAATAAATTAAAGCACCGACAAA

-1 ACGAATGCATTTTCAGCAGAATAATTAACTTAATTAACAAA

1 ACGAATGCATTTTCAGCAGAATAATTAACTTAATTAACAAA

-1 ACAAATGAATTTTCAGCAGAATAATTAACTTAATTAACAAA

1 ATAAATGAACTATCTATCAGAATAATTTAACGTATCCACAAA

-1 ACAAATGAATTTTCAGCAGAATAATTAACTTAATTAACAAA

1 ACAAATGAATTTTCAGCAGAATAATTAACTTAATTAACAAA

1 ACAAATGAATTTTCAGCAGAATAATTAACTTAATTAACAAA

1 ACGAATGCATTTTCAGCAGAATAATTAACTTAATTAACAAA

-1 TGGCAAGTTGCTTGGAAAACGGCAAAATGCTTCCGGTATC

-1 TGGCAATATGTTTAGAAAACAGTTAAATTGCTTGTGTAATA

-1 TGGCAATATGTTTAGAAAACAGTTAAATTGCTTGTGTAATA

-1 TGGCAACATGTTTAGAAAACATCCAAATTGCTTGTGTAATA

1 TGGCAGAGAGCTTGGAAAATGGCAAACTGCTTCCGGAATA

1 TGGCAACATGTTTAGAAAACATCTAAATTGCTTGTGTAATA

-1 TGGCAACATGTTTAGAAAACATCTAAATTGCTTGTGTAATA

-1 TGGCAGCAAGTTGAAAAACATTGAAATTGCTTGTGTAATA

1 TGGCAATATGTTTAGAAAGCAGTTAAATTGCTTGTGTAATG

-1 AAACATGTTTGCGAAGGTGTGATTAATCCTGCTTGAC

-1 AAGCACGTTTTAGCAAAGGTGATAAGTCAGTTTTAAT

1 AAGCACGTTTTAGCAAAGGTGATAAGTCAGTTTTAAT

1 AAGCACGTTTTAGCAAAGGTGATAAGTCAGTTTTAAT

1 AAACATGTTTGTGAAGAATGGTGATTAATTCAGTTTTGAC

1 AAGCACGTTTTAGCAAAGGTGATAAGTCAGTTTTAAT

-1 AAGCACGTTTTAGCAAAGGTGATAAGTCAGTTTTAAT

-1 AAGCACGTTTTAGCAAAGGTGATAAGTCAGTTTTAAT

1 AAGCACGTTTTAGCAAAGGTGATAAGTCAGTTTTAAT

1 CTGTAAATTGCATTTTCCCAATTAAATTTTGCCCGCCGCAG

1 GTGAAAATTGCATTTTTTAATTTAAATTGTATCCTGCATG

-1 GTGAAAATTGCATTTTTTAATTTAAATTGTATCCTGCATG

-1 GTGAAAATTGCATTTTTTAATTTAAATTGTATCCCGCGTG

1 CTGTAAATTGCATTTTCCCAATTAAATTTTAGCCGCCGCG

1 GTGAAAATTGCATTTTTTAATTTAAATTGTATCCTGCGTG

-1 GTGAAAATTGCATTTTTTAATTTAAATTGTATCCTGCGTG

1 GTGAAAATTGCATTTTTTAATTTAAATTGTATCCTGCGTG

1 GTGAAAATTGCATTTTTTAATTTAAATTGTATCCTGCGCG

-1 CAATTTTCGTACATTAACAGCAATAAAAAGCGAATAAACGTCAAAACGCGCT
1 TAATTTGATAAATCATCAGCAGAAAATTAACTGGATGTCAAAACATTCA

1 TAATTTGATAAATCATCAGCAGAAAATTAACTGGATGTCAAAACATTCA

1 TAATTTGATAAATCATCAGCAGAAAATTAACTAGATGTCAAAACATTCA
-1 TAATTTTCGACATTAACAGCAATAAAAACCGAATAAACGTCAAAACGCGCA
-1 TAATTTGATAAATCATCAGCAGAAAATTAACTAGATGTCAAAACATTCA
-1 TAATTTGATAAATCATCAGCAGAAAATTAACTAGATGTCAAAACATTCA

1 TAATTTGATAAATCATCAGCAGAAAATTAACTGGATGTCAAAACATTCA

1 TAATTTGATAAATCATCAGCAGAAAATTAACTGGATGTCAAAACATTCA
-1 CGTGTGAAAACGTGATAAGTTTTGAAGCCTCAATCAAAATAAT

-1 CATTTTAAATTGATTAGAGTTAAATTAAATCAATGTAAT

1 CATTTTAAATTGATTAGAGTTAAATTAAATCAATGTAAT

1 CATTTGAAATTGATTGGTGGTTAATTGAATCAATGTCAT

1 CGTGTGAAATCGTGATTCGTTGTTGAACTTCAATCAAAATAAT

-1 CCTTTGAAATTGATTGGTGGTAAATTGAATCAATGTCAT

-1 CGTTCGAAATTGATCGGTGGTAAATTGAATCAATGTCAT

1 TTTGAAATTGATTGGTGTTAAATTGAATCAATGTCAT

1 CATTTTAAATTGATTAGAGTTAAATTAAATCAATGTAAT

-1 TCGCTTACAGAATTATTAATTTTCTCCCGCCGCGGATTAGG

1 TTGCCAGCAAAATTAGCTGTTATTACTGTCACTGTTTAGT

1 TTGCCAGCAAAATTAGCTGTTATTACTGTCACTGTTTAGT

-1 TCGCCTGCAAAATTAGCTGTTATTACTGTCACTGTTTAGT

1 TCGCTTACAGAATTATCAGTTTTCCGCCGCCACGGATTAGT

1 TTGCCTGCAAAATTAGCTGTTATTACTGTCACTGTTTAGT

1 TTGCCTGCAAAATTAGCTGTTATTACTGTCACTGTTTAGT

1 GCCTGCAAAATTAGCCGTTATTACTGTCACTGTTTAGT

1 TTGCCAGCAAAATTAGCTGTTATTACTGTCACTGTTTAGT

-1 GTATGTCAATTATATTTGTTCGGCATCACAATTGTGTTTGTTCACAGT

1 GTGAAACAATTAGAATTTCTGCCTCATTATCATGGTAATCTTATCAGT

-1 GTGAAACAATTAGAATTTCTGCCTCATTATCATGGTAATCTTATCAGT

-1 GTGAAACAATTAGAATTTCTGCCTCATTATCATGGTAATCTTATCAGT

-1 GTGTGTCAATTATATTTGTTCGGCATCACAATCATGTTTGTTCTCAGT

-1 GTGAAACAATTAGAATTTCTGCCTCATTATCATGGTAATCTTATCAGT

-1 GTGAAACAATTAGAATTTCTGCCTCATTATCATGGTAATCTTATCAGT

-1 GTGAAACAATTAGAATTTCTGCCTCATTATCATGGTAATCTTATCAGT

1 GAGAAACAATTAGAATCTGTGCCTCATTATCATGGTAATCTTATCAGC

1 ATTTACTCATAACATAGACCTATTGTGACGTAGTCAACATGTGTCATACTAAT
1 ACTTACTTAAAATTCAATCCACTTTGGCATCATTATCATGTATCAACATAAT
1 ACTTACTTAAAATTCAATCCACTTTGGCATCATTATCATGTATCAACATAAT
1 ACTTACTTAAAATTCCATCCACCTTGGCATCGTTATCATGTATCAAAATAAT
-1 ACTTACTCATAACACTACCCATTATGACGTAACGAACATGTGTCATAATAAT
-1 ACTTACTTAAAATTCAATCCACTTTGGCATCATTATCATGTATCAACATAAT
-1 ACTTACTTAAAATTCAATCCACTTTGGCATCATTATCATGTATCAACATAAT
1 ACTTACTTAAAATTCAATCCACTTTGGCGTCATTATCATGTATCAACATAAT
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173823182
599251
2567498
10089152
24218194
3495094
72264755
2658010
80954870
70833511
789771
2285249
10691185
19082839
62447145
111941220
2293800
48758465
144159021
508061
130530
5295410
28060937
53651
44160384
3623476
48058757
147793810
1505571
3796598
6738463
22407768
35364505
80945963
3516996
18321630
93253492
510819
2568567
11097881
15510424
46568889
78032019
664639
56795965
114088239
3086013
1951412
19051005
4508781
40363406
15362651
89964
48663193
94416908
117085
1593023
9268709
25474839
2403074
118835136
316408
28924489
71199281
409134
5687507
9488006
2722511
24892408
98446276
1183158
52785243
99312290
524379
1354083
9274507
2845296
25186295
122774095
1802645
60663613
127645984
737856
4863406
13552526
18956250
32412548

23325021
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1 ACTTACTTAAAATTCAATCCACTTTGGCATCATTATCATGTATCAACATAAT
-1 ACAACAAGCGATTACCCATTTTAAGTGGCTAAACCGTAATTTGAT

1 CTAGAAGTCATTTTCTTTTCAAAAGGCAAATGTTATTTAAT

1 CTAGAAGTCATTTTCTTTTCAAAAGGCAAATGTTATTTAAT

-1 CCAGAAGTCATTTTCTTTTTAAAAGGCAAACGTTATTTAAT

1 ACAAAAGTCAGCCCTCATTTAAAATGGCTAACTGTAACTTAAT

-1 CCAGAAGTCATTTTCTTTTTAAAAGGCAAACGTTATTTAAT

1 CCAGAAGTCATTTTCTTTTAAAAGGCAAACGTTATTTAAT

1 CCAGAAGTCATTTTCTTTTTAAAAGGCAAATGTTATTTAAT

1 CTAGAAGTCATTTTCTTTTCAAAAGGCAAATGTTATTTAAT

1 AATCCTACTGAATTTTGAAAAGCACGCATCAATTATTGATGG

-1 AATCAAGGTGAATTTTCAAAAAGCTGCCATTTTGGAATTATGC

-1 AATCAAGGTGAATTTTCAAAAAGCTGCCATTTTGGAATTATGC

-1 AATCAAGGTGAATTTTCAAAAAGCTGCCATTTTCAAATGATGG

1 AATCCAACTGAATTTCGAAAAGCAGCTATGAATTATTGATGG

-1 AATCAAGGTGAATTTTCAAAAAGCTGCCATTTTCAAATGATGG

-1 AATCAAGGTGAATTTTCGAAAAGCTGCCATTTTCAAATGATGG

1 AATCAAGGTGAATTTTCAAAAAGCTGCCATTTTCAAATGATGG

1 AATCAAGGTGAATTTTCAAAAAGCTGCCATTTTGGAATTATGC

1 TTATTCCAGAACTCAATTGTTTTGCATTGTTATAA

1 TTATGTTATAATCCAACTGCTGCTCATTTGTCACAGCCAA

1 TTATGTTATAATCCAACTGCTGCTCATTTGTCACAGCCAA

-1 TTATGTTATAATCCAACTGCTGCTCGTTTGTCACAGCCAA

1 TTATTCTAGAATTCAATTGTTTTCCCTTTGTTATAGACAA

1 TTATGTTATAATCCAACTGCTGCTCGTTTGTCACAGCCAA

1 TTATGTTATAATCCAACTGCTGCTCGTTTGTCACAGCCAA

1 ATCTTATAATCCAACTGCTGCTCGTTCGTCTCCGCCAA

1 TTATGTTATAATCCAACTGCTGCTCATTTGTCACAGCCAA

-1 GAGATAGCTAATGCATTGTAACGGTGATAAATTAGAGCCAGCTGTTAGC
-1 TAATGACGGCTAATTTTCGATCAGATATAAATTAGAGCCCCAACAGTTATT
-1 TAATGACGGCTAATTTTCGATCAGATATAAATTAGAGCCCCAACAGTTATT
-1 TAATGACGGCTAATTTTCGATCAGATATAAATTAGAGCCCCCAACAGTTATT
1 TAGGAACGGCTAATGCGCGGAACCGTGATAAATTAAAGCCAGCTGTTACT
1 TAATGACGGCTAATTTTCGATCAGATATAAATTAGAGCCCCCAACAGTTATT
-1 TAATGACGGCTAATTTTCGATCAGATATAAATTAGAGCCCCCAACAGTTATT
-1 TAATGACGGCTAATTTTCGATCAGATATAAATTAGAGCCCCCAACAGTTATT
1 TAATGACGGCTAATTTTCGATCAGATATAAATTAGAGCCCCAACAGTTATT
1 TTTTTTCATGTCCCGATGTAATAGCGGGGCGAGTACGAAGTTGAAA

1 TTTGTTCCTGTGTTTGATGTAATGTAAGCAAGGACAAAAAGGAGA

-1 TTTGTTCCTGTGTTTGATGTAATGTAAGCAAGGACAAAAAGGAGA

1 TTTGTTCCTGCGTTTGATGTAATGGAGGCAAGGACAAAGAGGAGA

-1 TTTTTTCATGTTTCCGATGTAATAGCAGCAAGTACTAAGTTGAAA

-1 TTTGTTCCTGCGTTTGATGTAATGGAGGCAAGGACAAAGAAGAGA

-1 TTTGTTCCTGCGTTTGATGTAATGGAGGCAAGGACAAAGAGGAGA

1 TTTGTTCCTGCGTTTGATGTAATGGAAGAGAGGACAAAAAGGAGA

1 TTTGTTCCTGTGTTTGATGTAATGTAAGCAAGGACAAAAAGGAGA

1 ACTGTTTGCCAATCTCTTAATTCTATATTTGTCATAAGCAAA

1 ACTGCTCATTTGCTCATTAATATTAAAATTATCATATTCAGA

1 ACTGCTCATTTGCTCATTAATATTAAAATTATCATATTCAGA

-1 ACTGCTCATTTGCTCATTAATATTAAAATTATCATATTCAGA

-1 ACTGTTTACTTATCTCTTAATATTATATTTGTCATAAGCAAA

-1 ACTGCTCATTTGCTCATTAATATTAAAATTATCATTTTCACA

-1 ACTGCTCATTTGCTCATTAATATTAAAATTATCATATTCAGA

1 ACTGCTCATTTGCTCATTAATATTAAAATTATCATATTCAGA

1 ACTGCTCATTTGCTCATTAATATTAAAATTATCATATTCAGA

1 CTGTCTTTCCGTTCTCTCCTTATTTCGTGAATTCCATTTCCACA

1 TCAATATCCCACTCTCTCATTATCTGTTTGGATTGCACATCCACA

1 TCAATATCCCACTCTCTCATTATCTGTTTGGATTGCACATCCACA

-1 TCAATATCCCACTCTCTCATTATCTGTTTGGATTGCACATCCACA

1 TCACCTTTCCGTTCTCTCCTTATTTTGAGAATTCCATTTCCACA

1 TCAATATCCCACTCTCTCATTATCTGTTTGGATTGCACATCCACA

-1 TCAATATCCCACTGTCTCATTATCTGTTTGGATTGCACATCCACA

-1 TCAATATCCCACTCTCTCATTATCTCCTTTGGATTGCACATCCACA

1 TCAATATCCCACTCTCTCATTATCTGTTTGGATTGCACATCCACA

1 CAATCTAATCGAAGAATTATTAAGCAATGCATAAATATAGC

1 AAATCTAATCCTGCATTCATTAAGGCTCACATAAATTAAGC

1 AAATCTAATCCTGCATTCATTAAGGCTCACATAAATTAAGC

-1 AAATCTAATCCTGCATTCATTAAGGCTCACATAAATTAAGC

1 CGATCTAATCAAGCAATTATTAAGCAATACATAAATATAGC

1 AAATCTAATCCTGCATTCATTAAGGCTCACATAAATTAAGC

-1 AAATCTAATCCTGCATTCATTAAGGCTCACATAAATTAAGC

-1 AAATCTAATCCTGCATTCATTAAGGCTCACATAAATTAAGC

1 AAATCTAATCCTGCATTCATTAAGGCTCACATAAATTAAGC

-1 ATTTGTGATGTTTTCATTTCGCTAAATTTGCCGACAGATTTATT

1 GTCTTTGATGGTTTATATTTATGCAAATCTCTTAGATATGATTTACC

1 GTCTTTGATGGTTTATATTTATGCAAATCTCTTAGATATGATTTACC

1 GTCTTTGATGGTTTGTATTTATGCAAATCTAGCAGATATGATTTATT

-1 GTTTGTGATGTTTTCATTTCGCCAAATCTGCCGATGGATTTATT

-1 GTCTTTGATGGTTTGTATTTATGCAAATCTCTCAGATATTATTTATC

1 GTCTTTGATGGTTTGTATTTATGCAAATCTCTCAGATATGATTCATC

1 GTCTTTGATGGTTTATATTTATGCAAATCTCTCAGATATGATTTAT

1 GTCTTTGATGGTTTATATTTATGCAAATCTCTTAGATATGATTTACC

1 TTTACTTTCACTTGTTCTCTCCTATTTTAATCACAGCGAC

1 TTCAATCTCACCTCATCTCTCCATACTACATTAACCCCTGGCAA

-1 TTCAATCTCACCTCATCTCTCCATACTACATTAACCCCTGGCAA

-1 TTCAATCTCACCTCATCTCTCCATACTACATTAACCCCTGGCAA

1 TTTACTCTCACTTGTTCTCTCCTATTTTAATCACTGGGAA

-1 TTCAATCTCACCTCATCTCTCCATACTACATTAACCCCTGGCAA

-1 TTCAATCTCACCTCATCTCTCCATACTACATTAACCCCTGGCAA

-1 CAATATCACCTCATCTCTCCATAGTACATTAACCCTTGCCAA
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Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi
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Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Oryzias latipes
Gasterosteus aculeatus
Danio rerio
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Ciona savignyi
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Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio
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Ciona savignyi
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Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio
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Ciona savignyi
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Homo sapiens
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Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio
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Ciona savignyi
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Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio
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Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Oryzias latipes
Gasterosteus aculeatus
Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi
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Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Oryzias latipes
Gasterosteus aculeatus
Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio
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34144158
258045
20514701
173823368
599063
4913960
10088964
24218379
3495282
72264941
64002
4306495
50267214
778986
3737412
8146838
23041792
30384337
33419384
467486
31705315
120066808
1197305
4015519
2766663
29604904
12344688
60281652
479444
16355617
102404273
812901
3365830
10196963
960156
29145877
44744757
617313
13260108
41638053
142414
2703850
28991790
474549
19748801
48044901
1815125
35281214
56127212
59397
5201233
5078243
12452936
42581599
49076465
416465
20514719
173823386
599043
4503805
10088944
24218397
3495298
72264959
412420
31748949
120107882
1206955
4499440
2777375
29591300
12377734
60318646
1886316
28924540
71199332
409072
503984
9488057
2722449
24892346
98446327
282125
12841896
10138584
397443
7248540
4172522
10931248
45708466

34144201
258083
20514742
173823409
599105
4914001
10089006
24218421
3495322
72264982
64043
4306534
50267253
779025
3737453
8146877
23041831
30384374
33419423
467525
31705354
120066847
1197344
4015558
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29604943
12344727
60281691
479481
16355656
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812940
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960195
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617359
13260155
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35281265
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12452987
42581642
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28924591
71199383
409123
504034
9488108
2722500
24892397
98446378
282168
12841934
10138622
397481
7248580
4172560
10931286
45708504

1 TTCAATCTCACCTCATCTCTCCATACTACATTAACCCCTGGCAA

1 GACTGCAAATTGAAAGATAATCACATTACGCCTATTGTT

1 GGCTGAGAAAATGAGAGCTAATTATTTTCACTGCCTCATGTC

1 GGCTGAGAAAATGAGAGCTAATTATTTTCACTGCCTCATGTC

-1 GGCTGAGAAAATGAGAGCTAATTATTTTTCCCTGCCTGGTGTC

-1 GACAGAGAAAATTAACTGTTGATTACGTTTCGGCCTTTTGTC

-1 GGCTGAGAAAATGAGAGCTAATTATTTTCCCCTGCCTGGTGTC

1 GGCTGAGAAAATGAGAGCTAATTATTTTCCCCTGCCTGGTGTC

1 CTGAGAAAATGAGAGCTAATTATTTTCCCCTGCCTGGTGTC

1 GGCTGAGAAAATGAGAGCTAATTATTTTCACTGCCTCATGTC

1 CAGATTGGCATATGATCCATTGTTGAAACCTGAACATGTAAC

-1 CAGATTATGTGATCCTGATTATTAAATCTGAACATGAATC

-1 CAGATTATGTGATCCTGATTATTAAATCTGAACATGAATC

-1 CCGATTACCACATTCCTATTATTAAATCTGAACATGAATC

-1 CAGATTGCCATATGATCCATTATTACGACCAGAACATGTAAC

1 CCGATTACCACATTCCTATTATTAAATCTGAACATGAATC

-1 CCGATTACAGCATTCCTATTATTAAATCTGAACATGAATC

1 GATTACCCGATTCCTATTATTAAATCTGAACATGAATC

1 CAGATTATGTGATCCTGATTATTAAATCTGAACATGAATC

1 GTCAATTAAAAGTGAAAATCGATAAAATAATTAAAATGAA

1 TTTAATTAAAAGAGAAAACATGCTGATTAATTGAACTGCA

1 TTTAATTAAAAGAGAAAACATGCTGATTAATTGAACTGCA

1 TTTAATTAAAAGAGAAAACATGGTAATTAATTAAACAGCA

1 GTCAATTAAAAGCGAAAATCGATCAAATAATTAAAGAGAA

1 TTTAATTAAAAGAGAAAACATGCTAATTAATTAAACAGCA

-1 TTTAATTAAAAGAGAAAACATGCTAATTAATAAAACAGCA

1 TTTAATTAAAAGAGAAAACATGCTAATTAATTAAACAGCA

1 TTTAATTAAAAGAGAAAACATGCTGATTAATTGAACTGCA

1 AAGCACCTTTCCATCTGCTTAATAAATTAAGGATCGAT

1 CTACAGGAATTCTCCATTTCCCTATAAAATGAAAATTCAT

1 CTACAGGAATTCTCCATTTCCCTATAAAATGAAAATTCAT

1 CTCCAGGAATTCTCCATTTCCCTATAAAATGAAAATTCAT

-1 CTACAACGGTTTTCCATCTGCCTAATAAATTAAAGATCGAT

-1 CTACTGGAATTCTCCATTTCCCTATAAAATGAAAATTCAT

-1 CTACGGGAATTCTCCATTTCCCTATAAAATGAAAATTCAT

1 CTACAGGAATTCTCCATTTCCCTATAAAATGAAAATTCAT

1 CTACAGGAATTCTCCATTTCCCTATAAAATGAAAATTCAT

-1 TATTGTGCATGGTAACTCTATATGTCTTGCTAAATTAAATGAATCAG

-1 TCATTTGCATGCTTGAGATTATATGCATTTGAAAAGTCATTTCCGCAG

-1 TCATTTGCATGCTTGAGATTATATGCATTTGAAAAGTCATTTCCGCAG

1 TCATTTGCATGTTTTAGATTATATGCATTTCAAAAGTAATTTCCGCAG

1 ACATGTGCATGTTGAACTCTATATGTCTTGCAAAAGTAATTGGATCAG

-1 TCATTTGCATGTTTTAGATTATATGCATTTCAAAAGTAATTTCCGCAG

1 TCATTTGCATGTTTTAGATTATATGCATTTCAAAAGTAATTTCCGCAG

1 TCATTTGCATGTTTTAGATTATATGCATTTCAAAAGTAATTTCCGCAG

1 TCATTTGCATGCTTGAGATTATACGCATTTGAAAAGTCATTTCTGCAG

1 ACACCAGACCGTCTGACGTCATCAGATCAGTCATGGTTATCGAATCGGACT
1 ATAACAGTGCAGCTCTCCACTCAATTTCAGATACTGCTAATGGAATCTGTCT
1 ATAACAGTGCAGCTCTCCACTCAATTTCAGATACTGCTAATGGAATCTGTCT
1 ATAACAGGCCTGCTCTCTACTCAATTTCAGATACCGTTAATGGAATCTGTCT
-1 ACACCAGGCCTTCTTACGTCACAATATCAGTCATGGTTATCGAATCTGGCT
-1 ATAACGGGCCTGCTCTCTACTCAATTTCAGATACCGTTAATGGAATCTGTCT
1 ATAACAGGCCTGCTCTCTACTCAATTTCAGATACCGTTAATGGAATCTGTCT
-1 CCTGCTCTCTACTCAATTTCAGATACCGTTAATGGAATCTGTCT

1 ATAACAGCGCAGCTCTCCACTCAATTTCAGATACTGCTAATGGAATCTGTCT
1 TAATTAATTGACGGGCTGGCGTCAGTTCCAGTATATCAGTCTTGT

1 TAATTATTTTCACTGCCTCATGTCAGGCTCTGTGTCAGCCTTGT

1 TAATTATTTTCACTGCCTCATGTCAGGCTCTGTGTCAGCCTTGT

-1 TAATTATTTTTCCCTGCCTGGTGTCAGGTTCCGTGTCAGCCTTGT

1 TAATTAATTAACGAACTGGCGTCAGTTCCAGTAGATCAGTCTTGC

-1 TAATTATTTTCCCCTGCCTGGTGTCAGGTTCCGTGTCAGCCTTGT

1 TAATTATTTTCCCCTGCCTGGTGTCAGGTTCCGTGTCAGCCTTGT

1 TAATTATTTTCCCCTGCCTGGTGTCAGCCTCCGTGTCAGCCTTGT

1 TAATTATTTTCACTGCCTCATGTCAGGCTCTGTGTCAGCCTTGT

-1 ACTCTTGTTAATTTGTAATTATCGCTTGTTCTCGTGTTTGTTGAGTCGGCC

1 GCCTTCGTAAATTTGTTTTTATCATCTCCAAGTGCTGTTTGCACAGGCAGCA
1 GCCTTCGTAAATTTGTTTTTATCATCTCCAAGTGGTGTTTGCACAGGCAGCA
1 GCCTTTGTTAATTTGTTTTTATCATCTCCAAGTGGTGTTTGTGCAGGCAGTT
-1 ACCCTTGTTAATTTGTAATTATCTCTTGTTCTCTTGTTTGTCGAGGCGCTT

1 GCCTTTGTTAATTTGTTTTTATCATCTCCAAGTGGTGTTTGTGCAGCCAGTC
-1 GCCTTTGTTAATTTGTTTTTATCATCTCCAAGTGGTGTTTGTGCAGGCAGTC
1 GCCTTTGTTAATTTGTTTTTATCATCTCCAAGTGGTGTTTGTGCAGGCAGT
1 GCCTTCGTAAATTTGTTTTTATCATCTCCAAGTGGTGTTTGCACAGGCAGCA
-1 ATTATTTATGCAATCTTAATTAATAATGCATACGGACGTTTTATTACATTTTAAA
1 AAGATTTATGGATTCTCATTTGCATATTGCATACAATTCATCAATTACTCAA
1 AAGATTTATGGATTCTCATTTGCATATTGCATACAATTCATCAATTACTCAA
-1 AAGATTTATGGATTCTCATTTGCATATTGCATACAATTCATCAATTACTCAA
1 ATAATTTATGGTATCTTAATTAATAATGCATATACTTGCTTTATTGCCAAA

1 AAGATTTATGGATTCTCATTTGCATATTGCATACAATTCATCAATTACTCAA
-1 AAGATTTATGGATTCTCATTTGCATATTGCATACAATTCATCAATTACTCAA
-1 AAGATTTATGGATTCTCATTTGCATATTGCATACAATTCATCAATTACTCAA
1 AAGATTTATGGATTCTCATTTGCATATTGCATACAATTCATCAATTACTCAA
-1 AGTTTTTTTGTTATTTATAGATCTTTAGAGGCCTAATATCAATA

1 GGCAGCATAATTATTTACAGCTGAAGACTCATATCATTA

1 GGCAGCATAATTATTTACAGCTGAAGACTCATATCATTA

-1 GGCAGCATAATTATTTACAGCTGAAAACTCATATCATTA

-1 GGCCGTGTGGTTATTTATGGATCTCTAAACTGATATCAATA

1 GGCAGCATAATTATTTACAGCTGAAAACTCATATCATTA

1 GGCAGTATAATTATTTACAGCTGAAAACTCATATCATTA

-1 GGCAGCATAATTATTTGCAGCTGAAAACTCATATCATTA

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Oryzias latipes
Gasterosteus aculeatus
Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Oryzias latipes
Gasterosteus aculeatus
Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Oryzias latipes
Gasterosteus aculeatus
Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio
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1353795 reftig
1353795 chromosome
1353795 chromosome
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1353795 chromosome
1353795 group
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40477554
114282
60501061
127817298
813902
192194
13621103
19052427
32765265
33992184
2388713
48528533
186175741
50783
1214837
267910
8598715
13423951
47380731
130263
52785194
99312241
524330
4288265
9274564
2845247
25186246
122774046
2432186
56795943
114088217
3086029
5026217
19051021
4508797
40363384
15362629
2394837
4314295
50274929
782162
1221633
8143314
23044672
30381150
33411732
84387
60661939
127647618
743877
1830466
13554482
18958029
32421347
34142518
4761683
5787696
157155105
536036
2586250
11261391
22606350
39433
57227856
1225860
41543174
131584267
482380
1993482
11277870
18875869
39082204
144444767
4533387
39563489
16428417
655292
5696695
7785368
21193316
24543954
83940443
3415283
54616564
159365462
1521985
503518
8784231
14785256
1612515

40477592
114331
60501108
127817345
813949
192243
13621150
19052474
32765312
33992231
2388755
48528575
186175783
50825
1214879
267952
8598756
13423993
47380773
130303
52785232
99312279
524368
4288305
9274602
2845285
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2432228
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1993524
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39563526
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5696734
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83940480
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54616606
159365504
1522027
503558
8784273
14785298
1612554

1 GGCAGCGCAATTATTTACAGCTGAAGACTCATATCATTA

-1 AGTCGATTGCTCAGATTCAAATCTAATTTCAGCACACCAAATAAAAATCC

1 AGATGATCCCATGAACTTCAATTTAATTGGTGCAAATTAAAACAATCC

-1 AGATGATCCCATGAACTTCAATATAATTGGTGCAAATTAAAACGATCC

-1 AGATGATCCAGTGAACTTCAATTTAATTGGTGCAAATTAAAACAATCC

-1 AGTCGATCGTCTGGATTAAAATTTAATTCGTGCAGATCAAATAAAAATCC

-1 AGATGATCCAGTGAACTTCAATTTAATTGGTGCAAATTAAAACAATCC

-1 AGATGATCCAGTGAACTTCAATTTAATTGGTGCAAATTAAAACAATCC

-1 AGATGATCCGATGAACTTCAATTTAATTGGCGCAAATTAAAACAATCC

1 AGATGAACCCATGAACTTCAATTTAATTGGTGCAAATTAAAACGATCC

-1 AGAAAGAAAGAAACACTTGCAGTGGGAGGAGTGGGAGAGACGC

1 AGAAAGGGAGAAACAATCGCGCTTAGAGTGCTCTGAGTAATGC

-1 AGAAAGGGAGAAACAATCGCGCTTAGAGGGCTCTGAGTAATGC

-1 AGAAAGAAAGAAACAATCGCGTTTAAAGGGGCCTGGGTAATGC

-1 AGAAGGAAAGAAACACTTGCAATAGGAGGAGTGGGAGAGACGC

1 AGAAAGAAAGAAACAATCGCGTTTAAAGGGGCCTGGGGAATGC

-1 AGAAAGAAAGAAACAATCGCGTTTAGGGGGCCTGGGTAATGC

-1 AGAAAGAAAGAAACAATCGCGTATAGAGGGGTCTGGGTAACGC

1 AGAAAGGGAGAAACAATCGCGCTTAGAGGGCTCTGGGTAATGC

1 TTACCGTAAAAGCTTTTTGTTGGGCCCTGCCACCTGCTTTA

1 TTACAGTACAAAGCTTATAGGGTCTTGAAACCCCCTTTG

1 TTACAGTACAAAGCTTATAGGGTCTTGAAACCCCCTTTG

1 TTACAGTACAAAGCCCTTTGGGTCCTGAAAACCTCTTTG

1 TTACTGTAAAAGCTTTTTGTTGAGTCCTGTCACCTGCTCTG

-1 TTACAGTACAAAGCCTATTGGGTCTTGAAAACCTCTTTG

1 TTACAGTACAAAGCCTATTGGGTCTTGAAAACCTCTTTG

1 TTACAGTACAAAGCTTATTGGGTCTTGAAAACCCCTTTG

1 TTACAGTACAAAGCTTATAGGGTCTTGAAACCCCCTTTG

1 ATTTAATAGCTTTTGCATAATTAATCCCGGGGCTTAATATTAA

1 ACTATATCGCATGCATAATAAAACTGCTCATTTGCTCATTAATATTAA

1 ACTATATCGCATGCATAATAAAACTGCTCATTTGCTCATTAATATTAA

-1 ACTATATAGCATGCATAATAAAACTGCTCATTTGCTCATTAATATTAA

-1 ATTAAATAGCTCTTGCATAATTGATCTGGCTATTCAAGGCTTAATATTAA

-1 ACTATATAGCATGCATAATAAAACTGCTCATTTGCTCATTAATATTAA

-1 ACTATATAGCATGCATAATAAAACTGCTCATTTGCTCATTAATATTAA

1 ACTATATAGCATGCATAATAAAACTGCTCATTTGCTCATTAATATTAA

1 ACTATATCGCATGCATAATAAAACTGCTCATTTGCTCATTAATATTAA

-1 CATTTAAAATTAAAACCATCTTGTTTTTCCTCGGTTAAT

-1 GCATTTAATAACCAAAATATCATTATATTCCCCCTTTAAT

-1 GCATTTAATAACCAAAATATCATTATATTCCCCCTTTAAT

-1 GCATTTAATAACTAAAATATCATTATATTCCCCCTTTAAT

-1 GCATTCAAAATTAAAAAGATCATGTTATTTCTCGGTTAAT

1 GCATTTAATAACTAAAATATCATTATATTCCCCCTTTAAT

-1 GCATTTAATAACTAAAATATCATTATATTCCCCCTTTAAT

1 GCATTTAATAACTAAAATATCATTATATTCCCCTCTTAAT

1 GCATTTAATAACCAAAATATCATTATATTCCCCCTTTAAT

-1 GGCGGGAAATATGCTTAAAACAACAAGCTGCAAACGTAGCAGT

1 GGCAGGGAATATTGATAAAACAATTATCTGTTAGCCGTTCATT

-1 GGCAGGGAATATTGATAAAACAATTATCTGTTAGCCGTTCATT

-1 GGCCGGGAATATTGATAAAACAATTATCTGTTTGCCGTTCATT

1 GGTGGAAAATATTCCTAAAACAACAAGCGGCATGCCGGGCATT

-1 GGCAGAGAATATTGATAAAACAATTATCTGCTTGCCGTTCATT

-1 GCCAGGGAATATTGATAAAACAATTATCTGCTTGCCGTTCATT

-1 CCGGGAATATTGATAAAACAATTATCTGCTCGCCGTTCATT

1 GGCAGGGAATATTGATAAAACAATTATCTGTTAGCCGTTCATT

-1 ATCGAGCTAATGTTTTATAAAATATTCAGAGCTCATTTCGAATTCATGAACAAGTTTAATAAA
1 ATCCATCTGAGCTTTGATAAATCTATTACAGTTTCATTTCACTGATTTCATTAACGTGAATAAA
1 ATCCATCTGAGCTTTGATAAATCTATTACAGTTTCATTTCACTGATTTCATTAACGTGAATAAA
-1 ATCCATCTGAGCTTTGATAAATCTATTACAGTTTCATTTCGCTGATTTCATTAACGTGAATAAA
-1 ATCGAGCTAATGTTTTATAAAATATTCAGAGCTCATTTCGAATTCATGAACAACTTTAATAAA
-1 ATCCATCTGAGCTTTGATAAATCTATTACAGTTTCATTTCGCTGATTTCATTAACGTGAATAAA
1 ATCCATCTGAGCTTTGATAAATCTATTACAGTTTCATTTCACTGATTTCATTAACGTGAATAAA
-1 ATCCATCGGAGCTTTGATAAATCTATTACAGTTTCATTTCACTGATTTCATTAACGTGAATAAA
1 ATCCATCTGAGCTTTGATAAATCTATTACAGTTTCATTTCACTGATTTCATTAACGTGAATAAA
1 AACACGATAATGAATAAACTATTATGACGGCTGAATGTGGTATGTG

1 ATCAAGCTAATTAACAGTTATTATGGCATTTTTGAAAGTATG

1 ATCAAGCTAATTAACAGTTATTATGGCATTTTTGAAAGTATG

1 ATCAAGCTAATTAACAGTTATTATGGCATTTTTGAAAGTATG

-1 AACAAGATAATGAATAAACTATTATGACGTTTGAAAGGGTTTG

-1 ATCAAGCTAATTAACAGTTATTATGGCATTTTTGAAAGTATG

1 ATCAAGCTAATTAACAGTTATTATGGCATTTTTGAAAGTATG

1 ATCAAGCTAATTAACAGTTATTATGGCATTTTTGAAAGTATG

1 ATCAAGCTAATTAACAGTTATTATGGCATTTTTGAAAGTATG

1 TGCGGTATTTACTTGGTTAAAAATAATTCAAACAAAGTTT

1 CAGACTATGTGTTGTTAAATATACATTAAAAAGCATTT

1 CAGACTATGTGTTGTTAAATATACATTAAAAAGCATTT

1 TGGGGTATTTGTTGTTAAATATACATTAAAAAACATTT

1 TGCGGTATTTGCGTGGTTAAAAATAATTCAAACAAAGTTT

-1 TGGGGTATTTGTTCTTAAATATACATTAAAAAACATTT

-1 TGGGGTATTTTGTTGTTAAATATACATTAAAAAACATTT

1 TGGGGTATTTGTTGTTAAATATACATTAAAAACATTT

1 CAGACTATGTGTTGTTAAATATACATTAAAAAGCATTT

1 TCATCTTGAGGTTCCAGATAGGCGGCTGCGCTGCCAACTCG

1 CCTTCTTGAAGTTTCTCTAAATTAGATTTTAAATGCCAATTAG

1 CCTTCTTGAAGTTTCTCCAAATTAGATTTTAAATGCCAATTAG

1 GCGTCTTGAAGTTCATCCAAATTGGGTTTTAAATGCCAATTAG

1 GCGTCTTGAGGTTCCAGATAGGCGGCGGCGCTGCCAATTCG

-1 GCTTCTTGAAGTTCTTCCAAATTGGGTTTTAAATGCCAATTAG

1 GCTTCTTGAAGTTCTTCCAAATTGGGTTTTAAATGCCAATTAG

1 TCTTGAAGTTCTTCCAAATTGCGTTTTAAATGCCAATTAG

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Oryzias latipes
Gasterosteus aculeatus
Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Oryzias latipes
Gasterosteus aculeatus
Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio



1351990 chromosome
1353210 reftig
1353210 chromosome
1353210 chromosome
1353210 scaffold
1353210 chromosome
1353210 group
1353210 chromosome
1353210 toplevel
1353210 chromosome
1352107 reftig
1352107 chromosome
1352107 chromosome
1352107 scaffold
1352107 chromosome
1352107 group
1352107 chromosome
1352107 toplevel
1352107 chromosome
1350763 reftig
1350763 chromosome
1350763 chromosome
1350763 scaffold
1350763 chromosome
1350763 group
1350763 ultracontig
1350763 toplevel
1350763 chromosome
1351973 reftig
1351973 chromosome
1351973 chromosome
1351973 scaffold
1351973 chromosome
1351973 group
1351973 chromosome
1351973 toplevel
1351973 chromosome
1354068 reftig
1354068 chromosome
1354068 chromosome
1354068 scaffold
1354068 chromosome
1354068 chromosome
1354068 group
1354068 toplevel
1354068 chromosome
1353929 reftig
1353929 chromosome
1353929 chromosome
1353929 scaffold
1353929 chromosome
1353929 group
1353929 chromosome
1353929 toplevel
1353929 chromosome
1352298 reftig
1352298 chromosome
1352298 chromosome
1352298 scaffold
1352298 chromosome
1352298 group
1352298 chromosome
1352298 toplevel
1352298 chromosome
1349598 reftig
1349598 chromosome
1349598 chromosome
1349598 scaffold
1349598 chromosome
1349598 group
1349598 chromosome
1349598 toplevel
1349598 chromosome
1349882 reftig
1349882 chromosome
1349882 chromosome
1349882 scaffold
1349882 chromosome
1349882 group
1349882 scaffold
1349882 toplevel
1349882 chromosome
1351347 reftig
1351347 chromosome
1351347 chromosome
1351347 scaffold
1351347 chromosome
1351347 group
1351347 chromosome
1351347 toplevel
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reftig_86
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10
scaffold_97
8q
grouplV
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4
7
reftig_172
X

X
scaffold_152
8q
groupXXI|
20

24

X

reftig_19

1

19
scaffold_133
29

groupXX
ultracontig182
19

7

reftig_30

6

7
scaffold_40
1q

grouplX

1

1

5

reftig_1

5

16
scaffold_14
3q

3

groupll

7

8

reftig_3

11

9
scaffold_333
4q

grouplX

1

12

4

reftig_76

9

17
scaffold_80
14q

grouplll

17

24

11

reftig_7

9

9
scaffold_18
8q
groupXIll

9

8

2

reftig_0

18

7
scaffold_53
10p

groupV!
scaffold1046
13

11

reftig_19

2

16
scaffold_28
2q

groupll

3

7

-

66840376
182174
41540848
131581753
430438
1976774
14121869
16881772
39203302
144442414
254999
20484108
24918514
402545
3267588
5928951
13321977
22507273
90556032
4767777
123482508
36332718
415485
2591824
4606132
2432250
12361043
37677879
1337653
18544466
1410363
1466607
7092238
18138487
27760919
3666546
140158147
4567437
81521525
71441080
886697
4752237
19213834
10807691
62099765
111419699
714592
56364491
36969055
109480
3837277
1501806
16590106
47246605
44669896
2303576
26232196
34972794
807952
1957841
13097996
30337035
30905731
98145076
959931
60663634
127645958
737830
575858
13552500
18956224
32412525
34144179
2698389
4720130
50417470
920771
1798566
2474219
33337
16565208
11653750
4555562
63463463
53975811
1520008
5718488
16870807
28042939
28001305

66840418
182216
41540884
131581789
430474
1976813
14121905
16881808
39203338
144442450
255039
20484149
24918555
402586
3267628
5928992
13322018
22507314
90556073
4767814
123482551
36332761
415528
2591868
4606175
2432293
12361079
37677922
1337692
18544508
1410405
1466649
7092279
18138529
27760961
3666588
140158189
4567479
81521569
71441124
886741
4752279
19213878
10807735
62099809
111419743
714634
56364532
36969096
109521
3837317
1501847
16590147
47246643
44669937
2303615
26232236
34972834
807992
1957880
13098036
30337075
30905771
98145116
959977
60663682
127646006
737878
575903
13552548
18956272
32412570
34144227
2698432
4720174
50417514
920815
1798610
2474263
33381
16565253
11653794
4555603
63463503
53975851
1520048
5718529
16870847
28042979
28001344

1 CCTTCTTGAAGTTTCTCCAAATTAGATTTTAAATGCCAATTAG

1 CTGTTTTGGTTTATAATTGACGTCGCGGGTAAAGTGCTGCTCA

1 CAATTTTTGTTCATAAGTAATTTGATTAACATGTTGA

1 CAATTTTTGTTCATAAGTAATTTGATTAACATGTTGA

-1 CAATTTTGGTTCATAAGTAATTTGATTAAAGTGGTGA

1 CTGTTTTGGTTTATAATTGACGTCTAGGCTAAAGTGCTGG

1 CAATTTTGGTTCATAAGTAATTTGATTAAAGTGGTGA

1 CAATTTTGGTTCATAAGTAATTTGATTAAAGTGGTGA

1 CAATTTCGGTTCATAAGTAATTTGATTAACGAGATGA

1 CAATTTTTGTTCATAAGTAATTTGATTAACATGTTGA

-1 AAATTAAAGGAATGATAATTGTTTTTGCTGTCTAATCCGAC

-1 AATTGCAGAGAATGAATAATTGATTTGACAATTGTACCAGTG

-1 AATTGCAGAGAATGAATAATTGATTTGACAATTGTACCAGTG

1 AATTGCACAGAATGAATAATTGATTTGACAATCGTACCCGTG

1 AAATTAACGGAATGATAATTGGCTTTGCTATCTAATCCGCG

1 AATTGCACAGAATGAATAATTGATTTGACAATCGCACCCGCG

1 AATTGCACAGAATGAATAATTGATTTGACAATCGCACCCGCG

-1 AATTGCACAGAATGAATAATTGATTTGACAATCGCACCCGTG

1 AATTGCAGAGAATGAATAATTGATTTGACAATTGTACCAGTG

-1 AAGTCGCGTGAATTAATTATTCATCTTTATAAAGCAAT

1 ACTTACTTAATGAAATACATAATTAACATATTATAATTGCAGTA

-1 ACTTACTTAATGAAATACATAATTAACATATTATAATTGCAGTA

-1 ACTTCCTTAATGAAATAAGTAATTAACATATTATAATTGTGCGG

1 ACTTTCTTTATAAAAATGAATAATTAATCCACACCACTTGCATGG
-1 ACTTCCTTAATGAAATAAGTAATTAACATATTATAATTGTGCAG
-1 ACTTCCTTAATGAAATAAGTAATTAACATATTATAATTGTGCAG

1 CCTTAATGAAATACGTAATTAACATATTATAATTGTG

1 ACTTACTTAATGAAATACATAATTAACATATTATAATTGCAGTA

1 AATCTTAATTGTGACGTCCTGATTTCATTTGTCTATATTG

-1 CATCTTAATAGTGATGTCAACGAATTAATTAGATGTGTTAATG

1 CATCTTAATAGTGATGTCAACGAATTAATTAGATGTGTTAATG

-1 CAACTTAATTCTGATGTCAATGAATTAATTAGATGTGTTAATG

-1 AATCTTAATTGTGACGTCCTGAATTCATTTGTTCTTTTATTG

-1 CAACTTAATTCTGATGTCAATGAATTAATTAGATGTGTTAATG

-1 CAACTTAATTCTGATGTCAATGAATTAATTAGATGTGTTAATG

-1 CATCTTAATAGTGCTGTCAATGAATTAATTAGACGTGTTAATG

1 CATCTTAATAGTGATGTCAACGAATTAATTAGATGTGTTAATG

-1 TTCTTCATTGAATTATTGATGTTCCTTGGATTAGTACGTTAGA

-1 GAATTGATTGCATTAATTGATATGCCAATAAGAGAGCTTGTTATA
-1 GAATTGATTGCATTAATTGATATGCCAATAAGAACGCTTGTTACA
-1 GAATTGATTGCATTAATTGATATGCCAATATGTAAGCTTGTTACA
-1 GTATTCATTGAATTATTGATGTATTTTGGATTAGCTTGTTAGA

-1 CAATTGATTGCATTAATTGATATGCCAATATGTAAGCTTGTTACA
-1 GCATTGATTGCATTAATTGATATGCCAATATGTAAGCTTGTTACA
1 GAATTGATTGCATTAATTGATATGCCAATATGTAAGCTTGTTACA
1 GAATTGATTGAATTAATTGATATGCCAATAAGAGAGCTTGTTACA
1 ATCGAATTAAATGACTAATCGATCCACTACATGACGTCATAAT

1 ATAGAATTCAATTGATCAATCATGTTTCGGTGATAGTACCAT

1 ATAGAATTCAATTGATCAATCATGTTTCGGTGATAGTACCAT

-1 ATGGAATTCAATTGATCAATCATGTAGCTCTGATGGCACCAT

-1 ATCGAATTAAATGACTAATCAATCCGCTATGACGTCACAAT

1 ATGGAATTCAATTGATCAATCATGTAGCTCTGATGGCACCAT

1 ATGGAATTCAATTGATCAATCATGTAGCTCTGATGGCACCAT

1 GAATTCAATTGATCAATCATGTCTGTCTGATGGCACCAT

1 ATAGAATTCAATTGATCAATCATGTTTCGGTGATAGTACCAT

-1 ATTTGTACTGCGATAAATTTTCACCCAGTAAACTTATTTG

-1 CGAATGCATTTTCAGCAGAATAATTAACTTAATTAACAAAT

1 CGAATGCATTTTCAGCAGAATAATTAACTTAATTAACAAAT

-1 CAAATGAATTTTCAGCAGAATAATTAACTTAATTAACAAAT

1 CAAATAAGTTTACCGGGAGAAAATTTATCGTTGAACAAAT

-1 CAAATGAATTTTCAGCAGAATAATTAACTTAATTAACAAAT

1 CAAATGAATTTTCAGCAGAATAATTAACTTAATTAACAAAT

1 CAAATGAATTTTCAGCAGAATAATTAACTTAATTAACAAAT

1 CGAATGCATTTTCAGCAGAATAATTAACTTAATTAACAAAT

1 TGGACCCACTTTAACCCTGACAATTACTCGCCACAAATCCGATTAAC
1 CATACTACATTAACCCCTGGCAATTGCCTTCCAAATGACCCCATTAAGC
-1 CATACTACATTAACCCCTGGCAATTGCCTTCCAAATGACCCCATTAAGC
-1 CATACTACATTAACCCCTGGCAATTGCCTTCCAAATGACCCCATTAAGC
1 CAAACCACTTTAACCCTGACAATTACCAGCCACAAGCCGATTAAAC
-1 CATACTACATTAACCCCTGGCAATTGCCTTCCAAATGACCCCATTAAGC
-1 CATACTACATTAACCCCTGGCAATTGCCTTCCAAATGACCCCATTAAGC
-1 CATAGTACATTAACCCTTGCCAATTGCCTTCCAAATGACCCCATTA
1 CATACTACATTAACCCCTGGCAATTGCCTTCCAAATGACCCCATTAAGC
-1 TTCGTTTTATTCTAATGACTCTGGAATTGTATTTCCATTGCCTC

1 GTCACTTTATTTAAATGAGTTTGAATTTGCATTGTGATGTGCCAT
1 GTCACTTTATTTAAATGAGTTTGAATTTGCATTGTGATGTGCCAT
-1 TTCGTTTTATTCAAATGAGGCTGAATTTGCATTGTGATGTGCAGC
-1 TTCGTTTAATTCTAATTACTCTGGAATTGTATTTTCGTCTGTCGC

-1 TTCGCTTTATTCAAATGAGGCTGAATTTGCATTGTGATGTGCCGC
-1 TTCACTTTATTCAAATGAGGCTGAATTTGCATTGTGATGTGGCGA
1 TTCACTTTATTTAAATGAGCTCTGCATTTGCATTGTGATGGGCCGC
1 GTCACTTTATTTAAATGAGTTTGAATTTGCATTGTGATGTGCCAT
-1 ATTCCCTCTGGTTCTCACCGGACACTTGAGGAAATGAGCTTT

-1 AGTCCCTTTAGTGCTCGGAGGACTTTAATAAAATTGATTTT

1 AGTCCCTTTAGTGCTCGAAGGACTTTAATAAAATTGATTTT

1 ACTCCCTTTAGTGCTGAACGGACTTTCATAAAATTGATTTT

-1 ATTCCCTTCGGTCCTTACCGGACACTTCAGGAAATGAGTTTT

-1 ACTCCCTTTAGTGCTGAACGGACTTTCATAAAATTGATTTT

-1 ACTCCCTTTAGTGCTGAACGGACTTTCATAAAATTGATTTT

1 CTCCCTTTAGTGCTGAGCGGACTTTCATAAAATTGATTTT

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Oryzias latipes
Gasterosteus aculeatus
Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio



1351347 chromosome
1350417 reftig
1350417 chromosome
1350417 chromosome
1350417 scaffold
1350417 chromosome
1350417 group
1350417 chromosome
1350417 toplevel
1350417 chromosome
1351352 reftig
1351352 chromosome
1351352 chromosome
1351352 scaffold
1351352 chromosome
1351352 chromosome
1351352 group
1351352 toplevel
1351352 chromosome
1353285 reftig
1353285 chromosome
1353285 chromosome
1353285 scaffold
1353285 chromosome
1353285 chromosome
1353285 group
1353285 toplevel
1353285 chromosome
1351380 reftig
1351380 chromosome
1351380 chromosome
1351380 scaffold
1351380 chromosome
1351380 group
1351380 chromosome
1351380 toplevel
1351380 chromosome
1353403 reftig
1353403 chromosome
1353403 chromosome
1353403 scaffold
1353403 chromosome
1353403 group
1353403 chromosome
1353403 toplevel
1353403 chromosome
1352363 reftig
1352363 chromosome
1352363 chromosome
1352363 scaffold
1352363 scaffold
1352363 chromosome
1352363 group
1352363 toplevel
1352363 chromosome
1353009 reftig
1353009 chromosome
1353009 chromosome
1353009 scaffold
1353009 chromosome
1353009 group
1353009 chromosome
1353009 toplevel
1353009 chromosome
1351235 reftig
1351235 chromosome
1351235 chromosome
1351235 scaffold
1351235 chromosome
1351235 group
1351235 chromosome
1351235 toplevel
1351235 chromosome
1353035 reftig
1353035 chromosome
1353035 chromosome
1353035 scaffold
1353035 chromosome
1353035 chromosome
1353035 group
1353035 toplevel
1353035 chromosome
1350231 reftig
1350231 chromosome
1350231 chromosome
1350231 scaffold
1350231 chromosome
1350231 chromosome
1350231 group
1350231 toplevel
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scaffold_334
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9

groupXIll
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2

reftig_55
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scaffold_59
9
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reftig_325

1

19
scaffold_117
8q

groupll

3

7

7

reftig_54
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11
scaffold_14
12q

groupll

3

7

7

reftig_1

2

1
scaffold_20
scaffold_237
7

groupXIl

23

4

reftig_375
20

3
scaffold_150
4q
groupXVil

5

6

6

reftig_268
21

11
scaffold_1
1p

groupll

3

7

7

reftig_5

2
13
scaffold_31
3q

21
groupXVl

9

14
reftig_37

9

17
scaffold_29
10q

19

groupV

24

-

N

95259441
843844
41540800
131581705
480635
1649400
11279688
18874102
39079495
144442366
787245
62384063
125594769
82241
472681
27501569
557066
50437734
38015409
454036
16329455
102372564
792966
3475365
10220112
979774
47408180
44715982
179070
123485630
36328832
608473
2366697
1532514
35697936
42554933
37681703
2939522
35016926
8308121
142379
2066120
9921452
18097353
23558469
116375545
122695
88120119
10717071
785519
34242
9790164
9306643
25556417
148235019
110783
23764424
71360415
645164
1806318
13921172
4936954
30555514
99140069
68196
41492368
15479848
7191474
1633359
9662103
17728807
18612690
122232668
1570349
28924518
71199310
409092
1755860
9488035
2722469
24892366
98446305
1557639
26232169
34972816
1341496
3268625
8639464
8010973
30905753

95259481
843887
41540841
131581746
480676
1649443
11279729
18874143
39079536
144442407
787289
62384104
125594810
82282
472726
27501610
557107
50437776
38015450
454085
16329506
102372615
793017
3475415
10220163
979825
47408231
44716033
179118
123485677
36328879
608521
2366745
1532562
35697984
42554980
37681750
2939565
35016969
8308164
142423
2066163
9921496
18097397
23558513
116375588
122736
88120159
10717111
785559
34283
9790204
9306683
25556457
148235059
110825
23764461
71360452
645201
1806359
13921209
4936991
30555548
99140106
68235
41492407
15479887
7191513
1633402
9662142
17728846
18612727
122232707
1570402
28924571
71199363
409145
1755911
9488088
2722522
24892419
98446358
1557685
26232214
34972861
1341541
3268670
8639509
8011018
30905796

1 GGTCCCTTTAGTGCGTGGAGGACTTTAATAAAATTGATTTT

-1 AAACGATAGTTTTAAATTCGAATCTTTCTTTCTGTAATTAATGT

1 AAATTTGAATTGCAATTAGAATAATCTTGTATAATTAATGAA

1 AAATTTGAATTGCAATTAGAATAATCTTGTATAATTAATGAA

1 AAATTTGAATTGCAATTAGAATAATCTTGTATAATTAATGAA

-1 AAACTTAGGTTTAAATTAGAACCATTCCTCGTGTAATTAATGTG

-1 AAATTTGAATTGCAATTAGAATAATCTTGTATAATTAATGAA

1 AAATTTGAATTGCAATTAGAATAATCTTGTATAATTAATGAA

1 AAATTTGAATTGCAATTAGAATAATCTTGTATAATTAATGAA

1 AAATTTGAATTGCAATTAGAATAATCTTGTATAATTAATGAA

1 TTTCGAACATGATGAATGGCTTGGCACATTAGACAATTGATCAGA

-1 TTAGTGAGCAAGCAGAGGATCACACATTAATATTTGATCAGA

1 TTAGTGAGCAAGCAGAGGATCACACATTAATATTTGATCAGA

-1 TTAGTGAGCAAGCTCAGTATCACACATTAATATTTGATCAGA

1 TTTTTGAGCATGATGAATGAACTGGCACATTAGACAATTGATCAGG

1 TTAGTGAGCAAGCTCAGTATCACACATTAATATTTGATCAGA

1 TTAGTGAGCAAGCTCAGTATCACACATTAATATTTGATCAGA

-1 TTAGTGAGCAAGTAGAGTATCGTGGCATTAATATTTGATCAGA

1 TTAGTGAGCAAGCAGAGGATCACACATTAATATTTGATCAGA

-1 TATAATATTTACACCGACGTCATCTTTATTTTACCACCTCCCTTTGAAGC

1 TTAAGTATTCAAACCTCATTTACATCCTTATTTTTCAATTTGCTGCCACAGT
1 TTAAGTATTCAAACCTCATTTACATCCTTATTTTTCAATTTGCTGCCACAGT
1 TTAAGTATTCAGACCTCATTTACATCCTTATTTTTCAATTTGCTGCCGCAGT
-1 TTTAATATTTACACCCAACGTCATCTTTATTTTACCACCAGCCTTTGAAGT
-1 TTAAGTATTCAAACCTCATTTACATCCTTATTTTTCAATTTGCTGCCGCAGT
-1 TTAAGTATTCAAACCTCATTTACATCCTTATTTTTCAATTTGCTGCCGCAGT
-1 TTAAGTATTCAAACCTCATTTGCGTCCTTATTTTTCAATTTGCTGCCGCAGT
1 TTAAGTATTCAAACCTCATTTACATCCTTATTTTTCAATTTGCTGCCACAGT
1 AGTCGAATTAGTGACAAATTTGATTTTAAGATTACGAGTTATATTGCAG

1 GCAGCACAGATGAAAAATGTTTTAATATTTGAAGCTGCTTTATGGCAG

-1 GCAGCACAGATGAAAAATGTTTTAATATTTGAAGCTGCTTTATGGCAG

1 AGCAGCACAGATGAAAAATGTTTTAATATTTGCAGCTGCTTTATGGCAG

1 AGTCGCATTAGTGACAAATTTGATTTTAAGATTAGCAGTTATATTGCAG
-1 AGCGGCACAGATGAAAAATGTTTTAATATTTGCAGCTGCTTTATGGCAG

1 AGCGGTGCAGATGAAAAATGTTTTAATATTTGCAGCTGCTTTATGGCAG

1 GCAGCACAGATGAAAAATGTTTTAATATTTGCCGCTGCTTTATGGCAG

1 GCAGCACAGATGAAAAATGTTTTAATATTTGAAGCTGCTTTATGGCAG

-1 GCTGTCTTTTAAGGCAATGAACTTACGAGCGTCCGTTTCCGCTT

1 GCTGCTTTTAAACCGTAAATTATGAAGGATTAGCATTTATGAAT

1 GCTGCTTTTAAACCGTAAATTATGAAGGATTAGCATTTATGAAT

1 GCTGCTTTTTAAACTGTAAATTATGAAGGATTAGCATTTATGAAT

-1 GCTGTCTTTTAAGGCAATGAACTATGGAGTATTCATTTCCGAAT

1 GCTGCTTTTTAAACTGTAAATTATGAAGGATTAGCATTTATGAAT

1 GCTGCTTTTTAAACTGTAAATTATGAAGGATTAGCATTTATGAAT

-1 GCTGCTTTTTAAACTGTAAATTATGAAGGATTAGCATTTATGAAT

1 GCTGCTTTTAAACCGTAAATTATGAAGGATTAGCATTTATGAAT

-1 CGGTTTTTGTTGAGTTTGTCGGAGCCGAGCGTAAGCTCGTGG

1 CATTTATTGTTGAGTCTATTATAATTACTGTTAGCAGGTGG

-1 CATTTATTGTTGAGTCTATTATAATTACTGTTAGCAGGTGG

1 CATTTATTGTTGAGTCTATTATAATTACTGTTAGCAGGTGG

1 CGTTTTTTGTTGAGTTTTCTGGAGCCGACTGTAAGCCTGTGG

-1 CATTTATTGTTGAGTCTATTATAATTACTGTTAGCAGGTGG

-1 CATTTATTGTTGAGTCTATTATAATTACTGTTAGCAGGTGG

1 CATTTATTGTTGAGTCTATTATAATTACTGTTAGCAGGTGG

1 CATTTATTGTTGAGTCTATTATAATTACTGTTAGCAGGTGG

-1 ACAAACCGACACAGTTCAAAATCATAGCGGCTTACCGGTAAAC

-1 ACACAAGGACATAGTTCATCATGACATTTCCAGCAATT

1 ACACAAGGACATAGTTCATCATGACATTTCCAGCAATT

1 ATACAAGGACATAGTTCATCATGACATTTTCTGCAATT

1 ATAAACCGACACAGTTCAAAATCATTACAGATTACTGCAAAT

-1 ATACAAGGACATAGTTCATCATGACATTTTCTGCAATT

-1 ATACAGAGACATAGTTCATCATGACATTTTGTGCAATT

1 CAAGGACATAGTTCATCATGCCATTTTCTGCAATT

1 ACACAAGGACATAGTTCATCGTGACATTTCCAGCAATT

-1 AATTTCACTGTTTGATATTGTACGCGTGTATTTGTTACCG

1 AAATTGAATCCTTTTGATGTTATAAATGTGTCTATTACTG

1 AAATTGAATCCTTTTGATGTTATAAATGTGTCTATTACTG

-1 AAATTGAATCCTTTTGATGTTACAAATGTGTCTATTACCG

1 AATTTCAAGCCTTGTTTGATATTGGGCGCATGTGTTTGTTACCG

-1 AAATTGAATCCTTTTGATGTTATAAATGTGTCTATTACCG

-1 AAATTGAATCCTTTTGATGTTATAAATGTGTCTATTACCG

-1 AAATTGAATCCTTTTGATGTTATAAATGTGTCTATTAC

1 AAATTGAATCCTTTTGATGTTATAAATGTGTCTATTACTG

1 CGTAAAATTTACGTTTAATCTATTGTCCCATTGTTTCTGACCGGTAGATTATAT
1 CATAAATTAAGCTGTCATTCATAAGATTTATGGATTCTCATTTGCATATTGCAT
1 CATAAATTAAGCTGTCATTCATAAGATTTATGGATTCTCATTTGCATATTGCAT
-1 CATAAATTAAGCTGTCATTCATAAGATTTATGGATTCTCATTTGCATATTGCAT
-1 CATAAATTACGTGTAATCCATTGTCCTATTGTTTCTGACCGGTAGATTTTAT
1 CATAAATTAAGCTGTCATTCATAAGATTTATGGATTCTCATTTGCATATTGCAT
-1 CATAAATTAAGCTGTCATTCATAAGATTTATGGATTCTCATTTGCATATTGCAT
-1 CATAAATTAAGCTGTCATTCATAAGATTTATGGATTCTCATTTGCATATTGCAT
1 CATAAATTAAGCTGTCATTCATAAGATTTATGGATTCTCATTTGCATATTGCAT
-1 TCAGTTGATTTAACACATATCATGCATGTTGGAATAGACTAGTTTAT

-1 ATTAACTTAATTAACAAATTCACATGCATATTCATCAGGCTATTAA

1 ATTAACTTAATTAACAAATTCACATGCATATTCATCAGGCTATTAA

1 ATTAACTTAATTAACAAATTCACATGCATATTCATCAGCCTATTAA

-1 ATCAGTTGATTTAACACTAAATATGCATGTTTGACTAGCCTAGTAC

1 ATTAACTTAATTAACAAATTCACATGCATATTCATCAGCCTATTAA

-1 ATTAACTTAATTAACAAATTCACATGCATATTCATCAGCCTATTAA

1 ATTAACTTAATTAACAAATTTGCATGCATATTCATCAAGCTATT
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98145098
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1319852
912491
26518718
18291001
15334526
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219116734
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2073859
9772234
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186559127
722808
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20142626
910644
2161132
1433403
1699244
6256203
48539415
664642
27672371
77761826
213660
1951407
4902546
11884944
21894672
5224837
1045488
60610842
127702473
762981
691518
13574837
18985620
32473222
34095209
316368
60731113
127573018
733962
3166529
13548447
18952125
32400701
34202739
4761663
41535111
131575957
477158
2586230
11283167
18870500
39064590
144436736
2396776
123333223
36498492
553333
1223684
1607776
35628561
42455397
37516935
2303576
46790546
31241095
807952
1957841
13097996
30337035
30905731
55529722
303794
41492356
15479836
7191483
140194
9662112
17728816
18612697

98145143
883453
65038330
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34202781
4761704
41535152
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1957880
13098036
30337075
30905771
55529762
303832
41492398
15479878
7191525
140237
9662154
17728858
18612739

1 ATTAACTTAATTAACAAATTCACATGCATATTCATCAGGCTATTAA

1 TACTGGCATAACAAAGGAACTAGGTCGTGGAACAATAATCATGTTGCA
-1 TACTGTATGAGGAAATGAACTGAGCCAAGGGCAAAAATAAAATTATA

1 TACTGTACGAGGAAATGAACTGAGCCAAGGGCAAAAATAAAATTATA

-1 TACTGGAGGAGGAAATGAACTGAGCCCAGAGCAATAATAAAATTATA

-1 TGCTGACGCAACAAAGGAACTAGGTCGTGGAACAATAATCATGTTGCA
-1 TACTGGAGGAGGAAATGAACTGAGCCCAGAGCAATAATAAAATTATA

1 TACTGGAGGAGGAAATGAACTGAGCCCAGAGCAATAATAAAATTATA

-1 AGGGGAAATGAACTGAGCCGTGAGCCATAATAAAATTAT

1 TACTGTACGAGGAAATGAACTGAGCCAAGGGCAAAAATAAAATTATA

1 ATAACTTTCATTTCAATATTTATTTAAATTTTCCGCGATCATAAA

-1 ACTTCCCCTTTCAATATTTGTGCAACTTTATCTCCACCGACAA

-1 ACTTCCCCTTTCAATATTTGTGCAACTTTATCTCCACCGGCAA

1 ACTTCCCTTTTTCAATATTTGTGCAACTTTATCTCGACCGGCAA

-1 ACTTTCATTTCAATATTTGTTTTAATTTTTCACGATCAGAAA

-1 ACTTCCCCTTTTCAATATTTGTGCAACTTTATCTCGACCTGCAA

1 ACTTCCCTTGTTCAATATTTGTGCAACTTTATCTCAACCTGCAA

-1 ACTTCCTTTTTTCAATATTTGTGCAACTTTATCTCAACTCGCAA

1 ACTTCCCCTTTCAATATTTGTGCAACTTTATCTCCACCGGCAA

1 TCAGTTTTGTTTATCGCTAATAAAGGCTTTACAAATTGGCA

1 CCCTCTTTGTTCTTCACAAATAAAGGTTTTTTAATAAACT

1 CCCTCTTTGTTCTTCACAAATAAAGGTTTTTTAATAAACT

-1 TCCTCTTTGTTCTTCACAAATAAAGGGTTTTTTAATAAACT

-1 TCATTTTTGTTTATCGCTAATAAAGGCTTTACAAATTGGCT

-1 TCCTCTTTGTTCTTCACAAATAAAGGGTTTTTTAATAAACT

1 TCCTCTTTGTTCTTCACAAATAAAGGGGTTTTTAATAAACT

-1 TCTTCTTTGTTCTTCACAAATAAAGGTTTTTTAATAAACT

1 CCCTCTTTGTTCTTCACAAATAAAGGTTTTTTTAATAAACT

1 GTTTGCCAATCTCTTAATTCTATATTTGTCATAAGCAAATTTTA

1 ATGTAATTAGTGCTTAATTATATTAACATATGCAAATTGTC

1 ATGTAATTAGTGCTTAATTATATTAACATATGCAAATTGTC

1 GTGTAATTAGCACTTAATTATATTAACATATGCAAATTGTC

-1 GTTTACTTATCTCTTAATATTATATTTGTCATAAGCAAATCTTC

1 GTGTAATTAGCACTTAATTATATTAACATATGCAAATTGTC

1 GTGTAATTAGCACTTAATTATATTAACATATGCAAATTGTC

-1 TGTAATTAGGACTTAATTTTATTAACATATGCAAATTGT

1 ATGTAATTAGTGCTTAATTATATTAACATATGCAAATTGTC

1 CTCTAACACAAAATCGCAACTGTTACACCTCATAATGGGACTTATGACGT
1 CCAAGCAAAAGATGCAAATGTAGCACTGAAAGCTCCTTATTAAAT

-1 CCAAGCAAAAGATGCAAATGTAGCACTGAAAGCTCCTTATTAAAT

-1 CCAAGCAAATAATGCAAATGTGGCACTGAAAGCCACTTATGAAAT

1 CCGGGCATAAAATGGCAACTGTTGCACCTCATAATGGCACTTAAGACGT
-1 CCAAGCAAATAATGCAAATGTGGCACTGAAAGCCACTTATGAAAT

-1 CCAAGCAAATAATGCAAATGTGGCACTGAAAGCCACTTATGAAAT

-1 CCCAGCAAATAATGCAAATGTGTCATTGAAAGGCACTTATGAAAT

1 CCAAGCAAAAGATGCAAATGTAGCACTGAAAGCTCCTTATTAAAT

1 TGTTTGTCTTACCCTTGACAGGGTATTTTTAGAGAAAATATTC

1 TATTTGAATAACACTTGACAGCAGTGCCTGAAGATATCATTTC

-1 TATTTGAATAACACTTGACAGCAGCGCCTGAAGATATCATTTC

-1 TATTTGAATAACACTTGACAGCGACGCCTGAAGAAATAATTTC

-1 TGTTTGTGTAACCCTTAACAAAGTATTTATAGAATTAATTTC

-1 TATTTGAATAACACTTGACAGCGATGCCTGAAGAAATCATTTC

-1 TATTTGAATAACACTTGACAGCGACGCCTGAAGAAATAATTTC

-1 TATTTGAATAACACTTGACAGCGAATGCCTGAAGAAATAATTT

1 TATTTGAATAACACTTGACAGCAGTGCCTGAAGATATCATTTC

1 GGCAAAATGAACATTTAATATTTATTAAACTTGTTCATGAAT

1 ACCAAAATGAATATTTTATGAGGACTAAAACTGCTCTGGAAT

1 ACCAAAATGAATATTTTATGAGGACTAAAACTGCTCTGGAAT

1 ACCAAAATGAATATTTTATAAGGACTAAAACTGCCCTGGAAT

1 GGCAAAATGAACATTTAATATTTATTAAAGTTGTTCATGAAT

-1 ACCAAAATGAATATTTTATAAGGACTAAAACTGCCCTGGAAT

1 ACCAAAATGAATATTTTATAAGGACTAAAACTGCCCTGGAAT

1 ACCAAAATGAATATTTTATAAGGACTAAAACTGCACCGGAAT

1 ACCAAAATGAATATTTTATGAGGACTAAAACTGCTCCGGAAT

-1 TGTCGAAATTAAATTGGTTTGAGATTAACTTAGACAATGGAACAGGGGAAGTTT
1 TGATGGATTATAAATCATTCAAGATTAAATTAAAAGATAATGCACAAACTT
-1 TGATGGATTATAAATCATTCAAGATTAAATTAAAAGATAATGCACAAACTT
1 TGATGGATTATAAATCATTCAAGATTAAATTAAAAGATAATGCACAAACTT
-1 TGCCGAATTTAAATTGGTTTGAGATTAACTTAGACAATAGCGAGCACTAAGTT
-1 TGATGGATTATAAATCATTCAAGATTAAATTAAAAGATAATGCACAAACTT
1 TGATGGATTATAAATCATTCAAGATTAAATTAAAAGATAATGCACAAACTT
1 TGATGGATTATAAATCATTCCAGATTAAATTAAAAGATAATGCACAAACTT
1 TGATGGATTATAAATCATTCAAGATTAAATTAAAAGATAATGCACAAACTT
1 CAAATAAGTTTACTGGGTGAAAATTTATCGCAGTACAAAT

1 CAAATGAATTTTCAGCAGAATAATTAACTTAATTAACAAAT

1 CAAATGAATTTTCAGCAGAATAATTAACTTAATTAACAAAT

-1 CAAATGAATTTTCAGCAGAATAATTAACTTAATTAACAAAT

1 CAAATAAGTTTACCGGGAGAAAATTTATCGTTGAACAAAT

-1 CAAATGAATTTTCAGCAGAATAATTAACTTAATTAACAAAT

1 CAAATGAATTTTCAGCAGAATAATTAACTTAATTAACAAAT

1 CAAATGAATTTTCAGCAGAATAATTAACTTAATTAACAAAT

1 CAAATGAATTTTCAGCAGAATAATTAACTTAATTAACAAAT

-1 TGTTCTAGAATTTAAAGCCTTATGACGTCATAAGCGTGT

1 TGATTGAAAAGAAAATTGAATCCTTTTGATGTTATAAATGTGT

1 TGATTGAAAAGAAAATTGAATCCTTTTGATGTTATAAATGTGT

-1 TGATTGAAAAGAAAATTGAATCCTTTTGATGTTACAAATGTGT

1 TGTTCTAGAACATAATTTAAACCATTATGACGTCACAAGCGTGT

-1 TGATTGAAAAGAAAATTGAATCCTTTTGATGTTATAAATGTGT

-1 TGATTGAAAAGAAAATTGAATCCTTTTGATGTTATAAATGTGT

-1 TGATTGAAAAGAAAATTGAATCCTTTTGATGTTATAAATGTGT

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio



1353614 chromosome
1354015 reftig
1354015 chromosome
1354015 chromosome
1354015 scaffold
1354015 chromosome
1354015 group
1354015 chromosome
1354015 toplevel
1354015 chromosome
1350232 reftig
1350232 chromosome
1350232 chromosome
1350232 scaffold
1350232 chromosome
1350232 group
1350232 chromosome
1350232 toplevel
1350232 chromosome
1350584 reftig
1350584 chromosome
1350584 chromosome
1350584 scaffold
1350584 chromosome
1350584 group
1350584 chromosome
1350584 toplevel
1350584 chromosome
1349616 reftig
1349616 chromosome
1349616 chromosome
1349616 scaffold
1349616 chromosome
1349616 group
1349616 ultracontig
1349616 toplevel
1349616 chromosome
1350234 reftig
1350234 chromosome
1350234 chromosome
1350234 scaffold
1350234 chromosome
1350234 group
1350234 chromosome
1350234 toplevel
1350234 chromosome
1351012 reftig
1351012 chromosome
1351012 chromosome
1351012 scaffold
1351012 chromosome
1351012 group
1351012 chromosome
1351012 toplevel
1351012 chromosome
1352667 reftig
1352667 chromosome
1352667 chromosome
1352667 scaffold
1352667 chromosome
1352667 group
1352667 chromosome
1352667 toplevel
1352667 chromosome
1350900 reftig
1350900 chromosome
1350900 chromosome
1350900 scaffold
1350900 chromosome
1350900 group
1350900 chromosome
1350900 toplevel
1350900 chromosome
1353951 reftig
1353951 chromosome
1353951 chromosome
1353951 scaffold
1353951 chromosome
1353951 group
1353951 ultracontig
1353951 toplevel
1353951 chromosome
1349883 reftig
1349883 chromosome
1349883 chromosome
1349883 scaffold
1349883 chromosome
1349883 group
1349883 chromosome
1349883 toplevel

7 122232656 122232698

reftig_41
28

10
scaffold_76
4q

groupVl

15

12

7

reftig_37

9

17
scaffold_15
10q
groupXI

8

24

11
reftig_251
7

1
scaffold_208
29
groupVII

4

22

1

reftig_19

3

4
scaffold_70
29

grouplV
ultracontig115
20

5

reftig_37
14

7
scaffold_15
10q
groupXI|

8

24

6

reftig_56

9

17
scaffold_6
10q
groupVIl
14

5

11
reftig_91
30

15
scaffold_10
5q
groupXV

2
17

2
reftig_148
6

7
scaffold_15
8q

groupXI

8

3

5

reftig_27
13

4
scaffold_70
1q

grouplV
ultracontig115
14

5

reftig_0

8

14
scaffold_72
10p
groupXVlll
24

17

N

1002502
41548882
131589834
486016
595006
11274539
18880843
39091939
144450296
1557640
26232170
34972816
1667382
3268626
6132209
5817574
30905753
98145098
76575
7536431
196531285
49252
4246667
8903108
15389496
16394210
140396780
4652332
66582323
16263672
279015
5787577
2753812
367182
51092060
44971372
1557640
46790568
31241117
1667382
3268626
6132209
5817574
30905753
55529744
467486
40230675
32522037
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4015519
16342956
18233652
49842500
84209730
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7407163
34966717
1659544
237093
9284240
6797747
50395912
115685049
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1243901
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14178293
7499866
41253493
140024699
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42020669
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397475
4864418
2909972
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12551516
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2698402
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75807830
519125
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10446290
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1002540
41548921
131589873
486056
595045
11274579
18880883
39091978
144450335
1557685
26232214
34972860
1667426
3268670
6132253
5817618
30905796
98145142
76615
7536467
196531321
49289
4246707
8903145
15389533
16394245
140396816
4652374
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2753854
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1 TGATTGAAAAGAAAATTGAATCCTTTTGATGTTATAAATGTGT

-1 CTGGTTATTGATTAAAGACCCTGCAGTGTCTCTAGCCAA

1 CTCATTATTGTGTAAATAGGTTTCGGCAGTTCTCAGTAAA

1 CTCATTATTGTGTAAATAGGTTTCGGCAGTTCTCAGTAAA

1 CTCATTATTGAGTAAATAGGTTTGGGCATGTCCTCAGTAAA

1 CTTGTTATTGATTAAACAGCATGGAAATGTCTCTAGCCAA

-1 CTCATTATTGAGTAAATAGGTTTGGGCATGTCCTCAGTAAA

1 CTCATTATTGAGTAAATAGGTTTGGGCATGTCCTCAGTAAA

1 CTCATTATTGTGTAAATAGGTTTTGGCAAGGCTCAGTAAA

1 CTCATTATTGTGTAAATAGGTTTCGGCAGTTCTCAGTAAA

-1 TCAGTTGATTTAACACATATCATGCATGTTGGAATAGACTAGTTTA
-1 ATTAACTTAATTAACAAATTCACATGCATATTCATCAGGCTATTA

1 ATTAACTTAATTAACAAATTCACATGCATATTCATCAGGCTATTA

1 ATTAACTTAATTAACAAATTTGCATGCATATTCATCAGCCTATTA

-1 ATCAGTTGATTTAACACTAAATATGCATGTTTGACTAGCCTAGTA

1 ATTAACTTAATTAACAAATTCACATGCATATTCATCAGCCTATTA

-1 ATTAACTTAATTAACAAATTCACATGCATATTCATCAGCCTATTA

1 ATTAACTTAATTAACAAATTTGCATGCATATTCATCAAGCTATT

1 ATTAACTTAATTAACAAATTCACATGCATATTCATCAGGCTATTA

1 GTGTTTGACGAATGACCCCTAATTCGACCTGTCCGGATTGT

1 GCTTTGACAGATGAAAAATGTCAACTGTCCTGTTTTT

-1 GCTTTGACAGATGAAAAATGTCAACTGTCCTGTTTTT

1 GCTTTTGACAGATGAAAAATGTCAACTGTCCTGTTTGT

1 CCGTTTGACAAATGACCCCTAATTCGAACTGTCCGATTTGT

1 GCTTTTGACAGATGAAAAATGTCAACTGTCCTGTTTGT

-1 GCTTTTGACAGATGAAAAATGTCAACTGTCCTGTTTGT

-1 GCTTCTGACAGATGAAAAATGTCAACTGTCCTGTTT

1 GCTCTGACAGATGAAAAATGTCAACTGTCCTGTTTTT

1 CTTGCAAGTCATGAATATTAAAAGTGATGCGTATTAATAACAT

-1 CATACAATTTACAAATAATTAACATCATGTTAATTAGTCACAT

1 CATACAATTTACAAATAATTAACATCATGTTAATTAGTCACAT

-1 CATGCAATTTACAAATAATTAACGTGGTGTTAATTAGTCACAT

1 CATGCATAACATTAATAATTAAGGAGATGTATATTAATAACAT

-1 CATGCAATTTACAAATAATTAACGTGGTGTTAATTAGTCACAT

1 CATGCAATTTACAAATAATCAACGCAGTGTTAATTAGTCGCAT

1 CACGCAATTTACAAATAATTAACGTCGTGTTAATTAGGCACAT

1 CATACAATTTACAAATAATTAACATCATGTTAATTAGTCACAT

-1 TCAGTTGATTTAACACATATCATGCATGTTGGAATAGACTAGTTTA

1 ATTAACTTAATTAACAAATTTGCATGCATATTCATCAGGCTATTG

1 ATTAACTTAATTAACAAATTTGCATGCATATTCATCAGGCTATTG

1 ATTAACTTAATTAACAAATTTGCATGCATATTCATCAGCCTATTA

-1 ATCAGTTGATTTAACACTAAATATGCATGTTTGACTAGCCTAGTA

1 ATTAACTTAATTAACAAATTCACATGCATATTCATCAGCCTATTA

-1 ATTAACTTAATTAACAAATTCACATGCATATTCATCAGCCTATTA

1 ATTAACTTAATTAACAAATTTGCATGCATATTCATCAAGCTATT

1 ATTAACTTAATTAACAAATTTGCATGCATATTCATCAGGCTATTG

1 GTCAATTAAAAGTGAAAATCGATAAAATAATTAAAATGAAATTTAATG
-1 CTTAATTAAAAGCAAACGGATTAAAAATGATTAATAAGAGTATTAAATA
-1 CTTAATTAAAAGCAAACGGATTAAAAATGATTAATAAGAGTATTAAATA
1 CTTAATTAAAAGCAAACAGATTAAAAATGATTAATAAGGGCATTAAATG
1 GTCAATTAAAAGCGAAAATCGATCAAATAATTAAAGAGAATTTAATG
-1 CTTAATTAAAAGCAAACAGATTAAAAATGATTAATAAGCGTATTAAATG
-1 CTTAATTAAAAGCAAACAGATTTAAAATGATTAATAAGGGCATTAAATG
-1 CTTAATTAAAAGCAAACGGATTAAAAATGATTAATATGGGGCATTAAATG
1 CTTAATTAAAAGCAAACGGATTAAAAATGATTAATAAGAGTATTAAATA
1 GAGCGTAATTTTTCACCGAGAGTAAATATAATTATTCATCCATAAG

1 TTCATTGATCAGTCACTCTGAGCTAATGTAATTATCCTCATCAATAGG
1 TTCATTGATCAGTCACTCTGAGCTAATGTAATTATCCTCATCAATAGG
-1 TTTATTGATCAGTCACTCTGAGCTAATGTAATTATCCTCATCAATAGG
-1 TTTAGTAATTTTTCACTGAGAGCAAATATAATTATTCATCCATAAG

1 TTTATTGATCAGTCACTCTGAGCTAATGTAATTATCCTCATCAATAGG
-1 TTTATTGATCAGTCACTCTGAGCTAATGTAATTATCCTCATCAATAGG
-1 TTTATTGATCAGTGACTGTGAGCTAATGTCATTATCCTCATCAATAG
1 TTCATTGATCAGTCACTCTGAGCTAATGTAATTATCCTCATCAATAGG
1 GGGGTCATAATAAAGTTTACCCCTTGGTGATTGATATGTGGT

-1 GGGTTATTATACATTACCGATTTCTAGTGATATGAAAT

1 GGGTTATTATACATTACCGATTTCTAGTGATATGGAAT

1 GGGGTTATAATACATTACCGATTTCTAGTGATATGAAAT

1 GAGGTCATAATAAGGTTTACCAAGTTGTGATTGATGTGAAGT

1 GGGGTTATAATACATTACCGATTTCTAGTGATATGAAAT

-1 GGGGTTATAATACATTACCGATTTCTAGTGATATGAAAT

-1 GGGTTATAATACATTACCGATTTCTAGTGATATGAAAT

1 GGGTTATTATACATTACCGATTTCTAGTGATATGAAAT

-1 CAGAAAAAGTAAACGCCAAAGCATTCTTTGGCCAAGATCGAATTT

1 CATCGAAAGTCAACAAGAGTTTAGGCTTAAGTAGAGAAAGAATTT

1 CAATGAAAGTCAACAAGAGTGTAGGCTTAATGAGATAAAGAATTT
-1 CAAGAAAAGTCAACAAGAGAGCAGTCTTGATGACAGAAGGAATTT
-1 CAGAAAAAGTAAACGCCAAAGCATTCTTGAGCCAAGATCGAATTT
-1 CAAGAAAAGTAAACAAGAGAGCAGTCTTGATGACAGAAGGAATTT
1 CAAGAAAAGTCAACAAGAGAGTAGTCTTGATGACAGAAGGAATTT
1 CAAGAAAAGTCAACAAGAGAGCAGTGTTAATGACAGACGGAATTT
1 CAATGAAAGTCAACAAGAGAGTAGGCTTAAACAAAGAATTT

-1 GATCGAAAAGGAAAATTCGTTTTATTCTAATGACTCTGGAATTGTA
1 GATTGAAAACTACTCATCCGTGTAATCGGAATTATTTGGAATTAGA
1 GATTGAAAACTACTCATCCGTGTAATCGGAATTATTTGGAATTAGA
1 GATTGAAAACCACTGGTCCGTGTAATCCTAATTATTTGGAATTAGA
-1 GATCGAAAAGGAAAATTCGTTTAATTCTAATTACTCTGGAATTGTA
-1 GATTGAAAACCACTGGTCCGTGTAATCCTAATTATTTGGAATTAGA
1 GATTGAAAACCACTGGTCCGTGTAATCCTAATTATTTTGAATTAGA
-1 GATTGAAAACTACTCGTCCATGTAATCAGAATTATTTGGAATTAG
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87672238
2387645
48663224
94416939
117053
1213740
9268740
25474807
2403042
118835167
81579
88119976
10717211
785376
1832834
9790304
9306783
25556274
148234876
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50380499
44920749
511717
4454696
13565185
15504687
6042957
85926575
1196723
16329461
102372570
792972
2011235
10220108
979770
47408176
44715988
91986
46790545
31241094
807953
1822883
13097997
30337034
30905730
55529721
407612
34974199
8261507
107600
2804056
9881047
18032063
23643799
116335112
1802771
34700101
65665355
3461808
4863534
11104228
18639805
14268076
63186812
213431
123753186
36045557
376640
4642013
4561280
2340477
12450009
37945231
316408
70267567
85626159
409134
5687507
9488006
2722511
24892408
110636058
3140779
13326157
39359972
244915
1833045
9778725
19212563
9476692

87672283
2387691
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94416984
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9268785
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409174
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39360021
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1 GATTGAAAACCACTCATCCGTGTAATCGGAATTATTTGGAATTAGA

-1 ATTCTGCATCAAGTCCGGTGTGTAAACAGAGCAGAGCAATTAAGAGT
1 ATTGCACATCCACACTGTCAGATAAACAGAGTGGAAAATTAAGATT

1 ATTGCACATCCACACTGTCAGATAAACAGAGTGGAAAATTAAGATT

-1 ATTGCACATCCACACTGTCAGATAAACAGAGTGGAAAATTAAGATT
-1 ATTCTGCATCAAGTCCGGTGTGTAAACAGAGTGGAGCAATTAAGAGT
1 ATTGCACATCCACACTGTCAGATAAACAGAGTGGAAAATTAAGATT
-1 ATTGCACATCCACACTGTCAGATAAACAGAGTGGAAAATTAAGATT
-1 ATTGCACATCCACACTGTCAGATAAACAGAGTGGAAAATTAAGATT

1 ATTGCACATCCACACTGTCAGATAAACAGAGTGGAAAATTAAGATT

1 CCGCTGCCTCTGCACAGGTGGCGTTTTGACGACGTGTAATTTCCAAGG
1 CCATTTTGCCAACACCAGGGGCCCAGGCAGACGAGTTACCAAGG

-1 CCATTTTGCCAACACCAGGGGCCCAGGCAGACGAGTTACCAAGG

1 CCATTTTACCAGCACAAGGGGCCCTGGAAGACGAGTTACCAAGG

-1 CCATTGCCTCGGCACAGGTGGCTTTTTGACGACGTGTAATTTCCAAGG
-1 CCATTTTGCCTGCACAAGGGGCCCTGGAAGACGAGTTACCAAGG

-1 CCATTTTGCCAGCACAAGGGGCCCTGGAAGACGAGTTACCAAGG

1 CCATTTTACCAGCGCAAGGGGCCCAGGAAGACGAGTTACCAAGG

1 CCATTTTGCCAACACCAGGGGCCCAGGCAGACGAGTTACCAAGG

1 TTATTTTTATCTGTTGATCTATCAACAATACTGCTCCAAT

1 AGTATTTTATCTTTTCCTTCATTATAGTGATCTTCCAAT

1 AGTATTTTATCTTTTCCTTCATTATAGTGATCTTCCAAT

-1 ACTATTTTATCTCTTAATGCATTAGAGTGATCTTCCAAT

1 ATATTTTTATCTGTTTACACATCAACAGTGATATTCCCAT

1 ACTATTTTATCTCTTAATGCATTAGAGTGATCTTCCAAT

-1 ACTATTTTATCTCTTAATGCATTAGAGTGATCTTCCAAT

-1 TATTTTATCTCTCAATGTATTAGAGTGATCTTCCAAT

1 AGTATTTTATCTTTTCCTTCATTATAGTGATCTTCCAAT

1 TTTTTGTCATAAATTTCCTGATTTGTCAATTCTCTCTTGCATTATTT

1 ATTCAAACCTCATTTACATCCTTATTTTTCAATTTGCTGCCACAGTAGTT
1 ATTCAAACCTCATTTACATCCTTATTTTTCAATTTGCTGCCACAGTAGTT
1 ATTCAGACCTCATTTACATCCTTATTTTTCAATTTGCTGCCGCAGTAGTT
-1 ATTTTGACCTCATAGTTTCCGGATTTGTCAAATCCCTGCTGCATTATTT
-1 ATTCAAACCTCATTTACATCCTTATTTTTCAATTTGCTGCCGCAGTAGTT
-1 ATTCAAACCTCATTTACATCCTTATTTTTCAATTTGCTGCCGCAGTAGTT
-1 ATTCAAACCTCATTTGCGTCCTTATTTTTCAATTTGCTGCCGCAGTAGTT
1 ATTCAAACCTCATTTACATCCTTATTTTTCAATTTGCTGCCACAGTAGTT
-1 ATAAATATTCTATCTTTCAGAATAAATTAAAGCACCGACAAA

1 ACAAATGAATTTTCAGCAGAATAATTAACTTAATTAACAAA

1 ACAAATGAATTTTCAGCAGAATAATTAACTTAATTAACAAA

-1 ACAAATGAATTTTCAGCAGAATAATTAACTTAATTAACAAA

1 ATAAATGAACTATCTATCAGAATAATTTAACGTATCCACAAA

-1 ACAAATGAATTTTCAGCAGAATAATTAACTTAATTAACAAA

1 ACAAATGAATTTTCAGCAGAATAATTAACTTAATTAACAAA

1 ACAAATGAATTTTCAGCAGAATAATTAACTTAATTAACAAA

1 ACAAATGAATTTTCAGCAGAATAATTAACTTAATTAACAAA

-1 GTCGCCCCGGGCTGAATTGCCGTTTGATGTTCCCGAATTCGACGGC

1 ATTGCACAGTTCCTAATTAGTTCTTTGCTTTTGCCTCTAATTGACAGC

1 ATTGCACAGTTCCTAATTAGTTCTTTGCTTTTGCCTCTAATTGACAGC

1 ATTGCACAGTTCCTAATTAGTTCTTTGCTTTTGCCTCTAATTGACAGC

-1 ATTGCCCAGGGCAAAGTTTTCTTTGATCTTGCCGAATCGACTGC

1 ATTGCACAGTTCCTAATTAGTTCTTTGCTTTTGCCTCTAATTGACAGC

1 ATTGCACAGTTCCTAATTAGTTCTTTGCTTTCGCCACTAATTGACAGC
-1 ATTGCACAGTTCCTAATTAGTTCTTTGCTTTTGCCTCTAATTGACAG

1 ATTGCACAGTTCCTAATTAGTTCTTTGCTTTTGCCTCTAATTGACAGC

1 AATTGAAAATTTAATGAGTGGGCTCTGAACGTTTCTTTTACATTT

-1 ATTTGACATTTCAATAAGTGGAACACAGCATTACAAATCCATCT

-1 ATTTGACATTTCAATAAGTGGAACACAGCATTACAAATCCATCT

1 AATTGACATTTCAATAAGTGGAACACAGCGTTACCAATCTATCT

1 AATTGAAAATTTAATGAGTGGCCCGAGCGTTTCCACCTTATTT

1 AATTGACATTTCAATAAGTGGAACACAGCGTTACCAATCCATTT

-1 AATTGACATTTCAATAAGTGGAACACGGCGTTACCAATCCATTT

1 AATTGACATTTCAATAAGTAGAACACAGCGTTACCGATCCAT

1 ATTTGACATTTCAATAAGTGGAACACAGCATTACAAATCCATCT

1 GAGTTTTAATTATAAGTTATAATACGATTAGGTCATCGATCAAT

1 GATTTTTAGTTAGATTCAAATAGATGTTATTAAGTTTGCATTGATAAAT
-1 GATTTTTAGTTAGATTCAAATAGATGTTATTAAGTTTGCATTGATAAAT
-1 GATTTTTAGTTAGATTCATATTGATGCCATTAGCTTTGCATTGATAAAT
-1 GAATTTTAGTTATGACTCATAATGCGATTTGGCTATCGATCAAT

-1 GATTTTTAGTTAGATTCATATTGATGCCATTAGCTTTGCATTGATAAAT
-1 GATTTTTAGTTAGATTCATATTGATGCCATTAGCTTTGCATTGATAAAT
1 GATTTTTAGTTAGATTCATATTGATGCTATTAGCTTTGCATTGATAAAT
1 GATTTTTAGTTAGATTCAAATAGATGTTATTAAGTTTGCATTGATAAAT
-1 GCTATATTTATGCATTGCTTAATAATTCTTCGATTAGATTG

1 GCTTAATTTATGTGAGCTTTTAAGACTGTGGGATTAGATTT

1 GCTTAATTTATGTGAGCTTTTAAGAATGTGGTATTAGATTT

1 GCTTAATTTATGTGAGCCTTAATGAATGCAGGATTAGATTT

-1 GCTATATTTATGTATTGCTTAATAATTGCTTGATTAGATCG

-1 GCTTAATTTATGTGAGCCTTAATGAATGCAGGATTAGATTT

1 GCTTAATTTATGTGAGCCTTAATGAATGCAGGATTAGATTT

1 GCTTAATTTATGTGAGCCTTAATGAATGCAGGATTAGATTT

1 GCTTAATTTATGTGCGCTTTTAAGAATGTGGGATTAGATTT

1 TTCTGGCGCGATATAATTGCCGCCTATTAATTTTCTTTAAACTGCAAAAA
1 TTTCTCCTGTTTTTCATTTTAATCGGTGTGACTATTCTGCTGTGGCAGGT
-1 TTTCTCCTGTTTTTCATTTTAATCGGTGTGACTATTCTGCTGTGGCAGGT
-1 TTTCTCCTGTTTTTCATTTTAATCGCCGGGACTATTCTGCTGTGGCAGGT
-1 TTTCTGCAGTTTTGGAAAATTTAATAGGCGACGATTATGCCGCGCCAGAT
-1 TTTCTCCTGTTTTTCATTTTAATCGCCGCGACCATTCTGCTGTGGCAGGT
-1 TTTCTCCTGTTTTTCATTTTAATCGCCGCGACCATTCTGCTGTGGCAGGT
1 TTTCTCCTGTTTTTCATTTTAATCGCTGTGACCATTCTGCTGTGGCAGGT
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1590694
2498538
81328711
965002
35638959
124842609
12770
228934
11858385
18106367
23310504
138640978
2431465
34957754
8246991
103728
5027323
9877679
18029164
23649370

18310869
349714
18663433
1244012
771314
1236099
14178406
7499832
41253458
140024810
374377
29321354
77397364
1337811
2932343
9344952
393544
15338573
23325081
147194
17590845
94138048
343551
6150523
11281404
15738390
45981906
77067418
461537
22568388
176259861
413262
3507349
9873832
24507912
2108451
74135202
1367004
45494150
148513588
265838
5572299
16798829
8396026
4339848
91358109
255144
34974206
8261514
107607
3267526
9881054
18032070
23643878
116335119
5202
7552764
35117160
1616247
344579
9331671
6750191
50336305
115826747
4761738
4582463
74619346
139062
2586305
4252231
1590737
2498577
81328753
965046
35638999
124842649
12810
228976
11858425
18106407
23310544
138641018
2431503
34957793
8247032
103769
5027365
9877720
18029205
23649411

1 TTTCTCCTGTTTTTCATTTTAATCGGTGTGACTATTCTGCTGTGGCGGGT
1 GCCAAGGCATAGGTTGATATTGATATTGTGGAGTATAATAGTT
-1 GAAAGGCTGGGGTGTCAAATTGAAATTGGAGAATAATAGCG
1 GAAAGGCTGGGGTGTCAAATTGAAATTGGAGAATAATAGCG

1 GAAAAGGCCTGGGTGTCAAATTGAAATAGGAAAATAATAGCC
-1 GCAAAGGCATAAGTTGATATTGATATCGGTTGATATAATGGCC
1 GAAAAGGCCTGGGTGTCAAATTGAAATAGGAAAATAATAGCC
-1 GAAAAGGCCTGGGTGTCAAATTGAAATAGGAAAATAATAGCC
-1 AAAGGCTGGGGTGTCAAATTGAAATACGAAAATAATAGCC

1 GAAAGGCTGGGGTGTCAAATTGAAATTGGAGAATAATAGCG
-1 TTGATTAAAGAATTGATTGACGGCTTCAGCAGATAAATGGCT

1 GTAATTATAATTTGATAAATCATCAGCAGAAAATTAACT

1 GTAATTATAATTTGATAAATCATCAGCAGAAAATTAACT

1 GTAATTATAATTTGATAAATCATCAGCAGAAAATTAACT

-1 GTGATTAAAAGTTTGATTGACATACTCAACAGATAAATAGCT
-1 GTAATTATAATTTGATAAATCATCAGCAGAAAATTAACT

-1 GTAATTATAATTTGATAAATCATCAGCAGAAAATTAACT

1 GTAATTATAATTTGATAAATCATCAGCAGAAAATTAACT

1 GTAATTATAATTTGATAAATCATCAGCAGAAAATTAACT

-1 CCAGAGCAGGATTTGATTGAACGGGGTCGATTTATGTTGTAAGTA
1 CCAAAGCCTCACTTTAATTGAACCTGAAGCATATGTTGCAAGTA
-1 CCAAAGCCTCACTTTAATTGAACCTGAAGCATATGTTGGAAGTA
1 CCAAGGCCTCATTTTAATTGAACTTGAAGCATATGTTGCAAGTA
-1 CCAGGACAAGATTTTGATTGAACTAGGTCGAATTGTGTTGTAGGTA
-1 CCAAGGCTTCATTTTAATTGAACTTGAAGCATATGTTGCAAGTA
-1 CCAAGGCCTCATTTTAATTGAACTTGAAGCATATGTTGCAAGTA
1 CCAAGGCCTCATTTTAATTGAACCTGAAGCACATGTTGCAAGTA
1 CCAAAGCCTCACTTTAATTGAACCTGAAGCATATGTTGCAAGTA
-1 TTTGTGTTGTCATAATTTACTTGTTTTGGTTGTAGTCTGT

1 CTTATGCAGTAATAATTAACTTCCATTACATTACTTTGTGT

1 CTTATGCAGTAATAATTAACTTCCATTACATTACTTTGTGT

-1 CTTATGCAGTAATAATTAACTTCCATTACATTACTTTGTGT

-1 CTTGTGTTGTCATAATTTACTTTGTTTAGTTTGTTTGTGT

-1 CTTATGCAGTAATAATTAACTTCCATTACATTACTTTGTGT

1 CTTGTGCAGTAATAATTAACTTCCATTACATCACTTTGTGT

-1 CTTATGCAGTAATAATTAACTTCCATTACATTACTTTGTGT

1 CTTATGCAGTAATAATTAACTTCCATTACATTACTTTGTGT

1 AGCAACACCACATTCAAGAAATCTTTGCGACTTAAGTGA

-1 AGCAAAATCTCATTAAAGTGCAATTTACAGAGCTCTGCTGA

-1 AGCAAAATCTCATTAAAGTGCAATTTACAGAGCTCTGCTGA

1 AGCAAAATCTCATTAAAGTGCAATTTACAGAGCTGCGCTGA

1 AGCAACGACGCATTCAAGCAGAATCTACAGAACTCCTGTGA

1 AGCAAAATCTCATTAAAGTGCAATTTACAGAGCTGCACTGA

1 AGCAAAATCTCATTAAAGTGCAATTTACAGAGCAGCACTGA

1 AGCAAAATCTCATTAAACTGCAATTTACGGAGCTGTGCTGA

1 AGCAAAATCTCATTAAAGTGCAATTTACAGAGCTCTGCTGA

1 TAATTATTTTGATTGAGGCTTCAAAACTTATCACGTTTTCACA

1 CAATTAGTTTAATTATCAAAACAGCTAATTAAAATTGCACA

1 CAATTAGTTTAATTATCAAAACAGCTAATTAAAATTGCACA

1 CAATTAGTTTAATTATCAAAACAGCTAATTAAAATTGCACA

-1 CAATTATTTTGATTGAAGTTCAACAACGAATCACGATTTCACA
1 CAATTAGTTTAATTATCAAAACAGCTAATTAAAATTGCACA

1 CAATTAGTTTAATTATCAAAACAGCTAATTAAAATTGCACA

-1 CAATTAGTTTAATTATCAAAACAGCTAATTAAAATTGCACA

1 CAATTAGTTTAATTATCAAAACAGCTAATTAAAATTGCACA

-1 TTAATGACGCATAATGGAAGGTTAGTTATTTAGCAATC

1 TTAATTGTGCATTAGCAAAAATCATTTACTTTTAACAGTC

1 TTAATTGTGCATTAGCAAAAATCATTTACTTTTAACAGTC

-1 TTAATTGTGCATTAGCAAAAATGATTTACTTTTAACAGTC

1 TTGATGACGCATAATGAAAATTAATTCAACTTCTAACAATC

1 TTAATTGTGCATTAGCAAAAGTGATTTACTTTTAACAGTC

-1 TTAATTGTGCATTAGCAAAAATGATTTACTTTTAACAGTC

-1 TTAATTGTGCATTAGCAAAAATGATTTACTTTTAAAAGTC

1 TTAATTGTGCATTAGCAAAAATCATTTACTTTTAACAGTC

1 TTGTTCATGAATTCGAAATGAGCTCTGAATATTTTATAAAACATTA
1 ATGTTAATGAAGTGTAAATGATCTAATTATTTTTGAAAGAATA
-1 ATGTTAATGAAGTGTAAATGATCTAATTATTTTTGAAAGAATA
-1 TCGTTAATGAGGTGTAAATGATCTCATTATTTTTTTGAAAGAGTA
1 TTGTTCATGAATTCGAAATGAGCTCTGAATATTTTATAAAACATTA
-1 TCGTTAATGAGGTGTAAATGATCTCATTATTTTTTGAAAGAGTA
-1 TTGTTAATGAGGTGTAAATGATCTCATTATTTTTTGAAAGAGTA
1 GTTAATGAGGTGTAAATGATCTCATTATTTTTTGAAAGAG

1 ATGTTAATGAAGTGTAAATGATCTAATTATTTTTGAAAGAACA
1 AACATAATTCTTGTCAGTTTATTGTCAAAAGACAGTCTGTTATCG
1 AAAATTTATCGGTCTTTGATTCTCAATTATACGTGTTTATG

1 AAAATTTATCGGTCTTTGATTCTCAATTATACGTGTTTATG

1 AAAATTTATCGGTCTTTGATTCTCAATTATACGTGTTTATG

-1 AAAATTAATCGTGTCGTTTATTCTTACGAGACACTTGTTTTTG
-1 AAAATTTATCGGTCTTTGATTCTCAATTATACGTGTTTATG

1 AAAATTTATCGGTCTTTGATTCTCAATTATATGTGTTTATG

1 AAAATTTATCGGTCTTTGATTCTCAATTATAGGTGTTTATG

1 AAAATTTATCGGTCTTTGATTCTCAATTATACGTGTTTATG

1 TTGCGCCATTTATTAATTATTCACGGCCATAAAAAGAAT

1 TTCCCCCCTTTGAATCAATTATTCAATACACAAACATAAT

1 TTCCCCCCCCTTTGAATCAATTATTCAATACACAAACATAAT

1 TTCCCCCCTCTTTGAATCAATTATTCAATACACAAACATAAT

-1 TTTCTTCCTATGCACATCAATTATTTACGGCCATAAAAATAAT

1 TTCCCCCCTCTTTGAATCAATTATTCAATACACAAACATAAT

1 TTCCCCCCTCTTTGAATCAATTATTCAATACACAAACATAAT

-1 TTCCCCCCTCTTTGAATCAATTATTCAATACACAAACATAAT
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422323
123753161
36045590
638285
3459594
35751767
1481133
42643807
37945206
1629510
60906088
91079158
1184743
47943
2550902
5609607
48829858
106994360
822869
13452294
39232349
235744
511359
9768230
19199713
9569199
18439340
407659
46790585
31241134
1667399
4493614
6132226
5817555
30905770
55529761
609591
21299393
174750093
537775
2662432
10015821
24314955
45874
73018245
4761705
26579682
114280545
1606286
2586272
99673
8931226
454298
55458999
646435
28665120
70937103
451880
2255332
9426761
2762024
24998943
98214032
3605347
28664719
70936702
452284
90383
9426336
2762427
24999335
98213631
1629371
61084637
127181516
637591
47789
13457921
18840121
33470394
34521101
1643329
48058721
147793774
1505535
491287
6738510
22407732
35364469

422362
123753201
36045630
638325
3459633
35751807
1481173
42643846
37945246
1629551
60906126
91079196
1184781
47984
2550940
5609645
48829896
106994398
822912
13452332
39232387
235782
511401
9768268
19199751
9569237
18439378
407705
46790631
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5817601
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10015862
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73018286
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2255372
9426802
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3605404
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452340
90440
9426392
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24999391
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1629418
61084686
127181565
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47836
13457970
18840170
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34521150
1643368
48058761
147793814
1505575
491326
6738550
22407772
35364509

1 TTCCCCCCCTTTGAATCAATTATTCAATACACAAACATAAT

-1 GCTGCTAAATTAGTGGCGAAGCTTGGTTTTTATTTATGTT

1 ACTAACAATTTGGTAATGAAATATTGATTTTTAGTTAGATT

-1 ACTAACAATTTGGTAATGAAATATTGATTTTTAGTTAGATT

1 GCTAACAATTTGGTAATGAAATATTGATTTTTAGTTAGATT

-1 GCCGTCGAATTAGTAGCGAAATTTTACTTTTATTTATGTT

1 GCTAACAATTTGGTAATGAAATATTGATTTTTAGTTAGATT

-1 TCTAACAATTTGGTAATGAAATATTGATTTTTAGTTAGATT

1 CTAACAATTTGGTAATGAAATATTGATTTTTAGTTAGATT

1 ACTAACAATTTGGTAATGAAATATTGATTTTTAGTTAGATT

-1 TCAGAGATGGGCTTATTTATGAAGTTTAAATGAGCCAATATA

-1 TCGTTGATGGAGTTGATTAAGTTTAAATGAAGCAGACAC

1 TCATTGATGGAGTTGATTAAGTTTAAATGAAGCAGACAC

1 TCATTGATGGAGTTGATTAAGTTTAAATGAAGCAGACAC

-1 TCACAGATGGGATTATTTATGAATTTTAAACGAGCCAATCAC

-1 TCATTGACGGAGTTGATTAAGTTTAAATGAAGCAGACGC

1 TCATTGATGGAGTTGATTAAGTTTAAATGAAGCAGACAG

-1 TCATTGATGGAGTTGATGAAGTTTAAATGAAGCAGACAC

1 TCATTGATGGAGTTGATTAAGTTTAAATGAAGCAGACAC

-1 ATCAATAATGCAATGCAAATTTAAGCGGACACAGTTTAAAGTAA

1 ACTAACATTACAACTCATGCAGAACACAGATAAATGTAA

-1 ACTAACATTACAACTCATGCAGAACACAGATAAATGTAA

-1 ATTAACATTACAATTCAAGCAGAACACAGATAAATGTAA

-1 ATTAATAATGCAAGTCAAATTTGAGGACACAGTTTAAAAGTAA

-1 ATTAACATTACAACTCATGCAGAACACAGATAAATGTAA

-1 ATTAACATTACAACTCATGCAGAACTCAGATAAATGTAA

1 ATTAGCATTACGAGTCATGCAGAACCCAGATAAATGTAA

1 ACTAACATTACAACTCATGCAGAACACAGATAAATGTAA

1 ATTAGCGTGCGTATCAAGCCCGGCAATTACCGTCTCACCGCACAACC

1 ATTTGCATGCATATTCATCAGGCTATTGAAGTCTTTCCAGCCCAGCT

1 ATTTGCATGCATATTCATCAGGCTATTGAAGTCTTTCCAGCCCAGCT

1 ATTTGCATGCATATTCATCAGCCTATTAATGTCTGCTCCGCGCTGCT

1 ATTAGCGTGCGTATCAAGGCCGGCAATTAACGTCTCACCGCACGGCT

1 ATTCACATGCATATTCATCAGCCTATTAATGTCTGCTCCGCGCTGCT

-1 ATTCACATGCATATTCATCAGCCTATTAATGTCTGCTCCGTGCTGCT

1 ATTTGCATGCATATTCATCAAGCTATTGAAGTCTCTCC

1 ATTTGCATGCATATTCATCAGGCTATTGAAGTCTTTCCAGCCCAGCT

-1 TAATTTCGCGATTTAAACGAATCATCCCATCAAGCCCTTT

1 TCATTTCACAGTTTGGAACTAGATCTCCATAGCAACTTCCCT

1 TCATTTCACAGTTTGGAACTAGATCTCCATAGCAACTTCCCT

-1 TCATTTCACAGTTTGGAGCGAGATCTCCATAGCAACTCCTCT

-1 TAATTTCGCAATTTAAGCGACATCATTCTATATCAAGGCCTTT

-1 TCATTTCGCAGTTTGGAGCGAGATCTCCATAGCAACTCCTCT

1 TCATTTCCCCGTTTGGAACGAGATCTCCATAGCAACTCCCTTT

-1 TCGTTTCGCCGTTTGGAACGAGATCTCCATAGCAACTCTTCT

1 TCATTTCACAGTTTGGAACAAGATCTCCATAGCAACTTCCCT

1 TCGAAATGAGCTCTGAATATTTTATAAAACATTAGCTCGATAAAATATT

1 TCTAAAGAAGGTCGGTATCATTTCATATAGCCCTGGCAGAGCAGATCATT

1 TCTAAAGAAGGTCGGTATCATTTCATATAGCCCTGGCAGAGCAGATCATT

-1 TCTAAAAGAGGTCAGGATCATTTCATATAGCCCTGGCTGAGCAGATCATT

1 TCGAAATGAGCTCTGAATATTTTATAAAACATTAGCTCGATAAAATATT

-1 TCTGAAAGAGGTCAGGATCATTTCATATAGCCCTGGCTGAGCAGATCATT

-1 TCTGAAAGAGGTTAGGATCATTTCATATAGCCTTGGCTGAGCAGATCATT

1 TCTAAAAGAGGTCAGGATCATTTCATATAGCCCTGGCTGAGCAGATCATT

1 TCTGAAGAAGGTCGGTATCATTTCATATAGCCCCGGCAGAGCAGATCATT

-1 GAACGGTGTGGTAAGTCGAAATGTAAGCAATATTAA

1 AAGTGTGACACAAGACAAATAGAAATAATTAGTTCTCCAAA

1 AAGTGTGACACAAGACAAATAGAAATAATTAGTTCTCCAAA

-1 GAAGTGTGACAAAAGACAAATAGAAATAATTAGTTCTCTAAA

1 GAACGGTGATATAAGCCCAAATACAAGCAATGTTGTCTCAA

1 GAAGTGTGACAAAAGACAAATAGAAATAATTAGTTCTCCAAA

-1 GAAGTGTGACAAAAGACAAATAGAAATAATTAGTTCTCTAAA

-1 AGTGTGACAAAAGACAAATAGAAATAATTAGTTCTCTGAA

1 AAGTGTGACACAAGACAAATAGAAATAATTAGTTCTCCAAA

1 TTCGAAAGGGCGAACGAAAACACCGGGAAATGATCTCAATACGCCAAATGCAAATATT
1 CCTTTGAAAGATTAATTAATACATGCAAATTATGCAAATTAGACCCATGCAAATATT
1 CCTTTGAAAGATTAATTAATACATGCAAATTATGCAAATTAGACCCATGCAAATATT
-1 CCTTTGAAAGATTAATTAATACATGTAAATTATGCAAATTATGCCCATGCAAATATT
-1 CGTTAGAAAGGTTAAGGAAATACGAGTAAATGATCCTAATACGCCAAATGCAAATATT
1 CCTTTGAAAGATTAATTAATACATGTAAATTATGCAAATCATGCCCATGCAAATATT
-1 CCTTTGAAAGATTAATTAATACATGTAAATTATGCAAATTATGCCCATGCAAATATT
-1 CCTTTGAAAGATTAATTAATACATGTAAATTATGCAAATTATGCCCATGCAAATATT
1 CCTTTGAAAGATTAATTAATACATGCAAATTATGCAAATTAGACCCATGCAAATATT
1 AACACAACACCTGGCAGAAAACAGAATGACCTGACTCTAAATTATGGC

1 AACAGAATCCCTTGGAGAAAACACACAGGGAAATTGCTGTAAATCCACTT

-1 AACAGAATCCCTTGGAGAAAACACACAGGGAAATTGCTGTAAATCCACTT

-1 AACCCAATCCCTTGGAGAAAACACATAAGGAAATCGCTGTAAATTCCCTT

1 AACACAACACCTGGCAGAAAACAAATTGACCTGGCCTTAAATTGCCTA

-1 AACCCAATCCCTCGGAGAAAACACATAAGGAAATCGCTGTAAATTCACTT

-1 AACCCAATCCCTTGGAGAAAACACATAAGGAAATCACTGTAAATTCACTT

-1 AACCCAATCCCTCGGAGAAAACACATAAGGAAATCGCTGTAAATTCACTT

1 AACAGAATCCCTTGGAGAAAACACACAGGGAAATTGCTGTAAACCCACTT

-1 TGATTGGCCTTAATTGCAGCGCTAAGTGATCTGAGTTTGT

-1 TTATTTGCCTTAAGGACTTTATGTAAATGATTCTGTTCTGT

-1 TTATTTGCCTTAAGGACTTTATGTAAATGATTCTGTTCTGT

-1 TTATTTGCCTTAAGGACTTTATGTAAATGATTCTGTTCTGT

1 TCATTTGCCGTAATTGCTTCACTAAGTGATTTCAGTTTGT

1 TTATTTGCCTTAAGGACTTTATGTAAATGATTCTGTTCTGT

-1 TTATTTGCCTTAAGGACTTTATGTAAATGATTCTGTTCTGT

-1 TTATTTGCCTTAAGGACTTTATGTAAATGATTCTGTTCTGT
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7 18711913

7 122040822
reftig_35 883430
2 88017269

1 10848058
scaffold_20 741598
3q 1319835

7 9860235

groupXIl 9355396
23 25422769

4 148118635
reftig_37 112686

1 124059547

19 35707025
scaffold_2 297434
10p 958624
groupXIX 17633795
6 25863473

7 42808530

7 38288599
reftig_37 1576437
36 22338599

2 175943973
scaffold_100 450662
10g 3285717
groupXVl 9912717
21 24461033

9 2264198

2 73909066

reftig_1 386998
28 16355659

10 102404315
scaffold_86 623784
3q 2192931
groupV! 9677517
15 21084005

13 29145920

19 44744799
reftig_17 779609
22 48663244

13 94416959
scaffold_103 117034
2q 123920
groupXVl 9268760
21 25474788

14 2403023

14 118835187
reftig_17 593499
28 41543171

10 131584264
scaffold_76 482377
2q 2261085
groupVl 11277868

5 18875866
2 39082201
7 144444764
reftig_19 4551112
24 4030301

20 22491054
scaffold_23 397587
2q 5714214

22 16034554
groupXV 3763397
17 43835200

2 147849293

reftig_3 715089
20 23876697

3 71237164
scaffold_150 614682
49 3836759
groupXVIl 13952214
5 4978907

6 30476483

6 99018084

reftig 2 2660465
20 23753056

3 71373655
scaffold_150 646361
7q 2134068
groupXVIl 13919943
5 4935622

6 30557451

o

80946049
2823430
41305165
15279073
7218678
817120
9696037
17771489
18711946
122040861
883470
88017311
10848100
741639
1319875
9860276
9355437
25422809
148118677
112730
124059592
35707070
297479
958666
17633840
25863518
42808575
38288644
1576478
22338637
175944011
450700
3285756
9912755
24461071
2264231
73909104
387037
16355696
102404352
623821
2192970
9677554
21084042
29145956
44744836
779657
48663288
94417003
117078
123968
9268804
25474832
2403067
118835231
593541
41543217
131584310
482423
2261127
11277914
18875912
39082247
144444810
4551157
4030347
22491100
397633
5714259
16034600
3763443
43835245
147849339
715130
23876737
71237204
614722
3836800
13952254
4978947
30476523
99018124
2660505
23753098
71373697
646403
2134108
13919985
4935664
30557493

1 TTATTTGCCTTAAGGACTTTATGTAAATGATTCTGTTCTGT

-1 TTTATATTTTCAAAACAGAGGGATTTTCAATTAATA

1 TTACAAACCTTTTCAACTTTAATTTGACTTTCAAATATTA

1 TTACAAACCTTTTCAACTTTAATTTGACTTTCAAATATTA

-1 TTACTGGCCTTTTCAACTTAAATTTGACTTTCAAATATTA

1 TTGTTAGACTTTCCAAAACAAATTGGATTTTCAATTAATA

-1 TTACAGGCCTTTTCAACCTAAATTTGACTTTCAAATATTA

-1 TTACAGTCCTTTTCAACCTAAATTTGACTTTCAAATATTA

-1 GCCCTTTCAACTTTAATTTGACTTTCAAATATTA

1 TTACAAACCTTTTCAACTTTAATTTGACTTTCAAATATTA

-1 TAGCGCTCGACGAATCCTGCAACATGATTATTGTTCCACGA

1 TATTGCTCTCAGGGCCTTGAAATATTACTTTAATGTTCCATGT

-1 TATTGCTCTCAGGGCCTTGAAATATTACATTAATGTTCCATGT

1 TATTGCTCTCAGGCCCTGAAATATTACATTAATGTTCCATGT

1 TACCGCTCTCCGAATCCTGCAACATGATTATTGTTCCACGA

-1 TATTGCTCTCAGGCCTTGAAATATTACATTTATGTTCCATGT

-1 TATTGCTCTCAGGCCTTGAAATATTACATTAATGTTCCATGT

1 ATTGCTCTCAGGCCTTGAAATATTACATTAATGTTCCATGT

1 TATTGCTCTCAGGGCCTTGAAATATTACATTAATGTTCCATGT

-1 ACCAATATTGTTTTATTTCATAATCCCAATCCCGCTTTTATGGCG

1 ACAAATATTGACAGTTTATTGCACAACACATTCCTGACATTTGAAG
-1 ACAAATATTGACAGTTTATTGCAAAACACATTCCTGACATTTGAAG
1 ACAAATATTGGCAGTTTATTGCCCAACACTCTCCTGGCATTTGAAG
-1 ACTAATATTGTTTTATTGCTTAATCCATTACCGCCCTTTCAAG

-1 ACAAATATTGGCAGTTTATTGCCCAACACTCTCCTGGCATTTGAAG
-1 ACAAATATTGGCAGTTTATTGCCCAACACTCTCCTGGCATTTGAAG
1 ACAAATATTGACAGTTTATTGCACAACACATTTATGACATTTGAAG
1 ACAAATATTGACAGTTTATTGCACAACACATTCCTGACATTTGAAG
-1 CTGTAGATCAAACCCAAAAGCAAGCTATCCTTTCCTTTTGAA

1 CTGTAGGTTAGGATCAGAGCATGCTTAATTTGTTTTGTA

1 CTGTAGGTTAGGATCAGAGCATGCTTAATTTGTTTTGTA

-1 CTATAGGTTAAGATCAGAGCATGCTTAATTTGTTTTGTA

-1 CTGTAGATCAAACCCAAAGCAAGCTATCCTTTCTTTTGAA

-1 CTATAGGTTAAGATCAGAGCATGCTTAATTTGTTTAGTA

1 CTATAGGTTAAGATCAGAGCATGCTTAATTTGTTTTGTA

-1 GGTTAAGATCAGAGCGTGTTTAATTTGTATTGTA

1 CTGTAGGTTAGGATCAAAACATGCTTAATTTATTTTGTA

1 CGATTTACATATCTGAGTGGTGCTTATCCCGTATTAAGAC

1 AGAATTACATCTTATGTCATCATTATGTTTATTAAGCG

1 AGAATTACATCTTATGTCATCATTATGTTTATTAAGCG

-1 GGAATTACATCTTATGTCATCATTATGTTTATTAAGCG

1 GGATTTATATATCTATCTCATGCTTATACCTTATTAAGTA

1 GGAATTACATCTTATGTCATCATTATGTTTATTAAGCG

-1 GGAATTACATCTTATGTCATCATTATGTTTATTAAGCG

1 GAATTACATCTTATGTCATCATTATGTTTATTAAGCG

1 AGAATTACATCTTATGTCATCATTATGTTTATTAAGCG

1 GTTGAGCAGAACCAAATAAATCGAGATTACTAAACGAGCGTAACCTTAT
1 GATAAACAGAGTGGAAAATTAAGATTAAAAATATGGTAATTTCAT
1 GATAAACAGAGTGGAAAATTAAGATTAAAAATATGGTAATTTCAT
-1 GATAAACAGAGTGGAAAATTAAGATTAAAAATATGGTAATTTCAT
1 GCTAAGCAGAACTAAATAAACTGAGATTACCAAACGAGCGTAACTTCAT
1 GATAAACAGAGTGGAAAATTAAGATTAAAAATATGGTAATTTCAT
-1 GATAAACAGAGTGGAAAATTAAGATTAAAAATATGGTAATTTCAT
-1 GATAAACAGAGTGGAAAATTAAGATTAAAAATATGGTAATTTCAT
1 GATAAACAGAGTGGAAAATTAAGATTAAAAATATGGTAATTTCAT
-1 AGCAGCAAATAATAACAGCTCGCGGCCTTCTTCGACGGATTAC

1 AGCATCAAGCTAATTAACAGTTATTATGGCATTTTTGAAAGTATGAC
1 AGCATCAAGCTAATTAACAGTTATTATGGCATTTTTGAAAGTATGAC
1 AGCATCAAGCTAATTAACAGTTATTATGGCATTTTTGAAAGTATGAC
-1 AGCAGCAAACAATAACAGCTTGCGGCCTTTTTCGACGGATTAC

-1 AGCATCAAGCTAATTAACAGTTATTATGGCATTTTTGAAAGTATGAC
1 AGCATCAAGCTAATTAACAGTTATTATGGCATTTTTGAAAGTATGAC
1 AGCATCAAGCTAATTAACAGTTATTATGGCATTTTTGAAAGTATGAC
1 AGCATCAAGCTAATTAACAGTTATTATGGCATTTTTGAAAGTATGAC
1 CCAGAGTGGTAATTTACGATTTAAGCTGTCGGAGATAGGCGGTTGT
-1 CTAGCATTTTTATTTCGGCTCCAAGCTGTCAAAGACCTGGAGAGTTT
1 CTAGCATTTTTATTTCGGCTCCAAGCTGTCAAAGATCTGGAGAGTTT
1 CTAGCATTTTTATTTCAGCTCCAAGCTGTCAAAGGATTGGAGAGTTT
1 CCAGAGTAGTAATTTCAGATTTAAGCTGTCGACGATTGGCGGTTTT
-1 CTAGCATTTTTATTTCAGCTCCAAGCTGTCAAAGGATTGGAGAGTTT
-1 CTAGCATTTTTATTTCAGCTCCAAGCTGTCAAAGGATTGGAGAGTTT
1 CTAGCATTTTGATTTGGGCTCCAAGCTGTCAGAGGATTGGAGAGTT
1 CTAGCATTTTTATTTCGGCTCCAAGCTGTCAAAGACCTGGAGAGTTG
-1 TTACCGGAGGCAGTGTAGCATTCGTAGACAGATGATATGATA

-1 TTACCTGGGGCTGCAATCCAATTTGAAGTGATGACAAGAAA

1 TTACCTGGGGCTGCAATCCAATTTGAAGTGATGACAAGAAA

1 TTACCTGGGGCTGCAATCCAATTTGAAGTGATGACAAGAAA

1 TTACCGGAGGCAGTGTAGAATTTGTAGACAGATGAGAAGAGA

-1 TTACCTGGGGCTGCAATCCAATTTGAAGTGATGACAAGAAA

-1 TTACCTGGGGCTGCAATCCAATTTGAAGTGATGACAAGAAA

1 TTACCTGGGGCTGCAATCCAATTTGAAGTGATGACAAGAAA

1 TTACCTGGGGCTGCAATCCAATTTGAAGTGATGACAAGAAA

1 ATTATTCAACGCCAAAAACACTCCATGTATTATTCATGCAC

-1 ATTGGTTAAAGTTTAAAACAAATACCCAATTTTGTTAATGAAC

1 ATTGGTTAAAGTTTAAAACAAATACCCAATTTTGTTAATGAAC

1 ATTGGTTAAAGTTTAAAACAAATACCCAATTTTGTTAATGAAC

1 ATTATTTAAAGTCAAAAACAGTCCATACATTATTAATGACC

-1 ATTGGTTAAAGTTGAAAACAAATACGCAATTTTGTTAATGAAC

-1 ATTGGTTAAAGTTGAAAACAAATACCTAATTTTGTTAATGAAC

1 ATTGGTTAAAGTTTAAAACAAATACCCAATTTTCGCTAATGAA

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Oryzias latipes
Gasterosteus aculeatus
Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Oryzias latipes
Gasterosteus aculeatus
Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio



1353461 chromosome
1350669 reftig
1350669 chromosome
1350669 chromosome
1350669 scaffold
1350669 chromosome
1350669 group
1350669 chromosome
1350669 toplevel
1350669 chromosome
1350760 reftig
1350760 chromosome
1350760 chromosome
1350760 scaffold
1350760 chromosome
1350760 group
1350760 chromosome
1350760 toplevel
1350760 chromosome
1351589 reftig
1351589 chromosome
1351589 chromosome
1351589 scaffold
1351589 chromosome
1351589 group
1351589 chromosome
1351589 toplevel
1351589 chromosome
1354247 reftig
1354247 chromosome
1354247 chromosome
1354247 scaffold
1354247 chromosome
1354247 group
1354247 chromosome
1354247 toplevel
1354247 chromosome
1354048 reftig
1354048 chromosome
1354048 chromosome
1354048 scaffold
1354048 chromosome
1354048 chromosome
1354048 group
1354048 toplevel
1354048 chromosome
1353620 reftig
1353620 chromosome
1353620 chromosome
1353620 scaffold
1353620 chromosome
1353620 group
1353620 chromosome
1353620 toplevel
1353620 chromosome
1351471 reftig
1351471 chromosome
1351471 chromosome
1351471 scaffold
1351471 chromosome
1351471 group
1351471 chromosome
1351471 toplevel
1351471 chromosome
1354230 reftig
1354230 chromosome
1354230 chromosome
1354230 scaffold
1354230 chromosome
1354230 chromosome
1354230 group
1354230 toplevel
1354230 chromosome
1352852 reftig
1352852 chromosome
1352852 chromosome
1352852 scaffold
1352852 chromosome
1352852 chromosome
1352852 group
1352852 toplevel
1352852 chromosome
1350630 reftig
1350630 chromosome
1350630 chromosome
1350630 scaffold
1350630 chromosome
1350630 chromosome
1350630 group
1350630 toplevel

6

reftig_19
28

10
scaffold_53
2q

groupVl

15

13

19

reftig_7

9

9
scaffold_18
8q
groupXIll

9

8

2

reftig_1

35

6
scaffold_162
3p
groupXXI|
20
Zv7_NA1854
13
reftig_37

9

17
scaffold_80
10q
grouplll

17

24

11
reftig_11
27

12
scaffold_273
3q

23

grouplV

4

6

reftig_91

8
10
scaffold_24
5q

groupVl

15

13

14
reftig_54
18

7
scaffold_223
12p
groupXXl|
20

24

13
reftig_44

8

14
scaffold_193
10q

22

groupXV

17

12

reftig_0

36

2
scaffold_100
10q

21
groupXVl

9

2
reftig_251
22

13
scaffold_31
2q

21
groupXVl

9

N

99151773
4768711
31749194
120108127
1207200
2592769
2777620
29591064
12377980
60318892
2698983
60686130
127623969
735412
5309519
13550424
18953891
32406200
34166373
2385742
12755250
10041536
406079
1211665
4163046
10922008
9969
40376291
1576368
26232110
34972875
807863
3285648
13097907
30337117
30905815
98145157
1364624
26837614
23608796
146881
990067
435056
21316714
17745693
143811414
136591
4314319
50274953
782186
6140054
8143290
23044696
30381126
33411708
2554557
13326135
39360000
244943
1020141
9778753
19212591
9476670
18310798
127188
52260396
75807835
463775
3931400
13067303
4632056
48254278
87672243
1543006
19511866
172664863
686189
2073875
24081705
10184891
3016860
71374184
78343
28450408
70692018
459313
4248493
9415011
2768044
25016473

99151815
4768752
31749237
120108170
1207242
2592808
2777662
29591106
12378022
60318935
2699038
60686184
127624023
735466
5309573
13550478
18953945
32406253
34166427
2385788
12755298
10041584
406127
1211711
4163094
10922056
10017
40376339
1576415
26232155
34972920
807910
3285695
13097954
30337164
30905856
98145202
1364667
26837658
23608840
146927
990110
435102
21316760
17745738
143811458
136632
4314358
50274992
782225
6140095
8143329
23044735
30381165
33411747
2554602
13326178
39360043
244986
1020185
9778796
19212634
9476713
18310841
127227
52260438
75807877
463817
3931439
13067345
4632098
48254320
87672285
1543048
19511904
172664901
686227
2073914
24081744
10184929
3016895
71374222
78384
28450449
70692059
459354
4248534
9415052
2768085
25016514

1 ATTGGTTAAAGTTTAAAACAAATACCCAATTTTGTTAATGAAC

1 ATTTCTGATGCCGCTTCATTCATTAAATATTATAATTTTTAC

1 ATTTATGAAGCTAATTCATTTATTAATATATATTTAACTCTGAC

1 ATTTATGAAGCTAATTCATTTATTAATATATATTTAACTCTGAC

1 ATTTATGAAGCTAATTCATTTATTAAACCATATTTACTCTGAC

1 ATTTCTGATGCCGTTTCATTCATTAAATATTTAATTTTAC

1 ATTTATGAAGCTAATTCATTTATTAAACCTTATTTACTCTGAC

-1 ATTTATGAAGCTAATTCATTTATTAAAGCATATTTACTTTGAC

1 ATTTATGGAGTTAATTCATTTATTAAACCATATTTACGCAGAC

1 ATTTATGAAGCTAATTCATTTATTAATATATATTTAACTCTGAC

1 TCATTTAAAGATCATTCCCCACACTCTTTTGTTTGCCCATTCCTTAAATAAAAAAG
1 CCATTTACATATCATTAATTAAAAGCCTTCCTTTCTCATCCTTAAAATCATAATG
-1 CCATTTACATATCATTAATTAAAAGCCTTCCTCTCTCATCCTTAAAATCATAATG
-1 GCATTTACATATCATTAATTAAAAGCTTTCCTCTCTCATCCTTAAAATTATAATG
1 GCCTTTAAAGATCATGCCCCGCACGCTTTTGTTTGCCATTCTTTAAATAAGAATG
-1 CCATTTACATATCATTAATTAAAAGCTTTCCTCTCTCATCCTTAAAATCATAATG
-1 CCATTTACATATCATTAATTAAAAGCTTTCCTCTCTCATCCTTAAAATCATAATG
-1 CATTTACATATCATTAATTAAAAGCTTTCCCCTCTCATCCTTAAAATCATAATG
1 CCATTTACATATCATTAATTAAAAGCCTTCCTCTCTCATCCTTAAAATCATAATG
-1 AAACGCTTAATTGAAGCACTTCGACGAATTACGAATAATAATTCACG

1 AAATTGTTAAATGAATAAATTAGCTAAAGAATGAAGATCATCATTTATG

1 AAATTGTTAAATGAATAAATTAGCTAAAGAATGAAGATCATCATTTATG

-1 AAATTGTTAAATGAATAAATTAGCTGCAGAATGAAGATCATCATTTATG

-1 AAACGGTTAATTGAAGCACTTCGCAGAATTACGAATAATAATTCATG

1 AAATTGTTAAATGAATAAATTAGCTGCAGAATGAAGATCATCATTTATG

1 AAATTGTTAAATGAATAAATTAGCTGCAGAATGAAGATCATCATTTATG

-1 AAATTGTTAAATGAATAAATTAGCTGCAGAATGAAGATCATCATTTCTG

1 AAATTGTTAAATGAATAAATTAGCTAAAGAATGAAGATCATCATTTATG

-1 CATCTTCATGTGTTTGTATTGTACTAACTTGTTTAATTTATTTTTTGC

-1 CAGCTTGATGAACATTGCGGTAATAACCATCTCATTTACATACTGC

1 CAGCTTGATGAACATTGCGGTAATAACCATCTCATTTACATACTGC

-1 CAGCTTGATGAACGTTGCTGTGTAATAACCAGCTCATTTACATTCTGC

-1 CATCTTCATGTGTTTGTATTGTACTAACTTGTTTAATTTACTTTTTGC

-1 CAGCTTGATGAACGTTGCTGTGTAATAACCAGCTCATTTACATTCTGC

1 CAGCTTGATGAACGTTGCTGTGTAATAACCAGCTCATTTACATTCTGC

1 GCTTGATGAACGTCGCCGTAATAACCATCTCATTTACATTCT

1 CAGCTTGATGAACATTGCGGTAATAACCATCTCATTTACATACTGC

-1 CCATTGTTTAGAGAAGAGAACATCTGCCGCAAGTCGAAAAATCT

-1 CCATTTTTAGAACAAAAAACATCTGGGCCATAAATCCTCTAATCT

1 CCATTTTTAGAACAAAAAACATCTGGGCCATAAATCCTCTAATCT

-1 CCATTTTTCCGAACAAAAAACATCTGGGACCGCAAATCCACTAATCT

1 CCATTGTTTAGAGAATGGAACATCTGCCGCAAGTCGAAAAATCT

1 CCATTTTTCCCAACAAAAAACATCTGGGACCGAGAATCCACTAATCT

1 CCATTTTTCTGAACAAAAAACATCTGGGACCGCAAATCCACTAATCT

1 CCATTTTTCAGAACAAAAAACATCTGGGTGGCAAATCCACTAATCT

1 CCATTTTTAGAACAAAAAACATCTGGGCCATAAATCCTCTAATCT

1 CGCGGATGCATTATTTATTCCCGATCGAAATTAATAGCGGAA

-1 CAGTGGTGCATAAATTAATTACATGCATTTAATAACCAAA

-1 CAGTGGTGCATAAATTAATTACACGCATTTAATAACCAAA

-1 CAGCGGTGCATAAATTAATTACGCGCATTTAATAACTAAA

1 CGGCGATGCATTATTTATTCGCGATCGAAATTAATAGCGGAA

1 CAGTGGTGCATAAATTAATTACGCGCATTTAATAACTAAA

-1 CAGTGGTGCATAAATTAATTACGCGCATTTAATAACTAAA

1 CAGCGGTGCATAAATTAATTACACGCATTTAATAACTAAA

1 CAGTGGTGCATAAATTAATTACACGCATTTAATAACCAAA

-1 TTATAATTTTCCAAGTCGGATCGTAATTTGGCAATTTTCGATTTAA

1 TTATGATTAATTTGATCAGTAATTTCTCCTGTTTTTCATTTTAA

-1 TTATGATTAATTTGATCAGTAATTTCTCCTGTTTTTCATTTTAA

-1 TTATGATTAATTTGATCAGTAATTTCTCCTGTTTTTCATTTTAA

1 TTATAATTTAAGCGTCGATTCGTAATTTGCCAATTTTCGATTTAA

-1 TTATGATTAATTTGATCAGTAATTTCTCCTGTTTTTCATTTTAA

-1 TTATGATTAATTTGATCAGTAATTTCTCCTGTTTTTCATTTTAA

1 TTATGATTAATTTGATCAGTAATTTCTCCTGTTTTTCATTTTAA

1 TTATGATTAATTTGATCAGTAATTTCTCCTGTTTTTCATTTTAA

-1 AAAAAAACTTAATCAAATCAGACGTGCGCGAAATTAGCCG

1 AAAACTACTCATCCGTGTAATCGGAATTATTTGGAATTAGAAG

1 AAAACTACTCATCCGTGTAATCGGAATTATTTGGAATTAGAAG

1 AAAACTACTCGTCCATGTAATCGGAATTATTTGGAATTAGAAG

-1 AAAGTTACTCTAATCGAATCGGACTTGGTGAAATTAGACG

1 AAAACTACTCGTCCATGTAATCGGAATTATTTGGAATTAGAAG

-1 AAAACTACTCGTCCATGTAATCGGAATTATTTGGAATTAGAAG

-1 AAAACTACTCGTCCATGTAATCAGAATTATTTGGAATTAGCAG

1 AAAACCACTCATCCGTGTAATCGGAATTATTTGGAATTAGAAG

1 TGCCATAATTATGTATAACTTTCATTTCAATATTTATTTAAAT

1 CAACATAATTACAGTAATTTCAGGTTTATTTATTCTAAT

1 CAACATAATTACAGTAATTTCAGGTTTATTTATTCTAAT

-1 CACCATAATTACAGTCATTTCGCCCTTATTTATTCTAAT

-1 TACTATAATTATGTACTTTCATTTCAATATTTGTTTTAAT

1 CAGCATAATTACAGTAATTTCGCCCCTTATTTATTCTAAT

-1 CAGCATAATTACAGTAATTTCGCCCTTATTTATTCTAAT

-1 CATAATTACAGTCATTCCCTCCTTACTTATTCTAAT

1 CAACATAATTACAGTAATTTCAGGTTTATTTATTCTAAT

1 GAAACACCAGTCTCCATTAAACTGTCAGAAATAAAACACTCC

1 GAAAAATCAATTCCAATTTAAATTATTGGAATAAAGAACACC

1 GAAAAATCAATTCCAATTTAAATTATTGGAATAAAGAACACC

-1 GAAAAATCAATTCCAATTTAAATTATTGGAATAAAGAACTCC

1 GAAACACCAGTTCCCATTAAACTGTCAGCAATAAAACACTCC

1 GAAAAATCAATTCCAATTTAAATTATTAGAATAAAGAACTCC

-1 GGAAAATCAATTCCCATTTTAATTATCGGAATAAAGAACTTC

-1 GAAAAATCAATTCCAATTTAAATGATTGGAATAAAGAACTCC

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Oryzias latipes
Gasterosteus aculeatus
Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Oryzias latipes
Gasterosteus aculeatus
Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Oryzias latipes
Gasterosteus aculeatus
Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Oryzias latipes
Gasterosteus aculeatus
Danio rerio



1350630 chromosome
1352726 reftig
1352726 chromosome
1352726 chromosome
1352726 scaffold
1352726 chromosome
1352726 group
1352726 chromosome
1352726 toplevel
1352726 chromosome
1350233 reftig
1350233 chromosome
1350233 chromosome
1350233 scaffold
1350233 chromosome
1350233 chromosome
1350233 group
1350233 toplevel
1350233 chromosome
1351312 reftig
1351312 chromosome
1351312 chromosome
1351312 scaffold
1351312 chromosome
1351312 chromosome
1351312 group
1351312 toplevel
1351312 chromosome
1352396 reftig
1352396 chromosome
1352396 chromosome
1352396 scaffold
1352396 chromosome
1352396 group
1352396 chromosome
1352396 toplevel
1352396 chromosome
1350574 reftig
1350574 chromosome
1350574 chromosome
1350574 scaffold
1350574 chromosome
1350574 group
1350574 chromosome
1350574 toplevel
1350574 chromosome
1353622 reftig
1353622 chromosome
1353622 chromosome
1353622 scaffold
1353622 chromosome
1353622 chromosome
1353622 group
1353622 toplevel
1353622 chromosome
1350521 reftig
1350521 chromosome
1350521 chromosome
1350521 scaffold
1350521 chromosome
1350521 group
1350521 chromosome
1350521 toplevel
1350521 chromosome
1354250 reftig
1354250 chromosome
1354250 chromosome
1354250 scaffold
1354250 chromosome
1354250 group
1354250 chromosome
1354250 toplevel
1354250 chromosome
1350641 reftig
1350641 chromosome
1350641 chromosome
1350641 scaffold
1350641 chromosome
1350641 group
1350641 chromosome
1350641 toplevel
1350641 chromosome
1352078 reftig
1352078 chromosome
1352078 chromosome
1352078 scaffold
1352078 chromosome
1352078 group
1352078 chromosome
1352078 toplevel

14 97959671

reftig_107 254400
28 41540721

10 131581626
scaffold_76 480556
3p 3792072

groupVl 11279767
15 18874023

2 39079416
7 144442287
reftig_37 1557639
14 46790568

7 31241117
scaffold_29 1341496
10q 3268625

19 8639464

groupV 8010973

24 30905753

6 55529744

reftig_76 1552314
22 28924479

13 71199271
scaffold_31 409139
14p 2664996

21 9487996
groupXVl 2722516

9 24892413

14 98446266

reftig 4 860590

9 61018620

9 127265186
scaffold_18 681409
9q 3328232
groupXIll 13493160

9 18878489

8 33596413

2 34457822

reftig_24 407659

9 26232151

17 34972833
scaffold_15 1667399
8q 4493614

groupXI 6132226

8 5817555

24 30905770

11 98145115

-

reftig_91 136575

35 12689535

6 9949969
scaffold_162 415504
5q 6140038

20 10910398

groupXXl 4151730

Zv7_NA1854 33300
13 40303388

reftig_25 92564

28 35639135

10 124842785
scaffold_76 12954
7q 835035

groupVl 11858194

15 18106550

17 23310692

7 138641154

reftig_37 1576368
14 46790627

7 31241176
scaffold_80 807863
10qg 3285648
grouplll 13097907

17 30337117

24 30905815

6 55529803
reftig_281 63299
21 34974184

11 8261492
scaffold_14 107585
1g 3817791

groupll 9881032

3 18032048

7 23643819

7 116335097

reftig_1 2388734

5 49869341

1 63513280
scaffold_55 1001151
3p 1214858
groupVIll 7693293

4 17178575

6 17362409

97959712
254442
41540762
131581667
480597
3792114
11279808
18874064
39079457
144442328
1557685
46790613
31241162
1341541
3268670
8639509
8011018
30905796
55529789
1552356
28924524
71199316
409184
2665041
9488041
2722561
24892458
98446311
860630
61018661
127265227
681450
3328272
13493201
18878530
33596454
34457863
407705
26232197
34972879
1667445
4493660
6132272
5817601
30905807
98145161
136628
12689590
9950024
415559
6140091
10910453
4151785
33355
40303443
92611
35639183
124842833
13002
835082
11858242
18106598
23310737
138641202
1576415
46790672
31241221
807910
3285695
13097954
30337164
30905856
55529848
63343
34974225
8261533
107626
3817832
9881073
18032089
23643860
116335138
2388775
49869383
63513322
1001194
1214898
7693336
17178618
17362443

1 GAAAAATCAATTCCAATTTAAATTATTGGAATAAAGAACACC

1 CATGGATCACGGTACACCATCCGTGACTAAACATGTAAACGTT

1 CATACATAATGTACAACTCTCTCCATTTAATATGCAAATTTT

1 CATACATAATGTACAACTCCCTCCATTTAATATGCAAATTTT

1 CATGCATAATGCACAACTCCCTCCATTTAATATGCAAATTIT

-1 CATGGATCATAGTACTCCATCCGTGACTAAACATGCAAAACTT

-1 CATGCATAATGCACAACTCCCTCCATTTAATATGCAAATTTT

1 CATGCATAATGCACAACTCCCTCCATTTAATATGCAAATTTT

1 CATGCATAATGTACAACTCCCTCCATTTAATATGCAAATTTT

1 CATACATAATGTACAACTCCCTCCATTTAATATGCAAATTTT

-1 TCAGTTGATTTAACACATATCATGCATGTTGGAATAGACTAGTTTAT

1 ATTAACTTAATTAACAAATTTGCATGCATATTCATCAGGCTATTGA

1 ATTAACTTAATTAACAAATTTGCATGCATATTCATCAGGCTATTGA

1 ATTAACTTAATTAACAAATTCACATGCATATTCATCAGCCTATTAA

-1 ATCAGTTGATTTAACACTAAATATGCATGTTTGACTAGCCTAGTAC

1 ATTAACTTAATTAACAAATTCACATGCATATTCATCAGCCTATTAA

-1 ATTAACTTAATTAACAAATTCACATGCATATTCATCAGCCTATTAA

1 ATTAACTTAATTAACAAATTTGCATGCATATTCATCAAGCTATT

1 ATTAACTTAATTAACAAATTTGCATGCATATTCATCAGGCTATTGA

1 TACTTTATCAACAAGGGCTTATGTATTAAATTAGGGCTAACGG

1 TATTTAATTAAAATCTAATCCTGCATTCATTAAGGCTCACATAAAT

1 TATTTAATTAAAATCTAATCCTGCATTCATTAAGGCTCACATAAAT

-1 TATTTAATTAAAATCTAATCCTGCATTCATTAAGGCTCACATAAAT

-1 TACTTAATAAACATTGCTGATGTATTCAATTAGGGCTTAGGTAGGT

1 TATTTAATTAAAATCTAATCCTGCATTCATTAAGGCTCACATAAAT

-1 TATTTAATTAAAATCTAATCCTGCATTCATTAAGGCTCACATAAAT

-1 TATTTAATTAAAATCTAATCCTGCATTCATTAAGGCTCACATAAAT

1 TATTTAATTAAAATCTAATCCTGCATTCATTAAGGCTCACATAAAT

-1 AACCGTATTAATGATTAATTGGACGGGATTTCAGAAAGATT

1 AGCGGTTCTGCATGACTAGTTAAAGAAGATGGCAAGAAGATT

-1 AGCGGTTCTGCATGACTAGTTAAAGAAGATGGCAAGAAGATT

-1 AGCCGTTCTACATGACTAGTTAAAGAAGATGGCATGAAGATT

1 AGCCGTATTAATGATTAATTGGACGGGATTTCAAGACGATT

-1 AGCCGTTCTACATGACTAGTTAAAGAAGATGGCATGAAGATT

-1 AGCCGTTCTACATGACTAGTTAAAGAAGATGGCATGAAGATT

-1 AGCCGTTCTACATGACTAGGTAAAGAAGATGGCATGAAGATT

1 AACGGTTCTGCATGACTAGTTAAAGAAGGTGGCAAGAAGATT

1 ATTAGCGTGCGTATCAAGCCCGGCAATTACCGTCTCACCGCACAACC

-1 ATTCACATGCATATTCATCAGGCTATTAATGTCTTCTCGGCTCAGCT

1 ATTCACATGCATATTCATCAGGCTATTAATGTCTTCTCGGCTCAGCT

1 ATTTGCATGCATATTCATCAGCCTATTAATGTCTGCTCCGCGCTGCT

1 ATTAGCGTGCGTATCAAGGCCGGCAATTAACGTCTCACCGCACGGCT

1 ATTCACATGCATATTCATCAGCCTATTAATGTCTGCTCCGCGCTGCT

-1 ATTCACATGCATATTCATCAGCCTATTAATGTCTGCTCCGTGCTGCT

1 ATTTGCATGCATATTCATCAAGCTATTGAAGTCTCTCC

1 ATTCACATGCATATTCATCAGGCTATTAATGTCTTCTCGGCTCAGCT

1 GACAAAGTTAGTAATGCGCGGATGCATTATTTATTCCCGATCGAAATTAATAGC
1 GGCAGGATTACTGATGCAGGCAGACCCAGTTATTAAACACATTCTAAATTAAACGC
1 GGCAGGATTACTGATGCAGGCAGAGTGAGTTATTAAACACATTCTAAATTAAACGC
-1 GGCAGGATTACTGATGCAGACTGCCTTAGTTATTAAACGCGTTCTAAATTAAATGC
1 GACAAAGTTAGTAATGCGGCGATGCATTATTTATTCGCGATCGAAATTAATAGC
1 GGCAGGATTACTGATGCAGGCTGCCTTAGTTATTAAACACGTTCTAGATTAAATGC
1 GGCAGGATTACTGATGCAGGCTGCCTTAGTTATTAAACACGTTCTAAATTAAATGC
-1 GGCAGGATTACCGATGCAGGCAGGCTTAGTTATTAAACACGTTCTAAATTAAATGC
1 GGCAGGATTACTGATGCAGGCAGACGGAGTTATTAAACACATTCTAAATTAAACGC
1 AAGCGAGGCGAAGCTGTCAGGGACACCGTGAAGTTTTATTGACGGTTT

1 GCAGAAAGCGAAGCTGTTATGACACTAGAAATTGCTTTATTGATAGCCT

1 GCAGAAAGCGAAGCTGTTATGACACTAGAAATTGCTTTATTGATAGCCT

1 AAGAAAAGCGGGGCTGTTATGACACCAGGAATTGCTTTATTGATGGTCT

1 AAGCCAGGCGGAGCTGTCAGGGACACCGTGAAGTTTTATTGACGGTTT

-1 AGGAAAAGCACGGCTGTTATGACACAAGAAATTGCTTTATTGATGGTCT

1 AGGAAAAGCGTGGCTGTTATGACACAAGAAATTGCTTTATTGATGGCGT

1 AAAAGCGCTGCTGTTATGACACCAGAAATTGCTTTATTGATGGGCT

1 GCAGAAAGCGAAGCTGTTATGACACTAGAAATTGCTTTATTGATAGCCT

-1 CATCTTCATGTGTTTGTATTGTACTAACTTGTTTAATTTATTTTTTGC

1 CAGCTTGATGAGCGTTGGTGTAATAATTGTCTCATTTACATTCTGC

1 CAGCTTGATGAGCGCTGGTGTAATAATTGTCTCATTTACATTCTGC

-1 CAGCTTGATGAACGTTGCTGTGTAATAACCAGCTCATTTACATTCTGC

-1 CATCTTCATGTGTTTGTATTGTACTAACTTGTTTAATTTACTTTTTGC

-1 CAGCTTGATGAACGTTGCTGTGTAATAACCAGCTCATTTACATTCTGC

1 CAGCTTGATGAACGTTGCTGTGTAATAACCAGCTCATTTACATTCTGC

1 GCTTGATGAACGTCGCCGTAATAACCATCTCATTTACATTCT

1 CAGCTTGATGAGCGTTGGTGTAATAATTGTCTCATTTACATTCTGC

-1 ACTAGTTTAATTAATAGTGGAAGGGACGGCTGCATATGTACTTTG

1 AAACAGCTAATTAAAATTGCACAGTTCCTAATTAGTTCTTTG

1 AAACAGCTAATTAAAATTGCACAGTTCCTAATTAGTTCTTTG

1 AAACAGCTAATTAAAATTGCACAGTTCCTAATTAGTTCTTTG

-1 AAACAGTTTAATTAATATTGAGCGCAGTTGATTTGTACTTTG

1 AAACAGCTAATTAAAATTGCACAGTTCCTAATTAGTTCTTTG

1 AAACAGCTAATTAAAATTGCACAGTTCCTAATTAGTTCTTTG

-1 AAACAGCTAATTAAAATTGCACAGTTCCTAATTAGTTCTTTG

1 AAACAGCTAATTAAAATTGCACAGTTCCTAATTAGTTCTTTG

1 CTGCAAGTGTTTCTTTCTTTCTCTTTGGGCTAATTTGGCCGT

-1 GTGGAATGTTCAATCAGTCTCTCTCGTGGGAAAGTTAGGTCAT

1 GTGGAATGTTCAATCAGTCTCTCTCGTGGGAAAGTTAGGTCAT

1 TTGAAAGTGTTCAATCAGCCTCTCTCGTGGGAAAGTTCAGCCAT

1 TTGCAAGTGTTTCTTTCCTTCTCTTGGGCTAATTTAGCCGT

1 TTGAAAGTGTTCAATCAGCCTCTCTCGTGGGAAAGTTCAGCCAT

-1 TTGAAAGTGTTCAATCAGCCTCTCTCGTGGGAAAGTTCAGCCAT

-1 TTCAATCAGCCCATCTCGTGGGAAAGTTCAACCAT
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Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio
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Takifugu rubripes
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Oryzias latipes
Gasterosteus aculeatus
Danio rerio
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Ciona savignyi
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Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio



1352078 chromosome
1350509 reftig
1350509 chromosome
1350509 chromosome
1350509 scaffold
1350509 chromosome
1350509 chromosome
1350509 group
1350509 toplevel
1350509 chromosome
1353043 reftig
1353043 chromosome
1353043 chromosome
1353043 scaffold
1353043 chromosome
1353043 group
1353043 chromosome
1353043 toplevel
1353043 chromosome
1353401 reftig
1353401 chromosome
1353401 chromosome
1353401 scaffold
1353401 chromosome
1353401 group
1353401 chromosome
1353401 toplevel
1353401 chromosome
1352459 reftig
1352459 chromosome
1352459 chromosome
1352459 scaffold
1352459 chromosome
1352459 group
1352459 chromosome
1352459 toplevel
1352459 chromosome
1349895 reftig
1349895 chromosome
1349895 chromosome
1349895 scaffold
1349895 scaffold
1349895 group
1349895 chromosome
1349895 toplevel
1349895 chromosome
1352581 reftig
1352581 chromosome
1352581 chromosome
1352581 scaffold
1352581 chromosome
1352581 group
1352581 chromosome
1352581 toplevel
1352581 chromosome
1354063 reftig
1354063 chromosome
1354063 chromosome
1354063 scaffold
1354063 chromosome
1354063 group
1354063 chromosome
1354063 toplevel
1354063 chromosome
1351455 reftig
1351455 chromosome
1351455 chromosome
1351455 scaffold
1351455 chromosome
1351455 chromosome
1351455 group
1351455 toplevel
1351455 chromosome
1351796 reftig
1351796 chromosome
1351796 chromosome
1351796 scaffold
1351796 chromosome
1351796 group
1351796 chromosome
1351796 toplevel
1351796 chromosome
1349840 reftig
1349840 chromosome
1349840 chromosome
1349840 scaffold
1349840 chromosome
1349840 group
1349840 chromosome
1349840 toplevel

4
reftig_1398
24

20
scaffold_23
4q

22
groupXV

17

2

reftig_9

1
11
scaffold_1
12q

groupll

3

7

7

reftig_442

9

9
scaffold_370
4q

groupXIV

12
Zv7_NA1231
2

reftig_44

20

3
scaffold_150
10p
groupXVil

5

6

6

reftig_19

14

7

scaffold_8
scaffold_165
grouplV

23

4

6

reftig_51

22

13
scaffold_103
1p

groupXVl

21

14

14

reftig_27

3
3
scaffold_9
1q

groupl

13

15

3

reftig_37

18

7
scaffold_210
10q

20

groupXXI|

24

13

reftig_19

8

14
scaffold_88
29

groupXV

22

20

12

reftig_19

28

10
scaffold_76
2q

groupV!

15

17

N

N

99291517
49458
4030314
22491038
397571
2982561
16034567
3763410
43835184
147849277
2687423
42373604
16418398
7074174
1232583
9529667
17575150
18348817
123048420
30988
55078440
134421880
139872
3157340
11480608
23386947
2678
28799763
406049
23764386
71360446
645195
1051647
13921134
4936916
30555542
99140100
1631855
58039598
115511206
2912215
50421
18850244
4097243
4555329
16892609
560857
48663316
94417031
116966
3888638
9268832
25474720
2402963
118835259
1807239
54812057
159586264
1559686
4868349
8743966
14853708
1703998
67025697
779903
10957628
42069017
267537
2874004
20093330
10302411
8043918
15719956
4546288
38468231
59893305
448826
5709046
5684201
11736985
22443751
73955377
4171779
35856826
125098931
45436
296974
11810008
18166911
23393306

99291559
49506
4030363
22491087
397620
2982610
16034616
3763459
43835233
147849326
2687464
42373643
16418437
7074213
1232624
9529706
17575189
18348856
123048459
31038
55078486
134421926
139919
3157390
11480655
23386994
2725
28799809
406091
23764430
71360490
645239
1051688
13921178
4936960
30555586
99140144
1631891
58039638
115511246
2912255
50460
18850284
4097283
4555365
16892649
560897
48663356
94417071
117006
3888678
9268872
25474760
2403002
118835299
1807280
54812098
159586305
1559727
4868390
8744007
14853749
1704034
67025738
779944
10957669
42069058
267578
2874045
20093371
10302452
8043959
15719997
4546330
38468273
59893347
448868
5709088
5684243
11737027
22443792
73955419
4171822
35856869
125098974
45479
297017
11810051
18166954
23393349

1 GTGGAATGTTCAATCAGTCTCTCTCGTGGGAAAGTTAGGTCAT

1 GCAGGTCTACGAATAATAATATTTTTATTACGACCTAACGCTGCCAAAT
-1 TCTCTTCCCGGGAGAACTAGCATTTTTATTTCGGCTCCAAGCTGTCAAAG
1 TCTCTTCCCCGGAGAACTAGCATTTTTATTTCGGCTCCAAGCTGTCAAAG
1 GCCGTTCCCAGGAGAACTAGCATTTTTATTTCAGCTCCAAGCTGTCAAAG
1 GCAGGTCACAGGAGTAATAATATTTTTATTACGACCTACCGTTGCCAAAG
-1 GCCGTTCCCAAGAGAACTAGCATTTTTATTTCAGCTCCAAGCTGTCAAAG
-1 GCCGTTCCCAGGAGAACTAGCATTTTTATTTCAGCTCCAAGCTGTCAAAG
1 GCTGTTCCCAGGAGAACTAGCATTTTGATTTGGGCTCCAAGCTGTCAGAG
1 CCTCTTCCCCGGAGAACTAGCATTTTTATTTCGGCTCCAAGCTGTCAAAG
-1 ACGTCTCAAGGGCGGTAGTTTCCTTGTTTGTTTTCAAAAGGA

1 ACATGTCAGGAAGAATTAATTTCCTCATTTTTCAAAAGGA

1 ACATGTCAGGAAGAATTAATTTCCTCATTTTTCAAAAGGA

-1 ACATGTCAGGAAGAATTAATTTCCTCATTTTTCAAAAGGA

-1 ACATCTCAAGAGCGATAATTTCTTTGTTTATTTTCGAAAGCA

-1 ACATGTCAGGAAGAATTAATTTCCTCATTTTTCAAAAGGA

-1 ACATGTCAGGAAGAATTAATTTCCTCATTTTTCAAAAGGA

-1 ACATGTCAGGAAGAATTAATTTCCTCATTTTTCAAAAGGA

1 ACATGTCAGGAAGAATTAATTTCCTCATTTTTCAAAAGGA

-1 AGCGCGAACGGAACAATAAAACCGAGAGGCCCTTTCGATCAATTTGGGAAC
1 AGTGTAAAAGACCATTAAAAACAAGCCATTTTGATTTAATTGGAGGC
-1 AGTGTAAAAGACCATTAAAAACAAACCATTTTGATTTAATTGGAGGC

1 AGCGCAAAAGACCAATAAAAACAAACCACTTTTGATTTAATTGGAGGC
1 AGCGCGAATGGAACAATAAAACCGAGAGGCCCTTTCGATCAATTTGGGAAC
1 AGCGCAAAAGACCAATAAAAACAAACCACTTTTGATTTAATTGGAGGC
-1 AGCGCAAAAGACCAATAAAAACAAACCACTTTTGATTTAATTGGAGGC
1 AGCGCAAAACACCAATAAAAACAAACCACTTTTGATTTAATTGGAGGC
1 AGCGTAAAAGACCATTAAAAACAAACCGTTTTGATTTAATTGGAGGC
-1 TGCAATCTCCAATTCGAAGGTCATTAAGTTGCGATTACGGTTT

-1 AGCAATTCCCAACTGATTAGGGTCATTATGTTGGAGGTCTGATTT

1 AGCAATTCCCAACTGATTAGGGTCATTATGTTGGAGGTCTGATTT

1 TGCAATTCCCAACTGATTAGGGTCATTATGTTGGGGGCCTGATTT

1 TGCAATCCGCAATCGAAGGTCATTAAGTTGTGATTATGATTT

-1 TGCAATTCCCGACTGATTAGGGTCATTATGCTGGAGGCCTGATTT

-1 TGCAATTCCCAACTGATTAGGGTCATTATGTTGGAGACCTGATTT

1 TGCAATTCCCAGCTGATTAGGGTCATTATGTTGGAACCCTGATTT

1 AGCAATTCCCAACTGATTAGGGTCATTATGTTGGAGGTCTGATTT

-1 AGCCATTGTTCGAAATGAATGTTTAAAAGTAGAGCTG

1 ACCCATTATTTTGAGTCAATGAATTGAAAGAAATAGGGCAA

1 ACCCATTATTTTGAGTCAATGAATTGAAAGAAATAGGGCAA

-1 ACCCATTATTTTGAGTCAATGAATTGAAAGAAATAGGGCAA

-1 GCCCATTGTTTCGAATGAATGATTAAAAGTAGAAAACCAA

-1 ACCCATTATTTTGAGTCAATGAATTGAAAGAAATAGGGCAA

-1 ACCCATTATTTTGAGTCAATGAATTGAAAGAAATAGGGCAA

-1 ACCCATTATTTTGAGTCAATGAATTGAAAGAAATGGG

1 ACCCATTATTTTGAGTCAATGAATTGAAAGAAATGGGGCAA

-1 GCATTAGACTATTCACTAATCCGCGATCGATTATCTGTCTT

1 CCTATTATGCTATTGATTACCTCTGAATTCAATTTTTCTTT

1 CCTATTATGCTATTGATTACCTCTGAATTCAATTTTTCTTT

-1 CCATTATGCTATTGATTACCCCTGAATTCAATTTCTCTTTT

1 CCATTAGACTATTCACTAATCCAGAATTGATTTTCTGTCTT

1 CCATTATGCTATTGATTACCTCTGAATTCAATTTCTCTTTT

-1 CCATTATGCTATTGATTACCTCTGAATTCAATTTTTCTTTT

-1 CCATTATGCTATTGATTACTCTCAATTCAATCTCTCCTTT

1 CCTATTATGCTATTGATTACCTCTGAATTCAATTTTTCTTT

1 TTTTCCATTCATCTCCCGAAATTTCGTACCACGCAAACGGAT

1 TTATTCATTCACGAACACCTGATATCTTTCCCATAAACAAAT

1 TTATTCATTCACGAACACCTGATATCTTTCCCATAAACAAAT

1 TTTCTCATTCCACAACACCTGATATCTTTCCCATAAACAAAT

1 TTTTCCATTCATCTCCTGAAATTTTGTATCACATAAACGGAT

-1 TTTCTCATTCCACAACACCTGATATCTTTCCCATAAACAAAT

1 TTTCTCATTCCACAACACCTGATATCTTTCCCATAAACAAAT

1 CTTATTCCAGAACACCTGATATCTTTCCCATAAACAA

1 TTATTCACTCACGAACACCTGATATCTTTCCCATAAACAAAT

1 CGCTTGAGTGATTAAAAATGATGCAGAAGTACACGTGTTGCA

1 CAGGCCCCTGAATGAAAAATATTCAGTCATACCAATATTGCA

-1 CAGGCACCTGAATGAAAAATATTCAGTCATACCAATATTGCA

1 CAGTCACCTGAATGAAAAATATTCAGTCATACCAATTTTGCA

1 CGGTCGAGTGAATAAAAAAGATGCAATAGTACACGTGTTGCA

1 CAGTCACCTGAATGAAAAATATTCAGTCATACCAATTTTGCA

1 CAGTCACCTGAATGAAAAATATTCAGTCATACCAATTTTGCA

1 CACTCACCTGAATGAAAAATATTCACTCATACCAATTTTGCA

1 CAGGCACCTGAATGAAAAATATTCAGTCATACCAATATTGCA

-1 ACCGTGATGGCAATCAAAATTCGAGCAAATAGGTTTCCCGGTG

1 ATTATGTAGTCAATCTCAATTACAAGCAAATGTTTTCTCTGTG

1 ATTATGTAGTCAATCTCAATTACAAGCAAATGTTTTCTCTGTG

1 ATTATGCAGTCAAACACAATTACAAGCAAATGTTTTCTCTGTG

-1 ACCATGATGGCAATCAAAATTCGAGCAAATAGGTTTCCCGGTG

1 ATTATGCAGTCAAACACAATTACAAGCAAATGTTTTCTCTGTG

-1 ATTATGCAGTCAAACACAATTGCAAGCAAATGTTTTCTCTGTG

1 ATTATGCAGTCAATCACAATTAGAAGCAAATGTTTTCCCTGT

1 ATTATGTAGTCAATCTCAATTACAAGCAAATGTTTTCTCTGTG

1 ACGGAACAAATACTGAACAGTATCGTTTCTGATTATGAAAACAT

1 ACCATATTGATGCTAGATGTTATTATGGGTGATTATCAAAACAA

1 ACCATATTGATGCTAGATGTTATTATGGGTGATTATCAAAACAA

1 ACCATACTGATGCTGGATGCTATTATGGGTGATTATCAAAACAA

1 ACTGAACAGTTACTGAATACTATTGTTTCTGATTATAAAAACAT

-1 ACCATACTGATGCTGGATGCTATTATGGGTGATTATCAAAACAA

1 ACCATACTGATGCTGGATGCTATTATGGGTGATTATCAAAACAA

1 ACCATACTGAAGCTAGATGCTATTATGGGTGATTATCAAAACAA
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Canis familiaris
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1349840 chromosome
1352890 reftig
1352890 chromosome
1352890 chromosome
1352890 scaffold
1352890 scaffold
1352890 group
1352890 chromosome
1352890 toplevel
1352890 chromosome
1349788 reftig
1349788 chromosome
1349788 chromosome
1349788 scaffold
1349788 chromosome
1349788 group
1349788 chromosome
1349788 toplevel
1349788 chromosome
1351415 reftig
1351415 chromosome
1351415 chromosome
1351415 scaffold
1351415 chromosome
1351415 chromosome
1351415 group
1351415 toplevel
1351415 chromosome
1350078 reftig
1350078 chromosome
1350078 chromosome
1350078 scaffold
1350078 scaffold
1350078 group
1350078 chromosome
1350078 toplevel
1350078 chromosome
1352850 reftig
1352850 chromosome
1352850 chromosome
1352850 scaffold
1352850 chromosome
1352850 group
1352850 chromosome
1352850 toplevel
1352850 chromosome
1351498 reftig
1351498 chromosome
1351498 chromosome
1351498 scaffold
1351498 chromosome
1351498 chromosome
1351498 group
1351498 toplevel
1351498 chromosome
1350225 reftig
1350225 chromosome
1350225 chromosome
1350225 scaffold
1350225 chromosome
1350225 chromosome
1350225 scaffold
1350225 toplevel
1350225 chromosome
1351292 reftig
1351292 chromosome
1351292 chromosome
1351292 scaffold
1351292 chromosome
1351292 group
1351292 chromosome
1351292 toplevel
1351292 chromosome
1354042 reftig
1354042 chromosome
1354042 chromosome
1354042 scaffold
1354042 chromosome
1354042 group
1354042 chromosome
1354042 toplevel
1354042 chromosome
1353736 reftig
1353736 chromosome
1353736 chromosome
1353736 scaffold
1353736 chromosome
1353736 group
1353736 chromosome
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2
reftig_140
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5
scaffold_27
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138904889
1755769
20838227
174226402
578408
801565
10063392
24248208
3567343
72546377
599562
13755116
2165797
324242
2651972
6765725
8806192
15191609
73254662
2384555
67434669
49406584
636778
1210514
29411034
17841812
25949764
91282513
1886336
22568347
176259820
413208
503963
9873778
24507871
2108397
74135161
1542740
56795951
114088225
3086025
2074152
19051017
4508793
40363392
15362637
608934
84620005
78817732
32709
1876129
11248905
8011765
44469813
16954333
320895
13260110
41638055
142417
5655761
28991792
474552
19748804
48044904
2528319
23876683
71237176
614694
2196833
13952200
4978893
30476495
99018096
2897205
29078477
77137866
1359246
3293648
369916
9307765
15193233
23074769
132878
35682299
124893498
20469
4035825
11848442
18115544
23321135

138904932
1755818
20838276
174226451
578457
801613
10063441
24248257
3567392
72546426
599601
13755158
2165839
324284
2652012
6765767
8806234
15191651
73254704
2384600
67434712
49406627
636821
1210558
29411077
17841855
25949807
91282556
1886392
22568402
176259875
413263
504018
9873833
24507926
2108452
74135216
1542781
56795994
114088268
3086068
2074196
19051060
4508836
40363435
15362680
608981
84620054
78817781
32758
1876178
11248954
8011814
44469862
16954382
320938
13260152
41638097
142459
5655804
28991834
474594
19748846
48044946
2528364
23876725
71237218
614736
2196875
13952242
4978935
30476537
99018138
2897247
29078519
77137908
1359288
3293690
369958
9307807
15193275
23074811
132916
35682336
124893535
20506
4035864
11848479
18115581
23321169

1 ACCATATTGATGCTAGATGTTATTATGGGTGATTATCAAAACAA

-1 ATTTTCACAGCAATTTTAAGTCGCATTATTTCAAAAACTTATGATAACCG

1 GTTTTTATAAAGCTTCAGTCAATTTATTTTATTTATTCTAATGAAGAGCA

1 GTTTTTATAAAGCTTCAGTCAATTTATTTTATTTATTCTAATGAAGAGCA

-1 GTTTTCACAGAGCTGCAGTCAATTTATTTTATTTATTCTAATGAAGAGCA

1 ATTTTCACAGCAATTTTAAGTCGCTTTATTTCAAAACTTATGATCAGCA

-1 GTTTTCATAGAGCTGCAGTCAATTTATTTTATTTATTCTAATGAAGAGCA

1 GTTTTCATAGAGCTGCAGTCAATTTATTTTATTTATTCTAATGAAGAGCA

1 GTTTTCATAGAGCTGCAGTCAATTTATTTTATTTATTCTAATGAGCAGCA

1 GTTTTTATAAAGCTTCAGTCAATTTATTTTATTTATTCTAATGAAGAGCA

1 AATCAAATTGTTAGCAATAGGTCCGGTTTCCTACTTAAGA

1 TGTAAGATTGTAATTACAAGCTTCGTTGGTTTGCTACTTATCA

-1 TGTAAGATTGTAATTACAAGCTTCGTTGGTTTGCTACTTATCA

-1 TGTAAGATTGTAATTACAAGCTTCATTGGTTTGCTACTTATCG

1 TATCAAATTGTTAGTATTAGCCTACGGTTTCCTACTTAACG

-1 TGTAAGATTGTAATTACAAGCTTCATTGGTTTGCTACTTATCG

1 TGTAAGATTGTAATTACAAGCTTCATTGGTTTGCTACTTATCG

1 TGTAAGATTGTAATTACAGGCTTCATTGGTTCGCTACTTATCG

1 TGTAAGATTGTAATTACAAGCTTCGTTGGTTTGCTACTTATCA

-1 TGTGAGACACATAGAGGTATTGATTGGTCTGTTGATTGGGTCATTG

-1 TGTCAGAACCATTTTAAATTGATTAGAGTTAAATTAAATCAATG

1 TGTCAGAACCATTTTAAATTGATTAGAGTTAAATTAAATCAATG

1 TGTCAGAAGCATTTGAAATTGATTGGTGGTTAATTGAATCAATG

-1 TGTGAGACACCTCAGCTATTGATTGGGTTGTTGATTGCGTCATTG

-1 TGTCAGAACCCTTTGAAATTGATTGGTGGTAAATTGAATCAATG

-1 TGTCAGAACCGTTCGAAATTGATCGGTGGTAAATTGAATCAATG

1 TGTCAGAAGCGTTTGAAATTGATTGGTGTTAAATTGAATCAATG

1 TGTCAGAACCATTTTAAATTGATTAGAGTTAAATTAAATCAATG

1 CCGTATGCATTATTAATTAAGATTGCATAAATAATTGAGGTCAAGGTACATTATTAA
1 GCTTATGCAGTAATAATTAACTTCCATTACATTACTTTGTGTGATTACTTTCTTAA
1 GCTTATGCAGTAATAATTAACTTCCATTACATTACTTTGTGTGATTACTTTCTTAA
-1 GCTTATGCAGTAATAATTAACTTCCATTACATTACTTTGTGTGATTACTTTCTTAA
-1 GTATATGCATTATTAATTAAGATACCATAAATTATTGAGTGAAAATACATTATTAA
-1 GCTTATGCAGTAATAATTAACTTCCATTACATTACTTTGTGTGATTACTTTCTTAA
1 GCTTGTGCAGTAATAATTAACTTCCATTACATCACTTTGTGTGATTACTTTCTTAA
-1 GCTTATGCAGTAATAATTAACTTCCATTACATTACTTTGTGTGATTACTTTCTTAA
1 GCTTATGCAGTAATAATTAACTTCCATTACATTACTTTGTGTGATTACTTTCTTAA
-1 GGAAGGATAATAATTGCTTCTTTTCTCATTAAAATTTGAATT

1 GCATGCATAATAAAACTGCTCATTTGCTCATTAATATTAAAATT

1 GCATGCATAATAAAACTGCTCATTTGCTCATTAATATTAAAATT

-1 GCATGCATAATAAAACTGCTCATTTGCTCATTAATATTAAAATT

1 GCAAGTATAATAATAATTGCATCTTCGCTCATTAAAATTTGAATT

-1 GCATGCATAATAAAACTGCTCATTTGCTCATTAATATTAAAATT

-1 GCATGCATAATAAAACTGCTCATTTGCTCATTAATATTAAAATT

1 GCATGCATAATAAAACTGCTCATTTGCTCATTAATATTAAAATT

1 GCATGCATAATAAAACTGCTCATTTGCTCATTAATATTAAAATT

1 TGGCTTATGACGTCACAATAATCGCTTAGTTACAGCAGCCAAACGCAA

1 TGACTAATTACATAAATTACTCATTAATTTTACAGCACATCAATTATAAA

-1 TGACTAATTACATAAATTACTCATTAATTTTACAGCACATCAATTATAAA

-1 TGACTAATTACATAAATTACTCATTAGGTTTACAGCACATCAATTATAAA

-1 TGGCTTATTACGTCACAATAATCGCTAGGTTACAGCAGCTCGACAGCAAA

1 TGACTAATTACATAAATTACTCATTAAGTTTACAGCACATCAATTATAAA

1 TGACTAATTACATAAATTACTCATTAAGTTTACAGCACATCAATTATAAA

1 TGACTAATTACATAAATTACTCATTAATTTTACAGCACATCAATTATAAA

1 TGACTAATTACATAAATTACTCATTAATTTTACAGCACATCAATTATAAA

-1 TCTGTAGCAGTGAGCTGATTATACACGTTAAAAGTTGTTTACGC

-1 TTTGCATGCTTGAGATTATATGCATTTGAAAAGTCATTTCCGC

-1 TTTGCATGCTTGAGATTATATGCATTTGAAAAGTCATTTCCGC

1 TTTGCATGTTTTAGATTATATGCATTTCAAAAGTAATTTCCGC

-1 TTTGTAGCATTGAGATGATTATACATCTTAAAAGTTGTTTACGC

-1 TTTGCATGTTTTAGATTATATGCATTTCAAAAGTAATTTCCGC

1 TTTGCATGTTTTAGATTATATGCATTTCAAAAGTAATTTCCGC

1 TTTGCATGTTTTAGATTATATGCATTTCAAAAGTAATTTCCGC

1 TTTGCATGCTTGAGATTATACGCATTTGAAAAGTCATTTCTGC

-1 GTAATCCAATTTGATGCGTTTACCAAAATACGATTTTCTGTGGACA

-1 GCAATCCAATTTGAAGTGATGACAAGAAAGTGATCCATGAAAA

1 GCAATCCAATTTGAAGTGATGACAAGAAAGTGATCCATGAAAA

1 GCAATCCAATTTGAAGTGATGACAAGAAAGTGATCCATGAAAA

-1 GTAATCCAATTTGACTGGTTTACAAAAATACGATTTATCCAAA

-1 GCAATCCAATTTGAAGTGATGACAAGAAAGTGATCCATGAAAA

-1 GCAATCCAATTTGAAGTGATGACAAGAAAGTGATCCATGAAAA

1 GCAATCCAATTTGAAGTGATGACAAGAAAGCGATCCATGAAAA

1 GCAATCCAATTTGAAGTGATGACAAGAAAGTGATCCATGAAAA

1 AACAATGGTTTGTTTGTGGATGGATTGTTATCTGTTTGTTTCG

1 AGCAAAGGGCCGCTCTGACAGGGATTATTATTTATTTGTCATC

1 AGCAAAGGGCCGCTCTGACAGGGATTATTATTTATTTGTCATC

-1 AGCAAAGGCCTGTGCTGACAGGGATTATTATTTATTTGTCATG

-1 AACAATGGTTTGTTAGTGTACGGATTGTTATCTGTTTGTCACG

1 AGCAAAGGACTGTGCTGACAGGGATTATTATTTATTTGTCATG

1 AGCAAAGGGCTGTGCTGACAGGGATTATTATTTATTTGTCATG

1 AGCAAAGGCCTGTGTTGACAGGCATTATTATTTATTTGTCATG

1 AGCAAAGGACCGCTCTGACAGGGATCATTATTTGTTTGTCATG

-1 ATCTCAATCCTATGATTTTGATTCCTCACTGTTTGTTGA

1 ATTTTAATTGTGTTTTTAATTTGACATATAGTTGCAGA

1 ATTTTAATTGTGTTTTTAATTTGACATATAGTTGCAGA

1 ATTTTAATTGTGTTTTTAATTTGACATATAGTTGCTGT

-1 ATCTCAATTGAGTGATTTTGATTTGTCTAGTGTTTGTTGT

-1 ATTTTAATTGTGTTTTTAATTTGACATATAGTTGCTGT

1 ATTTTAATTGTGTTTTTAATTTGACATATAGTTGCTGT

1 ATTTTAATTGTGTTTTTAATTTGACATATAGTTGC
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Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio
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1353736 chromosome
1352277 reftig
1352277 chromosome
1352277 chromosome
1352277 scaffold
1352277 chromosome
1352277 group
1352277 chromosome
1352277 toplevel
1352277 chromosome
1350269 reftig
1350269 chromosome
1350269 chromosome
1350269 scaffold
1350269 chromosome
1350269 group
1350269 chromosome
1350269 toplevel
1350269 chromosome
1352661 reftig
1352661 chromosome
1352661 chromosome
1352661 scaffold
1352661 chromosome
1352661 group
1352661 chromosome
1352661 toplevel
1352661 chromosome

7 138693744
reftig_ 14 1107154
30 28343609

15 58604935
scaffold_2 740416
1q 1042792
groupXIX 12394608
6 12122767

25 28188967

9 69202316
reftig_283 91361
4 28725977

10 76725254
scaffold_86 61341
2q 6942455
groupVl 10366564
15 20142997

13 14991889

14 22723687
reftig_244 114285
28 16329487

10 102372596
scaffold_86 642639

14p 192197
groupV! 9653144
15 21110235

12 47408158
19 44716014

138693781
1107198
28343652
58604978
740459
1042836
12394651
12122810
28189008
69202359
91406
28726023
76725300
61387
6942500
10366610
20143043
14991935
22723733
114326
16329528
102372637
642680
192238
9653185
21110276
47408199
44716055

1 ATTTTAATTGTGTTTTTAATTTGACATATAGTTGCAGA

1 CGGAGGAGTGAGTAATAGTTTATGACTAGAAGGAAGCCATGCGTT
-1 AAGTGGAAGTGGGTATGTTAATGAACTGTAGGAATCAATTCATT

-1 AAGTGGAAGTGGGTATGTTAATGAACTGTAGGAATCAATTCATT

1 CAGTAGAGTGGGGCATGTTAATGATGTGCTGGAATCAATTCATT

1 CAGGCGAGTGAGTAATAGTTTATGACGAAACGGAATCCATGCGTT
1 CAGAAGAGTGGGGCATGTTAATGATGTGCTGGAATCGATTCATT

-1 CAGTAGAGTGGGGCATGTTAATGATGTGCTGGAATCAATTCATT

-1 GTGGAGTGGGGTGTGTTAATGACGAGCTGGAATCAATTCATT

1 AAGTGGAAGTGGGTATGTTAATGAACTGTAGGAATCAATTCATT

1 AGCATGTATTGTGACATCACAATAGCATGATTGTAGTGAAAACAAA
1 ATCTAATTTTGGAACATGAAAAACAGCACGTTTGTCTTGAAGAAAAA
1 ATCTAATTTTGGAACATGAAAAACAGCACATTTGTCTTGAAGAAAAA
1 ATCTAATTTTGGAACATGAAAAACAGCACATTTGTCTTGAAGAAAAA
-1 ATCTAGCATTGTGACATCACAAAAGCTGAATTGTAGTGAAAACAAA
-1 ATCTAATTTTGGAACATGAAAAACAGCACATTTGTCTTGAAGAAAAA
1 ATCTAATTTTGGAACATGAAAAACAGCACATTTGTCTTGAAGAAAAA
1 ATCTAATTTTGGAACATGAAAAACAGCACATTTGTCTTGAAGAAAAA
1 ATCTAATTTTGGAACATGAAAAACAGCACATTTGTCTTGAAGAAAAA
1 TTTTTATTTGGTGTGCTGAAATTAGATTTGAATCTGAGCAAT

1 TTTCAATTTGCTGCCACAGTAGTTTAATTTATTCGATATAAT

1 TTTCAATTTGCTGCCACAGTAGTTTAATTTATTCGATATAAT

-1 TTTCAATTTGCTGCTGCAGTAGTTTAATTTATTCCATATAAT

1 TTTTTATTTGATCTGCACGAATTAAATTTTAATCCAGACGAT

1 TTTCAATTTGCTGCTGCAGTAGTTTAATTTATTCCATATAAT

-1 TTTCAATTTGCTGCTGCACTAGTTTAATTTATTCCATATAAT

-1 TTTCAATTTGCTGCCGCAGTAGTTTAATTTATTCCATATAAT

1 TTTCAATTTGCTGCCACAGTAGTTTAATTTATTCGATATAAT

Mus musculus

Ciona savignyi

Canis familiaris

Homo sapiens
Takifugu rubripes
Ciona intestinalis
Gasterosteus aculeatus
Oryzias latipes

Danio rerio
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