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NAU|A01_98366726-98367857|+    ATGGCTAAGGATGTTGAGGTTGGTGGTGAGTTCCAAGCCAAGGACTACCATGATCCTCCACCAGCTCCATTGGTAGATGCCCAAGAGTTAACTCAGTGGT  100  Gh_A01G1844 

NAU|A01_98361882-98363012|+    ATGGCTAAGGATGTTGAGGTTGGTGGTGAGTTCCAAGCCAAGGACTACCATGATCCTCCACCAGCTCCATTGGTAGATGCCCAAGAGTTAACTCAGTGGT  100  Gh_A01G1843 

NAU|D01_59898611-59899741|+    ATGGCTAATGATGTTGAGGTTGGTAGTGAGTTCCAAGCCAAGGACTACCATGATCCTCCACCAGCTCCATTGGTAGATGCCCAAGAGTTAACTCAGTGGT  100  Gh_D01G2086 

NAU|D01_59890054-59891184|+    ATGGCCAAGGATGTTGAGGTTGGTGGTGAGTTCCAACCCAAGGACTACCATGATCCTCCACCAGCTCCATTTGTAGATGCCTAAGAGTTAACTCAGTGGT  100  Gh_D01G2085 

ZJU|A01_116473274-116474405|+  ATGGCTAAGGATGTTGAGGTTGGTGGTGAGTTCCAAGCCAAGGACTACCATGATCCTCCACCAGCTCCATTGGTAGATGCCCAAGAGTTAACTCAGTGGT  100  GH_A01G2321 

ZJU|A01_116468430-116469560|+  ATGGCTAAGGATGTTGAGGTTGGTGGTGAGTTCCAAGCCAAGGACTACCATGATCCTCCACCAGCTCCATTGGTAGATGCCCAAGAGTTAACTCAGTGGT  100  GH_A01G2320 

ZJU|D01_63074368-63075498|+    ATGGCCAAGGATGTTGAGGTTGGTGGTGAGTTCCAACCCAAGGACTACCATGATCCTCCACCAGCTCCATTTGTAGATGCCTAAGAGTTAACTCAGTGGT  100  GH_D01G2400 

ZJU|scaffold_D01_84-385/46-787 ATGGCTAATGATGTTGAGGTTGGTAGTGAGTTCCAAGCCAAGGACTACCATGATCCTCCACCAGCTCCATTGGTAGATGCCCAAGAGTTAACTCAGTGGT  100  Unknown 

HAU|A01_116031840-116032971|+  ATGGCTAAGGATGTTGAGGTTGGTGGTGAGTTCCAAGCCAAGGACTACCATGATCCTCCACCAGCTCCATTGGTAGATGCCCAAGAGTTAACTCAGTGGT  100 

HAU|A01_116027001-116028131|+  ATGGCTAAGGATGTTGAGGTTGGTGGTGAGTTCCAAGCCAAGGACTACCATGATCCTCCACCAGCTCCATTGGTAGATGCCCAAGAGTTAACTCAGTGGT  100 

HAU|D01_61617884-61619012|+    ATGGCTAATGATGTTGAGGTTGGTAGTGAGTTCCAAGCCAAGGACTACCATGATCCTCCACCAGCTCCATTGGTAGATGCCCAAGAGTTAACTCAGTGGT  100 

HAU|D01_61609329-61610459|+    ATGGCCAAGGATGTTGAGGTTGGTGGTGAGTTCCAACCCAAGGACTACCATGATCCTCCACCAGCTCCATTTGTAGATGCCTAAGAGTTAACTCAGTGGT  100 

                                                                                                                                             

NAU|A01_98366726-98367857|+    CTTTTTATAGGGCTATAATAGCTGAATTCATTGCCACCCTTTTGTTTTTATACATCACTGTGTTAACAGTGATTGGATACAAGAGCCAAGTTGATCCAGA  200 

NAU|A01_98361882-98363012|+    CCTTTTACAGGGCTATAATAGCTGAGTTCATTGCCACCCTTTTGTTTTTATACATCACTGTGTTAACAGTGATCGGATACAAGAGCCAAGTTGATCCAGA  200 

NAU|D01_59898611-59899741|+    CTTTTTATAGGGCTATAATAGCTGAGTTCATTGCCACCCTTTTGTTTTTATACATCACTGTGTTAACAGTGATTGGATACAAGAGCCAAGTTGATCCAGA  200 

NAU|D01_59890054-59891184|+    CTTTTTATAGGGCTATAATAGCTGAGTTCATTGCCACCCTTTTGTTTTTATACATCACTGTGTTAACAGTGATTGGATACAAGAGCCAAGTTGATCCAGA  200 

ZJU|A01_116473274-116474405|+  CTTTTTATAGGGCTATAATAGCTGAATTCATTGCCACCCTTTTGTTTTTATACATCACTGTGTTAACAGTGATTGGATACAAGAGCCAAGTTGATCCAGA  200 

ZJU|A01_116468430-116469560|+  CCTTTTACAGGGCTATAATAGCTGAGTTCATTGCCACCCTTTTGTTTTTATACATCACTGTGTTAACAGTGATCGGATACAAGAGCCAAGTTGATCCAGA  200 

ZJU|D01_63074368-63075498|+    CTTTTTATAGGGCTATAATAGCTGAGTTCATTGCCAGCCTTTTGTTTTTATACATCACTGTGTTAACAGTGATTGGATACAAGAGCCAAGTTGATCCAGA  200 

ZJU|scaffold_D01_84-385/46-787 CTTTTTATAGGGCTATAATAGCTGAGTTCATTGCCACCCTTTTGTTTTTATACATCACTGTGTTAACAGTGATCGGATACAAGAGCCAAGTTGATCCAGA  200 

HAU|A01_116031840-116032971|+  CTTTTTATAGGGCTATAATAGCTGAATTCATTGCCACCCTTTTGTTTTTATACATCACTGTGTTAACAGTGATTGGATACAAGAGCCAAGTTGATCCAGA  200 

HAU|A01_116027001-116028131|+  CCTTTTACAGGGCTATAATAGCTGAGTTCATTGCCACCCTTTTGTTTTTATACATCACTGTGTTAACAGTGATCGGATACAAGAGCCAAGTTGATCCAGA  200 

HAU|D01_61617884-61619012|+    CTTTTTATAGGGCTATAATAGCTGAGTTCATTGCCACCCTTTTGTTTTTATACATCACTGTGTTAACAGTGATCGGATACAAGAGCCAAGTTGATCCAGA  200 

HAU|D01_61609329-61610459|+    CTTTTTATAGGGCTATAATAGCTGAGTTCATTGCCAGCCTTTTGTTTTTATACATCACTGTGTTAACAGTGATTGGATACAAGAGCCAAGTTGATCCAGA  200 

                                                                                                                                             

NAU|A01_98366726-98367857|+    TAAGGGTGGTCAAGATTGTGATGGTGTTGGCATTCTTGGTATTGCTTGGGCCTTTGGTGGCATGATTTTCATCCTTGTTTACTGCACTGCTGGTATCTCA  300 

NAU|A01_98361882-98363012|+    TAAGGGTGGTCAAGATTGTGATGGTGTTGGCATTCTTGGTATTGCTTGGGCCTTTGGTGGCATGATTTTCATCCTTGTTTACTGCACTGCTGGTATCTCA  300 

NAU|D01_59898611-59899741|+    TAAGGGTGGTCAAGATTGTGATGGTGTTGGCATTCTTGGTATTGCTTGGGCCTTTGGTGGCATGATTTTCATCCTTGTTTACTGCACTGCTGGTATCTCA  300 

NAU|D01_59890054-59891184|+    TAAGGGTGGTCAAGATTGTGATGGTGTTGGCATTCTTGGTATTGCTTGGGCCTTTGGTGGCATGATTTTCATCCTTGTTTACTGCACTGCTGGTATCTCA  300 

ZJU|A01_116473274-116474405|+  TAAGGGTGGTCAAGATTGTGATGGTGTTGGCATTCTTGGTATTGCTTGGGCCTTTGGTGGCATGATTTTCATCCTTGTTTACTGCACTGCTGGTATCTCA  300 

ZJU|A01_116468430-116469560|+  TAAGGGTGGTCAAGATTGTGATGGTGTTGGCATTCTTGGTATTGCTTGGGCCTTTGGTGGCATGATTTTCATCCTTGTTTACTGCACTGCTGGTATCTCA  300 

ZJU|D01_63074368-63075498|+    TAAGGGTGGTCAAGATTGTGATGGTGTTGGCATTCTTGGTATTGCTTGGGCCTTTGGTGGCATGATTTTCATCCTTGTTTACTGCACTGCTGGTATCTCA  300 

ZJU|scaffold_D01_84-385/46-787 TAAGGGTGGTCAAGATTGTGATGGTGTTGGCATTCTTGGTATTGCTTGGGCCTTTGGTGGCATGATTTTCATCCTTGTTTACTGCACTGCTGGTATCTCA  300 

HAU|A01_116031840-116032971|+  TAAGGGTGGTCAAGATTGTGATGGTGTTGGCATTCTTGGTATTGCTTGGGCCTTTGGTGGCATGATTTTCATCCTTGTTTACTGCACTGCTGGTATCTCA  300 

HAU|A01_116027001-116028131|+  TAAGGGTGGTCAAGATTGTGATGGTGTTGGCATTCTTGGTATTGCTTGGGCCTTTGGTGGCATGATTTTCATCCTTGTTTACTGCACTGCTGGTATCTCA  300 

HAU|D01_61617884-61619012|+    TAAGGGTGGTCAAGATTGTGATGGTGTTGGCATTCTTGGTATTGCTTGGGCCTTTGGTGGCATGATTTTCATCCTTGTTTACTGCACTGCTGGTATCTCA  300 

HAU|D01_61609329-61610459|+    TAAGGGTGGTCAAGATTGTGATGGTGTTGGCATTCTTGGTATTGCTTGGGCCTTTGGTGGCATGATTTTCATCCTTGTTTACTGCACTGCTGGTATCTCA  300 

                                                                                                                                             

NAU|A01_98366726-98367857|+    GGTAATAATATCTTATACACACTCGTTGTTGAACGATATGGTTAAAACTTAAAAGGGTGTTTTCTTAGCATGTTTGTTTGGTGATATGTAGGGGGACATA  400 

NAU|A01_98361882-98363012|+    GGTAATAATATCTTATACACACTCCTTGTTGAACGATATGGTTAAAACTTAAAAGGGTGTTTTCTTAGCATGTTTGTTTGGTGATATGTAGGGGGACATA  400 

NAU|D01_59898611-59899741|+    GGTAATAATATCTTATACACACTCCTTGTTGAACGATATGGTTAAAACTTAAAAGGGTGTTTTCTTAGCATGTTTGTTTGGTGATATGTAGGGGGACATA  400 

NAU|D01_59890054-59891184|+    GGTAATAATATCTTATACACACTCCTTGTTGAACGATATGGTTAAAACTTAAAAGGGTGTTTTCTTAGCATGTTTGTTTGGTGATATGTAGGGGGACATA  400 

ZJU|A01_116473274-116474405|+  GGTAATAATATCTTATACACACTCGTTTTTGAACGATATGGTTAAAACTTAAAAGGGTGTTTTCTTAGCATGTTTGTTTGGTGATGTGTAGGGGGACATA  400 

ZJU|A01_116468430-116469560|+  GGTAATAATATCTTATACACACTCGTTTTTGAACGATATGGTTAAAACTTTAAAGGGTGTTTTCTTAGCATGTTTATTTGGTGATATGTAGGGGGACATA  400 

ZJU|D01_63074368-63075498|+    GGTAATAATATCTTATACACACTCCTTGTTGAACGATATGGTTAAAACTTAAAAGGGTGTTTTCTTAGCATGTTTGTTTGGTGATGTGTAGGGGGACATA  400 

ZJU|scaffold_D01_84-385/46-787 GG---------------------------------------------------------------------------------------AGGGGGACATA  313 

HAU|A01_116031840-116032971|+  GGTAATAATATCTTATACACACTCGTTTTTGAACGATATGGTTAAAACTTAAAAGGGTGTTTTCTTAGCATGTTTGTTTGGTGATGTGTAGGGGGACATA  400 

HAU|A01_116027001-116028131|+  GGTAATAATATCTTATACACACTCGTTTTTGAACGATATGGTTAAAACTTTAAAGGGTGTTTTCTTAGCATGTTTATTTGGTGATATGTAGGGGGACATA  400 

HAU|D01_61617884-61619012|+    GGTAATAATATCTTATACACACTCCTTGTTGAACGATATGGTTAAAACTTAAAAGGGTGTTTTCTTAGCATGTTTGTTTGGTGATATGTAGGGGGACATA  400 

HAU|D01_61609329-61610459|+    GGTAATAATATCTTATACACACTCCTTGTTGAACGATATGGTTAAAACTTAAAAGGGTGTTTTCTTAGCATGTTTGTTTGGTGATGTGTAGGGGGACATA  400 

                                                                                                                                             

NAU|A01_98366726-98367857|+    TCAACCCAGCAGTGACCTTTGGGCTTTTCTTGGCTCGTAAGGTATCATTGGTTCGAGCCATACTTTATATGGCTGCTCAATGTTTAGGAGCCATTTGTGG  500 

NAU|A01_98361882-98363012|+    TCAACCCAGCAGTGACCTTTGGGCTTTTCTTGGCTCGTAAGGTATCATTGGTTCGAGCCATACTTTATATGGCTGCTCAATGTTTAGGAGCCATTTGTGG  500 

NAU|D01_59898611-59899741|+    TCAACCCAGCAGTGACCTTTGGGCTTTTCTTGGCTCGTAAGGTATCATTGGTTCGAGCCATACTTTATATGGCTGCTCAATGTTTAGGAGCCATTTGTGG  500 

NAU|D01_59890054-59891184|+    TCAACCCAGCAGTGACCTTTGGGCTTTTCTTGGCTCGTAAGGTATCATTGGTTCGAGCCATACTTTATATGGCTGCTCAATGTTTAGGAGCCATTTGTGG  500 

ZJU|A01_116473274-116474405|+  TCAACCCAGCAGTGACCTTTGGGCTTTTCTTGGCTCGTAAGGTATCATTGGTTCGAGCCATACTTTATATGGCTGCTCAATGTTTAGGAGCCATTTGTGG  500 

ZJU|A01_116468430-116469560|+  TCAACCCAGCAGTGACCTTTGGGCTTTTCTTGGCTCGTAAGGTATCATTGGTTCGAGCCATACTTTATATGGCTGCTCAATGTTTAGGAGCCATTTGTGG  500 

ZJU|D01_63074368-63075498|+    TCAACCCAGCAGTGACCTTTGGGCTTTTCTTGGCTCGTAAGGTATCATTGGTTCGAGCCATACTTTATATGGCTGCTCAATGTTTAGGAGCCATTTGTGG  500 

ZJU|scaffold_D01_84-385/46-787 TCAACCCAGCAGTGACCTTTGGGCTTTTCTTGGCTCGTAAGGTATCATTGGTTCGAGCCATACTTTATATGGCTGCTCAATGTTTAGGAGCCATTTGTGG  413 

HAU|A01_116031840-116032971|+  TCAACCCAGCAGTGACCTTTGGGCTTTTCTTGGCTCGTAAGGTATCATTGGTTCGAGCCATACTTTATATGGCTGCTCAATGTTTAGGAGCCATTTGTGG  500 

HAU|A01_116027001-116028131|+  TCAACCCAGCAGTGACCTTTGGGCTTTTCTTGGCTCGTAAGGTATCATTGGTTCGAGCCATACTTTATATGGCTGCTCAATGTTTAGGAGCCATTTGTGG  500 

HAU|D01_61617884-61619012|+    TCAACCCAGCAGTGACCTTTGGGCTTTTCTTGGCTCGTAAGGTATCATTGGTTCGAGCCATACTTTATATGGCTGCTCAATGTTTAGGAGCCATTTGTGG  500 

HAU|D01_61609329-61610459|+    TCAACCCAGCAGTGACCTTTGGGCTTTTCTTGGCTCGTAAGGTATCATTGGTTCGAGCCATACTTTATATGGCTGCTCAATGTTTAGGAGCCATTTGTGG  500 

                                                                                                                                             

NAU|A01_98366726-98367857|+    GTGTGGGTTAGTCAAGGCATTCCAAAAGAGTTATTACAACAAGTATGGTGGAGGAGCTAATAGCTTGGCTGATGGATACAGCACTGGCACTGGTTTGGCT  600 

NAU|A01_98361882-98363012|+    GTGTGGGTTAGTCAAGGCATTCCAAAAGAGTTATTACAACAAGTATGGTGGAGGAGCTAATAGCTTGGCTGATGGATACAGCACTGGCACTGGTTTGGCT  600 

NAU|D01_59898611-59899741|+    GTGTGGGTTAGTCAAGGCATTCCAAAAGAGTTATTACAACAAGTATGGTGGAGGAGCTAATAGCTTGGCTGATGGATACAGCACTGGCACTGGTTTGGCT  600 

NAU|D01_59890054-59891184|+    GTGTGGGTTAGTCAAGGCATTCCAAAAGAGTTATTACAACAAGTATGGTGGAGGAGCTAATAGCTTGGCTGATGGATACAGCACTGGCACTGGTTTGGCT  600 

ZJU|A01_116473274-116474405|+  GTGTGGGTTAGTCAAGGCATTCCAAAAGAGTTATTACAACAAGTATGGTGGAGGAGCTAATAGCTTGGCTGATGGATACAGCACTGGCACTGGTTTGGCT  600 

ZJU|A01_116468430-116469560|+  GTGTGGGTTAGTCAAGGCTTTCCAAAAGAGTTATTACAACAAGTATGGTGGAGGAGCTAATAGCTTGGCTGATGGATACAGCACTGGCACTGGTTTGGCT  600 

ZJU|D01_63074368-63075498|+    GTGTGGGTTAGTCAAGGCATTCCAAAAGAGTTATTACAACAAGTATGGTGGAGGAGCTAATAGCTTGGCTGATGGATACAGCACTGGCACTGGTTTGGCT  600 

ZJU|scaffold_D01_84-385/46-787 GTGTGGGTTAGTCAAGGCATTCCAAAAGAGTTATTACAACAAGTATGGTGGAGGAGCTAATAGCTTGGCTGATGGATACAGCACTGGCACTGGTTTGGCT  513 

HAU|A01_116031840-116032971|+  GTGTGGGTTAGTCAAGGCATTCCAAAAGAGTTATTACAACAAGTATGGTGGAGGAGCTAATAGCTTGGCTGATGGATACAGCACTGGCACTGGTTTGGCT  600 

HAU|A01_116027001-116028131|+  GTGTGGGTTAGTCAAGGCTTTCCAAAAGAGTTATTACAACAAGTATGGTGGAGGAGCTAATAGCTTGGCTGATGGATACAGCACTGGCACTGGTTTGGCT  600 

HAU|D01_61617884-61619012|+    GTGTGGGTTAGTCAAGGCATTCCAAAAGAGTTATTACAACAAGTATGGTGGAGGAGCTAATAGCTTGGCTGATGGATACAGCACTGGCACTGGTTTGGCT  600 

HAU|D01_61609329-61610459|+    GTGTGGGTTAGTCAAGGCATTCCAAAAGAGTTATTACAACAAGTATGGTGGAGGAGCTAATAGCTTGGCTGATGGATACAGCACTGGCACTGGTTTGGCT  600 

                                                                                                                                             

NAU|A01_98366726-98367857|+    GCTGAAATTATAGGCACGTTTGTGCTTGCTTACACTGTATTATCTGCAACTGATCCCAAAAGAAACGCAAGAGATTCTCATGTTCCTGTATGTCTCTTAA  700 

NAU|A01_98361882-98363012|+    GCTGAAATTATTGGCACATTTGTGCTTGTTTACACTGTATTCTCTGCAACTGATCCCAAAAGAAACGCAAGAGATTCTCATGTTCCTGTATGTCTCTTAA  700 
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NAU|D01_59898611-59899741|+    GCTGAAATTATTGGCACATTTGTGCTTGTTTACACTGTATTCTCTGCAACTGATCCCAAAAGAAACGCAAGAGATTCTCATGTTCCTGTATGTCTCTTAA  700 

NAU|D01_59890054-59891184|+    GCTGAAATTATTGGCACATTTGTGCTTGTTTACACTGTATTCTCTGCAACTGATCCCAAAAGAAACGCAAGAGATTCTCATGTTCCTGTATGTCTCTTAA  700 

ZJU|A01_116473274-116474405|+  GCTGAAATTATAGGCACGTTTGTGCTTGCTTACACTGTATTATCTGCAACTGATCCCAAAAGAAACGCAAGAGATTCTCATGTTCCTGTATGTCTCTTAA  700 

ZJU|A01_116468430-116469560|+  GCTGAAATTATTGGCACATTTGTGCTTGTTTACACTGTTTTCTCTGCAACTGATCCCAAAAGAAACGCAAGAGATTCTCATGTTCCTGTATGTCTCTTAA  700 

ZJU|D01_63074368-63075498|+    GCTGAAATTATTGGCACATTTGTGCTTGTTTACACTGTATTCTCTGCAACTGATCCCAAAAGAAACGCAAGAGATTCTCATGTTCCTGTATGTCTCTTAA  700 

ZJU|scaffold_D01_84-385/46-787 GCTGAAATTATTGGCACATTTGTGCTTGTTTACACTGTATTCTCTGCAACTGATCCCAAAAGAAACGCAAGAGATTCTCATGTTCCTGTATGTCTCTTAA  613 

HAU|A01_116031840-116032971|+  GCTGAAATTATAGGCACGTTTGTGCTTGCTTACACTGTATTATCTGCAACTGATCCCAAAAGAAACGCAAGAGATTCTCATGTTCCTGTATGTCTCTTAA  700 

HAU|A01_116027001-116028131|+  GCTGAAATTATTGGCACATTTGTGCTTGTTTACACTGTTTTCTCTGCAACTGATCCCAAAAGAAACGCAAGAGATTCTCATGTTCCTGTATGTCTCTTAA  700 

HAU|D01_61617884-61619012|+    GCTGAAATTATTGGCACATTTGTGCTTGTTTACACTGTATTCTCTGCAACTGATCCCAAAAGAAACGCAAGAGATTCTCATGTTCCTGTATGTCTCTTAA  700 

HAU|D01_61609329-61610459|+    GCTGAAATTATTGGCACATTTGTGCTTGTTTACACTGTATTCTCTGCAACTGATCCCAAAAGAAACGCAAGAGATTCTCATGTTCCTGTATGTCTCTTAA  700 

                                                                                                                                             

NAU|A01_98366726-98367857|+    TTCAATCCAACACTACACACAAGTTCATTGACAAGTATGTTTTTAGGTTCTAATTTTTTCTACATTTTGAAGGTGTTGGCACCACTTCCCATTGGGTTTA  800 

NAU|A01_98361882-98363012|+    TTCAATCCAACACCACACACAAGTTCATTGACAAGTATGTTTTTAGGGACTAATTTTTTCTACATCTTGAAGGTGTTGGCACCACTTCCCATTGGGTTTG  800 

NAU|D01_59898611-59899741|+    TTCAATCCAACACCACACACAAGTTCATTGACAAGTATGTTTTTAGGGACTAATTTTTTCTACATTTTGAAGGTGTTGGCACCACTTCCCATTGGGTTTG  800 

NAU|D01_59890054-59891184|+    TTCAATCCAACACCACACACAAGTTCATTGACAAGTATGTTTTTAGGGACTAATTTTTTCTACATTTTGAAGGTGTTGGCACCACTTCCCATTGGGTTTG  800 

ZJU|A01_116473274-116474405|+  TTCAATCCAACACTACACACAAGTTCATTGACAAGTATGTTTTTAGGTTCTAATTTTTTCTACATTTTGAAGGTGTTGGCACCACTTCCCATTGGGTTTA  800 

ZJU|A01_116468430-116469560|+  TTCAATCCAACACCACACACAAGTTCATTGACAAGTATGTTTTTAGGGACTAATTTTTTCTACATCTTGAAGGTGTTGGCACCACTTCCCATTGGGTTTG  800 

ZJU|D01_63074368-63075498|+    TTCAATCCAACACCACACACAAGTTCATTGACAAGTATGTTTTTAGGGACTAATTTTTTCTACATTTTGAAGGTGTTGGCACCACTTCCCATTGGGTTTG  800 

ZJU|scaffold_D01_84-385/46-787 TTCAATCCAACACCACACACAAGTTCATTGACAAGTATGTTTTTAGGGACTAATTTTTTCTACATTTTGAAGGTGTTGGCACCACTTCCCATTGGGTTTG  713 

HAU|A01_116031840-116032971|+  TTCAATCCAACACTACACACAAGTTCATTGACAAGTATGTTTTTAGGTTCTAATTTTTTCTACATTTTGAAGGTGTTGGCACCACTTCCCATTGGGTTTA  800 

HAU|A01_116027001-116028131|+  TTCAATCCAACACCACACACAAGTTCATTGACAAGTATGTTTTTAGGGACTAATTTTTTCTACATCTTGAAGGTGTTGGCACCACTTCCCATTGGGTTTG  800 

HAU|D01_61617884-61619012|+    TTCAATCCAACACCACACACAAGTTCATTGACAAGTATGTTTTTAGGGACTAATTTTTTCTACATTTTGAAGGTGTTGGCACCACTTCC-ATTGGGTTTG  799 

HAU|D01_61609329-61610459|+    TTCAATCCAACACCACACACAAGTTCATTGACAAGTATGTTTTTAGGGACTAATTTTTTCTACATTTTGAAGGTGTTGGCACCACTTCCCATTGGGTTTG  800 

                                                                                                                                             

NAU|A01_98366726-98367857|+    CTGTGTTTATGGTTCATTTGGCAACTATTCCGATCACCGGAACCGGAATCAACCCTGCTCGTAGTTTCGGAGCTGCTGTTATGTTCAACCAGGACAAGCC  900 

NAU|A01_98361882-98363012|+    CTGTGTTTATGGTTCATTTGGCAACTATTCCGATCACCGGAACCGGAATCAACCCTGCTCGTAGTTTCGGAGCTGCTGTTATGTTCAACCAGGACAAGCC  900 

NAU|D01_59898611-59899741|+    CTGTGTTTATGGTTCATTTGGCAACTATTCCGATCACCGGAACCGGAATCAACCCTGCTCGTAGTTTCGGAGCTGTTGTTATGTTCAACCAGGACAAGCC  900 

NAU|D01_59890054-59891184|+    CTGTGTTTATGGTTCATTTGGCAACTATTCCGATCACCGGAACCGGAATCAACCCTGCTCGTAGTTTCGGAGCTGTTGTTATGTTCAACCAGGACAAGCC  900 

ZJU|A01_116473274-116474405|+  CTGTGTTTATGGTTCATTTGGCAACTATTCCGATCACCGGAACCGGAATCAACCCTGCTCGTAGTTTCGGAGCTGCTGTTATGTTCAACCAGGACAAGCC  900 

ZJU|A01_116468430-116469560|+  CTGTGTTTATGGTTCATTTGGCAACTATTCCGATCACCGGAACCGGAATCAACCCTGCTCGTAGTTTCGGAGCTGCTGTTATGTTCAACCAGGACAAGCC  900 

ZJU|D01_63074368-63075498|+    CTGTGTTTATGGTTCATTTGGCAACTATTCCGATCACCGGAACCGGAATCAACCCTGCTCGTAGTTTCGGAGCTGTTGTTATGTTCAACCAGGACAAGCC  900 

ZJU|scaffold_D01_84-385/46-787 CTGTGTTTATGGTTCATTTGGCAACTATTCCGATCACCGGAACCGGAATCAACCCTGCTCGTAGTTTCGGAGCTGTTGTTATGTTCAACCAGGACAAGCC  813 

HAU|A01_116031840-116032971|+  CTGTGTTTATGGTTCATTTGGCAACTATTCCGATCACCGGAACCGGAATCAACCCTGCTCGTAGTTTCGGAGCTGCTGTTATGTTCAACCAGGACAAGCC  900 

HAU|A01_116027001-116028131|+  CTGTGTTTATGGTTCATTTGGCAACTATTCCGATCACCGGAACCGGAATCAACCCTGCTCGTAGTTTCGGAGCTGCTGTTATGTTCAACCAGGACAAGCC  900 

HAU|D01_61617884-61619012|+    CTGTGTT-ATGGTTCATTTGGCAACTATTCCGATCACCGGAACCGGAATCAACCCTGCTCGTAGTTTCGGAGCTGTTGTTATGTTCAACCAGGACAAGCC  898 

HAU|D01_61609329-61610459|+    CTGTGTTTATGGTTCATTTGGCAACTATTCCGATCACCGGAACCGGAATCAACCCTGCTCGTAGTTTCGGAGCTGTTGTTATGTTCAACCAGGACAAGCC  900 

                                                                                                                                             

NAU|A01_98366726-98367857|+    ATGGGATGACCATGTATGAACCTTCATTTATACAATTGATTTTCTATTTTTTTTCTTTTGTTTTATACGGCTCCTATTAAACATATTTTTATATCTGTTT 1000 

NAU|A01_98361882-98363012|+    ATGGGATGACCATGTATGAACCTTCATTTATACAATTGATTTTCTATTTTTTTGCTTT-GTTTTATACGGCTCCTATTAAACATATTTTTATATCTGTTT  999 

NAU|D01_59898611-59899741|+    ATGGGATGACCATGTATGAAACTTCATTTATACAATTGATTTTCTATTGTTTTCCTTG-GTTTAATACGGCTCCTATTAAACATTTTTTTATATCTGTTT  999 

NAU|D01_59890054-59891184|+    ATGGGATGATCATGTATGAACCATCATTTATACAATTGATTTTCTATTGTTTTCCTTT-GTTTAATACGGCTCCTATTAAACATATTTTTATATCTGTTT  999 

ZJU|A01_116473274-116474405|+  ATGGGATGACCATGTATGAACCTTCATTTATACAATTGATTTTCTATTTTTTTTCTTTTGTTTTATACGGCTCCTATTAAACATATTTTTATATCTGTTT 1000 

ZJU|A01_116468430-116469560|+  ATGGGATGACCATGTATGAACCTTCATTTATACAATTGATTTTCTATTTTTTTGCTTT-GTTTTATACGGCTCCTATTAAACATATTTTTATATCTGTTT  999 

ZJU|D01_63074368-63075498|+    ATGGGATGACCATGTATGAAACTTCATTTATACAATTGATTTTCTATTGTTTTCCTTG-GTTTAATACGGCTCCTATTAAACATTTTTTTATATCTGTTT  999 

ZJU|scaffold_D01_84-385/46-787 ATGGGATGATCATGTATGAACCATCATTTATACAATTGATTTTCTATTGTTTTCCTTT-GTTTAATACGGCTCCTATTAAACATATTTTTATATCTGTTT  912 

HAU|A01_116031840-116032971|+  ATGGGATGACCATGTATGAACCTTCATTTATACAATTGATTTTCTATTTTTTTTCTTTTGTTTTATACGGCTCCTATTAAACATATTTTTATATCTGTTT 1000 

HAU|A01_116027001-116028131|+  ATGGGATGACCATGTATGAACCTTCATTTATACAATTGATTTTCTATTTTTTTGCTTT-GTTTTATACGGCTCCTATTAAACATATTTTTATATCTGTTT  999 

HAU|D01_61617884-61619012|+    ATGGGATGACCATGTATGAAACTTCATTTATACAATTGATTTTCTATTGTTTTCCTTG-GTTTAATACGGCTCCTATTAAACATTTTTTTATATCTGTTT  997 

HAU|D01_61609329-61610459|+    ATGGGATGATCATGTATGAACCATCATTTATACAATTGATTTTCTATTGTTTTCCTTT-GTTTAATACGGCTCCTATTAAACATATTTTTATATCTGTTT  999 

                                                                                                                                             

NAU|A01_98366726-98367857|+    GGAATATTGCAGTGGATATTCTGGGTTGGACCATTCATTGGAGCTGCCATTGCTGCAACTTATCACCAGTATATCCTCAGAGCAGGAGCTGCTAAAGCTC 1100 

NAU|A01_98361882-98363012|+    GGAATATTGCAGTGGATATTCTGGGTTGGACCATTCATTGGAGCTGCCATTGCTGCAATTTATCACCAGTATATCCTCAGAGCAGGAGCTGCTAAAGCTC 1099 

NAU|D01_59898611-59899741|+    GGAATATTGCAGTGGATATTCTGGGTTGGACCATTCATTGGAGCTGCCATTGCTGCAATTTATCACCAGTATATCCTCAGAGCAGGAGCTGCTAAAGCTC 1099 

NAU|D01_59890054-59891184|+    GGAGTATTGCAGTGGGTATTCTGGGTTGGACCATTCATTGGAGCTGCCATTGCTGCAATTTATCACCAGTATATCCTCAGAGCAGGAGCTGCTAAAGCTC 1099 

ZJU|A01_116473274-116474405|+  GGAATATTGCAGTGGATATTCTGGGTTGGACCATTCATTGGAGCTGCCATTGCTGCAACTTATCACCAGTATATCCTCAGAGCAGGAGCTGCTAAAGCTC 1100 

ZJU|A01_116468430-116469560|+  GGAATATTGCAGTGGATATTCTGGGTTGGACCATTCATTGGAGCTGCCATTGCTGCAATTTATCACCAGTATATCCTCAGAGCAGGAGCTGCTAAAGCTC 1099 

ZJU|D01_63074368-63075498|+    GGAATATTGCAGTGGATATTCTGGGTTGGACCATTCATTGGAGCTGCCATTGCTGCAATTTATCACCAGTATATCCTCAGAGCAGGAGCTGCTAAAGCTC 1099 

ZJU|scaffold_D01_84-385/46-787 GGAGTATTGCAGTGGGTATTCTGGGTTGGACCATTCATTGGAGCTGCCATTGCTGCAATTTATCACCAGTATATCCTCAGAGCAGGAGCTGCTAAAGCTC 1012 

HAU|A01_116031840-116032971|+  GGAATATTGCAGTGGATATTCTGGGTTGGACCATTCATTGGAGCTGCCATTGCTGCAACTTATCACCAGTATATCCTCAGAGCAGGAGCTGCTAAAGCTC 1100 

HAU|A01_116027001-116028131|+  GGAATATTGCAGTGGATATTCTGGGTTGGACCATTCATTGGAGCTGCCATTGCTGCAATTTATCACCAGTATATCCTCAGAGCAGGAGCTGCTAAAGCTC 1099 

HAU|D01_61617884-61619012|+    GGAATATTGCAGTGGATATTCTGGGTTGGACCATTCATTGGAGCTGCCATTGCTGCAATTTATCACCAGTATATCCTCAGAGCAGGAGCTGCTAAAGCTC 1097 

HAU|D01_61609329-61610459|+    GGAGTATTGCAGTGGGTATTCTGGGTTGGACCATTCATTGGAGCTGCCATTGCTGCAATTTATCACCAGTATATCCTCAGAGCAGGAGCTGCTAAAGCTC 1099 

                                                                         

NAU|A01_98366726-98367857|+    TTGGATCCTTCAGAAGCAGCTCAGCCATGTAA 1132 

NAU|A01_98361882-98363012|+    TTGGATCCTTCAGAAGCAGCTCAGCCATGTAA 1131 

NAU|D01_59898611-59899741|+    TTGGATCCTTCAGAAGCAGCTCAGCCATGTAA 1131 

NAU|D01_59890054-59891184|+    TTGGATCCTTCAGAAGCAGCTCAGCCATGTAA 1131 

ZJU|A01_116473274-116474405|+  TTGGATCCTTCAGAAGCAGCTCAGCCATGTAA 1132 

ZJU|A01_116468430-116469560|+  TTGGATCCTTCAGAAGCAGCTCAGCCATGTAA 1131 

ZJU|D01_63074368-63075498|+    TTGGATCCTTCAGAAGCAGCTCAGCCATGTAA 1131 

ZJU|scaffold_D01_84-385/46-787 TTGGATCCTTCAGAAGCAGCTCAGCCATGTAA 1044 

HAU|A01_116031840-116032971|+  TTGGATCCTTCAGAAGCAGCTCAGCCATGTAA 1132 

HAU|A01_116027001-116028131|+  TTGGATCCTTCAGAAGCAGCTCAGCCATGTAA 1131 

HAU|D01_61617884-61619012|+    TTGGATCCTTCAGAAGCAGCTCAGCCATGTAA 1129 

HAU|D01_61609329-61610459|+    TTGGATCCTTCAGAAGCAGCTCAGCCATGTAA 1131 

 


