
Supplementary Data Set 5. UCSC genome browser screenshots of intronic RPs and their associated cryptic exons. Shown are 50 
examples of intronic RPs with high-scoring cryptic splice donors; the inferred cryptic exons are highlighted in red. 



Scale
chr2R:

--->

RPs
Gaps

D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia

D_yakuba
D_erecta

D_ananassae
D_pseudoobscura

D_persimilis
D_willistoni

D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 bases dm3
8,429,260 8,429,270 8,429,280 8,429,290 8,429,300 8,429,310 8,429,320 8,429,330 8,429,340 8,429,350 8,429,360 8,429,370 8,429,380 8,429,390 8,429,400 8,429,410 8,429,420 8,429,430 8,429,440 8,429,450 8,429,460 8,429,470 8,429,480 8,429,490 8,429,500

CTGCTTAAAAGTTTTGCTTTATTTGAAAAACTACAGAACTCATTATTCATTAATTGCATTTCGCTTTTCTCCATTCTCCTTTGCAGGTGAGTGCACAGAGCAACGAAAATAAATTTGATAATGAGAAAATTATGATGATAAATGGGAAAAAAGCATTTTCCCACCCGCTCTCACGTAAGTTTCAAATGGAGAAATTTCAATATTCCTATTTCAATTTTTTATGGCTTTCGAGTGACTTGTCTCTACACCAATAAAATGGAA
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

fra
fra
fra

2 1 3 2 2 1 1 9 7 4 3 2 5 5 3 * + 2 + 6
CTGCTTAAAAGTTTTGCTTTATTTGAAAAACTACAGAACTCATTATTCATTAATTGCATTTCGCTTTTCTCCATTCTCCTTTGCAGGTGAGTGCACAGAGCAACGAAAATAAATTTGATAATGAGAAAATTATGATGATAAATGGGAAAAAAGCATTTTCCCACCCGCTCTCACGTAAGTTTCAAATGGAGAAATTTCAATATTCCTATTTCAATTTTTTATGGCTTTCGAGTGACTTGTCTCTACACCAATAAAATGGAA
CTGCTTAAAAGTTTTGCTTTATTTGAAAAACTACAGAACTCATTATTCATTAATTGGATTTCTCTTTTCTCCATTCTCGTTTGCAGGTGAGTGCACAAAGCAACGAAAATAAATTTGATAATGAGAAAATTATGATGATAAATGGGCAAACAGCATTTTCTCA- - - - - - - -CACGTAAGTTTCAAATGGAGAAATTTTAATATTCTTATTTCAAGTTCTTATGGCTCTCGAGTGACATGTCTCTACGTCAATAAAATGGAA
CTGCTTAAAAGTTTTGCTTTATTTGAAAAACTACAGAACTCATTATTCATTAATTGGATTTCTTCATTCTCCATTCTCGTTTGCAGGTGAGTGCACAAAGCAACGAAAATAAATTTGATAATGAGAAAATTATCATGATAAATGGGCAAACAGCATTTTCTCA- - - - - - - -CTCGTAAGTTTCAAATGGAGCAATTTTAATATTCTTATTTCAAGTTTTTATGGCTTTCGAGTGACATGTCTATATGCCAATAAAATGGAA
CTGCTTAAAA- -CTTGCTTTATGAGAAAAACTACAGAACTCATTATTCATTAATTGGATTTCTCTTTTCTCCATTCTCGTTTGCAGGTGAGTGCACAAAGCAACGAAAGTAAATTTGATAATGAGAAAATTATGATGATAAATGTGCAAACAACATTTTCTCACCCGCT- -CACGTAAGTTTCAAATGGAGAAATGTCAATATTCTTATTTTAAGTTTTTATGGCTTTCGAGTGACATGTCTGAATTCCAATAAAATAGAA
CTGCTTAAAA- -CTTGCTTTATTTGAAAAACTACAGAACTCATTATTCATTAATTGGATTTCTCATTTCTCCATTCTCGTTTGCAGGTGAGTGCACAAAGCAACGAAAATAAATTTGATAATGAGAAAATTATGATGATAAATGTGCAAAGAACATTTTCTCACCCGCT- -CACGTAAGTTTGAAATGGAGAAATGTCAATATTCTTATTTAAAGTTTTTATGGCTTTCGAGTAACATGTCTCAATTCCAATAAAATAGAA
CCGCCAGAAACTTTTGTTTTATTCAGAAAACTACAAAAATCATTATTCATTAATTGGATTT-TCTTTTCTCACTTCTCGTTTGCAGGTGAGT- - - - - - - - - - -CGAAAATAAATTTGATAATGAGGAAATTATGATGATGAATGGGCAAAAAAATTATTCATTCCCATTTCAAAGTGAGTTTCAAATAGAAAAA==TTAGCTTTCCTTTCTTGTTTTTTTGTAATTCTGGA- - - -CATTCCAGCTGATCCATAAAACCGAC
- - - - -GAAAA- - - - - - - - - -AGTTAAAAAACTGAAGACTTTGATATTCTTTAATTGGATTT- -TTGTTCTTCTTCTTTGGTTA- - - - - - - - - - - - - - - -TTTTTGAAAATTTATTTGAAAATCAGACAGTGTCTAAAAGGAATTGAAAAAGATTATCTTTTGAATCATC- -TATAAAATCATAAAATCTATAAATTCGTAAATTTGTAATTCGATTATCTTTGGAAATCAAATTGAATTTTTCGCCTCCAGTCCCCCCACG
- - - - -GAAAA- - - - - - - - - -AGTTAAAAAACTAAAGAATTTGATATTCTTTAATTGGATTT- -TTGTTCTTCTTCTTTGGTTA- - - - - - - - - - - - - - - -TTTTTGAAAATTTATTTGAAAATCAGACAGTGTCTAAAAGAAATGGAAAAAGATTATCTTTTGAATCATC- -TATAAAATCATAAAATCTATAAATTCGTAAATTTGTAATTCGATTATCTTTGGAAATCAAATAGAATTTTTCGCCTCCAGTCCCCCCCCG
====TTAAAAGCTTTATTTTAATGATAATACAATACAATTCAATATTTCTTAA========================================================================================================================CATATATTTTCAATTAAGAAACTTTAATATTTATTTTTATGTGTTTTATGTCTGCTGACTGA=========TTGTTAAT- -AACAAAT
AAAA- - - - - - - - - - - - - - - - - -TAAAAAGAATTCAAA-TTAACAAGCTTTCAATTTTATTT- - - -GTTTTTCTATCTA-TTTTCAGGTAAG==========================================================================================================================================================================
TGCA- - - - - - - - - - - - - - - - - -CATTAAATATTTAAATTTAATAAGTTTTTAACACAA- - - - - - - -ATTTTCTTTTTC-TTTGCAGGTAAG- - - -CGAGAAAGCAAAAACAAATTCCAGATTGAAAAAGTCAAAACGGAAGTTTTGTAAGGGGGATCTATC- - - - - - - - -ATGAGCAAATGGAAAATAGAAAAAT-AAAATA- - - - - - - - - - - - - - - - -TATCTATATGT- - - - - - - - -TATATATATGCATAAAGCCAAA
CGAA==================CAAAAAGTATTTATATCTAACAAGTTTTTAATTTGATTT- - - -GTTTTTCAATCTT-TTTGCAGGTAAG- - - - - -TGAATGTATATAT-CATCTAATATTGAGCAAATCATAAGGAAGGATGTGCAAAAGGAATTTACC- - - - - - - - -CAGGGCAAATGTAAGCTATGGAAAT-GAAAGGATATTATTTT-ACTTGCTATCAATTTAC- - - - - - - - -TATATATATGTATA========



Scale
chr2R:

--->

RPs
Gaps

D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia

D_yakuba
D_erecta

D_ananassae
D_pseudoobscura

D_persimilis
D_willistoni

D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 bases dm3
6,467,760 6,467,770 6,467,780 6,467,790 6,467,800 6,467,810 6,467,820 6,467,830 6,467,840 6,467,850 6,467,860 6,467,870 6,467,880 6,467,890 6,467,900 6,467,910 6,467,920 6,467,930 6,467,940 6,467,950 6,467,960 6,467,970 6,467,980 6,467,990 6,468,000

CGTAAGCAGTTCGTTGTAAGCCAGAGACCTAAAAAAACCTCTTACTAATGACCTCAATTTGACTCTCTATCTTTCTCTTTGCAGGTAAGCCAAGTCGTGACAATGTAATGCTGCCCAGCAAATATTCAAAAAATAAAAACAAAACACGAAATAAAAGTAAAGCCAACAAATGAAATGTAAGTTTCACTCATCGATGGCCAGCAGCAGTGGATACGACTAAAATTGAATCCAATATGAGCCGCCAAGCTGCTGAGCCAGAGC
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

psq
psq
psq
psq
psq
psq
psq
psq
psq

1 1 7 + 2 8 3 1 + 4 1 + 9 8 3 7 6 5
CGTAAGCAGTTCGTTGTAAGCCAGAGACCTAAAAAAACCTCTTACTAATGACCTCAATTTGACTCTCTATCTTTCTCTTTGCAGGTAAGCCAAGTCGTGACAATGTAATGCTGCCCAGCAAATATTCAAAAAATAAAAACAAAACACGAAATAAAAGTAAAGCCAACAAATGAAATGTAAGTTTCACTCATCGATGGCCAGCAGCAGTGGATACGACTAAAATTGAATCCAATATGAGCCGCCAAGCTGCTGAGCCAGAGC
CGTAAGCAGTTC- - -GTAAGCCAGAGACCT-GAAAAACCTCTTACTAATGACCTCAATTTGACTCTCTATCTTTCTCTTTGCAGGTAAGCCAAGTCGTGACAATGTAATGCTGCCCAGCAAATATTCAAAAAATAAAAACAAAACACGAAATAAAAGTAAAGCCAACAAATGAACTGTAAGTTTCACTCATCGATGGCCAGCAGC- - -GGATACGACTAAAATTGAATCCAATATGA- - -GCCAAGCTGCTGAGCCAGAGC
CGTAAGCAGTTC- - -GTAAGCCAGAGACCT-GAAAAACCTCTTACTAATGACCTCAATTTGACTCTCTATCTTTCTCTTTGCAGGTAAGCCAAGTCGTGACAATGTAATGCTGCCCAGCAAATATTCAAAAAATAAAAACAAAACACGAAATAAAAGTAAAGCCAACAAATGAACTGTAAGTTTCACTCATCGATGGCCAGCAGC- - -GGATACGACTAAAATTGAATCCAATATGA- - -GCCAAGCTGCTGAGCCAGAGC
CGTAAGCAGTTC- - -GTAAGCCAGAGACCT-GAAAAACCTCTTACTAATGACCTCAATTTTACACTCTATCTTTCTCTTTGCAGGTAAGCCAAGTCGTGACAATGTAA- - -TGCCCAGCAAATATTCAAAAAATAAAAACAAAACACAAAATAAAAGTAAAGCCAACAAATGAACTGTAAGTTTCACTCATCGATGGCCAGCAGC- - -GGATACGACTAAAATTGAATCCAATATGA- - -GCCAAGCTGCTGAGCCAGAGC
CGTAAGCAGTTC- - -GTAAGCCAGAGACCT-GAAAAACCTCTTACTAATGACCTCAATTTTACACTCTATCTTTCTCTTTGCAGGTAAGCCAAGTCGTGACAATGTAA- - -TGCCCAGCAAATATTCAGAAAATAAAAACAAAACACGAAATAAAAGTAAAGCCAACAAATGAACTGTAAGTTTCACTCAGCGATGGCCAGCAGC- - -GGATACGACTAAAATTGAATCCAATATGA- - -GCCAAGCTGCTGAGCCAGAGC
CATAAGCATTTC- - -GTAAGCCAGAGACTT-GAAAAACCTTTTACTAATGACCCCAAT- - - - - - -TCTATCTTTCTCTTTGCAGGTAAGCCCAGTCGTGACAATGTAAAG-TGCCCAGCGAATATTCCAAAAAAAAAAAAAAAACA- - - - - -AAAAGTAAA- - - - - - - - - - -AACTGTAAGTTTCACTCATCGATGGCCAAAAAC- - - - - - - - - - - - - - - - - -TGAATCCAATATGA- - -GTGGGGCTGCTGAGCCAGAGC
CCTGGGCATTTCGA-GTATGCCTCGGTTTT-G- - -AACCTCTTACTAATGACCTCAATCCTCTTTTCTATCTTTCTCTTTGCAGGTAAGCCGAGTCGTGACAATGCAA- - -TGCCCGGGCAATATTCCAAAAGCAAAATATGTACACAACACTTAACCACCGAAAATAAACCAACCGTAAGTTTCACTCATCGATGGTCG-CGCC- - -AGAT- - -ACTGAAATTGAATCCAATATGA- - -G- - - - - - - - - - - - - - - -GGGC
CCTGGGCATTTCGA-GTATGCCTCGGTTTT-G- - -AACCTCTTACTAATGACCTCAATCCTCTTTTCTATCTTTCTCTTTGCAGGTAAGCCGAGTCGTGACAATGCAA- - -TGCCCGGGCAATATTCCAAAAGCAAAATACGTACACAACACTTAACCACCGAAAATAAACCAACCGTAAGTTTCACTCATCGATGGTCGCCGGC- - -AGAT- - -ACTGAAATTGAATCCAATATGA- - -G- - - - - - - - - - - - - - - -GGGC
CGTAATCTTTT- - - -TCGGGCC- - - - - - - - -ATAAAACCTTTTACTAATGACCTAATTTTTCTTTTTTTTCACTCTCTTTGCAGGTAAGCATATTCGTGAC- - - - - - - - - -TGACCCAAGAGAATTACAAAAACA- - - - - - - - - -ACAGAAAAAAAGTAAA- - - - - - - - - - -AACTGTAAGTTTCGCTC- - - - - - - - - - - - - -GA- - - - - - - - - - - - - - - - -TTGAATCAGAAAGAA- - -A- - - - - - - - - - - - - - -ATAGC
CA- - - - - - - - - - - - -TTGCATT- - - - -TTT-GTGGTACCTTTTACTAATGACCTCAATTTCTCTTTCTATCTTTCTCTTTGCAGGTAAGCAAAGTCGTGACAGTGTAA- - - - - - - - - - - -AACGCCCAAAAGAAAAAAAAAAACCCTCAAAGGGGGGAAAAA=CAAGAAAGAAACTGTAAGTTTCACT- - - -GCGATCTGGCCAC- - -AGAT- - - - - - - - - - -TGTAACCAATATAA- - -A- - -AGTAACTAAAAAAAAG-
CA- - - - - - - - - - - - -GAA- - - - - - - - - - - - -ATGATTCCTCGT- - - -TTGACTGCAGCTTTTTTTCCTGCGACTTTCATTGTTAATTAAAATTGACAAGGAATTGCCA- - - - - - - - - - - -AAGGTTGCAGAGAAACAAAGAAA- - - - -GAGAGAGAGAGAGA===================================================================================================
CA- - - - - - - - - - - - -TTGCACA- - - - -TTT-GTGGCACCTTTTACTAATGACCTCAATTTCTCTTTCTATTTTTCTCTTTGCAGGTAAGCAAAATCGTGACAATGTAA- - - - - - - - - - - -AACGCCCAAATGAAACCAAAAAAAAGCCAAAAAAAAGAAGAA=CAAGAAAGAAACTGTAAGTTTCACT- - - -GCGATCTGCACAC- - -TGAT- - - - - - - - - - -TGAGTCC===============================



Scale
chrX:

--->

RPs
Gaps

D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia

D_yakuba
D_erecta

D_ananassae
D_pseudoobscura

D_persimilis
D_willistoni

D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 bases dm3
7,515,800 7,515,810 7,515,820 7,515,830 7,515,840 7,515,850 7,515,860 7,515,870 7,515,880 7,515,890 7,515,900 7,515,910 7,515,920 7,515,930 7,515,940 7,515,950 7,515,960 7,515,970 7,515,980 7,515,990 7,516,000 7,516,010 7,516,020 7,516,030 7,516,040

ATTTTACTCTGATAAAACAAAATTATACGTTTTGTATAAAATTTTAACAACTCTAAGTTACATATCGAACTTGTCTAATTGACACATGTCTTCTTCTTTTACAGGTATGTTTACATCGAAGTTACTACAAAAAGAGCTTAGTGTTAAATAAAATATTGTAAGTATGTACAAGTATTTCGTGCAACGGTGGCAGGAAGTGAATCAGTGATAAAAATAACTACTGATTAAATGTTGGTAATGTTGGATTTTTGAGCCACAGAA
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

ct
ct
ct

6 7 + 7 2 4 1 * 81 1 1 1 8 1 3 3 * 2 7
ATTTTACTCTGATAAAACAAAATTATACGTTTTGTATAAAATTTTAACAACTCTAAGTTACATATCGAACTTGTCTAATTGACACATGTCTTCTTCTTTTACAGGTATGTTTACATCGAAGTTACTACAAAAAGAGCTTAGTGTTAAATAAAATATTGTAAGTATGTACAAGTATTTCGTGCAACGGTGGCAGGAAGTGAATCAGTGATAAAAATAACTACTGATTAAATGTTGGTAATGTTGGATTTTTGAGCCACAGAA
ATTTTACTCTGATAAAACAAAATTATACGTTTTGTATAAAATTTTAACGACTCTAAGATACATATCGAACTTGTCTAATTG- -ACATGTCTTCTTCTTTTTCAGGTATGTGTACATCGAAGTTACTACAAAAAGAGCTTAGTGTTAAATAAAATATAGTAAGTATGTACAAGTATTTCGTGCAACGATGGCAGGAAGTGAATCAGTGATAAAAATAACTACTGATTAAATGTTGGTAATATTTGATTTTTGAGCCACAGAA
ATTTTACTCTGATAAAACAAAATAATACGTTTTGTATAAAATTTTAACGACTCTAAGATACATATCGAACTTGTCTAATTG- -ACATGTCTTCTTTTTTTTCAGGTATGTGTACATCGAAGTTACTACAAAAAGAGCTTAGTGTTAAATAAAATATTGTAAGTATGTACAAGTATATCGTGCAACGATGGCAGGAAGTGAATCAGTGATAAAAATAACTACTGATTAAATGTTGATAATATTTGATTTTTGAGCCACAGAA
ACTTCTCCCCACCAAAACAAAATTATACTTGTTTTGGCAAACATTAAGATTTTTAAGATACATTTCAAACTTGTCTAAATG- -CCATGTTTTTTCTTTTTTCAGGTATGTGTACATTGGAGTTACCACTGAAAGAGCTTAGTGTTAAATACAATATTGTAAGTATGTAGAAATATTTTGTGCAACGGCGGCAGGAAGTGAATCAGTGATAAGGG- - - - - - - -AATTTACTGTTGGTAATATTTGATTTTTTTGCCACGGAA
ACTT-TCCCCGACAAATCAAAATTATACCTGTTGTGAAAAATG-TAACACTTTTAAGATACATTTCAAACTTGTTTTAATG- -CCTTGTTTTCTTCTCTTTCAGGTATGTGTACACTGAAGTTACCACTAAAAAAGCTTTGTGTTAAGTCAAATATTGTAAGTATGTGCAAATATTTTGTGCAACGGAGGCAGGAAGTGAATCAGTGATAAAAA- - - - - - - -AGTTAAATGTTGGTAATATTAAA- -TTTTTGACAAGGAA
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
AG- - -GCCCACGAAAAATAGCATTCTGGGGTTTGCATGGAAT======================================================================================AAATAATGCTTTATTCTCTTTTATTTATTGCAGGTATGT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -GAATAAAATCGATAGGAAAACTAACTATCGATAAACTATCGATTAT- - -TATTTTGGGTGGTGCAAAA
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
===================================================================================================================TTGAACTTGTTT-AAACAAAGCATGGTTATAAAAAAATCATTAAAATTATCTAAATGTTTATCAATAAAATTTGGTTAAAATTGGATCCGTAAAAAAATTGACTTCTAATTAAAAGATAAGATTGATCGATTTT============
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
===========================================TTAA- - - -TCTCAGTT-TGTTTTACGCTTGACTAATTCATGTATTTCTTTGTCTCTTACAGGTATGTTTAC===================================================================================================================================================
=====================================================================================================================================================================================================================================================================



Scale
chr3L:

--->

RPs
Gaps

D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia

D_yakuba
D_erecta

D_ananassae
D_pseudoobscura

D_persimilis
D_willistoni

D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 bases dm3
7,987,900 7,987,910 7,987,920 7,987,930 7,987,940 7,987,950 7,987,960 7,987,970 7,987,980 7,987,990 7,988,000 7,988,010 7,988,020 7,988,030 7,988,040 7,988,050 7,988,060 7,988,070 7,988,080 7,988,090 7,988,100 7,988,110 7,988,120 7,988,130 7,988,140

CAAAGACATTAATTCAAAACAAGCCTTATCTTAAAAATAGTTTCATTATGAACGCAAAAATAATAAAAACATAACTAATGAATATTTTATTTTCTCTCTTTTTAGGTAAGTTCAATTTCAACTTCTAAGCACACATTGGCAACTAAAATCACCCACGTAAGTTAATAAATACCCAGTTAACATGAGTGAATCATGTTGCATTCACCATAAACACAAGTTTATTATATAGTTAAAAATAATTAACTGATATGTGGGTGCGTC
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

nmo
nmo
nmo
nmo
nmo
nmo
nmo

* 8 9 3 1 1 4 3 1 3 * + * + 2 2 5 1 3 3 1 7 7 6+
CAAAGACATTAATTCAAAACAAGCCTTATCTTAAAAATAGTTTCATTATGAACGCAAAAATAATAAAAACATAACTAATGAATATTTTATTTTCTCTCTTTTTAGGTAAGTTCAATTTCAACTTCTAAGCACACATTGGCAACTAAAATCACCCACGTAAGTTAATAAATACCCAGTTAACATGAGTGAATCATGTTGCATTCACCATAAACACAAGTTTATTATATAGTTAAAAATAATTAACTGATATGTGGGTGCGTC
-CAAGTTATAGTG- - -AAACAA- -CCTCTCTTG-AAATAG-TTCATTATGAGCGC-AAAATAAAAAAAATACTATGAA- - - - - - -TTTA-TTTCTCTC-TTTTAGGTAAGTTCAA-TTCAACTTCTAA-AACACATTGGCAACTATAATCAGCCACGTAAGTTAATAAATACCCAGTTAACACGAGTGAATCATGTTGCATTCACCATAAACACAAGTTTATTATATTGTTAAAAATAATTAACTGATATGTGGGTGTGTC
CAAAGTCATAAAGTCAAAACAAGCCTTATCTTGAAAATAGTTTCATTATGAGCGCAAAAATAATAAAAATATAACTAATGAATATTTTATTTTCTCTCTTTTTAGGTAAGTTCCATTTCAACTTCTAAGAACTCTATGGCAACTATAATAAGCCACGTAAGTTAATAAATAGCCAGTTAACATGAGTGAATCATGTTGCATTCACCATAAACACCAATTTATTATATTGTTAAAAATAATTAACTGATATGTGGGTGTGTC
CGAAGTCATTAAACCAAATAAAGCCTTATCATAAAAATAGTTTAACTATGAATTTTTTCA- - - - - - - -ATTTAACTAACAAATATTTTCTTTTCTCTCTTTTTAGGTAAGTTAAC-TTCAA- -TCAAAA- - -ACATTGGCAACT- -AATCAGCCACGTAAGTTAATCAATGCCCAATTAACACGGGTGAATCATGTTGCATTGGGCATAAAAACAAGTTTATTATATAGTTAAAAATAATTAACTGATATGTGGGTGCGTT
AAAGGTC- - -TAGTTTAAGAGAATGTTATTACAAAAGAAGCCT- - -TAAATAGTCTTTAT- - - - - - - -AGTTTACTAACGAATATTTTATTTTCTCTCTTTCTAGGTAAGTTGAA-TTCAAGTTCAAAGAGCACATTGGCAACC- -AATCAGCCACGTAAGTTAAT-AATACCCAATTAACCCGAGTGAATCAAGTTGCATTCAGCATAAAAACAAGTTTATTATATAGTTAAAAATAATCAACTGATATGTGGGT- - - - -
- - - - - - - - - - - - -TCTATAATTTTTTAATCT- - -AAACTACTCTACTAT- - - - -CTTTAAT- - - - - - -CTTAAATTAATCAATGTTTT-TCTTCTCTT-TTCCAGGTAAGTCTAT-TTGAAAGTTCAACTACCAACTACAAACT- -AATCAGCCGCGTAAGTCAAT- - - - - - - - - - - - - - - -TAAGTGAATCATGTTGCATTCGTCGTAAAGTCGAGTTTATTCGATAGTTAAAAATAATTAACGGGTAACCGATAGAG- -
C=======================CATATCGGAATAATTACCCTTATAT-TCCACACAAAAAAGTCAAATATTATTAACCATTTCCTTTTTCTTTCTCGTTTTAGGTAAGTTTCA-TTCCAATTCCAAGTGTCCTTTACCAACAAGGATCATCCAGGAGAATTCGTGAAAATCTAATTTCTGCGAATATACCGCGTTGCATTC- - - -TGGAAACACAATCGTTCCACTGGTAAGAAGAATTTCTTGGCATTGGG- - - - - - -
CCTCGTCTCAGATTCTA=======CATATCGGAATAATTACCCTTATAT-TCCCCACAAAAAAGTCAAAATTTATTTACCATTTTCTTTTTCTTTCTCGTTTTAGGTAAGTTTCA-TTCCACTTCC- -GTGTCCTTTACCAACAAGGATCATCCAGGAGAATTCGTGAAAATCTAATTTCTGCGAATATATCACGTTGCATTC- - - -TGGAAACACAATCGTTCCACTGGGAAGAAGAATTTCTTGGCATTGGG- - - - - - -
CAAAGTAATTTAATTGAAA- - - - -TTCACTTTTAACCT- - -TTTATTAATAATTAACAAATAAATGAACTGCAACTAATGTATTTTCTTTTCTTTCTACTTTTAGGTAAGTTTCC-TATGAGTTTTTA- - -TACCCTAAAA- - - - -TGTTTGCCATGTAAGTTTAAAAA-ACATAAACCACCTAAATAAATTATGCTAGACTTA- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -ATGGTAAATAATAATTGATAAGTTTCCCACTGTGCC
========================CTTAAGTTAATAAGCTATCGTAATTTC- -CAAAACATAAATCAAACAATTCTCTCAC=TTTCTTAATTTTTTTCGTTCTAGGTAAGTTCAA-CTGCAACTCTTACCACTCCTTAGACTCC- -AACCCCCCACGTAAG- - - -TGAAG- - - - - - - - - - - - -GAATTTTTTAAT- - - -ATTCTT- - - - - - - - - - - - - - - - - - -CAAAACTAT======GTAACTGGCAGAAGG=======
TATGGTGATTTATTTAG- - - - - -TTATAGCTCAAAAATCATTTGGAAATGTAGTAGAAATTAACTGAAACTAAGCTATAAA====================================================================================================================================================================================
AATATCGA- - -ATTCAG- - - - - -ACTTTATTCACAAATCATATAAAAA- - - - -CAAGTTGCGCGTTAATTGCTTCTTTTAA=TTTATTA- -TTATATCGCTTAAGGTTACATTAA-TT- -AATTATAACCATTCCATAATATTT- -AATTATTTACGTAAGTTGATGAAC- - - - - - - - - - - - -TAGTATATTGATTTGGATTCTTCGTAAGTAAAAGAACTGAACACAACAAACAAAAACTAATTAATGGGGGG=======



Scale
chr2R:

--->

RPs
Gaps

D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia

D_yakuba
D_erecta

D_ananassae
D_pseudoobscura

D_persimilis
D_willistoni

D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 bases dm3
9,913,010 9,913,020 9,913,030 9,913,040 9,913,050 9,913,060 9,913,070 9,913,080 9,913,090 9,913,100 9,913,110 9,913,120 9,913,130 9,913,140 9,913,150 9,913,160 9,913,170 9,913,180 9,913,190 9,913,200 9,913,210 9,913,220 9,913,230 9,913,240 9,913,250

GCTGTATTTTTAGCCAGTTGATTTATCATTCTCATTGCGTTTACGCTGCATTTGTGGCTAATCAGTATTTTGTCTCTCTTTCTCTCGTTGCAGGTGAGTTTCCCCCTTTGTTTGTCCCATCGACGCATTGTTGTACCGTGTAGATATGCATATTGTGCAGATTAAACCGTAAGTTAAGCTAAGTATCCGAGCATTAAGGAGTCGCCATTACTGGAATGTTTGCATCATCGTCGAGTTATTCTGATAAGCCTGATAAGTCAA
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

mam
mam
mam

1 1 2 * 6 2 7 5 17 1 8 5 3 6 1 1 1 4 +
GCTGTATTTTTAGCCAGTTGATTTATCATTCTCATTGCGTTTACGCTGCATTTGTGGCTAATCAGTATTTTGTCTCTCTTTCTCTCGTTGCAGGTGAGTTTCCCCCTTTGTTTGTCCCATCGACGCATTGTTGTACCGTGTAGATATGCATATTGTGCAGATTAAACCGTAAGTTAAGCTAAGTATCCGAGCATTAAGGAGTCGCCATTACTGGAATGTTTGCATCATCGTCGAGTTATTCTGATAAGCCTGATAAGTCAA
GCTGTATTTTTAGCCAGTTGATTTATCATTCTCATTGCGTTTACGCTGCATTTGTGGCTAATCAGTATTTTGTCTCTCTTTCTCTCGTTGCAGGTGAGTTTCCCCC-TTGTTTGTCCCATCAACGCATTGTTGTACCGTGTAGATATGCATATTGTGCAGATTAAACCGTAAGTTAAGCTAAGTATCCGTGTATTAAGGAATCGCCATTGCTGGAATGTTTGCATCATCGTCGAGTTATTCTGATAAGCC- - -GAAGTCAA
GCTGTATTTTTAGCCAGTTGATTAATCATTCTCATTGCGTTTACGCTGCATTTGTGGCTAATCAGTATTTTGTCTCTCTTTCTCTCGTTGCAGGTGAGTTTCCCCC-TTGTTTGTTCCATCAACGCATTGTTGTACCGTGTAGATATGCATATTGTGCAGATTAAACCGTAAGTTAAGCTAAGTATCCGTGTATTAAGGAATCGCCATTACTGGAATGTTTGCATCATCGTCGAGTTATTCTGATAAGCC- - -GAAGTCAA
GCTGTATTTTTAGCCAGTTGATTTATCATTCTCATTGCGTTTACGCTGCATTTGTGGCTAATCAGTTCTTTGTCTCTCTTCCTCTCGTTGCAGGTGAGTTTCCCCCGTTGTTTGTCTCATCAACGCATTGTTGTACCGTGTAAATAAGCATATTGTGCAGATAAAACCGTAAGTTAAGCTAAGTATCCGAGCGTTAAGGAGTCGCCATTACTGGAATGTTTGCATCATCGTCGAGTTATTCTGATAAGCC- - -GAAGCCGA
GCTGTATTTTTAGCCAGTTGATTTATCATTCTCATTGCGTTTACGCTGCATTTGTGGCTAATCAGTATTTTGTCTCTCTTCCTCTCGTTGCAGGTGAGTTTCCCCCTTTGCTTGT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - -CCGTGTAAATATGCATATTGTGCAGATAAAACCGTAAGTTAAGCTAAGTATCCGAGTATTAAGGAGTCGCCATTACTGGAATGTTTGCATCATCGTCGAGTCATTCTGATAAGCC- - -GAAGCTAA
GTTGTATTTTTAGCCAGTTGATTTATCATTCTCATTGCGTTTACGCTGCATTTGTGGCTAATCAGTCGCCTGTCTCTCTCCCTCTCGCTGCAGGTGAGTTTCCCTC-TCGCTTGCCC- -TCAG- - - - - - - - - - - -GCGTGTAAATATGCATAAAGTGCAGATAAAACCGTAA- - - - - - - -AAGTACAACAG- - - -AGGAACTTGCCTATGACGGAATGCTGATGGCATCATCAAGAATTTTTGATAAGTA- - -GAGGCCAT
GCTGTATTTTTAGATCGTTGATTTATCATTCGAATTGCATTTACGCTGCATTTGCTGCTAATCATCATTCCCTTTCTCTCTCTCTCGTTGCAGGTGAGTTCTGGCA-TTATTTGG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - -TCGTGTAAAAATGCATTAGATGCAGATGGAACCGTAAGTAAACATGAGAGTTTGGGGATTAAAGA=============================================================
GCTGTATTTTTAGATCGTTGATTTATCATTCGAATTGCATTTACGCTGCATTTGCTGCTAATCATCATTCCCTCTCTCTCTCTCTCGTTGCAGGTGAGTTCTGGCA-TTATTTGG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - -TCGTGTAAAAATGCATTAGATGCAGATGGAACCGTAAGTAAACATGAGAGTTTGGGGATTAAAGA=============================================================
GTTGTATTTTTAGCCAGTTGATTTATCATTCGAATTGCGTTTACGCTGCATTTGTTGCTAATCAGTATTCTGTCTCTCTTTCTCTCTTCTCGGCTCTGCTTCTCTCCTTCTCTGA- - - - - - - - - -CTTTGTTGTCCCAGGTAAATATGAATATTGAATAGGAGGAGGCGGTGCCTGAGAAAAGTGACTG========================================================================
GTTGTATTTTTAGCCAGTTGATTTATCATTCGAGTTGCGTTCACGCTGCATTTGT- - -TAATCAGCATTCTCCCTCTCTCTTTCTCATTGCAGGTGAGTTTC===============================================================================================================================================================
GTTGTATTTTTAGCCAGTTGATTTATCATTCCAGTTGCATTCACGCTGCATTTGT- - -TAATCAGCCTTCTCTCTCACTCTTTCTCGTTGCAGGTGAGTTTC- - - - -GCTTTAGCGTTAACAATGCTCAATTGTAGCTGACAAGTACGTAAGTAG- - - - -CGTAAACAATAAGTGAATTGAAGTGTGCGTATATCGGAAAGTCACTAA-ATTGGAGTATTTGCATAATTGGCAAATAGTT- - - - - -AATT- - -AATGCAGA
TTTGTATTTTTAGCCAGTTGATTTATCATTTACGCTGCATTCATGTTATATTTGT- - -TTTTTCTCCCTCTCTCTCGCTCTCTCTCATTGCAGGTGAGTTT-CATT-TTTTTGGTGTTGTCAACACTTAATTATAGCAGCAAAGTACGTAAGTAGCGTAACGTAAGCAATAA=========================================================================================



Scale
chrX:

--->

RPs
Gaps

D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia

D_yakuba
D_erecta

D_ananassae
D_pseudoobscura

D_persimilis
D_willistoni

D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 bases dm3
11,402,000 11,402,050 11,402,100 11,402,150 11,402,200

ACTATTTAAATATTATTGTTATTGCTTCTTCATCTTTTGGTGATTTCCTTCATTGTTCGCTCTAAAAATAATGTATATTTCTTTGTTTACTTGCAGGTAAGAGATGCCAAGATAATTATTATTGTTATGATAATTATTCAATTTGATGGGCAATGGCCAAAAATGGTGAGTGGGAAAAGTTCTTAAATTTGGAGTGGCTCTCAACGGGAATTGGAATATGTATTTTTAATAACTATGTATGTGTGCATGATCCGATCGATC
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

Drak
Drak
Drak

+ 8 5 + 3 2 1 5 6 5 1 1 9 5
ACTATTTAAATATTATTGTTATTGCTTCTTCATCTTTTGGTGATTTCCTTCATTGTTCGCTCTAAAAATAATGTATATTTCTTTGTTTACTTGCAGGTAAGAGATGCCAAGATAATTATTATTGTTATGATAATTATTCAATTTGATGGGCAATGGCCAAAAATGGTGAGTGGGAAAAGTTCTTAAATTTGGAGTGGCTCTCAACGGGAATTGGAATATGTATTTTTAATAACTATGTATGTGTGCATGATCCGATCGATC
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
ACTATATAAATATTATTGTTGTTGCTTCTTCATCTTTCGGTGGATTCCTTCATTGTTCGCTCTAAAAATAATGTATATTTCTTTGTTTACTTGCAGGTAAGAGATGCCAAGATAATTGTTATTGTTATGATAACTATTCAATTTGATGGGCCACGG- - - - -AATGGTAAGTGGGAAAAGTTCTCAAATTTCGAGTGGCTTCCAACGGAATTTAGAATATGTATGTTTAATAACTATTTATATGTGCCTGATCTAGCCGATC
ACTATTTAAATATTATTGTTATTGCTTCTACATCTTTTGATGATTTCCTTCATTGTTCGCTCCAAAAATAATTTATATTTCTTTGTTTACTTGCAGGTAAGAGATGCTAAGATAATTGTTATTGTTATGATAACTATTCAAATTGACGGGCAATGGCTAAGAATTGTAAGTGGGAAAAGTTCT-AAATTTAGAGTGGCTTTCAACGGGAATTGGAAT-TGAATATTTAATTATAGCGTGTGTATGTATGATCTAGCCGATC
ACTATTTAAATATTATTGTTATTGCTTCTCCATCTTTTGGTGATTTCCTTCATTGTTCGCTCTAAAAATAATGTATATTCCTTTGTTTACTTGCAGGTAAGAGATGCCAAGATAATTGTTATTGTTATGATAACTATTTAAATTGACGGGCCATGGCTAGGAATTGTAAGTGGGAAAAGTTCT-AAATTTAGAGTGGCTCTCAACGGGAATTTGAAT-TGGATCTTTAATAATAGCT- -CGTATGTATAATCTAGCCGATC
- - -GTACAAATATTGTTTTTATTCTTCTATCGCCTCTTGGTGTCTGTCTCCATTCTTCGCGTAGAAAGTAACGTACCTTTCTTTGTCTATTTGCAGGTAAGATGTCC- - -GATAGTTTCCATTGTTATGATAATTA=============================================================================================================================
- - -ATTTGAATATTATTGTTATTTTTGT- - - -TCTTTTTGTTTTCTCCTCACTTCTACTCTCCAAAAATAATGTATCTCTCTCTGTTTGTTTTCAGGTAAAAGATGCTCAGATAATTGTTATTCGTAGTGTAAGTTTTCAGATTGGTTGGAATCGACTAAGA===========================================================================================ATCCGATC
- - -ATTTGAATATTATTGTTATTTTTGT- - - -TCTCTTTGTTTTCTCCTCCCTTCTTCTCTCCAAAAATAATGTATCTCTCTCTGTTTGTTTTCAGGTAAAAGATGCTCAGATAATTGTTATTCGTAGTGTAAGTTTTCAGATTGGTTGGCATCGACTAAGA===================================================================================================
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
=====================================================================================================================================================================================================================================================================



Scale
chr3L:

--->

RPs
Gaps

D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia

D_yakuba
D_erecta

D_ananassae
D_pseudoobscura

D_persimilis
D_willistoni

D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 bases dm3
5,678,540 5,678,550 5,678,560 5,678,570 5,678,580 5,678,590 5,678,600 5,678,610 5,678,620 5,678,630 5,678,640 5,678,650 5,678,660 5,678,670 5,678,680 5,678,690 5,678,700 5,678,710 5,678,720 5,678,730 5,678,740 5,678,750 5,678,760 5,678,770 5,678,780

TGTATGTATGTGTGTGTTTTGTGTATGTTTGTTTGACTGTGACACTTTAACTAAAATATTGATATCAGTAACCATTCTCAATTTCTTCTTTTGATTTTGCCATTGCAGGTAAGCTAAGCTAATATTCAGCATTTTTGCCTTGCGTGGCGGTGGTAAGTAAACGATAAATTTATAGAGCGAAGCTGGTATAAAAGAAAATTGCATACATTTTATGAGCGAACATGAAAATGTTGCTAATTTATAGTTGGCAATCACAGCAGC
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

sif
sif

CG46320
sif
sif
sif

CG46320
sif
sif
sif
sif
sif

+ 1 7 4 *+ 3 12 3 1 6 33 * 4 * 2 5 4 7 7 2 + 9
TGTATGTATGTGTGTGTTTTGTGTATGTTTGTTTGACTGTGACACTTTAACTAAAATATTGATATCAGTAACCATTCTCAATTTCTTCTTTTGATTTTGCCATTGCAGGTAAGCTAAGCTAATATTCAGCATTTTTGCCTTGCGTGGCGGTGGTAAGTAAACGATAAATTTATAGAGCGAAGCTGGTATAAAAGAAAATTGCATACATTTTATGAGCGAACATGAAAATGTTGCTAATTTATAGTTGGCAATCACAGCAGC
TGTATACCTATGTGTGT- -TGTGTGTGTTTGTTTGACTGTGACACTTTAACTAAAATATTGATATCAGTAACCATTCTCAATTTCTTCTTTTGATTTTGCCATTGCAGGTAAGCTAAGCTAATATTCAGCATTTTTGCCTTGTGTGGCGGTGGTAAGTAAACGATAAATTTATAGAGCGAAGCTGGTATAAAAGAAAATTGCATACATTTTATGAGCGAACATGAAAATGTTGCTAATTTATAGTTGGCAATCACAGCAGC
TGTACACCTATGTGTGTTGTGTGTATGTTTGTTTGACTG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - -TGATATCAGTAACCATTCTCAATTTCTTCTTTTGATTTTGCCATTGCAGGTAAGCTAAGCTAATATTCAGCATTTTTGCCTTGTGTGGCGGTGGTAAGTAAACGATAAATTTATAGAGCGAAGCTGGTATAAAAGAAAATTGCATACATTTTATGAGCGAACATGAAAATGTTGCTAATTTATAGTTGGCAATCACAGCAGC
TGTACACCTAGATATGTTGTGTGTGTGTTTGTTTGTGTGTGACACTTTAAGTAAAATATTGATATCAGTAACCATTCTCAATTTCTTCTTTTGATTTTGCCATTGCAGGTAAGCTAAGCTAATATTCAGCAGTTTTGCCTTGTGTGGCGGTGGTAAGTAAACGATAAATTTATAGAGCGTAGTGGGTATAAAAGAAAATTGCATACATTTTATGAGCGAACATGAAAATGTTGCTAATTTATAGTTGGCAATCACAGCAGC
TGTACACCTATGTGTGTTGTTTGTATGTTTGTTTGTCTGTGACACTTTAACTAAAATATTGATATCAGTAACCATTCTCAATTTCTTCTTTTGATTTTGCCATTGCAGGTAAGCTAAGCTAATACTCAGCAATTTTGCCTTGTGTGGCGGTGGTAAGTAAACGATAAATTTATAGAGCGAAACTGGTATAAAAGAAAATTGCATACATTTTATGAGCGAGCATGAAAATGTTGCTAATTTATAGTTGGCAATCACAGCAGC
- - - - - - - -TGTGTGTGT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -GTGATATTTTATTTAAAATATTGATATCCGTAACAATTCTCAATCTCTTCTTTCAATTTTGCCATTGCAGGTAAGCCAAAATAATAAT-AACATTTTTGTACTGTATAGCGGTGGTAAGTAAACTATAAATTTATAGAGTAGACTGGAAACAAAAGAAAATTGCACAGATTTTATGAGCGAACATGAAAATGTTGCTAATTTATGGTTGGCAGCCATGG- - - -
AGTATGCATCTC- -TGTTGTGTGTGTGTGTGTGTGATTGTGTTAATTCCAATAAAATATTGATACCTAGAATCTCAATCAATTCCTCCTT- - -GTTTTTCCTTTGCAGGTAAGCA- - - - - - -TTTTCCACAATTTTGCAGTGTGCAGTGGTGGTAAGTAAACCATAAATTTCCA- - - - - - - - - - - - - - - -ATGGAAAATGTTATATAGTTTATGAGTGAACATGAAAATGTTGCTAATTTATAGTTGGAAATCCATGCCGC
AGTATGCATCTCTGTGTTGTGTGTGTGTGTGTGTGATTGTGTTAATTCCAATAAAATATTGATACCTAGAATCTCAATCAATTTCTCCTT- - -GTTTTTCCTTTGCAGGTAAGCA- - - - - - -TTTTCCACAATTTTGCAGTGTGCGGTGGTGGTAAGTAAACCATAAATTTCCA- - - - - - - - - - - - - - - -ATGGAAAATGTTATATAGTTTATGAGTGAACATGAAAATGTTGCTAATTTATAGTTGGAAATCCATGCCGC
===================TCCTTGCTACAGTTTGGATATTACTCTTTCTTTAAAGACTTTTTAACAGAGAC- -TTCTTTATTTATTTATCTAAATTATCTA- - - - - - - -AAGATAAAATAATCATAAACTTTTTCGATATGTCTGACAAGGCTAAAGAAAGAAAGGGTATATATAGTGGAAATTGGCTATATTGAACTGAAATGAAATTTATGAGCGCACGGGAAAATCTTGCTAATTTATAGTCAGTTAGTTTGGCA==
TGCACATATGTGTATCTTGTGT-TGTGTATGT- - - - - -ATGTAAATT==================TAGTTGAATAAACAAATTTATATCT- - -CTCTTTCT- -TTCAGGTAAGTTCAATTTGCTTTTGTTTTCTTGTGTTTGCACAGTGCGGGTAAGTATTTATAGCATATCTA- - -TATATTATATATATATTGAATTTGCACAATATTTATGAG-GCCACTGAAAATGTTGCTAATTTATGGCTGAAA- - - - - - - - - - -
- - - -TATCTTTCTTTCTTCTTT-CAGGTAAGTCTCG- -ATGCAATTT====================GCTGCATTGGTAAATTTATATTT- - -ATATTTAT- - - - - - - - - - - - - - - -ATTTGTGTGTGTGCATTTATATATGCATCG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -TATTGAATTTGTGCAATATTTACGAG-GCCACTGAAAATGTTGCTAATTTATGACTGTCT- - - - - - - - - - -
TGATTATTGCTGTATGTTTTTA-TAAATACGTTTT- - -ACATAAATC==================TAGCTAAATAATCGAATTTATTCTC- - -ACTTTTCT- -TGCAGGTAAGTTCAATTTGCGTTTGTTTGCTTTAATTAGAGCGGTGGTGGTAAGTATTTCTTATATATATA- - -TCGAG- - - - - - - -TTTTGAATGTGGTCATTATTTATGAA-ACCAATGAAAATGTTGCTAATTTATGGCTAAGAGTC- - - - - - - -



Scale
chr3L:

--->

RPs
Gaps

D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia

D_yakuba
D_erecta

D_ananassae
D_pseudoobscura

D_persimilis
D_willistoni

D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 bases dm3
8,010,600 8,010,610 8,010,620 8,010,630 8,010,640 8,010,650 8,010,660 8,010,670 8,010,680 8,010,690 8,010,700 8,010,710 8,010,720 8,010,730 8,010,740 8,010,750 8,010,760 8,010,770 8,010,780 8,010,790 8,010,800 8,010,810 8,010,820 8,010,830 8,010,840

TGTTGTCGGCTTTACTTAACTCTACTTTAGGTAATAAACGTCCATGAAAAATATATATATTTATTGATTAATTTCCCCCTCTTTCATTTTCGTTGCAGGTAAGCAAAAATACGTGTTATCTGTCGCTCTTTTTTCCTTCCTTACCTCGTCTGCAACGAAGTGGGTAAGTTTATTTTTGGGCTCAGCGGGAAAAATTTCAATTGGAAAATTTGGTTGGAACGAGTTTTCATGTGGGAGGATTTCATTGAAATCAATTTGTAT
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

nmo
nmo
nmo
nmo
nmo
nmo
nmo

7 5 3 2 3
TGTTGTCGGCTTTACTTAACTCTACTTTAGGTAATAAACGTCCATGAAAAATATATATATTTATTGATTAATTTCCCCCTCTTTCATTTTCGTTGCAGGTAAGCAAAAATACGTGTTATCTGTCGCTCTTTTTTCCTTCCTTACCTCGTCTGCAACGAAGTGGGTAAGTTTATTTTTGGGCTCAGCGGGAAAAATTTCAATTGGAAAATTTGGTTGGAACGAGTTTTCATGTGGGAGGATTTCATTGAAATCAATTTGTAT
TGTTGTCGGCTTTACTTAACTCTACTTTTAGTAATAAACGTCCATGAAAG- -ATATATATTTATTGATTAATTTCCCCCTCTTTCAATTTCGTTGCAGGTAAGCAAAAATACGTGTTATCTGTCGCTCTTTTTTCCCTCCT- - - -TCGTCTGCAACGAAGTGGGTAAGTTTATTTTTGGGCTCAGCGGG-AAAATTTCAATTGGAAAATTTGGTTGGAACGAGTTTTCATGTAGGAGGATTTCATTGAAATCAATTTGTAT
TGTTGTCGGCTTTACTTAACTCTACTTTTAGTAATAAACGTCCATGAAAG- -ATATATATTTATTGATTAATTTCCCCCTCTTTCAATTTCGTTGCAGGTAAGCAAAAATACGTGTTATCTGTCGCTCTTTTTTCCCTCCT- - - -TCGTCTGCAACGAAGTGGGTAAGTTTATTTTTGGGCTCAGCGGG-AAAATTTCAATTGGAAAATTTGGTTGGAACGAGTTTTCATGTGGGAGGATTTCATTGAAATCAATTTGTAT
TGTTGTCGGCTTTACTTAGCTCTACTTT-AGTAATAAACGTCCATGAAAG- -ATATATATTTATTGATTAATTACCCCCTCTTTCATTTTCATTGCAGGTAAGCAAAAATACGTGTTATCTGTCGCTCTTTTTCATTTCCT- - - -TCGTCTG- - - - - - - - -GGGTAAGTTTATTTTTGGGCTCAACGGG-AAAATTTCAATTGGAAAATTTGGTTGGTACGAGTTTTCATGTGGAACGGTTTCATTGAAAATAATTTGTAT
TGTTGTCGGCTTTACTTAACTCTGCTTT-AGTAATAAACGTCCATGAAAG- -ATATATATTTATTGATTAATT-CCCCCTCTTGCATTTTCATTGCAGGTAAGCAAAAATACGTGTTATCTGTCGCTCTTTCTTCCTATCT- - - -TCGTTTG- - - - - - - - -GGGTAAGTTTATTTTTGGGCTCGACGGG-AAAATTTCAATTGGAAAATTT-GTTGGAACGAGTTTTCATGTGGAAGGATTTCATTGAAAATAATTTGTAT
TGATGTCGTCGTTACTTAACTCTGCCATTTCCGAGTACTTTCCAC-AAAG- -ATATACATTTATTGATTAATT- -TTTTTCTCTCTTCTCGTTTGCAGGTAAGCACAAAAAAATAAAAT- - - - -ACTTTATTCGATTTTAT- - - -TCGGGTA- - - - -TGTTGGTTGAGTTTATTTTTG- - - - -AACGAG- - - - -TTTCAAATG- - - - - - - - - - -TGGAAGGAG- - - - -GTGTAGCAGCAGCT- - - - - - -GGCAGGTCGTGT
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
TGAATTTGGCTCTTTTCC- - - - - - - - -ATATTTACGACTATTTGCAGCGC- -ATAAAAGTTTATAGATTAAT=TCTCTCTCTTT- - -TCTACTTGCAGGTAAGCGAAATTGATTGTAATATATGGCTC=====================================================================================================================================
TGTTGTTGGTTTTTTTTTGTACTCCTAATATTTATGGGATTTTGCAGCGC- -ATAAAAGTTTATAGATTAAT=TTTATTTCTCTCTGTCTATTTGCAGGTAAGCGCAA=========================================================================================================================================================
TGTTTTCA- - - -CTTTTTGTATTTCATCTATTAACTATACCCTATAAAAA- -AAAAAAGTGTTTCCATTTAT=============================================================================================================================================================================================



Scale
chrX:

--->

RPs
Gaps

D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia

D_yakuba
D_erecta

D_ananassae
D_pseudoobscura

D_persimilis
D_willistoni

D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 bases dm3
2,555,290 2,555,300 2,555,310 2,555,320 2,555,330 2,555,340 2,555,350 2,555,360 2,555,370 2,555,380 2,555,390 2,555,400 2,555,410 2,555,420 2,555,430 2,555,440 2,555,450 2,555,460 2,555,470 2,555,480 2,555,490 2,555,500 2,555,510 2,555,520 2,555,530

CACTGGGCTTTTTCAGCAAATAGCAGAATGAATATCTCTTATCAATTGTTTTTAAACTGTGCTTTTCTAATATCTTTCATTTCCTTTCTTCTATTTGTAGGTAAGTGTCAATTGAATGGAAACACAAATTCCTCATAACTCCCGAGGGTTATCGTATCGGGTGAGATTGTTCTATGTACACACACACACACACATATATATATATATATATATATATATATATATACACGCATAGATAAGTATTCTTTATGGGTGCGGAAA
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

sgg
sgg
sgg
sgg
sgg
sgg
sgg
sgg
sgg
sgg
sgg
sgg
sgg
sgg
sgg
sgg

5 8 2 + 1 5 7 + + 6 + 4 2 7 + + + *
CACTGGGCTTTTTCAGCAAATAGCAGAATGAATATCTCTTATCAATTGTTTTTAAACTGTGCTTTTCTAATATCTTTCATTTCCTTTCTTCTATTTGTAGGTAAGTGTCAATTGAATGGAAACACAAATTCCTCATAACTCCCGAGGGTTATCGTATCGGGTGAGATTGTTCTATGTACACACACACACACACATATATATATATATATATATATATATATATATACACGCATAGATAAGTATTCTTTATGGGTGCGGAAA
C- - - -GGCTTTTCCAGCAAATAGCAGACCATATACCGTGTATCAATTG-TTTTAAACTGTGA-TTTCTAAAGTCTTTCATTTCCTTTCTTCTATTTGTAGGTAAGTGTTGATTGAATGGAAACACAAATTCCTCATAACTCCCGAGGGTTATCGTATCGGGTGAGATTGTTCTATGTACACACAC- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -ATATGCACGCATAGATAAGTATTCTTTATGGGTGCGGAAA
- - - - - - - - - - - - - -AGCAAATAGCAGAATGT- - - -CTCTTATCAATTG-TTTTAAACTGTGA-TTTCTAAAGTCTTTCATTTCCTTTCTTCTATTTGTAGGTAAGTGTTGATTGAATGGAAACACAAATTCCTCATAACTCCCGAGGGTTATCGTATCGGGTGAGATTGTTCTATGTACACACAC- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -ATATACACGCATAGATAAGTATTCTTTATGGGTGCGGAAA
C- - - - - - - -TTTTC- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -TCTTATCAATTG-CTTTAAACTGTGA-TTTCTAAAGTTTTTCATTTCCTTTCTTCTATTTGTAGGTAAGTGTCGATTGAATGGAAACACAAATTCCTCATAACTCCTGAGGGTTATCGTATCGGGTGAGATTGTTCTATGTACACACACACACACACACACAT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -TTATACACACATAGATAAGTATTTTTTATGGGTACGGAAA
CAGCGGGCTTTTCCAGCAAATATCAAAAAGGGGAGGTCTTATCAATTG-TTTTAAACTGTGA-TTTCTAAAATCTTTCATTTCCTTTCTTCTATTTGTAGGTAAGTGTTGATTGAATGGAAACACAAATTCCCCATAACTCCTGAGGGTTATCGTATCGGGTGAGATTGTTCTATGTACACACACATA- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -TATGCACACATAGATAAGTATTTTTTATGGGTACGGAAA
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
T- - - - - - - - - - - - - - - -ATATATATAAATAT- - - -CTCTTGGAACTCG-CAACGATCC- - -A-CTAATCAATTTTGTCGTTTCTCTTTCTCTCTTTCTAGGTAAGTATCATTCGAAAGGAAGCCCCAGTGCCTTAAAATTCCAGAGGTTTATC-TATC-GGTGAGACTGTTTACAAAACCCACACACACACACAGACA===============================================================
T- - - - - - - - - - - - - - - -ATATATATATATAT- - - -CTCTTAGAACTCG-CAACGATCC- - -A-CTAATCAATCTTGTCGTTTCTCTTTCTCTCTTTCTAGGTAAGTATCATTCGAAAGGAAGCCCCAGTGCCTTAAAATTCCAGAGGTTTATC-TATC-GGTGAGACTGTTTACAAAACCCACACACACACACAGACA===============================================================
===================================TTTACATAAATTA-TTATCATAC- - -A-CCTTTCATTACTTTCATTTCTTTTTCTCTCTTTCTAGGTAAGTTTTA=======================================================================================================================================================
- - - - - - - - - - - - - - - -TGTCTACGAATTCTT- - - -GTTATGCTAATCACTCTTTCTCTCTCC-CTCTCTATCTCTCTCTCTCTCTCTCTTCTCTTTTCAGGTAAGTGTTGATG-ATTCGAATATCACGTGTACC-TAAC=====AATGTTGT- - - - -CGGGTAAG- - - - - - - -CTGCACACACACACACACACACACA==========================CACACACATACACACGCACGCTCTTTAA=========
- - - - - - - - - - - - - - - -CGCTTACCCATTTTT- - - -TCTATATCCATGACATTTTATAGATTC-AGCTTTGT-TCACACTCATCTTAATTTCTCTTTCTAGGTAAGTTTTGTTA===============================GAAGTTAT- - - - - -ATATATG- - - - - - - -TTATATATATGCATAAATATGCACA==========================TACAAAAGTAAATAAATACGCTCCTTAATTTCACATG
- - - - - - - - - - - - - - - - -GCTTACAAAAACCT- - - -CTTACTTAAGCCATGTTTCAACCATTT-ATGCTAATCTCTCTCTCTCCCTCTCTTCTCTTTCTAGGTAAGTGTTAAAACATTTAAAGCTGAGATTTTTCATTAT- - - - - -AAATTGTAATATCGGGTAAG- - - - - - - -CTGTACACACACACACACACACATA===============================================================



Scale
chr2L:

--->

RPs
Gaps

D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia

D_yakuba
D_erecta

D_ananassae
D_pseudoobscura

D_persimilis
D_willistoni

D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 bases dm3
1,659,730 1,659,740 1,659,750 1,659,760 1,659,770 1,659,780 1,659,790 1,659,800 1,659,810 1,659,820 1,659,830 1,659,840 1,659,850 1,659,860 1,659,870 1,659,880 1,659,890 1,659,900 1,659,910 1,659,920 1,659,930 1,659,940 1,659,950 1,659,960 1,659,970

ATAGATACATTTGTTAACCTTTAAGTTCGAAGTAGAATATCTTAATTTTGCCTAATTAGTTCGTACTTTAATCAAATGTTTTCTCTTTTTTTTTTTTTGCAGGTAAGCACTGGTGCCTTTTTTCGAACTAATTAGGCCGTTGTGGTGTATAGCGTAACGTAAGTTGCTCCCACGAAGTAATTGCATAAAAAATTCCTCATTTTCATGGCGCACTTATTTTTTCTGTCGCATTTGTTTTGCATTTAAGTCCAGCACCCCTTG
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

chinmo
chinmo
chinmo
chinmo

9 6 3 + + 7 + 1 1 2 3 * 1 2 1 8 2 + 5 3 +41
ATAGATACATTTGTTAACCTTTAAGTTCGAAGTAGAATATCTTAATTTTGCCTAATTAGTTCGTACTTTAATCAAATGTTTTCTCTTTTTTTTTTTTTGCAGGTAAGCACTGGTGCCTTTTTTCGAACTAATTAGGCCGTTGTGGTGTATAGCGTAACGTAAGTTGCTCCCACGAAGTAATTGCATAAAAAATTCCTCATTTTCATGGCGCACTTATTTTTTCTGTCGCATTTGTTTTGCATTTAAGTCCAGCACCCCTTG
ATAGATACATCTGTTCACGATTAAGTTCCAAATAGAATATCTCAATTTTGCCTAATTAGTTCGTACTTTAATTCACTGTTTTCTCTA- - - - -TTTTTTGCAGGTAAGCACTGGCGCCTTTGTTCGAACTAATTAGGCCGTTGTGGTGTATAG- - - - -CGTAAGTTGCTCCCACGAAGTAATTGCATAAAAAATTCCTCATTTCCATGGCGCACTTATTTTTTCTGTCGCATTTGTTTTGCATTTAAGTCCAGCACCCCTTG
ATAGATACATCTGTTCACGATTAATTTCCAAATAGAATATCTTAATTTTGCTTAATTAGTTCGTACTTTAATCCACTGTTTTCTCTA- - - - - -TTTTTGCAGGTAAGCACTGGCGCCTTTGTTCGAACTAATTAGGCCGTTGTGGTGTATAG- - - - -CGTAAGTTGCTCCCACGAAGTAATTGCATAAAAACTGCC-CATTTCCATGGCGCACTTATTTTTCCTGTCGCATTTGTTTTGCATTTAAGTCCAGCACCCCTTG
- - - - - -AAATCAGTACACCTTTAAATCCCTTATAAAATATCTAATTTTTGCCTAATTAATGCGTACTTTAATTAAATGTTTTCTCTA- - - - -TTTTTTGCAGGTAAGCACTGATGTCTTTGTTCGAACTAATTAGGCCGTT- - -GTATATAGCGTAACGTAAGTTGCTCCCACGAAGTAATTGCATAAAAAATGGCTCATTTCCATGGCTCACTTATTTTTTCTGTCGCATTTGTTTTGCATTTAAGTCCAGCACCCCTTG
- - -GCTAGATATTT- -ACCTTTAAGTTTTAAATAAAATATCTTATTTTTGCCTAATTAATTTGTACTTTAATCAAATGTTTTCTCTA- - - - -TTTTTTGCAGGTAAGCACTGGTGTCTTTGTTCGAACTAATTAGGCCGTT- - -GTGTATAGCGTAACGTAAGTTGCTCCCACGAAGTAATTGCATAAAAAATTCCTCATTTCCATGGCTCACTTAGTTTTTCTGTCGCATTTGTTTTGCATTCAAGTCCAGCACCCCTTG
================AAAATTAA- - -CAAAATATAATACTTAGATTTTAAATAATTTATTATTATTATAAACTATTGTTACCTTTA- - -TTTCTTTTGCAGGTAAGCATCTAAGTCTTTGTTCGAACTAATTAGACCATCGTAGTGCCTAAGTTACCGTAAGTTCCTTCTATGCGATAATTGCATTAAAA-TTTTTCATTTCGCTGGCATACTTCTTTTTTGTGTCGTATTTGTTTTGCATTTAACTCTGGGACCCCTTG
==========================================TGCTATTGCCTAAATGAATT-TACCACAATTTTATTTAATTTCTC- - - - - -TCATTGCAGGTAAGCGAATTTCCTTTTGTTCGAACTAATTAGGCCGTCGCGTCGCCTAACTAAACGTGAGT- - -TCTTGCACCATAATTGTATAAACA-TTTTTTATTTCTGTATTGCTCTTTCTTTTTCTGCCGTATTTGTTTTGCATTCAACTCCAACTTCCTTGG
==========================================TGCTATTGCCTAAATGAATT-TACCACAATTTTATTTAATTTCTC- - - - - -TCATTGCAGGTAAGCGAATTTCCTTTTGTTCGAACTAATTAGGCCGTCGCGTCGCCTAACTAAACGTAAGT- - -TCTTGCACCATAATTGTATAAACA-TTTTTTATTTCTGTATTGCTCTTTCTTTTTCTTCCGTATTTGTTTTGCATTCAACTCCAACTTCCTTAG
AGCAATATATGTAC- -AAGTTAAAGACCTAATTAAAA- - - - -AATCTTTGAATAAACAAATTATATTTCATATAAATTTTTCTTGTT- -TTCTTTATTGCAGGTAAGCGCAATTGCTTTTGTGCCAACTAATTAGGACGTC- - - - - - - -TAACTAAACGTAAGTTGCTTTC- - - - - - - - -CTGCATTTAAAATGCTTTATTTTCATGACTGAACTGTGATCCCTGCCGTA- - - - - - -TACAACCCGATCCCCCGCCCCCA-
ATTAACAAGT- - - - - -GC- -TTAAGCTCTTTTTAGA- - - - - -TTTTTTTGCTAAATTAATTAATGCAATTTTTTGCATTTTTCTTTG- -GCTATTTTTCCAGGTAAGCAGTCGC-TTTGTGTGCCAGCTAATTAGGCCGTC- - - - - - - -CAACTGCACGTAAGTCGCTGTTGAATTTTTCTTTCGAAAAAA- - - - - -AAAAA- - - - - - - - -AATGCTATATTTTGTTGCATTC- - - - -GAATTTTGTTGTGGCGTGCCAAA
ATTTACATAT- - - - - -ACATCTGAACTCT- - - - - -A- - - - - -ATTTCTTGCCAAATTAATTATTGCTTCTCTTTTTTTCTCTTCTCA- -ACAATTTTTTCAGGTAAGCAAACGC-TTTGTATACCAGCTAATTAGGCCGTC- - - - - - - -TAGCTGCACGTAAGTTGTTATTCA- - - - - - - -TATAAAAGAA- - - - - -AATCT- - - - - - - - -ATTTTTTTTTTCTGTTGCCTTC- - -TAAAACATTTTTCTAGCATGCCTAA
===================================A- - - - - -ATATTTT-CCAAATTAATTTATGCAATTTTCTTTTCCTTTTCTCC- -ACTTTGCTTACAGGTGAGCGAACGC-TTTGTGTGCCAACTAATTAGGCCGTC- - - - - - - -TAACTGCACGTAAGTTGCTGTTGT- - - - - - - -TGT- - - - - - - - - - - - - - - - -T- - - - - - - - -GTTGTTGTTGTTTTTCCCATTTGGATTTGATTTTTTTTT- - -AT- - - - -A



Scale
chr3L:

--->

RPs
Gaps

D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia

D_yakuba
D_erecta

D_ananassae
D_pseudoobscura

D_persimilis
D_willistoni

D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 bases dm3
16,441,450 16,441,500 16,441,550 16,441,600 16,441,650

GCCATTTTAATTAGGCACACGACCGGCATAGAACCAGTGACTCAACCACCCATGGCCAAGTGAAACATTTTCATTTAGCTTAATTCTTTTCTCATTTCAGGTAAGTCCAGGCCACTTAAAATCTTGCAACGCCAACTCAACCTGTTTCCGTGTGCCGCTGGGTAAGTAAGTTGCTCAACCTGTCGATGTTGTTGGTCGGTAGTTGGAACGCTGGAGAATAGAAGCTGGGCTATGTGTGTCGTATTGCATCGATAGCCAGCC
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

CG33158
dsx-c73A

+ 6 8 7 3 1 3+ + + 6 * + 9 * + 1 17 1 4 + +
GCCATTTTAATTAGGCACACGACCGGCATAGAACCAGTGACTCAACCACCCATGGCCAAGTGAAACATTTTCATTTAGCTTAATTCTTTTCTCATTTCAGGTAAGTCCAGGCCACTTAAAATCTTGCAACGCCAACTCAACCTGTTTCCGTGTGCCGCTGGGTAAGTAAGTTGCTCAACCTGTCGATGTTGTTGGTCGGTAGTTGGAACGCTGGAGAATAGAAGCTGGGCTATGTGTGTCGTATTGCATCGATAGCCAGCC
GCCATTTTAATTAGGCACACGACCGGCATAGAACCAGTGACTCAACCACCCATGGCCAAGTGAAACATTTTCATTTAGCTTAATTCTTTTCTCATTTCAGGTAAGTCCAGGCCACTTAGAATCTTGCAATGCCAACTCAACCTGTTTCCGTGTGCTGCTGGGTAAGTAAGTTGCTCAACCTGTCGATGATGTTGGTCGGTTGTTGGGACGCTGGAGAATAGAAGCCGGGCTATGTGTGTCGTATTGCATCGAT- - - -AGCC
GCCATTTTAATTAGGCACACGACCGGCATAGAACCAGTGACTCAACCACCCATGGCCAAGTGAAACATTTTCATTTAGCTTAATTCTTTTCTCATTTCAGGTAAGTCCAGGCCACTTAGAATCTTGCAACGCCAACTCAACCTGTTTCCGTGTGCTGCTGGGTAAGTAAGTTGCTCAACCTGTCGATGATGTTGGCCGTTTGTTGGGTCGCTGGAGAATAGAAGCTGGGCTATGTGTGTCGTATTGCATCGAT- - - -AGCC
GCCATTTTAATTAGGCACACGACCGGCATAGAACCAGTGACTCAACCACCCATGGCCAAGTGAAACATTTTCATTTAGTTTAATTCTTTTCTCATTTCAGGTAAGTCCAGGCCACAGAGAATCTATCTACGCCAACTCAACCTGTTTCCGTGT- - -GCTGGGTAAGTAAGTTGCTCAACCTGTCGATGATGTTGGTCGGTAGTTGGGACGCTGGAGGATACAAGCTGGGCTTTGTGTGTCGTATTGCATCGAT- - - -AGCC
GCCATTTTAATTAGGCACACGACCGGCATAGAACCAGTGACTCAACCACCCATGGCCAAGTGAAACATTTTCATTTAGCTTAATTCTTTTCTCATTTCAGGTAAGTCCAGGCCACTTAGAATCTTGCAACGCCAACTCAACCTGTTTCCGTTT- - -GCTGGGTAAGTAAGTTGCTCAACCTGTCGATGATGTTGGTCGGTAGTTGGGACGCTGGAGGATACAAGCTGGGCTATGTGTGTCGTATTGCATCGAT- - - -ACCC
GCAATTTTAATTAGGCACACGACCGACA- - - - - - - - - -GGCTCACCCATCCATGGCCAACTAAAACATTTTCATTTACTTTAATTCTTTTCTCGTTTCAGGTAAGTCCAGGCTACTTAGAATCATGTAGCCCGAACCCAACCTGTTTGTTTTTGTCCACGGGTAAGTGAGTTGCTCAACCTGTCGATGGTGTTGGTTAGCTGATGCTGTTCTGGGATCTGGAAGCCTGGCTATGTATGTCGTCTTGAATCGAT- - - -AGCC
GCAATTTTAATTAGGAACAAGAGCGGTAGAGGGAGAGGGAAA-AACCACCCATTGCTGAGTAAAGCATTTTCATTTAGTTTAATTCTCTTTTCATTTCAGGTGAGTCTAATCTGCTTAGAACACTGGAACGT- - - -GCAACCTGTTCGTTCCTCCTCTCTGTTGAGTGAGTTGCTCAACCTGCTGCTGTCATTGGTTGGATATTGGATGGCCAATTGGTCGAGGCGAGGCTATGTGTGTCGT- - - - - - - - - - - - - - -CGTC
GCAATTTTAATTAGGAACAAGAGCGGTAGAGGGAGAGGGAAT-AACCACCCATTGCTGAGTAAAGCATTTTCATTTAGTTTAATTCTCTTTTCATTTCAGGTGAGTCTAATCTGCTTAGAACACTGGAACGT- - - -GCAACCTGTTCGTTCCTCCTCTCTGTTGAGTGAGTTGCTCAACCTGCTGCTGTCATTGGTTGGATATTGGATGGCCAATTGGTCGAGGCGAGGCTATGTGTGTCGT- - - - - - - - - - - - - - -CGTC
GTAATTTTAATTAACCATTTTA-CAATATA- - - - - - - - - - - - - - - -TATGTATGTATATACAAAATATATATAGATAGTTTAATTCTCTTCTATTTGCAGGTAAGTCAAG==========================================================AGTTGCCTAACCTGTCGATGATATTGGTTAGCCAATTGGACT- - - - - - - - - - - -AGCTAGG-TATGTGTGTCGTCGGTCATCGTTGTCTAGTC
===========================================================================================================================================================GCCGCGGTACGTGACTCGCTCAACCTGTCGATGATATTGCTCGGCAATTGG- - - - - - - - - - - - -AGGAGCTGGCCAATGTGTGTCGTCTCCCATCTAC- - - -GGCC
AGCCATTCAATTAAGC- - - - -ACCGGCATGGACTCGCTG===================================================================================================================CAACGCGGTACGTGACTCGCTCAACCTGTCGATGATATTGCACGCCAATTGGCCCC- - - - -GACTAGCAGC- - -CCAATGTGTGTCGTCTCCCATCTAC- - - -GGCC
TTCAATTCAATTAAGCACA===============================================================================================================================================================================================================================================GCC



Scale
chr3L:

--->

RPs
Gaps

D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia

D_yakuba
D_erecta

D_ananassae
D_pseudoobscura

D_persimilis
D_willistoni

D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 bases dm3
14,209,850 14,209,900 14,209,950 14,210,000 14,210,050

GTGTTGACTTTACATTCACCTCATTTCCATATCTATTATCTTGACTTCTGCTATTCCAAATCTAATAATAATTTGTTCTTTATTTTCCTTTATTTCCAGGTAAGCAAAACAATAGCTAAACACAAACTACCTCGAGCACTCTTATCTTACCAATTCCACTTGGTAAGTGCTAAAACGAACCCACAAAAGTGTTTCTTGTCTACCTTTTATCTAAGCTGAAAAATCGCCCGAAGAATTGGCCATAATGTGAATTTATGTTCC
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

nuf
nuf
nuf
nuf
nuf
nuf
nuf

3 3 9 1 2 2 3 7 2 6 + 2 2 6 *5 8 + 4
GTGTTGACTTTACATTCACCTCATTTCCATATCTATTATCTTGACTTCTGCTATTCCAAATCTAATAATAATTTGTTCTTTATTTTCCTTTATTTCCAGGTAAGCAAAACAATAGCTAAACACAAACTACCTCGAGCACTCTTATCTTACCAATTCCACTTGGTAAGTGCTAAAACGAACCCACAAAAGTGTTTCTTGTCTACCTTTTATCTAAGCTGAAAAATCGCCCGAAGAATTGGCCATAATGTGAATTTATGTTCC
GTGTTGACTTTACATTCACCTCGTTTCCATATCCATTATCTTGAATTTTGCTATTCCAAATCTAATAATAATTCGTTCTTTATTTTCCTCTACTTCCAGGTAAGCAAAACAATAGCCAAACACAAACTACCTCGAGCACTCTTATCTTACCAATTCCACTTGGTAAGTGCTAAAACCAACCCACAAAAGTGTTTCTTGTCTACCTTTTATCTAAGCTGAAAAATCGCCCGAAGAATTGGCCATAATGTGAATTTATGTTCC
GTGTTGACTTTACATTCACCTCGTTTCCATATCCATTATCTTGAATTTTGCTATTCCAAATCTAATAATAATTCGTTCTTTATTTTCCTCTACTTCCAGGTAAGCAAAACAATAGCCAAACACAAACTACCTCGAGCACTCTTATCTTACCAATTCCACTTGGTAAGTGCTAAAACGAACCCACAAAAGTGTTTCTTGTCTACCTTTTATCTAAGCTAAAAAATCGCCCGAAGAATTGGCCATAATGTGAATTTATGTTCC
GTGTTGACATTACATTCACCTCGTTTCCATATCCATTATCTTGAATTTTGCTATTCCAAATCTAATAATAATTCGTTCTTTATTTTCCTCTACTTCCAGGTAAGCAAAACAATAGCCAAACACAAACTGCCTCGAGCACTCTTATCTTACCAATTCCACTTGGTAAGTGCTAAAACGAACCCACAAAAGTGTTTCTTGTCTGCCTTTTATCTAAGCTGAAAAATCGCCCGAAGAATTGGCCATAATGTGAATTTATGTTCC
GTGTTGACTTTACATTCACCTCGTTTCCATATCCATTATCTTGAATTTTGCTATTCCAAATCTAATAATAATTCGTTCTTTATTTTCCTCTACTTCCAGGTAAGCAAAACAATAGCCAAGCACAAACTACCTCGACCACTCTTATCTTACCAATTCCACTTGGTAAGTGCTAAAACGAACCCACAAAAGTGTTTCTTGTCTGCCTTTTATCTAACCTGAAAAATCGCCCGAAGAATTGGCCATAATGTGAATTTATGTTCC
ATGTTGACTTTACATTCACCTCATTTCCATATCCATTATCTTAGATTTTACCATGGCAAATCTAATAATAATTCGTTCTTTGTTTTCCTCTACTTCCAGGTAAGCAGAACAAAAGCAAAACATAAAGTACCTCAAGCACTTTTATCTTACCAATCCTACTTGGTAAGTGCTAAAACGAACCCACAAAAGTGTTTCTTGTCGGCC-TTTATCTGAGCTGAAAAATCGCCAAAAGAATTGGCCATAATGTGAATTTATGTTCC
========TTTGAAATCACTTGATTTCCATATCCATTATCCATGCTTTTTTCCAGCCACATCTAATAATAATTTGTTTGTTCTTTTT- - - - - - - - - - -GGCAA-CAAAAC- - - - - - - -AGCGCACATTACCTCGGGCACTCTTATCTTACCAATTCTAGTGGGTGAGTGTGAAAACGAACCCAGAAAAGTGTTTCTTGCCGGCCTGCTATCTAAGCTGAGAAATCGCCCAAAGAATTGGCCATAATGTGGATTTATGTTCC
========TTTAAAATGACTTGATTTCCATATCCATTATCTATGCTTTTTTCCTGCCACATCTAATAATAATTTGTTGGTTCTTTTT- - - - - - - - - - -GGCAA-CCAAAC- - - - - - - -AGCGCACATTACCTCGGGCACTCTTATCTTACCAATTCTAGTGGGTGAGTGTGAAAACGAACCCAGAAAAGTGTTTCTTGCCGGCCTGCTATCTAAGCTGAGAAATCGCCCAAAGAATTGGCCATAATGTGGATTTATGTTCC
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
TCACCAACTTTTC- - - - - - - - - - - - -TCAAATAC- - - - - - - - - - -TTTTGTCATTA-GTTTATGTTAACAATTCGTCTT- - -TTTT- - - - -ACTTTCAGGTAAGCAACACACCGAAAATACACATACTATATCACCCAAGTTTATTATATAACTTCTGCTGGGTAAGTGCCAGGACGGGCACAAAGAACTGTTTTT- - - - -GCC- - -TATCAGAGCTAAAACATCGCGCAAAGAATTGGCCATAAAATG============
TATTTAAATTTCT- - - - - - - - - - - - -ACATATACATATAT- - - -TTTCTTCTATAA-ACGTAAAATAACAACTTGTTTTATCTTGT- - - - -ACTTTCAGGTAAGCAA-ACATAGATTATAGAAAT- - -GTATTGGACAAGTATATTATCTAACTTTTGCTGGGTAAGTGCTAGGACCTGC-CAAAGAACTGCCT- - - - - - - - -A- - -AAGAAAACCAGAAAGCTGGCAAAAAGAATTGGCCATAAAATG- -TTAATGTTAC
TTGTTGACTTTAC- - - - -CTTGTGAGACACGTACATGGAT- - - -ATATTATTATTA- -CATATATTAATAATTCCTCTTCTGTTTT- - - - -AATTTGTGGTAAGCAACACACTCAGCATACACTTACTATATCACCCGAGTTTATTATCTAACTTCGGCTGTGTAAGTGTCAGGACGGGCCCAAAGAACGGTGTTT- - - - -GGC- - -TATCAGAGCCAAAACATCGCAAAAAGAATTGGCCATAAAATG- -TTAACGTTGC



Scale
chrX:

--->

RPs
Gaps

D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia

D_yakuba
D_erecta

D_ananassae
D_pseudoobscura

D_persimilis
D_willistoni

D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 bases dm3
10,544,500 10,544,550 10,544,600 10,544,650 10,544,700

TGTTTTCTCTTTGATTTTCTTTTGTATTTTTTCGAATAAATAAACTTTTACCAATGTTGACTAATCGAAATCCATTTCCCTTTGTTTATTTTCAGGTAAGTTCAGCCCTTTTGTGCAATTTATGGGAGTGAATTATATGGCAAATACGGTGTATGCTAAGATATGGTAAGGAATCTGTTATCTATGACTTCTTTCGGGAATTTCCCTGTTGTTTTTCAAGGGTTGTGTTTGAGAAAAAAAGGGTTGGAGATATTCCGCATT
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

X11Lbeta
X11Lbeta
X11Lbeta

19 4 3 2 2 8 3 2 5 2 5 8 2 5 1 1 5 2 3
TGTTTTCTCTTTGATTTTCTTTTGTATTTTTTCGAATAAATAAACTTTTACCAATGTTGACTAATCGAAATCCATTTCCCTTTGTTTATTTTCAGGTAAGTTCAGCCCTTTTGTGCAATTTATGGGAGTGAATTATATGGCAAATACGGTGTATGCTAAGATATGGTAAGGAATCTGTTATCTATGACTTCTTTCGGGAATTTCCCTGTTGTTTTTCAAGGGTTGTGTTTGAGAAAAAAAGGGTTGGAGATATTCCGCATT
TTTTCTCCCTTTGACTTTCTTTTGTATTTTTTCGAATAAATAAACTTTTACCAATGTTGACTAATCGAAATCCATTTCCATTTGCTTATTTTCAGGTAAGTTCAGCCCTTTTGTGCAATTTATGCGAGTGAATTATATTTCAAATACGGTTTATGCTAAGATATGGTAAGGAATCTGTTATCTATGACTTCTTTCGGGAATTTCCCTGTTGTTTTCAAGGGGTTGTGTTTGAGAAAAAAAGGGTTGAGGATATTCCGCATT
TTTTCTCTCTTTAACTTTCTTTTGTATTTTTTCGAATAAATAAACTTTTGCCAATGTTGACTAATCGAAATCCATTTCCATTTGCTTATTTTCAGGTAAGTTCAGCCCTTTTGTGCAATTTATGCGAGTGAATTATATTGCAAATACGGTTTATGCTAAGATATGGTAAGGAATCTGTTATCTACGACTTCTTTCGGGAATTTCCCTGTTGTTTGCAAGGGGTTGTGTTTAAGAAAAAAATGGTTGAAGATATTCCGCATT
TAT- - - - - - - - - -ATCTAAGCATG- -GTTTTTTGAATAAATAAGTTTTTTCCAATGTTAACTAATCGAAATCCATTTCCCTTTGTTTATTTTTAGGTAAGTTCAGCCC- - - - - - - - - - - - - - - -TGAGTGAAATATATTGTAAATGCGGTGTATGTTAAGATATGGTAAGGAATCTGTTATCTATGACTTCTTTCGGGAATTTTCCTGTTGTTTTTCAAGGGTTGTGTTTAAGG-TAAAGGGGTTGAAGATATACCGCATT
TTTTCTCTC- -TGATTTTCTCTTG- -TTTTCTTGAAT-AAAAAGCTTTTTCCTATTTTAACTAATCGAAATCCATTTCCCTTTGTTTATTTACAGGTAAGTTCAGCCCTTTCGTGCAATTTACGTGAGTGAATTTTATTGTAAGTACGGTGTGTGTTAAGATATGGTAAGGAATCTGTTATCTATGACTTCTTTCGGGAATTTCCCTGTTGTTTTTCAAGGGTTGTGTTTCAGG- -AAAAGGGTTGGAGATATTCCGCATT
TTTTTCCCATTTTATTTGATTTTG- - -TTTTTCGAAT- - - - - - - - - - - - - - - - - - -TCAACTAATCGAACTGCATTCCTCTTTTTCTCTTTTCAGGTGAGT- - - - - - - - -GTCTGGAATTTATTTATGTACATTTCTTTATATATATAATATATATCCCGATATGGTAAGGTATATGTTATCTA-AACTTCCCTCTACCACTCGTATGTTT- - - - - - - - - -GTTTTTTTTAAGCCAAGAAGGTTCGG- - - - - -TCTGGGCT
=====================================================================================================================================================TGCATGCCTGGCTATCGGAAG- - - - - - - - - -CCTATAACTTGCCACCAAAATGTCTCCGCAA- - - - - - - - -GG- - - - - - - - -AGC- - - -AGGAGCTGCAATTTCCCCTCAGT
=====================================================================================================================================================TGCATGCCTGGCTATCGGAAG- - - - - - - - - -CCTATAACTTGCCTCCAAAATGTCTCCACAA- - - - - - - - -GG- - - - - - - - -AGC- - - -AGGAGCTGCAATTTCCCCTCAGT
===========TAATGTTCTGTGGTATCTTTTTCAATAGATAAATGTTTACAAATGTTAA- -AATCTTATTCTACCAACAATTGTTTGCCTTTAAAAATGTTCA- -TCATATGTTCAATGTCTTTGT-TGCTCTGTCTCTCAGACATATTGTATTCCAAGGCATCGTAAGGATTCAGTT-CCTTCAACTGCTTTCGTCGTCGTCCTATCCATTTCCTCGCGAATTTCTCGAAAACAATGAAGGTCCCTTTTGTATGTTGCT
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
AATTTTTTATT-TATTTATTTTTT- -TTCTCTAAAAAAATTCTACTCTTTTTACTCTTGTATAAT-AAAATAAATTTC- - -TTATACATATTCAAATAAGT- -AGCCCTCGTGCATA- - -TATTTGAGCATAATATATCGCATGTGCGTTGCCTGTT- - - - -GTGCTGATTTCTATATTTTTTATTATTGCCTCTGAGCTTGTTCTCGGTTTCTCTAAACGATTTACTTTG=====================TGCCTAGAG
============================================================================================================================================================================================================================================================TGCCCCATG



Scale
chr2L:

--->

RPs
Gaps

D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia

D_yakuba
D_erecta

D_ananassae
D_pseudoobscura

D_persimilis
D_willistoni

D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 bases dm3
6,515,180 6,515,190 6,515,200 6,515,210 6,515,220 6,515,230 6,515,240 6,515,250 6,515,260 6,515,270 6,515,280 6,515,290 6,515,300 6,515,310 6,515,320 6,515,330 6,515,340 6,515,350 6,515,360 6,515,370 6,515,380 6,515,390 6,515,400 6,515,410 6,515,420 6,515,430

GTGCGCAACTTGTAATTGCCCCTTTCTTAAAATCTCCGGAATTGAATCTGAGTGTATTAACTTTGCTTTTCTGTCTCTTCTTTATTTGCAGGTATGAAAACAGTGTGAAGACATAGAAACTATCTTAAGATAATATAAAATACTATTTAACCAAGCAATCAACATTTACGTAAGTACTTAGTGCAGATACGTAAACGATGCTAAGATACCTTTTATCTGTTGGAAACATTTTCATTTGTTATACAATCTCGAGTACTTTAA
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

CG31637
CG31637

2 9 2 4 3 * 9 7 4 8 2 7 6 + 1 + * 2
GTGCGCAACTTGTAATTGCCCCTTTCTTAAAATCTCCGGAATTGAATCTGAGTGTATTAACTTTGCTTTTCTGTCTCTTCTTTATTTGCAGGTATGAAAACAGTGTGAAGACATAGAAACTATCTTAAGATAATATAAAATACTATTTAACCAAGCAATCAACATTTACGTAAGTACTTAGTGCAGATACGTAAACGATGCTAAGATACCTTTTATCTGTTGGAAACATTTTCATTTGTTATACAATCTCGAGTACTTTAA
GTGTGCAACTTGTAATTGCCCTTTTCTTAAAATCTCCGGAATTGAATCGGACTGTATTAACTTTATTTCACTGTCTCCTCTTTACTTGCAGGTATGAAAACAGTGTGAAGACATAGAAACTATCTCAAGATAATATAAAATACTATTTGACCAAGCAATCAACATTTACGTAAGTACTTAGTACAGATACGTAAACGATGCTAAGATACCTCTTATCTGTTGGATACATTTTCATTTGTTATGCCATCTCAAGTACTTTAA
GTGTGCAACTTGTAATTGCCCTTTTCTTAAAATCTCCGGAATTGAATCTGACTGTATTAACTTTGCTTT-CTGTCTCTTCTCTACTTGCAGGTATGAAAACAGTGTGAAGACATAGAAACTATCTCAAGATAATATAAAATACTATTTGACCAAGCAATCAACATTTACGTAAGTACTTAGTACAGATACGTAAACGATGCTAAGATACCTCTTATCTGTTGGATACATTTTCATTTGTTATGCCATCTCAAGTACTTTAA
GTGTGCAACTTGTAATTGCCTTTTTCTTTAACTCTCCGGAATTGAATCTGACTGTATTAACTTTATTTTTCTGTCTCTTCCTTACTTGCAGGTATGAAAACACTGAGAAGGCATACAAACTATCTTAAGATAATATAGAAAACTGTTTAACCAAGCAAACAACATTTGCGTAAGTACTTAGTACAGATACGTAAATGATGCACAGATACTAGTTATCTGTTGGATACATTTTCATTTGTTATGCAATCTTGAGTGCTTTAG
GTGTGCGCCTTGTAATTGCCTGTTTCTTAAAATCTCCGGAATTGAATCTGACTGTATTAACTTTATTTTTCTGTCTCTACTTCACTTGCAGGTATGAAAACACTGTGAAGACATAGAAACTATCTCAAGATAATATAGAAAACAATTTAACCGAGCAAACAACATTTACGTAAGTACTTAGTACAGATACGTAAACGATGCTAAGATACCTGTTATCTGTTGGATACATTTTCATTTGTTATGCCATCGTAAGTGCTATGG
GTAAGCTCTTTGTAATTGCCATTTTTTTGTTTTCTTTGAAATGCAATCAGGCATTATTAACTTTTCCCTTCT-TATTTTCTGTATTTTCAGGTATGGCATCATCCAGAAGCTCTAGTCTCTATCTTAAAGTGATACAGAAAAGTATCTTAAATGTCTGTTAACGTGTGCGTAAGTACCTAAAGTAGGTAAGTAAATGCTTTTTACTTATCTCTTATCTGTGAGATACATTATTATTTGCTTTGTAGCCTC- - - - - - - - - - -
CTGTGCCAATTGTAATTGCCTTTCCCTCGGCTGC- - - - - - - - - -AATCCGACTTTATTAACTTTAT- - - - - - -TCCCTCTTGTATTTCCAGGTATGGTAACA- -GGAACGGGCTTGAAACTAGCTTAAGACTATATAAAGTGTTTACTGATCAAGATATTTACGCTCGAGTAAGTATTCAGGGAAGATAAGTAAGCCTTGATCAGCTGTACTTTATCTGTGAGATACAGT- - -ACTCGTCGTACTAT- - - - - - - - - - - - - -
CTGTGCCAATTGTAATTGCCTTTCCCTCGGCTGC- - - - - - - - - -AATCCGACTTTATTAACTTTAT- - - - - - -TCCGTCTTTTATTTCCAGGTATGGTAACA- -GGAACGGGCTTGAAACTAGCTTAAGACTATATAAAGTGTTTACTGATCAAGATATTTACGCTCGAGTAAGTATTCAGGGAAGATAAGTAAGCCTTGATCAGCTGTACTTTATCTGTGAGATACAGT- - -ACTCGTCGTACTAT- - - - - - - - - - - - - -
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
ATATGCAACTCGTAATTGCCTTCTGCTGTACTTATGCGAAATTGCATTGTATATTATTAACATAATATTA- - -TCTGTTCTTTTCTTGCAGGTATGTACATCGGTAAAAAATATTCATACTA-CTGGAAGTGGCG- - - -GAACTCTGTAAATAAGCAAGTAATATATTTTGTATAATATAGTGC===================================================TTCACGTACAATTCAAATCGCAGTGG
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
A-ACGCAACT- - - - -TCCCCTCCTT- - -TACTTGTGCAAAAT- -AATTGCACA- -ATTGAAATA- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -TCGAAGATAAGATAACTGAGGGAGAGTATTCTTACTA-ATTTTGGTTTTGCTTAGCATGCTATGA- - - - - - - - -TAATATCAATCTCTTAATCTTGTTCAGATAACTCGGCAATTATCAAATATTTAATCTC- - - - - -ACACAAT=====TTCATGTACAATTTAATTCGCATTGG



Scale
chr2L:

--->

RPs
Gaps

D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia

D_yakuba
D_erecta

D_ananassae
D_pseudoobscura

D_persimilis
D_willistoni

D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 bases dm3
10,556,150 10,556,200 10,556,250 10,556,300 10,556,350

TATCTTATCGGATGGTCTTAGCAAATGTTTCAGGGGCTTTAAGTATTATACACTTTAGGTTTCGATAGAACGTAACAACTAATTTCCATTTTCTTCTCTCTTTTTCAGGTATGTTAATCCCGCTTTCTGTCCACTTTGATTTTTGAAGCGCAAGTAAGTCCTTATTCGCCTCTTGGTCATTTTGCTTAATGGAAACCAGAATCAAAGCATTCGAGTGTCATTGTAATCAGATTTTCAACACGTGGCCAAGGACTTAAAAAA
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

Trim9
Trim9

3 3 3 5 6 * 29 1 6 4 5 1 5 1 + 1 3
TATCTTATCGGATGGTCTTAGCAAATGTTTCAGGGGCTTTAAGTATTATACACTTTAGGTTTCGATAGAACGTAACAACTAATTTCCATTTTCTTCTCTCTTTTTCAGGTATGTTAATCCCGCTTTCTGTCCACTTTGATTTTTGAAGCGCAAGTAAGTCCTTATTCGCCTCTTGGTCATTTTGCTTAATGGAAACCAGAATCAAAGCATTCGAGTGTCATTGTAATCAGATTTTCAACACGTGGCCAAGGACTTAAAAAA
TATCTTATCTGTCGGTCTTAGCAAAAGTTTCAGTATCTTTAAGTATTATATAC-TTGGCTTTCGATAGAACGTAACAACTAATTTCCATTTTCTGCTCTCTTTTTCAGGTATGTAATTCCCGCTTTCTGTCCACTTTGATTTTTGAAGCGCACGTAAGTCCTTATTCGCCTCTTGGTCATTTTGCTTAATGGAAACCAGAATCAAAGCATTCGAGTGTCATTGTAATCAGATTTTCAACACGTGGCCAAGGACTT-AAAAA
TATCTTATCTGTTGGACTT- - - - - -AGTTTCAGTGACTTTAAGTATTATATAC-TTGGGTTTTGCTAGAACGTACCAACTAATTTCCATTTTCTGCTCTCTTTTTCAGGTATGTAAATCCCGCTTTCTGTCCACTTTGATTTTTGAAGCGCAAGTAAGTCCTTATTCGCCTCTTGGTCATTTTGCTTAATGGAAACCAGAATCGAAGCATTCGAGTGTCATTGTAATCAGATTTTCAACACGTGGCCAAGGACTTAAAAAA
TATCTTGTCTGATAGGCTT- - -AAAAGTTTCGTTAGCTTTAAGTATTATATAT-TTTGGTTGTGATAAAGTT- - - -AACTAATTTCAATTTTCTGCTCTTCTTTTCAGGTATGTAAATCCCGCTTCCTGTCCACTTTGATTGCCGAAGCGCAAGTAAGTCCCTATTTGCCTTTTGGTCATTTTGCTTAATGGAAACCAGAATCAAAGCATTCGAGTGTCATTGTAATCAGATTTTCAACACGTGGCCAAGGACTT- -AAAA
CATCTTATCTGATAGGCTTAACAAAAGTTTCGATGGCTTTAAGTATTATATTC-TTGGGTTTTGCTAAAACTTAACAACTAATATCTTTTTTCTGCTCTT-TTTTCAGGTACGTAAATCTGGCTTCCTGTCCACTTTGATTTTTCAGGCGCAAGTAAGTCCCTATTTG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -CCAGAATCAAAGCATTCGAGTGTCATTGTAATCAGATTTTCAACACGTGGCCAAGGACTT- -AAAA
TTT- - - - - - - - - - - - - - - - - - -GAGTGTTGTAGTGTCCTTACTCACCATTTAA-TTGAACTTTAATTCAACTT- - -TATTAATT- - - -TTTTATTATTTTGCTTTCAGGTATGTAA- - -CAAGTTCCTCTCCGCTTTGATTTGTGAAGCGTAAGTAAGTCCTTGTTTGCCTTTCGGCCATTATACTTTGTGGAAACCAGAACCAAACCTGTCAAGTGTCATTGTAATCAGATTTTCAACACGCGGCCAGGGACTT-AAAAA
AATCCTTGCAGATGTCTGTAGAGTGTGTTTCCTGGCTCTCCATCACTTCATTT-CCATACTCCATTTCAATT- -ATATTAAAACTCTGCTTTCTCCTCTC-TTTTCAGGTACGTTAATCTTCCATCATGTCCACTTTGATTCGTGAACCGCAAGTAAGTCCCCATTTGCCTTTTGGTCATTTTGCTTAATGAAAGCCTGTGTCAAGGCTTTTGAGTGTCATCGTAATCAGATTTTCAACACGTGGCTGGGGATTTGAAAAA
AATCCTTGCAGATGTCTGTAGAGTGTGTTTCCGGGCTCTCCATCACTTCATTT-CCATACTCCATTTCAATT- -ATATTAAAACTTCGCTTTCTCCTCTC-TTTTCAGGTACGTTAATCCTCCATCCTGTCCACTTTGATTCGTGAACCGCAAGTAAGTCCCCATTTGCCTTTTGGTCATTTTGCTTAATGAAAGCCTGTGTCAAGGCTTTTGAGTGTCATCGTAATCAGATTTTCAACACGTGGCTGGGGACTTGAAAAA
==========================================================================================TTCTCTTCCC-TTTGCAGGTACG- - - - - - - - - - -TCTTGTTCCCTTTGATTCTTCAACCGCAAGTAAGTCCTGA- - -GCCTTGAGGTCAACAAACCAA- - - - - - - - - - - - - - -AAAGCTTCTGCGTGTTGTCATAATCAGATTTCCAACACGTGGCCAAGTACTTGGACAA
TAGCATATCATTTGATATC- - - - - -TAGT=========================TAAAATT- -AATTAATTTCATCAACTTATTTCCTC-GCTTTCTCTC-TTTTCAGGTATGTAAATCGTCCTGCACCTTCACTTTGATTGTTGGCAC- - - -GTAAGTCCTTAACGGCATTTCGGTTTATTTGTTT-GCGTAAATGAAAATCAAAGCGCTGAAAATGTATCATAATCAGATTTTCAGCACGAGCCAA- - - - - - - -AAAGA
TATTTTATCATTTATTTTC- - - - - -CGCT=========================TAAAACTTAAATTGATTTAATTTATTTATGCTCTC-TTTTTCGCTC-TTTTCAGGTATGTAAAGCGTTCAGCACCTTCCCTTTGATTGCCGTCACGTAAGTAAGTCCTTTTTGGCAATTCGCTTTATTTGTTT-ACGAAAATGAGAATCAAAGCGCTGAAAATGTATCAAATTCAGATTTTCAGCACGTGTTAA- - - - - - - -AAAGA
======================================================TTGTAGT- -AAATAC- -CTATATATTCATTTCGTA-TCTTCCTCTT-TTTTCAGGTATGTACATTGTCCTTTATTTGATCCTTGATTGCGGGCACGTAGGTAAGTCCGTTTTGGCACTTTAGTTTGTTTGCCA-ACGAAAAT- - - - - - - - - - - - -CTGAAAATGTATCATAATCAGATTTACACCTCGCGTTGA- - - - - - - -AAAGA



Scale
chr3R:

--->

RPs
Gaps

D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia

D_yakuba
D_erecta

D_ananassae
D_pseudoobscura

D_persimilis
D_willistoni

D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 bases dm3
5,745,390 5,745,400 5,745,410 5,745,420 5,745,430 5,745,440 5,745,450 5,745,460 5,745,470 5,745,480 5,745,490 5,745,500 5,745,510 5,745,520 5,745,530 5,745,540 5,745,550 5,745,560 5,745,570 5,745,580 5,745,590 5,745,600 5,745,610 5,745,620 5,745,630

GCCATTTAAATGCAACATTATGTTGCCACTTTTTATTGAACAGTTAAACACAGCGTTTTAACCCACTTATTTTCTGCTCTCTTTCGTTGCAGGTGCGTATTGCCAAAGTGTTCGATGATTTGGTAAACCCTTAGATACTTAGTGAGTTTGATTCCCCATCTGGCGTGTGGTAAGTGAAGCACTTCCTTATTGTTTCATGTGGCATCGACTGCCATTTGATTGGCTTTGGGATCGGATTTTAATTATGTAGTTGGTCGGTAA
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

Glut4EF
Glut4EF
Glut4EF
Glut4EF
Glut4EF

4 1 + 2 + 6 8 * 8 + 5 9 5 4 2 3 7 5 +
GCCATTTAAATGCAACATTATGTTGCCACTTTTTATTGAACAGTTAAACACAGCGTTTTAACCCACTTATTTTCTGCTCTCTTTCGTTGCAGGTGCGTATTGCCAAAGTGTTCGATGATTTGGTAAACCCTTAGATACTTAGTGAGTTTGATTCCCCATCTGGCGTGTGGTAAGTGAAGCACTTCCTTATTGTTTCATGTGGCATCGACTGCCATTTGATTGGCTTTGGGATCGGATTTTAATTATGTAGTTGGTCGGTAA
GCCATTTAAATGCAGCATTATGTTGCCACGTTTTATTGAACAGTTAAACACAGCGTTTTAACCCAC- - - - -TTCTGCTCTCTTTCGTTGCAGGTGCGTATTGCCAAAGTGTTCGATGATTGGGTAAACCCTTAGATACTTAGTAAGTTTGGTTCCCCATCTGGCGTGTGGTAGGTGAAGCACTTCCTTATTGTTTCATGTGGCTTCGACTGCCATTTGATTGGCTTTGGGATCGGATTTTAATTATGTAGTTGGTCGGTAA
GCCATTTAAATGCAGCATTATGTTGCCACGTTTTATTGAACAGTTAAACACAGCGTTTTAACCCACTTATTTTCTGCTCTCTTTCGTTGCAGGTGCGTATTGCCAAAGTGTTCGATGATTGGGTAAACCCTTAGATACTTAGTAAGTTTGGTTCCCCATCTGGCGTGTGGTAAGTGGAGCACTTCCTTATTGTTTCATGTGGCTTCGACTGCCATTTGATTGGCTTTGGGATCGGATTTTAATTATGTAGTTGGTCGGTAA
GCCATTTAAATGCGGCATTATGTTGCCACGTTTTATTGAACAGTTAAACACAGCGTTTTAACCCACTTTTTTTCTGCTCTCTTTCTTTGCAGGTGCGTATTGCCAAAGTGCTCCATGATTGGGTAAACCCTTAGATACTTAGTAAGTTTGATTCCCCATCTGGCGTGTGGTAAGTGAAGCACTTCCTCATTGTTTCATGTGGGTTCGACTGCCATTTGATTGGCTTTGGGATCGGATTTTAATTATGTAGTTGGTCGGTAA
GCCATTTAAATGCGGCATTATGTTGCCACGTTTTATTGAACAGTTAAACACCGCGTTGTAACCCACTTTTCTTCTGCTCTCTTTCGTTGCAGGTGCGTATTGCCAAAGTGCTCCATGATTGGGTAAGCCCTTAGATACCTAGTAAGTTTGATTTCCCATCTGGCGTGTGGTAAGTGAAGCACTTCCTCATTGTTTTATGTGGGTTCGACTGCCATTTGATTGGCTTTGGGATCGGATTTTAATTATGTAGTTGGTCGGTAA
GCAATTTAAATGCAACATT-TGTTGCCACGCTTTATTGAACAGTTAAACACAGCTCTGTAACCCACTTTTCTTTTGCTCTCTAT- -TTGCAGGTGCGTAT- - - - - - -ATGCGATTTGATTGAGTAAACACTAACAAATTTAGTAAGTTTTGACACCC- -CGGGCCCGGGGATGGTAAGTCACTTCGACTATGAT- - - - - - - - - - - -GGCTTCCATTTGA- - - - - -TTGCAATCCGTTTTCAATTATGTAGTTGCCC- - - -A
GCAATTTAAATGCAACATT-TGTTGCCACACTTTATTGAACGATTAAACACAGG- -TCTAACCCACTTTTTCTCTGCTCTCTTTC- - - -CAGGTGCGTAT- -ACAAGACACAAACAAAAAAGGGGGCCGCATACATATGTGATGTGGCAGGTAATCTGTCTTCCAGGGGGTAAGTGGAACACCTC- - - - - - - - - - - - - - - - - - -TCAACTCCCATGCGA- - - - - -TGGGAATCGGCTTTCAATTATGTAGTTGCTCAGTTA
GCAATTTAAATGCAACATT-TGTTGCCACACTTTATTGAACGATTAAACACAGC- -TCTAACCCACTTTTTCTCTGCTCTCTTTC- - - -CAGGTGCGTAT- -ACAAGACACAAACAAAAAAGGGGGCCG- -TACATATGTGATGTGGCAGGTAATCTGTCTTCCAGGGGGTAAGTGGAACACCTC- - - - - - - - - - - - - - - - - - -TCAACTCCCATGCGA- - - - - -TGGGAATCGGCTTTCAATTATGTAGTTGCTCGGTTA
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
ATCATATATATATAACATC-TGTTGTTTTCTTTTATTGGGCATTTAAATATAGCATTTTAACCCACATTTTTTCTCTTTTGTCTCATTGCAGGTGCGTATT-TCACGACGGTTAATGAT======AATATTTAGATATTGAAGCAGTATGATTACTTATCCAGTCTAAGGAAAGTTAAGCA-TCCACAAATATTTTAAGCCGCCTCAATAGCCATTTAACTCTCAGCTGAATTTGCTGTTGCTGTTGCTGTTGAAAGGTTA



Scale
chr3R:

--->

RPs
Gaps

D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia

D_yakuba
D_erecta

D_ananassae
D_pseudoobscura

D_persimilis
D_willistoni

D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 bases dm3
26,156,350 26,156,400 26,156,450 26,156,500 26,156,550

GTCTGGACGCTGGTGTAATTAAATTTTAATTTTCCCTCGCCCAGCAAAACAAGCAAATCCCATTTAATTGATATTAATTTCATATGTTTTCTCTCTCGTTGCAGGTAAGTTTATGATTTTACTTCTACCAAATGTTGGTAATGGTCGGTAATCCGTGGTGAGTTGGCCTGTTGCACTGAGTGCTGAAATTTCTAGTTGTTATGCATTTTTTTTTGTATGTAATAAATGCTTATCTCGCATTGGGCATAAATCACTTTTTTT
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

hdc
hdc
hdc

8 6 6 3 2 7 + 4 + 1 2 9 2 * * 1 +* + 7 3 8
GTCTGGACGCTGGTGTAATTAAATTTTAATTTTCCCTCGCCCAGCAAAACAAGCAAATCCCATTTAATTGATATTAATTTCATATGTTTTCTCTCTCGTTGCAGGTAAGTTTATGATTTTACTTCTACCAAATGTTGGTAATGGTCGGTAATCCGTGGTGAGTTGGCCTGTTGCACTGAGTGCTGAAATTTCTAGTTGTTATGCATTTTTTTTTGTATGTAATAAATGCTTATCTCGCATTGGGCATAAATCACTTTTTTT
GTCTGGACGCTGGTGTAATTAAATTTTAATTTTCCCTCGCCCAGCAAAACAAGCAAATCCCATTTAATTGATATTAATTTCATATGTTTTCTCTCTCTTTGCAGGTGAGTTTATGATTTTCCTTCTACGAGA- - -TGGTAATGGTTGGTAATCCCTGGTGAG-TTTTTTTTTGCTCTGATTGCTAAAATTTCTAGTT- - - -TGCATCTTTTTATGC- - - - -ATAAATGCTTATCTCGCATAGGGCATAAATCACTTTTTT-
GTCTGGACGCTGGTGTAATTAAATTTTAATTTTCCCTCGCCCAGCAAAACAAGCAAATCCCATTTAATTGATATTAATTTCATATGTTTTCTCTCTCTTTGCAGGTGAGTTTATGATTTTCCTTCTATTACA- - -TGGTAATGGTTGGTAATCCCTGGTGAGTTTTTTTTTTGCTCTGATTGCTAAAATTTCTAGTT- - - -TGCATCTTTTTATGC- - - - -ATAAATGCTTATCTCGCATAGGAAATAAATCACTTTTTT-
GTCTGGACGCTGGTGTAATTAAATTTTAATTTTCCCTCGCCAAACAAAACAAGCAAATCCCATTTAATTGATATTAATTTCATATGTTTTCTTTCTCTTTGCAGGTGAGTTTATGATTTTCCTTCTACCGGA- - -TGGTAAT- - - -GGTAATCTCTGGTGAGTTGGCCTGTAAATCTAGTTGCTAAAAAATCTTGTT- - -CTGTATCTTTTTGTAA- - - - -ATAAATGCTTATCTCGCATAGGGCATAAATCACTTTATT-
GTCTGGACGCTGGTGTAATTAAATTTTAATTTTCCCTCGCCAAGCAAAACAAGCAAATCCCATTTAATTGATATTAATTTCATATGTTTTCTTTCTCTTTGCAGGTGAGTTTATGATTTTGCCTCTACCAAA- - -TGGTAAT- - - -GGTAATCTCTGGTGAGTTGGCCTGTTACTCTAGTTGCTAAAAAATCTGGTT- - -CTCTATCTTTTTGTAA- - - - -ATAAATGCTTATCTGGCGTAGGGCATAAATCACTTTATA-
GTCTGGACGCAAGTGTAATTAAATTTTAATTTCCCTTCTTCTTGCAAAACAAGCAAATCCTCTTTAATTGAAATTAATTTCATATGTTTTCTTTTTCTTC-CAGGTGAGTCTAATTTTTTTTTTCTGTCTCC- - -GGATAAT-GTTGGTAATCTCGGGTGAGTTGGCATCAAAATTTTTTTTTTA- -ATTTCTGTTC- - - -TGGATC- - - - - - - - - - - - - -ATAAAT- -CTATTGAGTACTGGGT- - -AGTTGCTTTACT-
GTCTGGACGCAAGTGTAATTAAAATTTCATTTTCCACCTCTCGGAAGAACAAGAAAATCCTCTTTAATTGATATTAATTTCATATGTTTCCTCTCTCGTTGCAGGTGAG- - - - - -TTTTTCCATCCTTTCCA- - -TTGCACT- - - - -CCCTTTCGGGGAAAGTTGTACTAAATCTTGGGTTCTTGGG- - - -TGAGTT- - - -TTTCTTTTGTTTAAC- - - - -TTTAATGATTATGTTGCATGTGGCATATAT==========
GTCTGGACGCAAGTGTAATTAAAATTTCATTTTCCACCTCTCGGAAGAACAAGAAAATCCTCTTTAATTGATATTAATTTCATATGTTTCCTCTCTCGTTGCAGGTGAG- - - - - -TTTTTCCATCCTTTCCA- - -TTGCACT- - - - -CCCTTTCGGGGAAAGTTGTACTAAATCTTGGGTTCTTGGG- - - -TGAGTT- - - -TTTCTTTTGTTTAAC- - - - -TTTAATGATTATGTTGCATGTGGCATATATCTCTCT====
GTCTGGTCGCAGCTGTAATTAAAATTTAATTCCTTAACTCTCGAAAAAATATG- - - - -CTTACTTTATTGTTATTAATTTCACATGTCTTCTTTTTCATTTAAGGTATGTGTTTGACTATCATTCCACCGAA- - -CAGGCATGTAAGTTAATCTAGTAAAACTT- - - -TTTTGCTAGGATAATTAAAACTTCAGTTT- - -GTGTATCTTTTTTTGA- - - - -ATAAACTTTTAGTTGGAATTTCGC-TACACTTTTTGTTC=
GACCAGTCGC- - - - -TAATTAAAATTTCATTT- - - - - - - - -CAACATGACTA-AAAATGCTTTCTAATTGATATTAATTTCATATGTTTTCTCTTTATTTTCAGGTATGTTACGGACTTT- - -TCTACATAA- - -ATCTAATGTT-TGTAGTGTTGGGTAAGTTGGC========================================TCCTTGTATATGTAATGAATGGTATCCTTTTCTAGTTTATATAT- - -TTTATC-
- - - - - - - -AC- - - - -TAATTAAAATTTAATTT- - - - - - - - -CAACATGACCA-AAAATCTACTCTAATTGATATTAATTCCATGTCTCCTCTCTCTCTTTGCAGGTATGTTGTGGACTTTTC-TCTACATAA- - -ATCTAATGTTG===================================================================================================================
GTCCTGACTC- - - - -TAATTAAAATTTAATTT- - - - - - - - -CCACATT- - - - -GAAATGCTTTCTAATTGATATTAATTTCACATGTTTTCTCTTTACTTGCAGGTATGTTTTGCACTTT- - -TCCACATAA- - -GTCTAATGTGTTGAGGAGTTGGGTAAGAAAC-TTGTAGC=======================================================================================



Scale
chrX:

--->

RPs
Gaps

D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia

D_yakuba
D_erecta

D_ananassae
D_pseudoobscura

D_persimilis
D_willistoni

D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 bases dm3
3,147,960 3,147,970 3,147,980 3,147,990 3,148,000 3,148,010 3,148,020 3,148,030 3,148,040 3,148,050 3,148,060 3,148,070 3,148,080 3,148,090 3,148,100 3,148,110 3,148,120 3,148,130 3,148,140 3,148,150 3,148,160 3,148,170 3,148,180 3,148,190 3,148,200 3,148,210

GAAGAGAATATATTTTTCGTATTCCATATGAATTTCTTAAGAAATAATGTGCCTTACACCGCCAAGTGAATTAATAACCATTATTTTCTTTCCTTTCTTCCAGGTGAGTTCTCCATGTTTTGACAGTATTTTAATATCTATAATGCGCTGTATAAATCGTAAGTAAGGTAAATTACAAATAGTTGTCACATCTGCGTAAACAATTTATTGCAATTTGAAGAGCTAGCTCATGTTTAATTCATTTACTGTAAGAAACAGTCT
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

dnc
dnc
dnc
dnc

3 2 1 5 + 2 6 4 9 1 2 1+ +
GAAGAGAATATATTTTTCGTATTCCATATGAATTTCTTAAGAAATAATGTGCCTTACACCGCCAAGTGAATTAATAACCATTATTTTCTTTCCTTTCTTCCAGGTGAGTTCTCCATGTTTTGACAGTATTTTAATATCTATAATGCGCTGTATAAATCGTAAGTAAGGTAAATTACAAATAGTTGTCACATCTGCGTAAACAATTTATTGCAATTTGAAGAGCTAGCTCATGTTTAATTCATTTACTGTAAGAAACAGTCT
GTGGAAACAACATTTTTCGTATTCCACATGAATTTCCTAAGAAATAATGTGCCCAACCCCGCCAAGTGAATTAATAACCATTGTTTTCTTTCTTTTCTTCCAGGTGAGTTCTCCATGTTTTGACAGTATTTTAATATCTATAATGCGCTGTATAAATCGTAAGTAAGGGAAATTACAAATAGTTGTCACATCTGCGTAAACAA- - - - - - - - - -TTTGAAGAGCTAGCTCATGTTTAATGCATTTACTGCAA- - - - - - - - - -
GTGGAAAAAACATTTTTCGTATTCCACATGAATTTCCTAAGAAATAATGTGCCCAGCCCCGCCAAGTGAATTAATAACCATTGTTTTCTTTCTTTTCTTCCAGGTGAGTTCTCCATGTTTTGACAGTATTTTAATATATATAATGCGCTGTATAAATCGTAAGTAAGGGAA- - - - - - - - - - - - - - - - - -ATCTGCGTAAACAATTTATGGCAATTTGAAGAGCTAGCTCATGTTTAATTCATTTACTGCAA- - - - - - - - - -
GTGGAGAAAATATATTTCGTGTTCCATATGAATTTCTTAAGAAATAATGTACGTTACCTCGCCAACTGAATTAATAGCAATTATTTTCTTTCTTTTATTTCAGGTGAGTTTTTCATGTTTTGACAGCATTTTAATATCTAAAATGCGCTGTATAAATCGTAAGTAAGCGAAATTACAAATAGTTGTCACATCTGCGTAAACAATTTATTGCAGTTTTATGAGCTAGCCCATGTTTTATTTATATACTTTAAGAAACAACTT
GTTGGGAAAATATATTACGTATTCCATATGAATTTCTTAAGAAATAATGTACCTTACCTCGCCAACTGAATTAATAACAATTATTTTCTTTCCTTTCTTTCAGGTGAGTTTTTCATGTTTTGACAGCATTTTAATATCTATAATGCGCTGTATAAATCGTAAGTAAGGCAAATCACAACTAGTTGTCACATCTGCGTAAACAATTTATTGCAATTTTAAGAGCTAGTCCATGTTTTATTCATGTGCTTCAAGAAACCACCT
GTGAAGCAAATATTTTTAGCATTCCATATAAAATTCATGGGAATTACTTTGTTTTTCCTCACCAATTGAATTAATAACATTTTTCTTCTCTCTCTCTTTTCAGGTGAGTCTTTTATGATTTCTTAATGAATTTATACAAATTATATATTGAGTGAGT========================================================================================================
CTTAAACAAACATTTTCCATATTCCAAGCGATTTTCCT- - - - - - - - - - -TCCCCGTCCTCGCCAATTTAATTAATGAAGAATTTTCACTTCCTTTCTTTGCAGGTGAGTTTGGAATGTTTTGACAGTATTTTT- - -CCCATAAT- - -CAAAGAAAATCGTAAGTGAAACGAATTACTCATTGCCGTCACAACTGCAAATCCATACTATTCCCGTCTGCACAGCCAGCTCGTGTTGCACAAACTTATTTCAA- - - - - - - - -T
CTTAAACAAACATTTTCCATATTCCAAGCGATTTTCCT- - - - - - - - - - -TCCCCGTCCTCGCCAATTTAATTAATCAAGAATTTTCACTTCCTTTCTTTGCAGGTGAGTTTGGAATGTTTTGACAGTATTTTT- - -CCCATAAT- - -CAAAGAAAATCGTAAGTGAAACGAATTACTCATTGCCGTCACAACTGCAAATCCATACTATTCCCGTCTGCACAGGCAGCTCGTGTTGCACAAACTTATTTCAA- - - - - - - - -T
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
=====================================================================================================================================================================================================================================================================



Scale
chr3L:

--->

RPs
Gaps

D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia

D_yakuba
D_erecta

D_ananassae
D_pseudoobscura

D_persimilis
D_willistoni

D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 bases dm3
3,533,730 3,533,740 3,533,750 3,533,760 3,533,770 3,533,780 3,533,790 3,533,800 3,533,810 3,533,820 3,533,830 3,533,840 3,533,850 3,533,860 3,533,870 3,533,880 3,533,890 3,533,900 3,533,910 3,533,920 3,533,930 3,533,940 3,533,950 3,533,960 3,533,970

ACCTTAATTAAGACAAGTTATAATTATATGTACTATACTTCAATTTATATGTTGTCTAATGAAATTATTTAATAATGCTTTTCCATTTTTTATTCCAGGTAAGTTCTTATGATCCTGGCGAAACTGAATCACTAGCACTCTATCTTAAATACATCATACTCTGGTAAGCCTTTCGAGTCCATTGTCAAGGGCAAACATGCTGAGAAACACGAGACTAAACTCGCCATAAACTAGTCGGCCATAACCGCCATATAGAGCAGG
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

Eip63E
Eip63E
Eip63E
Eip63E
Eip63E

8 8 4 5 2 + + 2 3 2 6 6 + + 3 1 4 7
ACCTTAATTAAGACAAGTTATAATTATATGTACTATACTTCAATTTATATGTTGTCTAATGAAATTATTTAATAATGCTTTTCCATTTTTTATTCCAGGTAAGTTCTTATGATCCTGGCGAAACTGAATCACTAGCACTCTATCTTAAATACATCATACTCTGGTAAGCCTTTCGAGTCCATTGTCAAGGGCAAACATGCTGAGAAACACGAGACTAAACTCGCCATAAACTAGTCGGCCATAACCGCCATATAGAGCAGG
ACCTTAATTATGAAGAGTTATAATTATATGTAATATACTTAAA- - - - - - - - - - - - -TGATCAAATTATTTAAAAATTC-ATTTCTTTTTTTATTCCAGGTAAGTTCTTATTCCCTTGGCGAAACTGAATCACTCA- - -TCTATCTTAAATACACCATACTCTGGTAAGCCTTTCGAGTCCATTGTCAAGGACAAACATGCTGGGAAACACGAGACTAAACTCGCCATAAACTAGTCGGCCATAACCGCCATATAGAGCAGG
ACCTTA- - - - - - - - -AGTTATAATTATATGTACTGCACTTAAA- - - - - - - - - - - - -TGATAAAATTATTTAATAATGCTATTCCATTTTTTATTCCAGGTAAGTTCCTATTCCCTTGGCGAAACTGAATCACTCA- - -TCTATCTTAAATACACCATACTCTGGTAAGCCTTTCGAGTCCATTGTCAAGGACAAACATGCTGAGAAACACGAGACTAAACTCGCCATAAACTAGTCGGCCATAACCGCCATATAGAGCAGG
TGCTTAATTATGAAATATTTTGATTGAATATATAATACTTTAATTTTAATGTAAT-TATT-ACATTATTTGAAAATGCTTATTTTTTTCCTATTCCAGGTAAGTTTTCAATCCCCTGGCGAAACCGAACTAGTCA- - -TCTATCTTAAGTATACCATCCTCTGGTAAGCCTTTCGAGTCCATTGTCAAGGACAATCATGCCCAGAAACACGAGACTAAAGTCGCCATAAAATAGTCGGCCATAACCGCCATATAGAGCAGG
ACCTTAATTATGAAAAGTTTTGCTTGCATAAAAAGCA- - - -AATTTTAATATTATGTGTTCACATTATTTGAAAATACTTATCTTTTTGCTATTGCAGGTAAGTTCTCAATCCCCTGGCGAAACTGAACCACTCA- - -TCTGTCTTGAATATACCAACCGCTGGTAAGCCTTTCGAGTCCATTGCCAAGGACAAACATGCTCGGAAACACGAGACCAAACTCGCCATAAAATAGTTGGCCATAACCGCCATATAGACCAGG
- - - - - - - - - - - -AAAAATTA- - - - - - -ACAAAAAGCATATAAATCTTAACACTTTTCAGCCAA- -TAACTAATTATCATTTTTCTCTTTTTATTCTAGGTAAGTTTTGAA- - - - - -GTTGAGGCTTAAAAATT- - - - -GTCATGTTCACTACACTTGACTCTGGTAAGCCTTTTAAATCCATTGCCAAGGAC- - - - - - - - - - - - -AACATGGCATT- - - - - - - - - - - - - - - - - -CTGGCCATAACCGCCATGCGGGACAGT
============ACAAATTTAAAATCATCCTTCCTTTTCTTACTA- - - - - - - - - - -TATTTTAATGATCTAAAACTAATTTTCGGTTTTTCGTTTCAGGTAAGTTCC- -GTTTCTGGTCAAAGTCAAGCCCTCCT- - -TCAACGAGCAGCACTCCGCACTCTGGTAAGCCTTTTCAATCCATTGTCAAGGACAAACATGCCAGAGGACATGAGA- - - - - - - -GCCATACGATGGTCGGCCATAACCGACAGACAGGGCAGT
============AAAAATTGTAAATCCATGTTCC- -TCCTCTTTGTA- - - - - - - - -TATTTTAATCATCTGATACATATTTTTTTTTTGCCGTTTTAGGTAAGTTCC- -GTTTCTGGTCAAAGTCAAGCCCTCCT- - -TCAACGAGCAGCACTCCGCACTCTGGTAAGCCTTTTCAATCCATTGTCAAGGACAAACATGCCAGAGGACATGAGA- - - - - - - -GCCATACGATGGTCGGCCATAACCGACAGACAGGGCAGT
===================================================================================================================================================================================================================================AAAGAAGATGGCCATAACCGACATA- - -ACCAGT
===================================================================================================================================================================================================================AAACTCGAGCCCCAGCCAGGCAGTCAGCCACCGCCAGCCAAGCGACCAGT
AATGGCACTTGGAAGCTTTATGCATATGTGTCTGGCAGTTCAGTGTTTGTATATTTTGTTAGGATTGTTT- - -GCTTTTTATATTATTTTCTTTTCAAGGACATGCAT-TCATCACGCTGTAGTTGAGTGAAAAA- - - - - - - - - - - -AGTGCTCGAAACAGCCATAAGCC- - - - - - - - -CATAACGAGCCATGAAACAGCGAACAGGCCCCGAACTGAACCCCCAGTCAAAGAGCCATTCA- - - - - - - - -AACAGACCAGT
===================================================================================================================================================================================CATGACCAAAAGCGAACCAGTCAA- - - - - - - - - - - - - -CAACCCAAAACCAACAACAAGCCA- - - - - -GCCATTCGACCAGT



Scale
chr2L:

--->

RPs
Gaps

D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia

D_yakuba
D_erecta

D_ananassae
D_pseudoobscura

D_persimilis
D_willistoni

D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 bases dm3
18,333,300 18,333,350 18,333,400 18,333,450 18,333,500

TTTAACGCTACTAATAGATAAGCCTCCTGATATTTATCTCCTGATCATTTAATTTTAAAATCCTACAATTCCCTAATTAATTTCCACATTTTTTCCCGATTTTTCAGGTAAGCTAAACTTTCCATTTGATTTTGTTCAACCTCTGTGATCTCACGTAAGTCGATTCGAAATTTATGTATCTGAAGCAAAAGTTCTGTGTGGAAATTTCGGGAGCCAAGACACGTTCACAATAAATGTCACTTGTTGGCGGCTGGCTGCCGG
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

Fas3
Fas3
Fas3
Fas3
Fas3
Fas3
Fas3

1 2 2 7 5 3 ++ 7 1 5 1 + 7 3 4 9 3 1 + + 5 + 2 * 1
TTTAACGCTACTAATAGATAAGCCTCCTGATATTTATCTCCTGATCATTTAATTTTAAAATCCTACAATTCCCTAATTAATTTCCACATTTTTTCCCGATTTTTCAGGTAAGCTAAACTTTCCATTTGATTTTGTTCAACCTCTGTGATCTCACGTAAGTCGATTCGAAATTTATGTATCTGAAGCAAAAGTTCTGTGTGGAAATTTCGGGAGCCAAGACACGTTCACAATAAATGTCACTTGTTGGCGGCTGGCTGCCGG
TAT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - -CTCCTGATA- - -AATTCCTGATCATTTAATTTTAAAATCCTACAATTCCCTAATTAATTTCCCCA-TTTTTCCCGATTTTTCAGGTAAGCTGAACTTCCCA-TAGATTTTGTTCAACCTCTGTGATCTCACGTAAGTCGATTCGAAATTTATGTATCTGAAGCAAAAGTTCTGTGTGGAAATTTCGGGAGCCAAGACACGTTCACAATAAATGTCACTTGTTGGCGGCTGGCTGCCGG
TAT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - -CTCCTGATA- - -AATTCCTGATCATTTAATTTTAAAATCCTACAATTCCCTAATTAATTTCACCA-TTTTTCCCTACTTTTCAGGTAAGCTGAACTTCCCA-TAGATTTTGTTCAACCTCTGTGATCTCACGTAAGTCGATTCGAAATTTATGTATCTGAAGCAAAAGTTCTGTGTGGAAATTTCGGGAGCCAAGACACGTTCACAATAAATGTCACTTGTTGGCGGCTGGCTGCAGG
TATAACGCTAT- - -TTTATATATCTCCTGATA- - -AATTCTAGAACAATTAATTCGTAAGCCTT-AACTTTCCTAATAAATTTCCCCA-TTTTTCCCATTTTTTCAGGTAAGCTGAACTTCTCT-CAGATTTTATTCAACCTCTGTGATCTCACGTAAGTCAATTCGAAATGTATGTATCTGAAGCAAAAGTTCTGTGTGGAAATTTCGGGAGCCAAGACACGTTCACAATAAATGTCACTTGTTGGCGGCTGGCTGCCGG
ATTAACGCTACTAATAGATACATCTCCCGATA- - -CGTTTCTGATCAATGAATTCTCAAACCTTAAAATTCCCTAATTAATTCCCGCA-TTTTTCCCATTTTTTCAGGTAAGCTGAACTCCTCA-TAGGTTTTATTCAACCTCTGTGATCTCACGTAAGTCAATTCGAAATTTATGTATCTGAAGCAAAAGTTCTGTGTGGAAATTTCGGGAGCCAAGACACGTTCACAATAAATGTCACTTGTTGGCGGCTGGCTGCCGG
AATCCCTCCAATAATATAGAATCTATCAGATA- - -TGTTATCGAGTATTCCTCTTCCAAATCC- -GCATTC- - - - - -TAATGTCTG- - -TCTTTCTG- - -TTTCCAGGTAAGC- - - -ATCTCCA-AAGATCCAATCCCAGCCCACTGATCTCACGTAAGTTAATCGGAAATTTATGCGCTCGGGGCGAAAGTTCTGCGAGAAGGCTTCCGAAGCCCAG-CACGTTCGCACTAAATGTCACTTGCTGGCAGC-GGCTGCCGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -TTTCACACA- - -ATTTCTTGAAAATCCAACCAAAAATTCCTCTAATTCCCCAACTAATTCCCATA-TTTTTTCCTTCTTTTCAGGTAAGC- - - - - -CCTCA-ACAAAATGATCCACATTCCATGATCGCACTTGAGTCAACCAAAAATCGATGTATCCAAGGCGAAAGTTCT- -GGGGGCATTTTGAATGCC-AGACACGTCACCGATAAATGTCACTTGTTCG- - - - -GGCTGCCGG
- -T- - - - - - - - - - - - - - - - - - - -TTTTACACA- - -ATTTCTTGAAAATCCAACCAAAAATTCCTCTAGTCCCCCAACTAATTGCCATA-TTTTTTCCTTCTTTTCAGGTAAGC- - - - - -CCTCA-ACAAAATGATCCACATTCCATGATCTCACTTGAGTCAACCGAAAATCGATGTATCCAAGGCGAAAGTTCT- -GGGGGCATTTTGAATGCC-AGACACGTCACCGATAAATGTCACTTGTTCG- - - - -GGCTGCCGG
- - - - - - - -TATTAATTAAAAATTTTCTCTTTG- - -TATTTCTT-TCAGGTAAGAATCAAATCG- -CATTTACCAGACCAATGTCAATG-AGTTTCTATGTGTCCCACGTAAGC- - - - - -TTTAA-AGAAAATTTATTGTTCTATATGGCCGAGTCAAAGTCAAGTCGAAAGTTCTATATCCAAGGCAAAAGCTCTGAGGGGAA- - - -TGGCAGAGGGGGCATAAGATTAATAAATGTCACTTGTTGGTG- - -CGCTACCGG
AGC- - - - - - - - -CCTTTAGCTCTCTTTTAGC- -GTCTTTACTCATTTCCTCCCATTACAAGCCTTTAATTGCTTAGCTAATTTCAACTCTTTCTTTC- - - -TTGCAGGTAAACAA==================================CTCT- - - -AAGAGACACGCAATTTATTTATTTGAAGCGAAAGTTCTGTGATGGAATTTCGATG- -CGAGTCACGCCCCCAATAAATGTCACTTGTTGGTG- - -CGCTACCGG
AAA- - - - - - - - -AATATAGATAAGCTTAAAC- -ATATATACTTAGTACTTACTAATACTAACCTCCTCTCTCTTAAATAACCTAAAA- - -TTGTGTC- - - -ATGCAACGAAATGA=CCATCTCA-TTTCTATCTAGCAAAGCGTTAAAACTCT- - - - -AGAAATACGCAATTTATTTATTTGAAGCGAAAGTTTTTTGATGGAATTTCGATG- -CGCGGCACGCCTCCAATAAATGTCACTTGTTGGTG- - -CGCTACCGG
===================================ATTTATTTTCCATTTCAAAAGAAAAG- - - -CAATTGCTCAACTAATTAATGTCGTTTGTGTC- - -TTTTCAGGTAAACAA========A-AAAATATGTCGCACACCGAATGAACTCACGTAAGCAGACGCGCAATTTATTTATTTGAAGCGAAAGTTTTGTGCTGGCATTTCTATG- -CCAGGCACGCCTCCAATAAATGTCACTTGTTGGTG- - -CGCTACCGG



Scale
chrX:

--->

RPs
Gaps

D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia

D_yakuba
D_erecta

D_ananassae
D_pseudoobscura

D_persimilis
D_willistoni

D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 bases dm3
14,779,650 14,779,700 14,779,750 14,779,800 14,779,850

CAAGCCTGCTTTTTAGCCGACTTTACAAATGAGAAGCTTTTATTTGAAAATATTTGCTTACCAATAATCTCTGTTTATATCTTTCATTACAGGTAAGCTTTGACCAAGCTTTTCGTGGTGAATTTCAAACTGTGACTTAATAAAAAATGAGTAAGCCCGATGTCAAACTGTAAGTAAACCGGGATAGACCTTACATTTCAATCTGTAAGCTGTTACAAACAAACTTTCGTTTGATTTTTAGACCAGATACAAACCTACATA
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

Flo2
Flo2
Flo2
Flo2
Flo2
Flo2
Flo2
Flo2

2 5 1 5 1 3 7 + 91 16 1 5 4 1+ 6 4 6 2 6 + 7 4 +
CAAGCCTGCTTTTTAGCCGACTTTACAAATGAGAAGCTTTTATTTGAAAATATTTGCTTACCAATAATCTCTGTTTATATCTTTCATTACAGGTAAGCTTTGACCAAGCTTTTCGTGGTGAATTTCAAACTGTGACTTAATAAAAAATGAGTAAGCCCGATGTCAAACTGTAAGTAAACCGGGATAGACCTTACATTTCAATCTGTAAGCTGTTACAAACAAACTTTCGTTTGATTTTTAGACCAGATACAAACCTACATA
CAAGCCTGCTTTTTAGCCGGCATTAGAAATGTGAAGCTTTTATTTGAACATATTTGTTTACTAATAATCGCTGTTTATATCTTTCATTGCAGGTAAGCTTTGGTCAAGCTTTTGGTGGTGAATTTCAAACTGTGACTTAATAAAAAATGCGTAAGCCCGGTGTCAAACTGTAAGTAAACCGGGATGTAGCTTACATTTCAAACTGTAAGCTATTACAATCAAACTTTCGTTTGATTTTTAGACCACATACAAACCTACATA
CAAGCCTGCTTTTTAGCCGGCATTACAAATGTGAAGCTTTTATTTGAAATTATTTGTTTACTAATAATCTCTGTTTATATCTTTCATTGCAGGTAAGCTTTGGCCAAGCTTTTCGTGGTGAATTTCAAACTGTGACTTAATAAAAAATGCGTAAGCCCGGTGTCAAACTGTAAGTAAACCGGGATGTACCTTACATTTCAAACTGTAAGCTATTACAATCAAACTTTCGTTTGATTTTTAGACCAGATACAAACCTACATA
TAAGCCTGCTTTTTAGCCGATTTTACAAATGTTAAGCTTTCATTTGAAAATATTTGTTTACTAATAATCTCTGTTGATGTCTTTCATTACAGGTAAGCTTTGGATAAGCTTTTGATGGTGCATTTCAAACTGTATCTCAAT-AAAAATTCGTGAGCCTGGTGTCAAACTGTAAGTTGGCCGAAATATACTTTGTTTTTCAAACTTTAAGCTATTACTATTCAACTTTTGCCGCATTTGCAGACCAGATACAAACCTAAATA
TAAGCCTGCTTTTTAGCCGACTTTACAAATGTTAAGCTTTCATTTGAAAATATTTGCTTACTAATAATCTCTGTTGATATCTTTCATTACAGGTAAGCTTTGGATAAGCTTTTGATGGTGAATTTCAAACTGTATCTTAAT-AAAAATTTGTGAGCCCGGTGTCAAACTGTAAGTT-GCCGGAATATACCTTGCACTACAAACTTTAAGCTATTACTTTCAAACTTTCGACTGATTTTTAGACC- - - - - - - - - - - -AAATA
CAAGCCTGA- - - - - - - - - - - - - - -ATGAATCTTAAGTCTTAA- - - - - - - - -ATTTGTTCACTAATAATTTTTGTCT-TTTATTTCATTTCAGGTAAGCTTTGTTTGAGCTTTTAACAGTGCTTCTGAAACTGTGGCTCAA- -AAGAAAGTGTTTCTAAAAATTAAAACTGTGAGTAAAATAG- -TAAACTATACAGTTTTAATTGAAAAAGGGTATTATCAAATAATTGATTG- -TTAGAGACTAACTCAAAACTCCAATC
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
=========================================================================================================AAGGTTTTTATTATAAAAT- -AAGTTGTGGCTTGAT-AAATATATATTTACTGGGTGCGCCATTTTATGTAAAATGATATAGATTTTATATTCCATGATTT- - -CCATTATAAA-ATACATTAGTCAG-TTTTCGCACC- -ATGCTGCTCTCAAAA
TAAGCCAGA- -ATTGGACAAGCTTTGAA- - -TAAAATCTTTATTTGAAA- -GTCCGTTTTCGAATAGTTTTTGCTGATCTTTTGAACTACAAGTAGGTATTTATATAGCTTGTCATGATTAATTGAGATATATGTATTTG- -AAA- - - - - -TAAGCTTGCCCATAAGCTTTAAGTCAGCTTAGAGAAAGCTCATTTTTCAAAAAGTATCTTGGTTAAGCTGAACTTTCAGTTGACTCTAAAACTGTATGC- - -TTCAAATG
===================================================TTTTACCAAAAACTAATTTTTTTTAATTTTTTTATTTGCAGGTAAGCTTCAAAG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -AAGCTATGGATCGGCAGCAAAGGTATAAACTTGCAACAAAATCAATCGTAAAGTAGACTAAGGCTTAAGGTTTG- - - - -TGTGCTGCTG- - - - - - - - - - - - -ATCGC- - - - - - - - - - -AGATTGCGGTTTGTGCG
CAGGTAAGCTTTTAAGTCGAGCTCACAG- - - -GAGGT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -TTGTGTACTCGCTGATCTGCATGTGGGTTTGTGTG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -AAACAATGAAATGACTGCGAAGGCACAAAATGGTAAACAAGTAAGTCGGAAAGGAGACTATGACTAA- - -TTTGATAATTATGCTGCTTTGCTCAAACAGACATCACAAATGCACATAAGATCGGGTTTCATTTA
=====================================================================================================================================================================================================================================================================



Scale
chr3R:

--->

RPs
Gaps

D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia

D_yakuba
D_erecta

D_ananassae
D_pseudoobscura

D_persimilis
D_willistoni

D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 bases dm3
26,378,000 26,378,050 26,378,100 26,378,150 26,378,200

TCTGTTTAATTATTTGTTTATCGGTGAAATCGTTCATCTATGAAATATTTATATATGTGGCACATGAATAATAAACTAATTTGCCTCTTTTGTTTGCATTCTCTTTGCAGGTAAGCAACATATCCACGCCCAAATTCTAGCACTTCCCCGAGTAAGTTTAGTATTCATTCATTTAAACAAATGAAACTATCCATTCATATACCCGCTCCATTGTTTGCTACTTCAACTCGATTCCGCGGAGCGATCAGATGGAAATATTTC
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

tmod
tmod
tmod
tmod
tmod
tmod
tmod
tmod
tmod
tmod
tmod
tmod
tmod
tmod
tmod

6 2 + * 3 4 * 3 * + + + 4 7 5 58 1 1
TCTGTTTAATTATTTGTTTATCGGTGAAATCGTTCATCTATGAAATATTTATATATGTGGCACATGAATAATAAACTAATTTGCCTCTTTTGTTTGCATTCTCTTTGCAGGTAAGCAACATATCCACGCCCAAATTCTAGCACTTCCCCGAGTAAGTTTAGTATTCATTCATTTAAACAAATGAAACTATCCATTCATATACCCGCTCCATTGTTTGCTACTTCAACTCGATTCCGCGGAGCGATCAGATGGAAATATTTC
TCTGTTTAATTATTTGTTTATTGGTGAAATCGTTCATCTATGAAATATTTATATATGTGCCACATGAATAATAAACTAATTTGGCTCTTTTGTTTGCATTCTCTTTGCAGGTAAGCAACATATCCACGCCCAAAATCTAGTACTT- -CCGAGTAAGTTTAGTATTCATTCATCTAAACAAACGGACCTATCCATTCATATACCCGCTCCATTGTTTGCTACTTCAACTCGATTCCGCGGAGCGATCAGATGGAAATATTTC
TCTGTTTAATTATTTGTTTATTGGTGAAATCGTTCATCTATGAAATATTTATATATGTGGCACATGAATAATAAACTAATTTGCCTCTTTTGTTTGCATTCTCTTTGCAGGTAAGCAACATATCCACGCCCAAATTCTAGTACTT- -CCGAGTAAGTTTAGTATTCATTCATCTAAACAAATGGACCTATCCATTCATATACCCGCTTCATTGTTTGCTACTTCAACTCGATTCCGCGGAGCGATCAGATGGAAATATTTC
TCTGTTTAATTATTTGTTTATTAGAGAAATCGTTCATCTATGAAATATTTATATATATAGCAGATA- - -AATAAACTAATTTGCCTCTTCTGTTTGCATTCTCTTTGCAGGTAAGCAACATATCCACGCCCAAATTCTAGTATTT- -CCGAGTAAGTTTGGGATTCATTCATATAAACAAATGGATCCATCCATTCATACACTCGCTCCATTGTTTGCTACTTCAACTCGATTCCGCGGAGCGATCAGATGGAAATATTTC
TCTGTTTAATTATTTGTTTATTAGTGAAATCGTTCATCTATGAAATATTTGTAAATACAGCAAATG- - -AATAAACTAATTCGCCTCTTTTGTTTGCATTCTCTTTGCAGGTAAGCAACATATCCACGCCCAAATTCTAGTATTT- -CCGAGTAAGTTTGGTGTTCATTCATCTAAACAAATGGACCTATCCATTCATACACTCGCTCCATTGTTTGCTACTTCAACTCGATTCCGCGGAGCGATCAGATGGAAATATTTC
============================================================================TAAGTTCTCATTTATATTT- - -TTCTCTTTTCAGGTAAGCCATTTGTCTGAG- - - - - - - - - - -ATATTA- -CTGAGTAAGTTTAGTTTTCATCCAAC-AAACAAATTGATTTTGCAATT- - - -TACCAACTTCATTGTCTGC-ATTACAAAATGATT- - - - - - -GCAATTA- - - - -ATATTTTCG
T-TGATACATTCTTTGTCTATTCGTATATTC====================================================TCTCTTCTCTCT-CATTCTCTTTGCAGGTAAGCAATGCCCCCGCACTACAAATCTGGCTTTC- -CCGAGTAAGTT- - - - - - - - -TCCATTCAGAGAAATTGTTCCATTCATTCATTCATTTGCTCCGCTATCTCTCACTCCAACTCATTTCCACGGACTAATCGGA-GGAAAAACGGA
T-TGATACATTCTTTGTCTATTCGTATATTC====================================================TCTCTTCTCTCT-CATTCTCTTTGCAGGTAAGCAATGCCCCCGCACTACAAATCTGGCTTTC- -CCGAGTAAGTT- - - - - - - - -TCCATTCAGAGAAATTGTTCCATTCATTCATTCATTTGCTCCGCTATCTCTCACTCCAACTCATTTCCACGGACTAATCGGA-GGAAAAACGGA
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
TATGGTATATTATATTCGCACTATGGAGCTTATCTGTCTATCAAATTTTAATTTGATTCTAAAAT- - - - - - - - - - - -TAATTTTCTCTCTTCTCTC- -TTCTATTTACAGGTAAGCAAAGTACACAAGCTCTGTTTCTCCTATTT- -ACTAGTAAGTCCTGTTTACTTCTTTCGA- - - - -ATTTCATCATCGATA- - - - - - - - - - - - - - -CGCTCTTT-TCTCCAACAAAATGT- - - - - -TCTCTTTGTTGTAAATGTGCC
TACTTTTTATTAAATT- - - - - - - - - - - - -TTATTTAATTATTCATTATTTATTTTTTTATTTAAT- - - - - - - - - - - -AAAATTTCTGTTTTTTTTTAATTTTTGTTATAGGTAAGCAAGGTAAACACACTTGGCTTCTATGAATA- -CGTAGTAAGTA- - - - -TATTTTTATTGA- - - - -ATTTAAACATTTATATATTTGCTAG- - - -CCTCTCTTT-GTTCCGTCATAATTT- - - - - -GCTCTTTATTGTGGATATTT=
TACTGTCTATTATATATTTATTTAGATACTTATATATATATATATATATTATATGTCTATCAAAT- - - - - - - - - - - -AATATTTCTATCTTTTTGT- -TTTTTTTTCCAGGTAAGCAAGATACACACACTCTGCTTTGACCATTC- -ACTAGTAAGTATTGTATTTTTCCTTCGA- - - - -ATTTCATAATCAATATATGCTGTAGATTTTCTATATGT-GCTCCAACAAGATTT- - - - - -GCTCTTTGTTGTAAATATTCC



Scale
chr2L:

--->

RPs
Gaps

D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia

D_yakuba
D_erecta

D_ananassae
D_pseudoobscura

D_persimilis
D_willistoni

D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 bases dm3
19,933,350 19,933,400 19,933,450 19,933,500 19,933,550

GACATGAAATTCAGGTTCATGCTCATGAGTAGTTCATGCTAGAAACGTATTTTTAAGTGGCTATAATGACTTATAAAACTAATGTATTGCTCTTTTTCTTTCAGGTAAGTAAAAAATGTCCAGTTGTTGTCTTTCAAATGTATACACTCAGAATGGGTATGTATGTAGATGTTACTATAAAAACAATTCAATGTGGGTCATTTATAAGCAATTTATTTCTATTGTGTCTGCTCTCATTGTAATATGAATATTTCCTTTAAT
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

sick
sick
sick
sick
sick
sick
sick
sick
sick
sick

1 5 3 9 9 2 * 2 7 2 2 6 5 7 6 8 + 4 23 7 5 4
GACATGAAATTCAGGTTCATGCTCATGAGTAGTTCATGCTAGAAACGTATTTTTAAGTGGCTATAATGACTTATAAAACTAATGTATTGCTCTTTTTCTTTCAGGTAAGTAAAAAATGTCCAGTTGTTGTCTTTCAAATGTATACACTCAGAATGGGTATGTATGTAGATGTTACTATAAAAACAATTCAATGTGGGTCATTTATAAGCAATTTATTTCTATTGTGTCTGCTCTCATTGTAATATGAATATTTCCTTTAAT
GACATGAAATTCAGGTTCATGCTCATGAGTAGTTCATGCTAGAAACCTACTTTTAAGTGGCTATAATGACTTATTAAACTAATGTATTGCTCTTTTTCTTTCAGGTAAGT-AAAACTCACCAGTTGTTGTCTTTCAAATGTATGCACTGAGTATGTATGGGTATGTAGATGTTACTATTAAAACAATTCAACGTGGGTAGTTTATAAGCAATTTATTTCTATTGTGTCTGCTCTCATTGTAATATGAAAATTCCCTTTAAT
GACATGAAATTCAGGTTCATGCTCATGAGTAGTTCATGCTAGAAACCTACTTTTAAGTGGCTATAATGACTTATTAAACTAATGTATTGCTCTTTTTCTTTCAGGTAAGT-AAAACTCACCAGTTGTTGTGTTTCAAATGTATACACTGAGTATGTACCCATATGTAGATGTTACTATAAAAACAATTCAATGTGGGTCATTTATAAGCTATTTATTTCTATTGTGTCTGCTCTCATTGTAATATGAAAATTCCCTTTAAT
- - - - -GAAATTAAGGTTCATGCTCAGGAGTGATTTATGCTAGAGACCAATCTTCAAGTGGATATAATGACCTATTAAACTAATGTATTGCCCTTTTTCTTTCAGGTAAGT-ACAAATCTGCAG- - - - - - - -TTTGAAATGTATACACTGAGATTGGGT- - - -ATGTAAA-ATTACTATAA-AACCCTTCAA-CTGGGTTGCTAATAAACAATTTATTTCCATTGTGCCAGTGCTCATTGTAATTTAAAAATGGCTCTTAAT
GACCTGAAATTCAGGCTCATGCTGCTGAGTAATTTATGCTAGAGACCTACCTCTAAGTGGCTATA- - - - -TTATTAAACTAATTTATTGCTC-TTTTCTTTCAGGTAAGT-ACAAATCTGCAGTTGCTGTCTTTGAAATGTGTGTACTGAGATGGGGT- - - -ATGTAGATATTACTTTAATAACCATTCAACCTGGGTTGCTTATATACAATTTATTCCGATTGTGTCTGCTCTAATTGTAATATGAAAATTCCATTTAAT
AGCCTAG- - - - - - - - -TCAT- - - - -TGAGT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -TAAGT- - - - - - - - - - -CTAATAAAATATGTTTTCTGCTCTTTTTTTTTTAGGTAAGT-GAAACTACTCATTTTATAAGCATAAGACCTTTAAACTTAAA- - -GACTGGTATGTAGAAAGCCCAATTA- - - - - - - -TAATCTGGAC- - - - - - - - - -CAACATATTTACATT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -TCAAAT
TCAACTAAATTCAGGTTCGAGTGCTCAAATAGTTCATGTCATAAGTATATTTTTA- -TAGCAATAAAAACTAATTAACCTATTTTCTTGCTCTTTTCTTTTTAGGTAAGT-GTTGGTACCTATTTTATATATAAATGATGATTATTCCGATGATTGGT- - - -ATGTACAATGAGATTCGAAAAGAACTTAG- - -GGATAATTTATAAACAGATGATTTCCAT- - - - -CAATCCTTATAGAAATACAAAAACTCCATCTGTT
TCAACTAAATTCAGGTTCAAGTGCGCAAATAGTTCATGTCATAAGTATATTTTTA- -TAGCAATAAAAACTAATTAACCTATTTTCTTGCTCTTTTCTTTTTAGGTAAGT-GTTGGTACCTATTTTATATATAAATGATGATTATTCCGATGATTGGT- - - -ATGTACAATGAGATTCGAAAAGAACTTAA- - -GGATCATTTATAAACAGATGATTTCCAT- - - - -CAATCCTTATAGAAATACAAAAAATCCATCTGTT
TAAATAAAACTTAAGTGGACACACTTGAAT-GTTT- -GTTTGAAATTTAGCTCTAAGTAGTTATTAAAACTAATTAAACTAATTTCCTTCTTCTTTCTTTTTAGGTAAGT-GAAGTCTTTTATTTGATA- -CATGAAATATTTA- - - - -AAGTTGGGT- - - -ATGTACA- - - - - - - - -ATAGATAAATCAGTTTGCGACGTTAATCTGCAATTAGTTAGTCTTAAACAAATTCTCTTTCTGCTACAAAAATTTAAGGAACT
A- - - - - - - - - -T- - - - - - - - - - - - - - - - -TAGTCT- - - - - - - - -AACTATTGTCAATTGTCTTAC- - - - -TAATGAAACCATTTTGTTGCTCTTTTCTTTTTAGGTAAGT-AT- - - - - - - - -TTTTATGATGACACTTGAATTAAGCTGAGAACTGGTATGTACTAAAGCTTTTAATTTGAAACTGTTCAATCTGCCCCACCTATTCGCG- - - - - - -TGAATTGAGCATGGGTGGAATGTATTTAAATAATTTCATTTATT
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
A-CACTATTTTC- - - - - - - - - - - - - - - - -TTGCTT- - - - - - - - -TGCTCTTTTCAAGTGTTTTTC- - - - - - - - - -ACATCTTTTGTCTATTATTAAACACTTAGGTATGT-ACA- - - - - - -ATTTTCTG- - - -TAATTTATCTAAATTGTGATATTGAGTTTATTCAAG-TTTACCCTTGCAACTATTTAATCTATACCAATAGTAAGCGGATCATT============================================



Scale
chr2R:

--->

RPs
Gaps

D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia

D_yakuba
D_erecta

D_ananassae
D_pseudoobscura

D_persimilis
D_willistoni

D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 bases dm3
13,183,250 13,183,300 13,183,350 13,183,400 13,183,450

ATACACTTCGATTTTAATTTCCTTTTTTTCTCTGCAATATGTCCCCAAACTTAAACTTAGTTTCTATGATAGCAACATAATACTAAATCATATTTTCTTCTTTTTTCAGGTATGTACATTTTCGCTTTATATTGACCTGATATTAAATCTTGTAAGTAAAAAATTTATCTGCTAAACATTGTAATATGCGTGCTGACAACATAAAAAGGGGTTATAAAAGTAGAAGTAGACGTGTCAAATACTTTCAAAGATGCTTCATTA
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

mbl
mbl
mbl
mbl
mbl
mbl
mbl
mbl
mbl
mbl
mbl
mbl
mbl

1 2 + + 1 3 2 2 4 6 7 7 1 9 2 2 4 8 1 + 1 7 1 7
ATACACTTCGATTTTAATTTCCTTTTTTTCTCTGCAATATGTCCCCAAACTTAAACTTAGTTTCTATGATAGCAACATAATACTAAATCATATTTTCTTCTTTTTTCAGGTATGTACATTTTCGCTTTATATTGACCTGATATTAAATCTTGTAAGTAAAAAATTTATCTGCTAAACATTGTAATATGCGTGCTGACAACATAAAAAGGGGTTATAAAAGTAGAAGTAGACGTGTCAAATACTTTCAAAGATGCTTCATTA
ATACACTTAGATTTTAATTTCCTTTTTTTCTCTGCAATTTGTCCCCAATCTTAAACTTAGTTTCTATGATAGCAACATAATACTAAATAATATTTTCTTCTATTTACAGGTATGTACAGTTTCGCTTTATATTGACCTGATATTAAATCTTGTAAGTAAGAAATTAATCTGCTAAATATTGTAATATGCGTGCTGATGGCATAAAAAGGGGTTACAAAAGTAGAAGTAGACGTGTCAAATACTTTCAAAGATGCTTCATTA
ATACACTTAGATTCTAATTTCCTTTTTTTCTCTGCAATTTGTCCCCAACCTTAAACTTAGTTTCTATGATAGCAACATAATACTAAATAATATTTTCTTATATTTACAGGTATGTACAGTTTCGCCTTATATTG- - - - - - - - - - - -ATCTTGTAAGTAAAAAATTAATCTGCTAAATATTGTAATATGCGTGCTGACAGCATAAAAAGGGGTTACAAAAGTAGAAGTAGACGTGTCAAATACTTTCAAAGATGCTTCATTA
ATGCACTTTCTTTAAAATGTTTTTACTTTCACTGCTATTTGACCCAAACCTAAAAC-TACAATGTATTATAGCCACAAAATACTAAATAATATTTTCTTCTGTTTACAGGTATGTACACTTTGGCTATATTTTAACCTGGTATTAAATATTGTAAGTAAAAAATTAATCTGCTTAGCATTGTAATATGCGTGCTGACAGCGGAAAAAGGGGTTACAAAAGTAGAAGTAGACGTGTCAAATACTTTCAAAGATGGTTCATTA
ATGTGCTTCTTTT- - -ATATTTTTTTTCTCTCTGCGATTCGTCCCAAACCTAAAAC-AGCAAGGTATAATAGCAACATAATACTAAATATTATTTTCTTCTGTTTACAGGTATGTACACTTCGACTACATTTTAACCTGGTATTAAATAGCGTAAGTAAAAAATGAATCTGCTTAACATTGTAAAATGCGTGCTGGCGGCATAAAAAGGGGTTACAAAAGTAGAAGAAGACGTGTCAAATACTTTCAAAGATGCTTCATTA
A- - - - - - - - - - - - - -AATATCTTTAC- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -AAAGC- - - - - - -CTATAAT- - - - - - - - - - - - -TAAACCTTATTTTCTTGTATTTACAGGTATGTACATTTT- - -TATAATCTCTCCTGATCTCAAAACTCGTAAGTAAAGAACTAACCC-CTAAACGGTGTAAAATACGTATACGCCACATT- - - - - -GGCCGCAAGAGTAGAA- -AGTCCTGGGGAA- - - - - - -AGAGATGCTTCATTA
======================================================================================================================================================================================================================TAAAATCACACTTGGGGGTGGCAA- - - - - - -CAGAGATGCTTCATTA
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
GTAATTTTTGGTTAAAGTGGTTTTAAATAAAGTATAA- - - - - -ACAATCTTTTAACTTTCTTTTTATTTC- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -TACTCTCTTTATTTCAGGTATGTAC- - - - - - - -TTTATTTTGGACAA- - - - - -AATCTT- - - -TCAAAGAATTAAGTAAGTAAACATTAAAAGATGCCTCATTTAAACAAAAAAAGCTGTTTGAAAATT- - - -CTACATCTATCTAACATTTTTTTGAGCACATCTATA
CTCTATTTTTATTTTGGTCTACTTAATTCTTTAAGAATTTGCGATTAAGCTTAAGC- -CATTTGAATATT- - - - - - - - - - - - -TAATTAATAT-TTCTTTTGCTTGCAGGTATGTGAAGTTC-ACTTTATATTTACACATCATGTTAT-TCGTAAGTAACAAGTCAAGCCACCTTTGATAATAAAATACGTATTCGCGGCATT- - - - - -GGTTA- - - - - - -ACGCGCGGGGTAGACAACAGCTGGCAAAGAGGCTTCATTA
ATATACTCT- - - -ATGACATACTTAATTTATTTGGAATTCGCAATTAAATTCGAGT- -GATTTGAATATT- - - - - - - - - - - - -TAATTAATGT-TTCTTTTGCTTTCAGGTATGTGAAGTTC-ACTTTATATTTACACAGCATTCAAT-ACGTAAGTAACAAGCCATGCCAGTTTTCATAATAAAACACGTATACGCCGCATA- - - - - -GGGCG- - - - - - - - - - - - -GAGGGGGGCAAC- - - - - - - - -AGAGTCTTCATTA
=============================================================================================TTTCTTTTGCTTGCAGGTATGTGAAGTTA-TCTTCATATTTACACAACATGTAAT-ACGTAAGTAACAAGT- - -GCCACCTTTGACAATATATCACGCATACGTCGCACT- - - - - -GGTAT- - - - - - -AAACGATGGGTTGACAACAGCTGGCAAAGAGGCTTCATTA



Scale
chrX:

--->

RPs
Gaps

D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia

D_yakuba
D_erecta

D_ananassae
D_pseudoobscura

D_persimilis
D_willistoni

D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 bases dm3
3,628,430 3,628,440 3,628,450 3,628,460 3,628,470 3,628,480 3,628,490 3,628,500 3,628,510 3,628,520 3,628,530 3,628,540 3,628,550 3,628,560 3,628,570 3,628,580 3,628,590 3,628,600 3,628,610 3,628,620 3,628,630 3,628,640 3,628,650 3,628,660 3,628,670

AGTTATAAGATAACTTCAATGAAATATGTGGTCGGGCTTATATTAACAGTTTCAATTCATAATGTAATATTAAAAAAATAATTCTTTTATTTTGCAGGTGAGTTTTGGAATTCCACTTTAAAAATTTTAAGCTGTTAAAAAGCACTTTAACACATATATAAATGTAAGTGATAATCTTTAGTTATTGAAGAAAATGCAATGAATATTAAAATGATGATGACGTCAAATATTTAAATAAACTGGGAAACGGGTAACAGCTAA
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

Tlk
Tlk
Tlk
Tlk
Tlk

+ + 4 8 4 9 9 7 6 5 1 2
AGTTATAAGATAACTTCAATGAAATATGTGGTCGGGCTTATATTAACAGTTTCAATTCATAATGTAATATTAAAAAAATAATTCTTTTATTTTGCAGGTGAGTTTTGGAATTCCACTTTAAAAATTTTAAGCTGTTAAAAAGCACTTTAACACATATATAAATGTAAGTGATAATCTTTAGTTATTGAAGAAAATGCAATGAATATTAAAATGATGATGACGTCAAATATTTAAATAAACTGGGAAACGGGTAACAGCTAA
AGTTATAAGATATCTTCAATGAGATATGTGGTCGGGCTTATATAAACAGTTTCTATTCATAATGTAATATTGAAAATATGTTTCTTTTATTTTGCAGGTGAGTTTTGGAATTCCACTTTTAAAATTTTAAGCTGTTAACAAGCACTTTAACACATATTTGAATGTAAGTGATAATCTTTAGTTATTGGAGAAAAAGCAATGAATATTAAAATGATGATGAA- - - - - - - - - - - - - -TAAACTGGGATACGGGCAACAGCTAA
- - - - - - -AGATATCTTCAATGAAATATGT- - - - - - - - - - -TATAAACAGTTTATATTTATAATGTAATATTGAAAATATGTTTCTTTTATTTTGCAGGTGAGTTTTGGAATTCCACTTTTAAAATTGTAAGCTGTTAACAAGCACTTTAACACATATTTGAATGTAAGTGATCATCTTTAGTTATTGGAGAAAAAGCAATGAAAATTAAAATGATGATGACGTCCAATATTGAATTAACCTGGGATACGAGTAACAGCTAA
AATTATAAAATATCTTCAAAGAAATATCTGGTCCGGTTTCCATTAACCGTTTAAATAAATAAATCAATATTGCAAATATTTTTCTTTTATTTTGCAGGTGAGTTTCGCAATTAACTTTTTAA- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -ACTTTAACAAATTTATAAATGTAAGTTA- -AACTTTAGTTTTTTGAGAAAA- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -ATCGCGTA- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CATTATAAAATATCTTTAAACAAATATATATTCAGGTTTATATTAACAGCTT- - -TAAATAAAGCACTATTAAAAATATGTTTCTTTTCTTTTGCAGGTGAGTTTCGGAATTAAATTTTCAAAATCTTAAGCAGTTAATGTGCACTTTAACACACATATAAATGTAAGTTATGAACTTCACTTTTGGGGGAAAAAGCGATT-TTATTAAA- - -ATAATATTGCCCAACATCTAA-TAAGCTTGGATAAGAGTAACAGCT-T
- - - - - - - -AATACCCTCTATCCTACTTATCCTCTAGTCTGCGT- -ACACCCTCACTTCATAATGTAATATTTACG- -ATGTTTCTTTCCCTTT-CAGGTGAGTGTCTGGG- -CCATTCCAAA- - - - - - - - - - - - - - -ACTAGCAATTTGCGATTTCT- - -AGGGTAAGCCGTACACAACAGC- - - - - -AGAGAA- - - - - - - -CTGTTGAATTGGCAATAAC- - - -AATATTAAATTCTACCAGAGAACACGTCC- - - - - -A
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
===============================================================================================================================TAAACTTTTAGAGAAAACAACAACAAAATTGTAGATG-AAATTATAC- - - - - -GTTCTTCAAAATAATCAAATATGAATTCAATTTTTAATGGA- - - - - - - - - - -AAAAAAACT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
=========================================================================================================================================================ATTTCCAATTTTATTTGTTAATTTTTATTTGTTAAGAACAAACTAATAAATATCAAATAAGCGCTTTT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
=====================================================================================================================================================================================================================================================================



Scale
:chr3L
--->

RPs
Gaps
D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia
D_yakuba
D_erecta
D_ananassae
D_pseudoobscura
D_persimilis
D_willistoni
D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 basesdm3
22,320,15022,320,20022,320,25022,320,30022,320,350

TCACGCTTGCTCAATTTCGTGGTAGATTGCGTGTTGCCGGTGGGAAGTAATAGAGCATAGAGTCCGGGTATTTCGGGGTTATAGTCGGGACTAAAAGTTATGATCGTGAGTGGGCTCCCCTGTCTCAGTATTTTAACGCATATGCATGGATTTTCCTCTGTTCTTTTCCAACAATTAAATCATTCGTTCAGCCGTCCTACTCTGCCTTCGCTCTATGCAAACCCTTCTGCAGGCCATATGACGGTCACTGTTGCGGATTCA
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

Ten-m
Ten-m
Ten-m

*+3*67*6*3*161319+753+4
TCACGCTTGCTCAATTTCGTGGTAGATTGCGTGTTGCCGGTGGGAAGTAATAGAGCATAGAGTCCGGGTATTTCGGGGTTATAGTCGGGACTAAAAGTTATGATCGTGAGTGGGCTCCCCTGTCTCAGTATTTTAACGCATATGCATGGATTTTCCTCTGTTCTTTTCCAACAATTAAATCATTCGTTCAGCCGTCCTACTCTGCCTTCGCTCTATGCAAACCCTTCTGCAGGCCATATGACGGTCACTGTTGCGGATTCA
TCACGCTTGCTCAATTCCGGCGTAGATTGCGTGTTGCCGGTAGGAAGTAATAGAGCATAGAGTCCGGGTATTGCGGGGTTATAGTCGGGACTAAAAGTTATGATCGTGAGTGGGCTCCCCTGTCTCAGTATTTTAACGCATATGCATGGATTTTCCTCTGTTCTTTTCCAACAATTAAATCATTCGTTCAGCCGTCCTACTCCGCCTTCACTCTATGCAAACCCTTCTCCAGGCCCTATGACGGTCACTGTTGCGGATTCA
TCACGCTTGCTCAATTCCGGCGTAGATTGCGTGTTGCCGGTAGGAAGTAATAGAGCATAGAGTCCGGGTATTGCGGGGTTATAGTCGGGACTAAAAGTTATGATCGTGAGTGGGCTCCCCTGTCTCAGTATTTTAACGCATATGCATGGATTTTCCTCTGTT-TTTTCCAACAATTAAATCATTCGTTCAGCCGTCCCACTCCGCCTTCACTCTATGCAAACCCTTCTCCAGGCCCTATGACGGTCACTGTTGCGGATTCA
TCACGCTTGCTCAATTTCAAGGAAAATTGCGTGTTGCCGGTGGGAAGTAATAGAGTAAAGAGTCGGGGTATTTCGGGGTTATAGTCGGGACTAAAAGTTATGCTCGTGAGTGGGCTTCATTGTCCCAGTATTTTAACGCATATGCATGGATTTTTCTCTGTTCTTTTCTAACAATTAAACCATCCGT-------ACCTACACCGATTTCATTCTATGTAAACCCTAC-CCAAACCCCATGACGGTCACTGTTGCGGATTCA
TCACGCTTGCTCAATTTCAACGACAATTGGGTGTTGCCGGTAGGAAGTAATAGAGTATAGAGTCGGGGTATTTCGGGGTTATA---GGGACGAAAAGCTATGATCGTGAGTGGGCTTTCCTGTCTCAGTATTTTAACGCATATGCATGGATTTTTCTCTGTTCTTTTCCAACTATTAAATCATTCGTTCCGCCGTCCTACACCGACTTCACTCTATGC-AACCCAAC-CGAGGCCCCATGACGGTAACTGTTGCGGATTCA
TTACGTCTTGTGAATCCTGAGCTGAGCTGCGGGTTCCCGACGGGCATTAGTCGAAAGGAGGCT----GCATTTTACCGTTATAAACCGGCCGAAAAGTTA-GCCAGGAAGTG---TCAGGGGTTTCAGTATTTTAACGCATATGCATGCAATTTCCTCTGTGCTTTTCCAACAATTAAACGGTCCTCTCGACCGGCCTATCTCGACTCCATTTTCCAAGCAGCC----CGAGGTCCTACGAGAGTCACTGTTGCGGATTCA
TGACACTCCCTCCCTGCCTCCCTGTCTCCCCGAGAGACGGACAGAGACAATATAGGGAGGGTTAAGGGTTTTTTCCTGTTATAAAACCTCTTTGAAGTTGTGTGTGTGAGTGGGGACCCCTGTCTCAGTATTTTACCGTATATGCATGGATTTTGCTCTGTTCTTTTCCAACAATTTAATTCTTCTTTCAGTCGTCCTCCGTCGTCTTTATTCTACGAAAACCCTTTTCCAAGCCCTAAGCTGGTCACTGTTGCGGATTCA
TGACCCTCCCTCCCTCCCTCCCTCTCTCCCCGAGAGACGGACAGAGACAATATAGGGAGGGTTAAGGGTTTTTTCCTGTTATAAAACCTCTTTGAAGTTGTGTGTGTGAGTGGGGACCCCTGTCTCAGTATTTTACCGTATATGCATGGATTTTTCTCTGTTCTTTTCCAACAATTTAATTCTTCTTTCAGTCGTCCTCCGTCGTCTTTATTCTACGAAAACCCTTTTCCAAGCCCTAAGCTGGTCACTGTTGCGGATTCA
===================================================================================================ATGAATGTGAACGGGTACTAAAATCCTAGTAATTTAACGCATATGCATGGACTTT-CTCTAT-CTTTTTTACCAGTTTAATCACTCAT-----GGTTCTACCCTTTTTTTATTTTTCGT---TCGTGTTGGGGGTTTT-------TCACTGTTGTGGTTTCA
===================================================================================================ATTTGAATGAGTA----ACCATGTTTGAATAACTTAATACGTATGCATGGATTTTGCTTTTCTTTTATAA--ATCTTTAATCAT--------------------------AATTGAAGTAATACGG------------------------------------
================================================================================================================================TAACTTTACAAATATGCATGGATTTTGCTTTTCTCCTTTAAC-AGAGTTAATCAT=========================================================================ATTCA
===================================================================================================AAATGAGTGAGTAGGGCGCCATATTCAAATATCTAAATACGTATGCATGGATTTTGCTTTTCTCCTTTTCTAACATTTAATCAG------------TTTTCATCGTCCTTCGTATATGTAAAATGT===============================ATTTA



Scale
:chr3R
--->

RPs
Gaps
D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia
D_yakuba
D_erecta
D_ananassae
D_pseudoobscura
D_persimilis
D_willistoni
D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 basesdm3
10,300,95010,301,00010,301,05010,301,10010,301,150

CCCCGACAAATAACCGAGGTGGTGAGCTATCGTGAGAGTCGCTTTTACGTGCAGACGGTTTTGAAAATTAAGTCAACCCCCAGTCTATTGATCCGTCTTTGAACCGAGCTTTGAATGCTAATACTATACCTTTTCAGTGGTTGGACGTTCTTTTCTTACTTATTTTAATCATCACATATTACCTCGACACGCTAAAGTGAAAGTCTATACCCTAGCAGAACCCCCTTACAATTTACTTTCAATCTTTTAGGGTTTAACTTT
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

cv-c
cv-c

36433127176
CCCCGACAAATAACCGAGGTGGTGAGCTATCGTGAGAGTCGCTTTTACGTGCAGACGGTTTTGAAAATTAAGTCAACCCCCAGTCTATTGATCCGTCTTTGAACCGAGCTTTGAATGCTAATACTATACCTTTTCAGTGGTTGGACGTTCTTTTCTTACTTATTTTAATCATCACATATTACCTCGACACGCTAAAGTGAAAGTCTATACCCTAGCAGAACCCCCTTACAATTTACTTTCAATCTTTTAGGGTTTAACTTT
CCCCGACGAATAACCGAGGTGGTGAGCTATCGTGAGAGTCGCTTTTACGTGCAGACGGTTTTGAAAATTAAGTCAACCCCCGGTCTATTGATCCGTCTTTGAACCGAGCTTTGAATGCTAATACTATACCTTTTCAGTGGTTGGACGTTCTTTTCTTACGTATTTTAATCATCACTTATTACCTCGACACGCTCTAGTGAAAGTCTATACGCTAGTAGAACCGCCTTACAATTTACTTTCAATCTTTTAGGATTTAAAATT
CCCCGACGAATAACCGAGGTGGTGAGCTATCGTGAGAGTCGCTTTTACGTGCAGACGGTTTTGAAAATTAAGTCAACCCCCGGTCTATTGATCCGTCTTTGAACCGAGCTCTGAATGCTAATACTATACCCTTTCAGTGGTTGGACGTTCTTTTATTTCTTATTTTAATCATCACTTATTACCTCGACACGCTCTAGTGAAAGTCTATACGTTAGTAGAACCCCCTTACAATTTATTTTCAATCTTTTACGGTTTAACATT
CCCAGACAAATAACCGATGTGGAGAACTATCGTGAGAGTCGCTTTTACGTGCAGACGGTTTTGAAAATTAAGTGAACCCCCGGTCTATTCATCCGTCTTTGAACCGAGCTTTGAATGCTTATGCTATACCCTTTCAGTGGTTGGACGTTCTTTTCTTATTTAGTGTAATCAT-----------------TACTAAAGTGAAAGTCTAAACCCCAGTAGAACCCCCTTACAATTTACTTTCAATCTTTTACGGTTTAGCCTT
----GACAAATGACCCGGGTGGTGGACTATCGTGAGAGTCGC-TTTACGTGCAGACGGTTTTGAAAATC-AGTCAACCCCCGGTCTATTGATCCGTCTTTGGACCGAGCCTTGAATGCTTATTCTATACCCTTGCAGTGGTTGGACGTTCTTACCTTTCTTAGTTTAATCA------------------TACTAAAG------------CCCAAGTAGGATCCCCTTACAATTTACTTTCAATCTTCTAGGG---------
CCGCGATAAATAACCGGCGCCGTGATCTATCGTCAGAGTCGATTTTACGTGCAGATGCTTTAGCGAATC----GAACCCGTGAACCG-TGACCC--CTTGGCCCAGAGCGTCGATTGCTAAGACTGTAACCTCTCGACGAGTGGACGCTATTATCCT--------TTATCAACACGATTAACTTCGGCGTGTTCAA---------------CCAGGAGGATTCCC------TTCGCCCTGAAGCCTC--------------
CC---------GACCG-CGAG-AGCGCTATCGTGAGAGTCGCTTTTGCGTGCAGA---TCTTG---------------CCCGGTTTTGTTTTGCGTTCCCCCCCGAAACTCCCGACGCTAAAACTACACCC-------AGTTG---GTT--------------------------------------------------------------------GGACCTT------ACTTTTCTTATATCCTTTA------------
CC---------GACCG-CGAGAAGCGCTATCGTGAGAGTCGCTTTTGCGTGCAGA---TCCTG---------------CCCGGTCTTGTTATGCGTCACCGCCGAAAACTCCGCACGCTAAAGCTACACCC-------AGTTG---GTT--------------------------------------------------------------------GGACCTT------ACTTGTCTTATATCCTTTA------------
====================================================================================================================================================================================================================================================TTTCAAAGTATACACTT
CCGCGATAAGCAGCCGGTCACGACAACTATCGTGAAAAGATGTTTTACGTGCAAATCCTTTAAAAAATT=================================================================================================================TAAAACATCTTGAAATGAATGCTAA--GCCTGTTAAAACATCCTTAATATTTATTAGCCATC-----------------
CCGCGATGACCAGCCTGTCACGACAACTATCGTGAAAAAGTATTTCACGTGCAAATCCTTTAAAGAAT=================================================================================================================================================================================================
CCGCGATCAGCAACCGGGCACGACAACTATCGTGAAAA-GTGTTTTACGTGCAAATACTTTAAAAAA==================================================================================================================================================================================================



Scale
:chr3L
--->

RPs
Gaps
D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia
D_yakuba
D_erecta
D_ananassae
D_pseudoobscura
D_persimilis
D_willistoni
D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 basesdm3
22,392,70022,392,75022,392,80022,392,85022,392,900

GAGCCGTGTTACTCCTAAAAGTGAAAAGATCGAGTGTAAATGTGTTAATTTACCTACCCCTATAAAAATGAAAGTTGGCTCCATTCAGTTCGTTTCATTACCGTGAATGGTGCTTTTTACACAAAATATAGAAATTTAGTAGTCAATGAGTGGACATTATCTTCTTTTTTTTTTAAATAATCGTTTGTAAAAGTTATCATGCTTCTGGGGTGAAGTGGACGAGGGATCCGTTTACTGCTTGTTTAACGGATCTCGGGGAAT
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

Ten-m
Ten-m
Ten-m
CR45962

843+7*15242+*13963
GAGCCGTGTTACTCCTAAAAGTGAAAAGATCGAGTGTAAATGTGTTAATTTACCTACCCCTATAAAAATGAAAGTTGGCTCCATTCAGTTCGTTTCATTACCGTGAATGGTGCTTTTTACACAAAATATAGAAATTTAGTAGTCAATGAGTGGACATTATCTTCTTTTTTTTTTAAATAATCGTTTGTAAAAGTTATCATGCTTCTGGGGTGAAGTGGACGAGGGATCCGTTTACTGCTTGTTTAACGGATCTCGGGGAAT
GAGTCGTGTTACTCCTAAAAGTGAAAAGATCGAGTGTAAATGTGTTAATTTACCTACCCCTGTAAAAGCGAAAGTCGGCTCCACTCAGTTCGTTTCATTACCGTGAATGGTGGTTTTTACACAAAATATAGAAATTTAGTAGTCAATGAGTGGACATTATCTTCTCTTTTCTTTAAATAATCGTTTGTAAAAGTTATCATGCTTCTCGGGTGAAGT---CGAGGGGTCCGTTTAGAGCTTGTTTAACGGA--------AAT
GAGTCGTGTTACTCCTAAAAGTGAAAAGATCGAGTGTAAATGTGTTAATTTACCTACCCCTGTAAAAGCGAAAGTCGGCTCCACTCAGTTCGTTTCATTACCGTGAATGGTGGTTTTTACACAAAATATAGAAATTTAGTAGTCAATGAGTGGACATTATCTTCTCTTTTCTTTTAATAATCGTTTGTAAAAGTTATCATGCTTCTCGGGTGAAGT---CGAGGGGTCCGTTTAGTGCTTGTTTAACGGATCTCGGGGAAT
GAGTCGTGTAACTCCT-AAAGTGAAAAGATCGAGTGTGAATGTGTTAATTTACATATTTCTGTAAAAGCGAAAGTAGACTCGACTGCGTTCGATTTATTCCTGTGAATGGTGTCTTTTACACAAACTATATAAATTTAGTAGCCAATGAGTGGACATTATCTTCTTTTTTCTTTAAATAATCGTTTGTAAAAGTTATCATGTGTC-AGGGTGAAGTCGACGAGGGGTCCGTTTAATGCTTGTTTAA-------CGGGGAAT
------CGTCTCTCCGAAAAGTGAAAAGATCGAGTGTAAATGTGTTAATTTACCCACTCCTGTAAAAGCGAAAGCAGGCTCCACTCAGTTCGTTTCATTCCCGTGAATGGTGCCTTTTACACAAAATATAGAAATTTAGTAGTCAATGAGTGGACGTTACCTTCCTTTTTCTTTAAATAATCGTTTGTAAAAGTTATCATGCTTC-GGGGTGAAGTCTACGAGGGGTCCGTTTAGTGCTTGTTTAACGGATCTCGGGGAAT
---------CACTTCTGAAAGTGAAGACATTGATTGGAAATTTGAAATTTCATCTCCCCCT-----AACGGATAC---CTCGACTTACTCGGAAATACTCTATTGAATGGTG-TTTGTGAAGAATTTAGAGAAGGTTAATCGTTAATGAGTGGACGTTTCTTTACCTTTATTTTAACTAATCTTCCGTAAGACTCGTCCTGCCTTACGCTCGA--------------CCG-TTAATGGTTGCTTGA---------GGGGGT
======================================================================================================================================================================================================================GTGAATGGGGGGTCCGTTTTTAGTTTGTGAAA---------ATGAGT
======================================================================================================================================================================================================================GTGAATGGGGGGTCCGTTTTTAGTTTGTGAAA---------ATGAGT
=========================================================================================================================CAAAAGATAAAAAGTAAATCTTAAATGTATGGACGTTACTTTCTTTTTGTTTTAACTAATCATTTGTAAATGTTTTTGCTCTTTTAGGAGGAA------GAGGGAACGGATTACGGCTCGTTTAGTGTGTGTATGGGAGT
==================================================================================================================================================================================================================================TACGTTTAGTGTTTGTTTAATAGGTCTCGGGGAAT
==================================================================================================================================================================================================================================TACGTTTAGTGTTTGTTTAATGGGTCTTGGGGAAT
==================================================================================================================================================================================================================================TACGTTTAGTGTTTGTTTAATGGGTCTTGGGGAGT



Scale
:chr3L
--->

RPs
Gaps
D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia
D_yakuba
D_erecta
D_ananassae
D_pseudoobscura
D_persimilis
D_willistoni
D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 basesdm3
492,890492,900492,910492,920492,930492,940492,950492,960492,970492,980492,990493,000493,010493,020493,030493,040493,050493,060493,070493,080493,090493,100493,110493,120493,130493,140

GGAAACCGGTTTGAGGCCTGTCTGGAGGCGGGCTTCGAGACAGTGTCTCAGGGGTCTACAAACGGACTAAATACCAGCACGATGAATGCAACGTTATATTTTATGTATATACACCTCGACGCGAAGTGCTCGCTAGTCGACACCCATTTTCCGCCAAACCTGTTAAACGAATGGACTTTGCTCTTCTCGCCCCCTTTTATACAACTTTTTCTAAACAAACTATCCCCTCAACCGGTAAGGCCTACGATCTTTTCATAGAAG
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

klar
klar
klar
klar

++6+398+11+133+*+619294+1+32
GGAAACCGGTTTGAGGCCTGTCTGGAGGCGGGCTTCGAGACAGTGTCTCAGGGGTCTACAAACGGACTAAATACCAGCACGATGAATGCAACGTTATATTTTATGTATATACACCTCGACGCGAAGTGCTCGCTAGTCGACACCCATTTTCCGCCAAACCTGTTAAACGAATGGACTTTGCTCTTCTCGCCCCCTTTTATACAACTTTTTCTAAACAAACTATCCCCTCAACCGGTAAGGCCTACGATCTTTTCATAGAAG
GGAAACCGGTTTGAGCCCTGTCTGGAGGCGGGCTTCGAGACAGTGTCTCAGGGGTCTACAAACGGACTAAATACCAGCACGATGAATGCAACGTTATATTTTATGTATATACACCTCGACGCGAAGTGCTCGCTAGTCGACACCCATTTTCCGCCAAACCTGTTAAACGAATGGACTTTGCTCTTCTCGCCACCTTTTTTACAACTCTTTCTAAACAAACTGTCCCCTCAACCGGTAAGGCCTACGATCTTTTCATAGAAG
GGAAACCGGTTTGAGGCCTGTCTGGAGGCGGGCTTCGAGACAGTGTCTCAGGGGTCTACAAACGGACTAAATACCAGCACGATGAATGCAACGTTATATTTTATGTATATACACCTCGACGCGAAGTGCTCGCTATTCGACACCCATTTTCCGCCAAACCTGTTAAACGAATGGACTTTGCTCTTCTCGCCACCTTTTTTACAACTCTTTCTAAACAAACTATCCCCTCAACCGGTAAGGCCTACGATCTTTTCATAGAAG
GGAAACCGGTTTGAGGCTTGTCTGGCGGCGGGCTTCGA-ACAGTGTCTCAGGGGTCTACAAACGGACTAAATACCGGCACGATGAATGCAACGTTATATTCTATGTAAACACACCTCGACGCGAAGTGCTCGCTAGTCGACACCCATTTTCAACCAAACCTGTTAAACGAATGGACTTTGCTCTTCTCGCC-CCTTGTCTACAACTCTTTCTAAACAAACTATCCCCTCAACCGGTAACGCCTACGGTCTTTTCATAGAAG
GGAAACCGGTTTGA-GCCTGCCTGGCGGCGGGCTTCGA-ACAGTGTCTCAGGGGTCTACAAACGGACTAAATACCGGCACGGTGAATGCAACGTTATATTTTATGTATGTACACCTCGACTCGAAGCGCTCGCTAGTCGACACCCATTTTCAACCGAACCTGTTAAACGAATGGACTTTGCTCTTCTCGCC-CCTT-TTTACAACTCTTTCTAAACGAACTATCCCCTCAACCGGTAAGGCCTACGATCTTTTTATAGATG
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
GGAGGCGGGTTCGGGACCTGCCTGAC--CTGACC-TGAGACATGACCGCAGAGGTCTAC-AACGGACTAAATACCGGCACGATGAATGCACCACCATATTTTGTATATGTACCGTTTGATACGAAATTCTCGCTAGCCGACGCCCATTTTCAACTAAACCTGTTAAACGAATGGACCTTTATCTTCTTTCTGTCTTTTTTAATCAACTTTACAAAAACACTATCTCTTCCTTCGGCAAGGCCTACAACGTTCGTGTAGAAT
GGAGGCGGGTTCGGGACCTGCCTGAC--CTGACCTTGAGACATGACCGCAGAGGTCTAC-AACGGACTAAATACCGGCACGATGAATGCACCACCATATTTTGTATATGTACCGTTTGATACGAAATTCTCGCTAGTCGACGCCCATTTTCAACTAAACCTGTTAAACGAATGGACCTTTATCTTCTTTCTGTCTTTTTTAATCAACTTTACAAAAACACTATCTCTTCCTTCGGCAAGGCCTACAACGTTCGTGTAGAAT
GGATG---GAGTAGGAGATGACCGAGGGAGGGGTACGAGAAAAGGACGCGGACGTATACTAATTGACTAAATACCAGCACGATGAATGCACCACTATTTTTTAA-----TATGTTTTATAGTG----TCTCGCCGACAGACACCCATTTTCAAC------T-TCAACTGAATGGACTTTTTT-TTCTCTCC-----TTCTCCAATTTTTTTT=====================GGCGGGGCCTACGTACCTCTAACAGAAT
AGCAAAAGTATCGGGGGTTGGGGGAGGGGGGGGTGAGAAGTGGGGTCTGTGAAGGCGACAGTCTGACTAAATACTAGCACGATGAATGCACCGTTA--TTTTATGCTCAT-------------TTGCGTTTG-TAGTCGACACCCATTTTCAACTAAAACTGTAAAACGAATGGACTTT----TACTTGTCTTTTTCTCTTCATCTTTTTT-------AC-------------------TCGTGTAATTGTTTTATAATAT
GTCGGCTGTCTCAGGGGTTGAGGAGTGGAGGGGTAGGGGGTGGGG--TGTGAAGTCGACAAAAAGACTAAATACCAGCACGATGAATGCACCGTTAT-TTTTATGCTCAT-------------TTGCGTTTTCTAGTCGACGCCCATTTTCAACTAAAAC------ACGAATGGACTTT----TATTTGTCTTTTGTTTTTTAACTCTCTC-------AC-------------------TCTTTTAATTGTTTTAC-----
GGGGGCAGGTTCGGGCATCCAGGTGTGACGGGGTGAAGGGATCGGTCTACG-CGTCTACAGACGGACTAAATACTAACACGATGAATGCACCGTTA--TTTTATGCGCAT-------------TTGATTTTTGTAGTCGACACCCATTTTCAACTAAAAATGTCAAACGAATGGACTTC----TTTTTGTTTGTTTTTAATCAACTCCTTT-------AC----------------AATTCTTTTAATTCGCTTAAAATCT



Scale
:chr3L
--->

RPs
Gaps
D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia
D_yakuba
D_erecta
D_ananassae
D_pseudoobscura
D_persimilis
D_willistoni
D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 basesdm3
20,175,65020,175,70020,175,75020,175,80020,175,850

CGCAAACGTTAAAGGCCACGTTTGAAACGTAGCTCAAAAGATACAATAGAATTTGCTTTAAAATCCAGAGCATTTATTGGTCTAGTAAACGGTTCCAGAATTTGAATGTAGAGTCTTTCAACACCGTAAAATTTCTTCTTACTACATTAATGGACCTTATTTTTATTTAAGTTCGTACTCATTTTTCTTAACAAACGTATAAATTTAATTTCATTGGTCTGTAACGTAACGTAGCTTATATTTTTCTGAGGAAGACAATGG
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

CG42674
CG42674
CG42674
CG42674
CG42674
CG42674
CG42674

+511*1256322+44
CGCAAACGTTAAAGGCCACGTTTGAAACGTAGCTCAAAAGATACAATAGAATTTGCTTTAAAATCCAGAGCATTTATTGGTCTAGTAAACGGTTCCAGAATTTGAATGTAGAGTCTTTCAACACCGTAAAATTTCTTCTTACTACATTAATGGACCTTATTTTTATTTAAGTTCGTACTCATTTTTCTTAACAAACGTATAAATTTAATTTCATTGGTCTGTAACGTAACGTAGCTTATATTTTTCTGAGGAAGACAATGG
CGCAAACGTCAAAGGCCACGTTTGAAACGTAGCTCAAAAGATGCAATAGAATTTGCTTTAAAATCCAGAGCATTTATTGGTCTAGTAAACGGTTCCAGAAATTGAATGTCGACTCTTTCAACACCGTAAAATTTCTTCTTACTACATTAATGGACGTT-CTTTTCTTTCAATTCGTACTCATTTTTCGT-AAAAACGAATAAATTTAATTTCATTGGTCTGTAATGT-ATTTAGCTTATATTTTTCTGAGGAAAGCAATGG
CGCAAACGTCAAAGGCCACGTTTGAAACGTAGCTCAAAAGATGCAATAGAATTTGCTTTAAAATCCAGAGCATTTATTGGTCTAGTAAACGGTTCCAGAAATTGAATGTAGACTCTTTCAAAACCGTAAAATTTCTTCTTACTACATTAATGGACGTT-CTTTTCTTTCAATTCGTACTCATTTTTAGT-ACAAACGTATAAATTTAATTTTATTGGTCTGTAATGT-ATTTAATGTATGTTTTTGTGAAGAA---AATGG
CGCAAACGTCAAAGGCCACTTTTCAATCGTAGCTCAAAAGATGCAATAGAATTCTCGTTAAAAGCCAGAGCATTTATTGGTCTATTAAACAGTTCCGGAACTTGAATGTAAACTTTTTCCACACAGTGAAATTTCTTCTTACAGCATTAATGGACTTT-TCTTTCTTTCAAATGGTACTAATTTTCAAC-TAAAACGTATGTATTTAATTTCATTGGTCTGTAACGT-ATTCAGCTTAAATTTTTATGGACAAGAGAATGT
CGCAAACGTCAAAGGCCACGTTTCAAACGTAGCTCAAAAGATGCAATAGAATTCCTTTTACAAGGCAGAGCATTTATTGGTCTATTAAACAGTTCCAGAATTTGAATGTAAACTTCCTCCACACAGGAAAATTTCGTCTTACCACATTAATGGACTTT-TTATTCTTTCAAATCGTATTCATTTTTAAT-AAATATGTATGAATTTAATTTCATTGGTCTGTAACGT-AATTAGCTTA----------------------T
CGCAGACATCCGACGCTACGTTTCAAACGTAGCTCAACAAAGACAATAGAACTCTCCTTTAAAGCCGGAGCATTTATTGGTCTATTAAAAAGTTCCGGAGCTTGAACGTAAA----TTTAACACCCTAAAGTTCCTACTTTACCTGTTAATGGACTTT-CTTTTTATTTAAA--GGAATTACTACTAAC-AAA----TTGTAATTCAAATTCACTAGTCGTTA-----ATTCACGTTGAATTTTTCTTGTGGT--------
CGCCGACACCCTAAGCAGCATTTCAAACGTGTTTCAAGACACGCAAGAGAATCTCCCTT--AAGGCGGGGTATTTATTTGTCTCTATTAAAATTCCAGAATTTGAATGCAAGTTTTGTTTAACGTGCAAAAT==============================================TCCCCATCCCC-CTCAATGCTTTATTTTGTCTCCGGTGTCCGGTA-----CTTTCCCTTA-ATTTTTACAAGTCC-------A
CGCCGACACCCTAAGCAACATTTCAAACGTGTTTCAAGACACGCAAGAGAATCTCCCTT--AAGGCGGGGTATTTATTTGTCTCTATTAAAATTCCAGAATTTGAATGCAAGTTTTGTTTAACGTGCAAAAT=======TTTTCCTTTAGTCT-CCTC-TTTTTCCTCCACCCCC===CCACCTCCCCC-CTCAATGCTTTATTTTGTCTCCGGTGTCCGGTA-----CTTTCCCTTA-ATTTTTACAAGTCC-------A
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
==============================================TGGGACTTTCTTTACAATTTCAGATTTGTATATTCGTAATATACGTGTCTATAATCTGAACAAAGACTGAACAAAGATAGCAAAGT---ATGACATTTCAAAAATGATCTTC-GTATTTAAATAATTT-TATTTCTTTTCGAG--------TGTGTTTTCATTTCTACTTTTGAGTACTGT-AAGTTGTTTAAAGTTCGATAAGTAA-------A
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
=====================================================================================================================================================================================================================================================================



Scale
:chr2R
--->

RPs
Gaps
D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia
D_yakuba
D_erecta
D_ananassae
D_pseudoobscura
D_persimilis
D_willistoni
D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 basesdm3
6,272,9706,272,9806,272,9906,273,0006,273,0106,273,0206,273,0306,273,0406,273,0506,273,0606,273,0706,273,0806,273,0906,273,1006,273,1106,273,1206,273,1306,273,1406,273,1506,273,1606,273,1706,273,1806,273,1906,273,2006,273,210

CGCGCGGTCAGTTCTCCGTTGAGGAACTCGAGGAGTGTCTGTTTATTGGTTCAAGTGTGTACTATTTCAGATAAGACGTGTGTGTATAAAAGAATGAATATGGATGGTGTCAGCTGCCTCTTTCAGAGTGCAATTTAATCTGTGAAAATGAGTGGACGTTTCTTTTCTTCTTGTTAAATACTTTGTTATTTTATTCGTGAGCGGCCTTTTAAGCCTTCAAAACAAAGAATTCTTCTAACACGACTCTAATCTCTATCCTTT
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

SLO2
SLO2
SLO2
SLO2
SLO2
SLO2

33+113176
CGCGCGGTCAGTTCTCCGTTGAGGAACTCGAGGAGTGTCTGTTTATTGGTTCAAGTGTGTACTATTTCAGATAAGACGTGTGTGTATAAAAGAATGAATATGGATGGTGTCAGCTGCCTCTTTCAGAGTGCAATTTAATCTGTGAAAATGAGTGGACGTTTCTTTTCTTCTTGTTAAATACTTTGTTATTTTATTCGTGAGCGGCCTTTTAAGCCTTCAAAACAAAGAATTCTTCTAACACGACTCTAATCTCTATCCTTT
CGCGCGGTCAGTTCTCCGTTGAGGAACTCGAGGAGTGTCTGTTTATTGGTTCAAATGTGTACTATTTCAGATAAGACGTGTGTATATAAAAGAATGAATATGAATGGTGTCAGCTTCTATTTT-AGAGTGCAATTAAATCTGTGAAAATGAGTGGACGTTTC-TTTCTTCTTGTTAAATACTTTGTTATTTTATTCATGAACGTTCCTTTAAGGCTTCAAAACAAAGAATTCTTCTAATACGACTCTATTCTCTATCTTTT
CGCTCGGTCAGTTCTCCGTTGAGGAACTCGAGGAGTGTCTGTTTATTGGTTCAAATGTGTACTATTTCAGATAAGACGTGTGTATATAAAAGAATGAATATGAATGGTGTCAGCTTCCGCTTTGAGAGTGCAATTAAATATGTGAAAATGAGTGGACGTTTCTTTTCTTCTTGTTAAATACTTTGTTATTTTATTCATGAGCCTCCTTTTAAGCCTTCAAAACGAAGAATTCTTCTAATACGACTCTATTCTCTATCTTTT
CGCGTGGTCAGTTCTCCATTGAAGCACCCGAGGAGTGTCTGTTTATTGGTTCAAATGTGTACTATTTCAGATAAGACGCGTGTAAATATAACAATGAATATGAATGGTGTCAATTCCCGCTTTTAGAATGCAATTAAATCTGTGAAAATGAGTGGACGTTTTCTTTCCTCTTGTTAAATACTTTGTTATTTTATTCATGAGCCTCTT--------TTCAAAACAAAGAATT-TACCAGTACGACT--------CATCTTTC
CGC--GGTCAGTCCTCCATTGAAGAACCCGATTAGTGTCTGTTTATTGGTTCAAATGTGTACTATTTCAGATAAGACGCGTGTAAATAAAACAACCACTATGAATGGCGTCAGTTTCCCCTTTTAGAACGCAATTAAATCTGTG-AAATGAGTGGACGTTCTCTCTCCTCTTGTTAAATACTTTGTTATTTTATATTTGAGCCTCTT-------ATTCAAAACAAAGAGTT---CTATTAAGACTGTATCCTCTATGTTTC
CGCACAAAAAGTTCCTCGTTGAAGATCCCGAGAAATGGACGGGTATCTGTGAAAGTGTGTACTATTTCAGGTAAACCCAAAGTAAGAATGATAATGCATATGCATGCCAACGGCTCCACCTTTTTTAGTACAATTAAATCTGTGAAAGTGAGTGGACGTTCTCTTTTCTCTTTTTCCGAAATTATTTTCCATAGTAATACGAATCTT--------------ATAACTAACT---TTAGTAATATTATAATTTGCATATTAT
CTTACAAATTGTATGTCGTTGAG-------------GTCAGTTTGCTAAGTAAATAGCGTACTGTTATATATGTATTGCGTAT-------GTAATGAGTATGCATGGCAACGGGTACCCGCTTTAGAAAG-AAGCAAATATCTGAAGGTGAGTGGACTTTTC----TCTCTTTTTCAATACTTTGTCGTCATTTCGGTACG------------------------------------------------------------
CTTACAAATTGTATGTCGTTGAG-------------GTCAGTTTGCTAAGTAAATAGCGTACTGTTATATATGTATAGCGTAT-------GTAATGAGTATGCATGGCAACGGGTACCCGCTTTAGAAAG-AAGCAAATATCTGAAGGTGAGTGGACTTTTC----TCTCTTTTTCAATACTTTGTCGTCATTTCGGTACG------------------------------------------------------------
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
---------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------
=====================================================================================================================================================================================================================================================================



Scale
:chr3R
--->

RPs
Gaps
D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia
D_yakuba
D_erecta
D_ananassae
D_pseudoobscura
D_persimilis
D_willistoni
D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 basesdm3
21,201,85021,201,90021,201,95021,202,00021,202,050

TGTGAAACTCACCGTTTACTCAATTCTCTCAGATCTGTGCCCGAGTCTACTACTTCAGACCGTCTGTCTACTACTAACTTACCTTTTATATATCAACAGGCAAAGAATGCACAAATTCTTGAATTTAAGAAAGCTAATCGAAAGCTCGAATGGATTTTACTCTTCTCCATTTCTCTGATACTTAATCACTAAACTAAATTTTCTTAATAACCTATAAAATCCCTAACGAATTTAATACGTGATACAGTTTTAGTTATGAAT
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

Fur1
Fur1
Fur1
Fur1
Fur1
Fur1
Fur1
Fur1

1179317682959+1*
TGTGAAACTCACCGTTTACTCAATTCTCTCAGATCTGTGCCCGAGTCTACTACTTCAGACCGTCTGTCTACTACTAACTTACCTTTTATATATCAACAGGCAAAGAATGCACAAATTCTTGAATTTAAGAAAGCTAATCGAAAGCTCGAATGGATTTTACTCTTCTCCATTTCTCTGATACTTAATCACTAAACTAAATTTTCTTAATAACCTATAAAATCCCTAACGAATTTAATACGTGATACAGTTTTAGTTATGAAT
TGTGAAACTCACCGTTTACTCAATTCTCTCAGATCTGTGCCCGTGTCTACTACTTCAGACCGTCTGTCTACTACTAACTTACCTCTTATATATCAACAGGCAAAGAATGCACAAATTCTTGAATTTAAGAAAGCTAACTCCAA-TTAGAATGGATTTTTCTCTTTTCCATATCTCTGGTACTTAATCACTCAACAAAATTTTCTTAATAACCCATAAA--------------TAATACGTGATACAGTTTTAGTTAAAAAT
TGTGAAACTCACCGTTTACTCAATTCTCTCAGATCTGTGCCCGAGTCTACTACTTCAGACCGTCTGTCTACTACTAACTTACCTTTTATATATCAACAGGCAAAGAATGCACAAATTCTTGAATTTAAGAAAGCTAACTCCAA-TTCGAATGGATTTTTCTCTTTTCCATATCTCTAGTACTTAATCACTCAACAAAATTTTCTTAATAACCAATAAAATCCCTGACGAATTTCATACGTGATACAGTTTTAGTTAAAAAT
TGTGAAACTCACCGTTTACTCAATTCTCTCAGATCTGTGCCCGAGTCTACTACTTCAGACCGTCTGCCTACTACTAACTTACCTTTTATATATCAACAGGCAAAGAATGAACGAATTCTTGAAATAAAGTAAGCTAGCTCTAA-AACGAATGGACTTTTCTCTTCTCTATATTTCTAGTACTTAATCAATCCGCAAATTTTTCTCAATGACCCATAAAATCTAT--------TTAAATATAATACAGTTTTAGTTA-----
TGTGAAACTCACCGTTTACTCAATTCTCTCAGATCTGTGCCCGAGTCTACTACTTCAGACCATCTGTCTACTACTAACTTACC-TTTATATATCAACCGGCAAAGGATGCGCGAGTTCTCGAAATACAGAAGGTTAACTCTAA-ATCGAATGGATCTTTCTCTTCTCAATATCTCTGGTTTTTAATCGTTCAACAGAAATTACACGATGTCTCATAAAATCAAT--------TTACATATATTATAGTTTTAGTTATAAAC
TCTGTAACTCACCGTTTACTCAACGCTCTCAGATCTGTGCCCGGGTCTACTACTTCAGCCCGTCTGTCTACTACTAACTTCCCCTT--TATATCAATGTGCAAGAGGTTCAGTAATGAGTCAGCTCGAACACCCTATGCTTAC-TTCGAATGGACGTTTCTCTCCTC-----TCCTTATACTTAAT----------------CTTAA--GTTTGCGAAA---------------------GTCACACCGTGAATTA-----
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
TGT-----TCCCCGTTT-----CTTTCACCAGATCTGTAC----------AACTATAAACGGTCTGTCTACTACTA--CTACCTTC--GGCTTCAGCCAATAAAGAATGCAGAAAG------------------TAACTAAGG-----------------------------CTCCGCTACACAACCA--------------TATAAGTACCAAATAAGTCTTGAGTGGATCTCTTCTTTTATGTAATTATAGTTAAACCT
TCT-AAACTCACCGTATACGCCATTCTCTCAGATCTGTTCTCGAATCTAATGTTTTTAATGATATATGTATGACTA---TAATTTCTAC-------------AATAATTTATCATTTAACAAAGTAGAGAACGTTGTT------GTTGAGTGGACTTTTATCTTTCT-----CTCTATTTTCCGTTTACTCTAAATTATACCGTTGTTAACTTACAGCAACGAT-------TTCAATTAGTTTAAAGAGTTAACTACAACT
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
T-TGAAACTCACCGTACA----TTTGACTGAGTGTCTTACGAAACCCTTAAGTTACAGAGCGTCTAGCTGTTGTTACTTTACCTTTTTAATTTTAGTGTAATTATAGTT----ATTTTTCTAACCGAATGAGAG----------TTCAGTTGAGATCTAACTTCGTTCACAATCACAGAATCGGATCGTTGGACCGATTTTTCT-----GCTGTCAAAATGACGGCTTGTGTCCGTCCGTCGTTGTGTTTTGTTCA----T



Scale
:chr2L
--->

RPs
Gaps
D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia
D_yakuba
D_erecta
D_ananassae
D_pseudoobscura
D_persimilis
D_willistoni
D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 basesdm3
12,484,75012,484,80012,484,85012,484,90012,484,950

TTTCTAGATACAAATGTGAATAGGCTCTCTTTGTAACCGGACCTGAAAGAATGGTTATGAAACGTAATGAAAAAGGTTTATTAAGACCCAAAGGAAATTTCGAATGGGAGACGCTGTACTAAATGGTATTGTTGCAAATAAGTTATTTTGAGTGGACGTTTCCTTTTCTCTTTTTAGTAATTATTTACACGTAGACCACATTAATTTGAATTAAAATAAAAGGTGCACCTGATAAATGGGAAGGCGTTAAAATGTTGTAAT
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

bun
bun
bun
bun
bun
bun
bun
bun

532+2413*336458*981296+8
TTTCTAGATACAAATGTGAATAGGCTCTCTTTGTAACCGGACCTGAAAGAATGGTTATGAAACGTAATGAAAAAGGTTTATTAAGACCCAAAGGAAATTTCGAATGGGAGACGCTGTACTAAATGGTATTGTTGCAAATAAGTTATTTTGAGTGGACGTTTCCTTTTCTCTTTTTAGTAATTATTTACACGTAGACCACATTAATTTGAATTAAAATAAAAGGTGCACCTGATAAATGGGAAGGCGTTAAAATGTTGTAAT
TTTCTAGATACAAATATGAATAGGCTTTCTTTGTAACCGGACCTGGAAGAATGGTTATGAAAAGTAATGAAAAAGGTTTATTAAGACCAAAAGGAAATTTCGAATGGGAGACGCTGTATTAAATGGTATTGTTGCAAATAAGTTATTTTGAGTGGACGTTTCCTTTTCTCTTTTCAGTAATTATTTACACATAGACCACATTAATTTGAATTAAAATAAAAGGTGTACCTGATAAATGGGAAGGCGTTAAAGTGTTGTAAT
TTTCTAGATACAAATATGAATAGGCTTTCTATGTAACAGGACCTGGAAGAATGGTTATGAAACGTAATGAAAAAGGTTTATTAAGACCAAAAGGAAATTTCGAATGGGAGACGCTGTATTAAATGGTATTGTTGCAAGTAAGTTATTTTGAGTGGACGTTTCCTTTTCTCTTTTTAGTAATTATTTACACATAGACCACATTAATTTGAATTAAAATAAAAGGTGTACCTGATAAATGGGAAGGCGTTAAAGTGTTGTAAA
TCTCTATA--------TGACTAGGTTTTTTTTTTAAAAAGACTTGAAAGAATGGTTATGAAACGTAATGAAAAAGGTTAATAAATACCAAA-AGAAATTTCGAATGGGAGACGCTGAACCAAATGGTATTGTTGCAAATAAGTTATTTTGAGTGGACGTTTCCTTCTCTTTTGTTAGTAATTATTTACACAAAAACCATGTTTATTTGAATTGAAATACAAGGTGTACCTAATAGATGGGAAGGCGTTAAAGTGTTGTAAA
TTTTTAGA--------TGACTAGGTTTTTTGTGTAGACAGACTTGAAAGAATGGTTATGAAACGTAATGAACTAGGTTAATTAAGACCAAATGGAAATTTCGAATGGGAGACGCTGCACCAAATGGTATTGTTGCAAATAAGTTATTTTGAGTGGACGTTTCCTTTTCTCTTTTTAGTAATTATTTACACATAGACCATATTAATTTGAATT-AAATAAAAGGTGTACCTAATAAATGGGAAAGCGTGAAAGGGCTGTAAA
CGACTAAAAAGAAATCTAGACTAGCTTTTTATGCAATAATGTATTGGAGAATGAGTATAAAATAAAATG---AGTGTCTATGGACATCAGACAAGAATATCGAATGGGAACTGGTAAAATAAA-------GTTTCAAATCTG----GTTGAGTGGAC-TTTTTTTTAGTCTTTTATATATTTAATTATTTATAATCCATATTATTT=======================================================
TTTATAAGCATAAGAATAACAGAGCTTTTTATG===CCATACCGAGAAGAAAGAGGATTACAGGCAAGGTAGAGAATTTATAGATG------------TTCGAATGGGAAAATATTTTCTAGATGTTATAAACGTTCATAAAAGATGTTGAGTGGATCTTTCTATCTCTCTTTCTACTAATTATTTAAATTTAGTTGATGTTAATT-----TAAATTAAAAGGGGTACCCGGATAAC-AAAAGGCGTTAAAATGATGTAAA
==================================================================================================TTCGAATGGGAAAATATTTTCTAGATGTTATAAAAGTTCATAAAAGATGTTGAGTGGATCTTTCTATTTCTCTTTCTAGTAATTATTTAAATTTAGTTGATGTTAATT-----TAAATTAAAAGGGGTACCCGGATAAC-AAAAGGCGTTAAAATGATGTAAA
=========================================================================================================GGAAATCGGTATTCAGAATGGTGTAAATGTAAATGAGTAAACTTGAGTGGACGTTGCTTTTCTTCTTTACACCAATAAATTAAACTAAAAAAAGAATAAACTAAGTTAAAAGTGAAGTTGTGT=TGGTAAACGTTAACACCCTGAACAAATACAAC
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
GTTGTAATTATAAAAGTACACATACTGTTTAAACG-AAGAGTCCAAAAAACTGAACGAAACAAGAGATCTAGAGGATTTATAAAT-------------TTCGAATGGTA-----TGTAAAAAATATCCTAATTGC----AAGTTAATTTGAGTGGACGTTTCTCTTTATTTTTGTCGATACTTTATAAAGTTGGATGC-----ATTCGTATTAATG---------TAC-TGTTAAATAAGAATAAGCAAAAGAAATGAAAA
============================================================================================================================================AACTAATTTAGATTAAT--------TTATTTTTGTAGCGACTGTCTAAACTGAGAAGTAGTTAATTTTAGTTAATAAAAAA========================================



Scale
:chr3R
--->

RPs
Gaps
D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia
D_yakuba
D_erecta
D_ananassae
D_pseudoobscura
D_persimilis
D_willistoni
D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 basesdm3
5,004,6605,004,6705,004,6805,004,6905,004,7005,004,7105,004,7205,004,7305,004,7405,004,7505,004,7605,004,7705,004,7805,004,7905,004,8005,004,8105,004,8205,004,8305,004,8405,004,8505,004,8605,004,8705,004,8805,004,8905,004,900

TAATAAATATTTACTATGGTTTTTAAATGGTACACCGGACTAAAAGTTTGCAATTTGTCAACTATCTCATAGAATAAAGAATTTTAAATTTTGATAAATTCAGAATGGGGAATATATATTAGAAATTATAGTAGTTAACTAAACGCCGAGAATGGACTTTACTCTTTATTATTTTCTAACAATTAATTTTTTTGTAAGTTCATGTTTCCTCATATGAATTTTCGTTCAAATCTACGATAATAACAGTTTTGACGTTATGTT
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

pum
pum
pum
pum
pum
CG11997

1*+*69+3+3832*++6+8*7+21
TAATAAATATTTACTATGGTTTTTAAATGGTACACCGGACTAAAAGTTTGCAATTTGTCAACTATCTCATAGAATAAAGAATTTTAAATTTTGATAAATTCAGAATGGGGAATATATATTAGAAATTATAGTAGTTAACTAAACGCCGAGAATGGACTTTACTCTTTATTATTTTCTAACAATTAATTTTTTTGTAAGTTCATGTTTCCTCATATGAATTTTCGTTCAAATCTACGATAATAACAGTTTTGACGTTATGTT
TAATAAATATTGACTATGGTTTTTAAATTGTACGCCGGACTGTAAGTTTGAAATTTAACAACTATCCCATAGGATAGGGAATTTTAAATTTTGATAAATTCAGAATGGGGAATATATATTAGATTTTGTAGTAGTTAACAAACCGCCGAGAATGGACCTTACTCTTTATTATTTTCTTACAATTGA--TTTATGTAATTTCACGTTTCCTCATATGAATTTTCGTTCGTGTAGATTATAATAACAGTTTTCACGTTATGCT
TAATAAATATTTACTATGGTTTTTAAATTGTACGCCGGACTCAAAGTTTGAAATTTAACAA--ATCCCATAAGATAGGGAATTTTAAATTTTGATAAATTCAGAATGGGGAATATATATTAAATTTTGTAGTATTTAACAAACCGCAGAGAATGGACCTTACTCTTTATTATTTTCTAACAATTAA--TTTTTGTAATTTCACGTTTCCTCATATGAATTTTCGTTCGT-TAGATTATAATAACAGTTTTCACGTTATGCT
TAATAAATATTT-TTATGGTTTTTAATTTTTTTTCCGGACTAAATATTTTAAATTTAACAACTGTTCTATAGGACAAAGAATTTTAAATTATCATAAATTCAGAATGGGGA--ATATATCAGAACTT---ATAGTTAACTAAACTTCGAGAATGGACCTTACTTTTTATTATTTTCAACCAATTAA--TTTATGTATTTT----------------------CGATCCA------------ATGATTTTTGAAGTTATGTT
TAATTAATATGT-TTTTAAGCCGTAAATT-------------AAGAATTTGTTTTTTACAATTATCCCATAGGACAAGG---TTTAA--------CAATTCAGAATGGGTATTATTTATTAGGATTTGTAGTAGTTAACGAAACTTCGAGAATGGACCTTACTTTTTATTATTTTCAAACAATTAT--TTGTTGTAATTTCATGTT--------TGAATCTCCGATAAA------------AACAGTTTTGACGTTATATT
TAATAAATATATGCTTACACTTTTATAAT----------------ATCTTTATTTTC------ACCTAAAGGAATGG-----TTTGGTTT-----------------------ATTTATT--GTTTTACGGTTTTT---------CCTAGAATGGACTTTTCTCTTTTTTATTTTTTAATAATT=============================================================================
TAATAAAAATCT-------TCTTTAAAGT-----CCTG--TAAAAGTGATAAGTTTAATAA--GTTCTCGCGTTCTGAA---TCTAGCTTTTGATTCGTTCAGAATGGGTTACACTTAATAAATTTTCATGTAGCTTTTCCAACTTCGGGAATGGATTTTGCTCTTT----CTCTCTAA-AGTT---ATTTTTATATCTTAACGTTCCTTCACAGAAATTTTCGATAAGTTACACGGTAATGAGGGTTTTGAC-TGAGGTT
TAATAAAAATCT-------TCTTTAAAGT-----CCTG--TAAAAGTGATAAGTTTATTAA--GTTCCGGCGTTCTGAA---TCTAGCCTTTGATACGTTCAGAATGGGTTACACTTAATAAATTTTCATGTAGCTTTTCCAAACTCGGGAATGGATTTTGCTCTTT----CTCTCTAA-AGTT---ATTTTTATATCCTAACGTTGCTACACAGGAATTTTCGATAAGTTACACGGTAATGAGGGTTTTGAC-TGAGGTT
TATCAGGTACACAACAAAAAGGATAAAAG-------------AAAAGGAAAAATATAACAATTATCAAAAAAAACAG-----TTTAAGCTTTAATAAATTTAGAATGGGTCCTGTGTAAAAGAAAACGTTAAAGTAATCTAAATACCTCGAATGGATTTT-CTTTTCTTTAATTTTTAT-ATTT---ATTCATAAATGTTAAAGTTA-AAAATATCAACTTTTGTTTAA-------GAAACAGTAGTCTTTAG-CTATGTT
TGATATATCCTAA-------TACTATTCG-----------TCGACAGATCAATAAT------GTATGAAAAAACTCG-----GTTAGACGTCAAGAAGTTGAGAATGCAATATAATTGTTACAATACAAAAC----------------TACAAAAACATCTTTCTAGATTATATCTTAT-----GA===========================================================================
=========================================================TCAATTCGTGTAAAGAATGG-----GTT---TGTAAACG---CTAAAGTGCGAAGGATTTGTTGAAGTTTAAGGTTGTT----------CGTGAATGGACATTTCTCTATTTTCTATATTCT---------------------------------------TTTTCAATCAGTAAAACCATTATAAAGTCCGTCGTCGTGAATT
TCATAAATTTAAAC-----TTATTATACAAAATTCCAAAATTAACAAATAAATTAC-TCAACTTTCTTAACAAGTCG-----ATTGAAGGACGATAAAAAAAAAAAAAAAATTGATTGTTAAA---TAAAACCGTCA---------CAAAAAAAAACAAC-----------TATACTAA---------------------------------------CTTTTAACAAACGAATTGATTGTAACTGTCTTAAGCGTAAATT



Scale
:chr3R
--->

RPs
Gaps
D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia
D_yakuba
D_erecta
D_ananassae
D_pseudoobscura
D_persimilis
D_willistoni
D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 basesdm3
4,289,4504,289,4604,289,4704,289,4804,289,4904,289,5004,289,5104,289,5204,289,5304,289,5404,289,5504,289,5604,289,5704,289,5804,289,5904,289,6004,289,6104,289,6204,289,6304,289,6404,289,6504,289,6604,289,6704,289,6804,289,690

AGCAGTTGTCCACGTGGCTAAACCGGTCCTGACAGTACAATCTGACGTGTGGCACCGTTCATGAACATCGTAACAGTCGGGCAAGGTGCCTCCGTTGAATGGTCATTGGTAACGACCGAGAAGGTTAGCGGTAGATATGCTAAGGTAGTGAACCGAATGGACATTCGTCTTTCTTTTTACGTTAGACCAATCACCCGCTTCTATACTCCTCACCTAGAATTTTCCTTGTGTTTTCTCCGTCGGTTTACTCTTAACTAACGT
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

CG45263
CG45263
CG45263
CG45263
CG45263
CG45263

372628*3+2445
AGCAGTTGTCCACGTGGCTAAACCGGTCCTGACAGTACAATCTGACGTGTGGCACCGTTCATGAACATCGTAACAGTCGGGCAAGGTGCCTCCGTTGAATGGTCATTGGTAACGACCGAGAAGGTTAGCGGTAGATATGCTAAGGTAGTGAACCGAATGGACATTCGTCTTTCTTTTTACGTTAGACCAATCACCCGCTTCTATACTCCTCACCTAGAATTTTCCTTGTGTTTTCTCCGTCGGTTTACTCTTAACTAACGT
AGCAGTTGTCCACGTCGCTAAACCGGT-----------------ACGTGTGGTCCCGTTCATGAACACCGTAACAGTCGGACAAGGAGCCTCCGTTGAATGGTCTTT---------------GGTTAGCGCTTGATATGCTAAGGTAGTGAACCGAATGGACATTCGTCTTTCCTTTTACGTGAGACCAATCACCCGCTTCTATACTCCTCACCCAGAATTTTCCTTGTGTTTTCTCCGTCGGTTTACTCTTAACTAACGT
AGCAGTTGTCCACGTTGCTAAACCGGT-----------------ACGTGTAGCCCCGTTCATGAACACCGTAACAGTCGGACAAGGAGCCTCCGTTGAATGGTCTTT---------------GGTTAGCGCTAGATACGCTAAGGTAGTGAACCGAATGGACATTCGTCTTTCCTTTTACGTGAGACCAATCACCCGCTTCTATACACCTCACCCAGAATTTTCCTTGTGTTTTCTCCGTCGGTTTACTCTTAACTAACGT
AGCAGTTGTCCACGTTGCTAAACCGGT--CCGAAATGCAATCTTACGTGTGGAACAGTTCGTGAACACCGTAACAGTCGGACCCGGAACCTCCGTTGAATGGTCTTTGGTAACGACGGAGAAGGTTAGCGCTAGATACGCTAAGGTAGTGAACCGAATGGACATTCGT-----CTTTTACGTGAGACCAATCACCCGCTTCTATTCCTCACTCCCTCAACTTTCTTTGTGTTTTCTCCGTCGGTTTACTCTTAACTAACGT
AGCAGTTGTCCACGTTGCTAAACCGGT--CCGAATTGCAATCTTACGTGTGGACCCGTTCTTGAACACCGTAACAGTCGGACCCGGAACCTCCGTTGAATGGTCTTTGGTACCGACGGAGAAGGTTAGCGCTAGATATGCTAAGATAGTGAACCGAGTGGACATTCGTCTTCCCTTTTACGTGAGACCAATCACCCGCTTGTATACACCTCACCCAGAACTTTCCTTGTGTTTTCTCCGTCGGTTTACTCTTAACTAACGT
AGCAGTTGTCCACGTTGCTAAGTCCGT--CTGAAATGCTATCTCACGCGTGGACAGGGTC-----CACCGTAACAGTTGACCCCGGAACCTCCGTTGAATGGTCTTCGAATAAGGCGGAGACGGAGGGT-CTAGATCGGCTAAGCTAGTGAACCGAATGGACGTTCTTATTTCTTTTTACGTGAACCCAATCACCGCTTTTTATTTGCTTCATACAAAAACCGGTTTGTGTTTTCTCCGTCGGTTTACTCTTAACTAACGT
AGAAGTTGTCCAGCTATCTGACCTGCT--CTGAATTGCTATCTGACGTGTCGTCTCGGTTTTGAATGCTTTGACGGTGGAATAGGGTGTATC---TAGATGGTCTCTGGCAAGAACGGGTAGGGTTAGGGACAGATAGAAGTACATCTTGGACCGAATGGACATTCGTCTTT-TCTTTACGTAAATTCGGTCAC-------TATCCTTCTCGTTCTTGATTTGTGCTGTGTTTTCTCCGTCGGTTTACTCTTAACTAACGT
AGAAGTTGTCCAGCTTTCTGACCTGCT--CTGAATTGCTATCTGACGTGTCGTCTCGGTTTTGAATGCTTTGACGGTGGAATAGGGTGTATC---TAGATGGTCTCTGGCAAGAACGGATAGGGTTAGGGACAGATAGAAGTACATCTTGGACCGAATGGACATTCGTCTTT-TCTTTACGTAAATTCGGTCAC-------TATCCTTCTCGTTCTTGATTTGTGCTGTGTTTTCTCCGTCGGTTTACTCTTAACTAACGT
=================================================================================================================================================================================================================================TTGTGTTTTCTCCGTTGGTTTACTCTTAACTAACGA
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
=====================================================================================================================================================================================================================================================================



Scale
:chr2L
--->

RPs
Gaps
D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia
D_yakuba
D_erecta
D_ananassae
D_pseudoobscura
D_persimilis
D_willistoni
D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 basesdm3
11,858,25011,858,30011,858,35011,858,40011,858,450

CCGACTCCGCTTCTCTATTGAAAATATTATCGCGTCGAGCAACCTTTAAGTTAAAGTAAAAGTTAAATTACGACGTGGCTCGGTGCTTGCATGGAAAGGACGTCTCTTAATGGGAGTTAGACGACGAAAAACACTTCGAGAAAAACAACGGTAAACTTAACTGAATGGACGTTACTTTACTATCTTTTTATTCAATGTGTGTAAGCGAAGGTTCATAATAAAATACTCAAAGTTCTCCTTTACACTCACCGTGCTTTAAAT
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

Pde1c
Pde1c
Pde1c
Pde1c
Pde1c
Pde1c
Pde1c
Pde1c

5++*4+21*11922111
CCGACTCCGCTTCTCTATTGAAAATATTATCGCGTCGAGCAACCTTTAAGTTAAAGTAAAAGTTAAATTACGACGTGGCTCGGTGCTTGCATGGAAAGGACGTCTCTTAATGGGAGTTAGACGACGAAAAACACTTCGAGAAAAACAACGGTAAACTTAACTGAATGGACGTTACTTTACTATCTTTTTATTCAATGTGTGTAAGCGAAGGTTCATAATAAAATACTCAAAGTTCTCCTTTACACTCACCGTGCTTTAAAT
CCGACCCCGCTTCTCTATTGAAAATATTATCGGGTCGAGCAACCTTTAAGTTAAAGTAAAAGTTAAATTACGACGTGGCTCGGTGCTTGCATGGAAAGGACGTCTCTTAATGGGAGTTAGACGACGAAAAACACCTCGAGAAAAACAACGGTAAACTTAACTGAATGGACGTTACTTTACTATCTTTTTATTCAATGTGTGTAAGCGTAGGTGCATAATAAAATACTCAAAGTCCTCCTTTACACTCACCCTGCTTTAAAT
CCGACTCCGCTTCTCTATTGAAAATATTATCGGGTCGAGCAACCTTTAAGTTAAAGTAAAAGTTAAATTACGACGTGGCTCGGTGCTTGCATGGAAAGGACGTCTCTTAATGGGAGTTAGACGACGAAAAACACCTCGAGAAAAACAACGGTAAACTTAACTGAATGGACGTTACTTTACTATCTTTTTATTCAATGTGTGTAAGCGTAGGTGCATAATAAAATACTCAAAGTCCTCCTTTACACTCACCCCGCTTTAAAT
CTCACCCCGCTTCTCTATTGAAAATATTATCGGGTCGAGCAACCTTTAAGTTAAAGTAAAAGTTAAATTACGACGTGGCTCGGTGGTTGCATGGAAAGGACGTCTCTTAATGGGAGTTAGACGACGAAAAACACCTCAAGCAAAACAACGGTAAACTTAACTGAATGGACGTTACTTTACTATCTTTTTATTCAATGTGTG--GGCGTATGTGCATAATAAAATACTCAAAGTTCTCCGTTTGTCTCACCGTTCTTTAAAT
CTCACTCCGCTTCTCTATTGAAAATATTATAGGGTCGAGCAACCTTTAAGTTAAAGTAAAAGTTAAATTACGACGTGGCTCGGTGCTTGCATGGAAAGGACGACTCTTAATGGGGGTTAGACGACCAAAAACGCCTCGAGTAAAACAACGGTAAACTTAACTGAATGGACGTTACTTTACTATCTTTTTATTCGACGTGTG--GGCGTATGTGCATAATAAAATACTCAAAGTTCTCCTTTTTGCTCACCGTGCTTTAAAT
CGTGCCCTGCTCGAGAATTGAAAATATTATCGGGTTGAGCAACCTTTAAGTTAAAGTAAAAGTTAAATTACGACGTAGCTCGGTGCTTGCATGGACGAGATTTCTCTTAACGGGAGTTAGGCGAAGAAATACACCGCGGGAAAAACAACGGTAAACTTAACTGAATGGACCTTACTTTACTATCTCTTTGTTCAATGTGTT----TATATGTCCATAATAAAATACGCAACACGACTGTTCTTACTCAACGTGCTTTAATT
CCGATGCGCCGTCTCGATTGAAAATACTATCAGGTTGAGCAACCTTTAAGTTAAAGTAAAAGTTAAATTACGACGTTGCTCGGTCCGTCGGTGGATGGGGTGTCTCTTGACGGAAGTTAGACAAAGAATAAGAACCAGAGGAAAGC-----------CAACTGAATGGACGTTACTTTGCTATCTTTTTATTCAGTATCTGTGTATACACGTATATATTCACATGCATAAAATGACCATTT----TCAACTTACTTTAATT
CCGATGCGCCGTCTCGATTGAAAATACTATCAGGTTGAGCAACCTTTAAGTTAAAGTAAAAGTTAAATTACGACGTTGCTCGGTCCGTCGGTGGATGGGGTGTCTCTTGACGGAAGTTAGACAAAGAATAAGAACCAGAGGAAAGC-----------CAACTGAATGGACGTTACTTTGCTATCTTTTTATTCAGTATCTGTGTATACACGTATATATTCACATGCATAAAATGACCATTT----TCAATTTACTTTAATT
TCTTTCTCTTTTTCCTATTGAAAATATTACCGGGTTGAGCAACCTTTAAGTTAAAGTAAAAGTTAAATTACGACGTGGTTTCACGGTCATATGGATACGATATATTTTAACGGAAGTTAGACTG----------------AAAGACAACGGTAAACTTACCTGAATGGACGTTACTTTACTATCTTTTTAT===========================================================GTATTTTAATT
TCAATACCCACCGTCGGTTCAAAATTTAACCGGGTCGGGAAACTTTTAAGTTAAAGTAAAAGTTAAATTACGACGTTACCCGGTGC----ATGGACCCGGCAGC--------AAAGTTAGACCGAGA-----------ACCCAAAC---GGGAGACTTAACTGAATGGACGTTACTTTACTATCTTTTTAT-------------CTATGTATATATAATAAAATACGGAAAGACCGCGGTAACACACACC===========
--------TTCCGTCGTTTCAAAATATTATCAGGCGGGGAAACCTTTAAGTTAAAGTAAAAGTTAAATTACGACGTTACCTGGTGC----ATGGACCCGCTTGC--------GATGTTAGACAGCGA-----------ACACAAAC---GGGAGACTTAACTGAATGGACGTTACTTTACTATCTTTTTAT-------------CTATGTATAAATAATACGATAC===================================
CCAACCAACACCGTCAGTTCAAAATATTATCGGGAGGGAAAACCTTTAAGTTAAAGTAAAAGTTAAATTACGACGTTACCCGGTGC----ATGGACCCGGCAGC--------GAAGTTAGACTGAAACTGAAA----GACACGAAC---GGGAGAGTTACCTGAATGGATGTTACTTTACTATCTTATTAT-------------CTATGTATATATAATAAAATACGCAAA==============================



Scale
:chr3R
--->

RPs
Gaps
D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia
D_yakuba
D_erecta
D_ananassae
D_pseudoobscura
D_persimilis
D_willistoni
D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 basesdm3
6,444,2806,444,2906,444,3006,444,3106,444,3206,444,3306,444,3406,444,3506,444,3606,444,3706,444,3806,444,3906,444,4006,444,4106,444,4206,444,4306,444,4406,444,4506,444,4606,444,4706,444,4806,444,4906,444,5006,444,5106,444,520

AAATGAGATGAGGAAGATAGTGGGTGACATATTTTTATTAAATTATAAATAGTGCGAACTTTTGAAAACAGGTGTTTCAATTAAAGGCTTCCTGAAATCCAAGGATTGAGTGAATGGACGACTCCCTAAAACTAGTATGAAATGGACGTTACTTTTATTCTTTTAACTCAATCTTTTTCCGTCTATGTGTCGAGACCACAACTCCTTTTCAGTCCTTCTTTTTGTAACCCTAACCCTTTACGTTTACTCGCCTTCCGTTGC
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

hth

66246755*+228++8+5252+
AAATGAGATGAGGAAGATAGTGGGTGACATATTTTTATTAAATTATAAATAGTGCGAACTTTTGAAAACAGGTGTTTCAATTAAAGGCTTCCTGAAATCCAAGGATTGAGTGAATGGACGACTCCCTAAAACTAGTATGAAATGGACGTTACTTTTATTCTTTTAACTCAATCTTTTTCCGTCTATGTGTCGAGACCACAACTCCTTTTCAGTCCTTCTTTTTGTAACCCTAACCCTTTACGTTTACTCGCCTTCCGTTGC
AAAATAAATGAGGAA-------GGTGACATATATTTATTAAATTATAAATAGTCCGAACTTTTGAAAACAGGTGTTTCAATTAAAGGTTCCCTGAATTCCAAGGATTGAGTGAATGGACGAGGTCCTAACACTAGTATGAAATGGACGTTACTTTTCTTGTTTTAACTCAATCTTTTTCCGTCTATAAGTCGAGACTACAACTCCTTTTCAGTCCTTCTTTTTGTAACCCTAACCCTTTACGTTTACTCGCCTTCCGTTGC
AAACG===================TTTCATATATTTATTAAATTATAAATAGTCCGAACTTTTGAAAACAGGTGTTTCAATTAAAGGTTCCCTGAATTCCTAGGATTGAGTGAATGGACGAGTTCCTAAAACTAGTATGAAATGGACGTTACTTTTCTTCTTTTTTCTCAATCTTTT----TCTATGTGTCGAGACTACAACTCCTTTTCAGTCCTTCTTTTTGTAACCCTAACCCTTTACGTTTACTCGCCTTCCGTTGC
AAATTAAACGAGGAAATTAGTAGGTGACATATATTTCTAATTTCGTAAATAGTCCGAGCTTTTGAATAAAGGTGTTTCAATTGAAGGTTCCCTGAATCCAAAGGATTGAGTGAATGGACTAGGCCCCAAAACTAGTATGAAATGGACGTTACTTTCTTCCTTTTAACTCAATCTTTTTCCGTCTTTCAGGCGCGACTTCAACTCCTTTTCAGTCCTCCTTTTTGTAACCCTAACCCTTTACGTTTACTCGCCTTCCGTTGC
AAATAAAATGATGAGGATAGTAGATGACATATATTTCTAACATTGTAAATAGTCCGAGCTTTTCAA-AAAGGTGTTTCAATTAAAGGTTCCCTGAATCCCAACGATTGAGTGAATGGACTAGGCCCTAAAACTAGTATGAAATGGACGTTACTTTTCTCCTTTTAACTCAATCTTTTTCCGTCTATCGGGCGCGACTTCAACTCCTTTTCAGTCCTCCTTTTTGTAACCCTAACCCTTTACGTTTACTCTCCTTCCGTTAC
===================================================GTCCTAGCTTTTGAA-ACA-GCGGCTCAATTAAAGAC------GAGACCAAAGGTTGAGTGAATGGACGAGCTACC-GCGTTAGTATGAAATGGAC----CTTCTCCTCTCTT---TCAAACC-------TCAATCAG----------AACT-------AGACC---------------------------TTTACCCGCCTCCCGCAGC
================================================ATAAAACTACCATTTGAAAGGCAGTGTTTCAATTAAAGACAAACTAAATTCCTAGGATTCGGTGAATGGACGAAACTCC-AGATTAGTATGAAATGGACGTTTCCTTTCTCTGTTTATCTCAATCTCTTTCCTTCTACGTGCTGTCAGTCCAACCACTTTTCAGTCATCCCTTTTATAACAAAAACCCTTTACGTTTACTCGATTTGC-TTGG
================================================ATAAAACTACCATTTGAAAGGCAGTGTTTCAATTAAAGACAAACTAAATTCCTAGGATTCGGTGAATGGACGAAACTCC-AGATTAGTATGAAATGGACGTTTCCTTTCTCTGTTTATCTCAATCTCTTTCCTTCTACGTGCTGTCAGTCCAACCACTTTTCAGTCATCCCTTTTATAACAAAAACCCTTTACGTTTACTCGATTTGC-TTGG
===================GTGAA------TGATTTGCTAAACAGTCA--ATATTGAATTTGTAAGAACCAGT-TTTGAATTACATAATTCCCGAAAT-AGAAGAT---GTGAATGGACACACTTCTCGAGTGAGTATGAAATGGACTTTGCCTTTCTTTGCTTAAATAAATTTTGAACAGTCTATGTG-------TATAACC-------------------TGCAACCTACATGGTTTACGTTTACTCCTTTGCCGT---
====================================================TGCGAAATTC----CATTAGTTTTTCCCGTGAAGACGTCCCGA-----------TTTTTGATTTCTCGG========AAGTAGTATGCAATGGACGTTCCGTTTTCTTTTATTAATAAATT-------GCATATCTGTC--------CTCT---TTTTTGTGTCGATGTCAGTAGGTC--GCCGTTTACGTTTACTCGGCTTCC-TGCC
=================================================================================================================================AAGTAGTATGCAATGGACGTTCCACTTTTCTTTTAACATAAATCGTCGTACGTTTACTCGTT--------CTCT--CTCTCCCTCTCTCTCTCTCTGGCAC--ACCCTCTACACTTTCCCTTTGTCC-TACG
==========================================TTAAAAACAGTTTGAAATTCTGAACTTCCGAACTTCGCGCGAAAATGGACTGAA--------ATTAGTTGATTTCTCGT--------AAGTAGTATGCAATGGACG-TTCACTTTACCTTTTAACTTAATAATGATAAATTTAAATATA--------AACA-----------ACAGCAACAACGACCC--TTTGTCTACGTTTACTCGTTTTCC-TACG



Scale
:chr2L
--->

RPs
Gaps
D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia
D_yakuba
D_erecta
D_ananassae
D_pseudoobscura
D_persimilis
D_willistoni
D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 basesdm3
7,145,1607,145,1707,145,1807,145,1907,145,2007,145,2107,145,2207,145,2307,145,2407,145,2507,145,2607,145,2707,145,2807,145,2907,145,3007,145,3107,145,3207,145,3307,145,3407,145,3507,145,3607,145,3707,145,3807,145,3907,145,400

ATGTATAATTTATTTTAAGTCTGACCATAAATATAAACGGATAGAATCGTCGTTAGGCAATTAGGCTATAATAGACGAAACGAGTGAATTCGAATGGTATAGGGTGTAAGTTTAGTAATCCGTATGGGTTTTTAGTTAGAGCTTTCACAGTGTCGGTCTTGAGTGGACGTTTCTCTAAGCTTTATACGCTATTCTTAATCAGTTTATAAAACGTATTTAGTGGCCGTTTGTTAACCGTTGTTGTAAGGCTAGCGCCCTTGT
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

Pvf3
Pvf3
CR44612

53+++5+11*95211411+*21
ATGTATAATTTATTTTAAGTCTGACCATAAATATAAACGGATAGAATCGTCGTTAGGCAATTAGGCTATAATAGACGAAACGAGTGAATTCGAATGGTATAGGGTGTAAGTTTAGTAATCCGTATGGGTTTTTAGTTAGAGCTTTCACAGTGTCGGTCTTGAGTGGACGTTTCTCTAAGCTTTATACGCTATTCTTAATCAGTTTATAAAACGTATTTAGTGGCCGTTTGTTAACCGTTGTTGTAAGGCTAGCGCCCTTGT
ATATATAATCTATTTTACGTGTGT------ATATAAACGGATAGAATCCTCGTTAGGCAAATAGGCTCTATTAGA--AAACAAGTGAATTCGAATGGTATAGGGTGTAAGTTTAGTAATCCGTATGGGTTTTTAGTTAGAGTTTTCACAGTGTCGGTCTTGAGTGGACGTTTCTCTAAGCTTTTTACGCTATTCTTAATCAGTTTATAAAACGTATTTAGTGGCCGTTTGTTAACCGTTGTTGTAAGGCTAGCGCCCTTGT
ATATATAAACTATTTTACGTGTGTTCATAAATATAAACGGATAGAATCGTCGTTAGGCAATTAGGCTCTATTAGA--AAACAAGTGAATTC-AATGGTATACGGTGTAAGTTTAGTAATCCGTATGGGTTTTTAGTTAGAGCTTTCACAGTGTCTGTCTTGAGTGGACGTTTCTCTAAGCTTTTTACGCTATTCTTAATCAGTTTATAAAACGTATTTAGTGACCGTTTGTTAACCGTTGTTGTAAGGCTAGCGCCCTTGT
GTATAAGATCTACTTTATGTGTGTCCATGAATTTGTCCGGGTAGAATCGTCGCTAGCCAATTAGGCTCTATTAGT--AAACAAATGAATTCGAGTGGTATA-GGTGTAAGTTTAGTGATCTGTAAGGGTTTTTAGTTAGAGTTTTCACAGTGACGGTCTTGAGTGGACGTTTCTCTATGCTTTTTACGCTATTCTTAATCAGTTTATAAAACGTATTTAGCGTCCGTTTGTTAAGCGTTGTTGTAAGGCTAGCGCCCCTGT
TTGTGAAACATAAATTATATGTGTCCATAAA----------TAGAGTCGTCGTTAGGCAAATTGCCTCAATTAGA--CGACGAGTGAATTCGAATGGTATA-GGTGTAACTTTTGTGATCTGTAAGGGTCTTTAGTTAGAGTTTTCACAGTGTCGGTCTTGAGTGGACGTTTCTCTAAGCTTTTTACGCTATCCTTAATCAGTTTATAAAACGTATTTAGCGGCCGTTCGTTAAGCGTTGTTGTAAGGCTAGCGCCCCTGT
ATACATCATATA---TATGTAGGTGTAGAAATT--------------------------------CTAGGGTAGA--GAA---------TCGAAT-------GGTGAAGGTTAATTAAGGTAGGTGAGTATGTAATTAGGGCTTTTACAGTGACAGTCTTGAGTGGACGTTTCTCTACGTTTTTTACGCTATTCTTAATCATTCTATAAAACGTATTTAGTGCTTGTTTGTTTAGCGTTGACGTAAGGCTAGCGCCCTTGT
===============================================================================================GGTGTGCGGTGTAAGGGACGAATAGTGTATGGACTTTTAGTTAGAACTTT-ACAGCGGCGGTCTTGAGTGGACTTTCCTCTACGTTCTTTACTAT-TTTTTAATCAGTTTATAAACCGTATTCAGCGATTGTTTGTTTAGCGTTGTTGTAAGGCTAGCTTTCTTGT
===============================================================================================GGTGTGTGGTGTAAGGGGAGAATAGTGTATGGACTTTTAGTTAGAACTTT-ACAGCGGCGGTCTTGAGTGGACTTTCCTCTACGTTCTTTACTAT-TTTTTATTCAGTTTATAGACCGTATTCAGCGATTGTTTGTTTAGCGTTGTTGTAAGGCTAGCTTTCTTGT
GTTTATAGATTTTTCTAAGCGTGTTGTTAAAAGTCTAAATATTTGACTTTTGTTAAAGAAT--GTTTTTTCCGGA--AATTAAATGAACTTTAAAGTTATATTATAAAAAGTTTACGAATGAAACG--TTATTAGCTAAGGTTATTTCAATCTTAAGC-TGAGTGGACTTTACTCTA---TCTCTACGTTCTTAATAATCAATTTGTTAATAACATTACACGGCCGCTTGTTTAACGTT======================
=========================================================================================================================================AAACCCTTTAAGGTTAAAGTTCTGAGTGGACGTTGCTCTAAACTTTTTATGTTATGTTAAATTAGTTCATAAACCAT-TTAGACGT----AGGTTA-----T----TAAGAAT-------TACA
--GGATGATTCAATTTAAGT---------------AACGAAC---ATCG-----AG--AAGTTAACTAGTTGAGT--AAATGGACGGGCT------------------------GAGCTAGTCGCGAA-CTGTAAA-------------------GCCTTGAGTGGACGTTACTCTACGTTTTTCATGTTATGTTAAACAAGTTCATAAACCGT-TTCGGC-----------------T----AAAGAATA------TCTA
-TGAACGTTTACCCTTAAGTGAGTTGACAAGATTCAACGAATAAAATCGATGTTAA--AAACTAACCAGTTTAAC--AAATGAACGAATTTTATT--------------GAAAAAGGGTGTTCTCGAGTTTATGAATAAACCCTTTACAGCAAT-TTTCTGAGTGGACGTTGCT-TACGTTTAT--TGTTATGTTAAATCAATTTGTAAACCGT-TTAGACGTCCGTAAGTTAA--ATT----TAAGAAA-------CTCG



Scale
:chr2L
--->

RPs
Gaps
D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia
D_yakuba
D_erecta
D_ananassae
D_pseudoobscura
D_persimilis
D_willistoni
D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 basesdm3
11,875,45011,875,50011,875,55011,875,60011,875,650

ATTCAACATGTTCACAAACGTTGAAGGAAAGAGTCAAGGACTTGCAGCAAGTGAGGGTAAACAAAACGTATAATAAACGAAAATCCCCGACTGAATGGTCCGTGGTTTTTATTGGTTTCGGGAAGCTTCTAAAATTCATCGTGTTTCATAGAGTCGCTGAATGGACTTTCTTTCGTCTACCTTTTGTCAATAGTTTTGTTAACATTATGCACATTATTAACATCGTCTGAATAGCTCCTAAAATTTACTTCTTAGGAGGAA
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

Pde1c
Pde1c
Pde1c
Pde1c
Pde1c
Pde1c

+*6+++41+371*2*731+4*5
ATTCAACATGTTCACAAACGTTGAAGGAAAGAGTCAAGGACTTGCAGCAAGTGAGGGTAAACAAAACGTATAATAAACGAAAATCCCCGACTGAATGGTCCGTGGTTTTTATTGGTTTCGGGAAGCTTCTAAAATTCATCGTGTTTCATAGAGTCGCTGAATGGACTTTCTTTCGTCTACCTTTTGTCAATAGTTTTGTTAACATTATGCACATTATTAACATCGTCTGAATAGCTCCTAAAATTTACTTCTTAGGAGGAA
ATTCAACATGTTCACAAACGTTGAAGGAAAGGGTCAAGGACTTGCAGCAAGTGAGGGAAAACAAAACGTATAATAAACGAAAATCCCCGACTGAATGGTCCGTGGTTTTTATTGGTTTCGGGAAGCTTCTAAAATTCATCGTGTTTCATAGGGTCGCTGAATGGACTTTCTATCGTCTACCTTTTGTCAATAGTTTTGTCAACATTATGCTCATTATTAACATCGTCTGAATAGCTCCTAAAATTCACTTCTTAGGAGGAA
ATTCAACATGTTCACAAACGTTGAAGGAAAGGGTCAAGGACTTGCAGCAAGTGAGGGAAAACAAAACGTATAATAAACGAAAATCCCCGACTGAATGGTCCGTGGTTTTTATTGGTTTCGGGAAGCTTCTAAAATTCATCGTGTTTCATAAGGTCGCTGAATGGACTTTCTATCGTCTACCTTTTGTCAATAGTTTTGACAACATTATGCACATTATTAACATCGTCTGAATAGCTCCTAAAATTCACTTCTTAGGAGGTA
ATTCAACATGTTCACAAACGTTGAAGGAAAGAGTCAAGGACGGACAGCAAGTGAGGGAAAACAAAACGTATAATAAACGAAAATTCCCGACTGAATGGTCCGTGGTTTTTATTGGTTTCGGGGAGCTTCTAAAATTCATCGTGCCTCATAGAGTCGCTGAATGGACATTCTTTCGTCTACCTTTTGTCAATAGTTTTGTTAACATTATGCACATTATTAACCTCGTCTGAATAGCTCCTAAA-TTTACTTCTTAGGACAAA
ATTCAACATGTTCACAAACGTTGAAGGAAAGAGTCAAGGACGGGCAGCAAGTGAGGG-AAACAAAACGTATATTAAACGAAAATCCCCGACTGAATGGACCGTGGTTTTTATGGGTTTCGGGAAGCTTCTAAAATTCGTCGTGTTTCATAGAGTCGCTGAATGGACTTTCCTTCGTCTACCTCTTGTCAATAGTTTTGTCAACATTATACATATTATTAATATCGTCTGAATAGCTCCTAAAGCTTACTTTTTAGGACAAA
ATTCAACATGTTCACAAAGGTTGAAGGAAAGGGTCAGGGCATAG--GAAAATGAGCGGAAACAAATCGTATAATAAACGAACAACCCCGACTGAATGGTCCGTAGTTATTATTTGTTTCCTACGGCTTCTGAAATTCATCGTCCTCCATAGCGTCGCTGAATGGACTTTGCTTTGTCTACTTTTAGTCAATCGTTTTGTCAATATTATGGTGATTATTAATACCGTCACAATAGATCTTAAACTTTACGACATA----AAC
ATTCAACATGTTCACAAAGGTTGAAGGGACAAAGAAGAGACAGGGAAAAAGTGA----AAACAAATCGTATAATAAACGAACGGTCCCGACTGAATGGCCCGTGGCTTTTATTTGTCTCGAACAGCTTCTAAAATTCGTCGTTTTCCATAGTGTCGCTGAATGGACCTTA----GTTCTCTCTTAGTCAATCGTTTTGTAAACATTATGTTCATTATTAATATCCTCCCTGCACCTCTACAACATTACCTTATAGGGCCTA
ATTCAACATGTTCACAAAGGTTGAAGGGACAAGGAAGAGACAGGGAAAAAGTGA----AAACAAATCGTATAATAAACGAACGGTCCCGACTGAATGGCCCGTGGCTTTTATTTGTCTCGAACAGCTTCTAAAATTCGTCGTTTTCCATAGTGTCGCTGAATGGACCTTA----GTTCTCTCTTAGTCAATCGTTTTGTAAACATTATGTTCATTATTAATATCCTCCCTGCACCTCTACAACATTACCTTATGGGGCCTA
ATTTAACATGTTCACAAGAAATCGAAGAGAAAATGAGTAAAACGTATAAAATGTGTAAAAAAAAAACGGCAAACAAACGAAGA-----AGCTGAATGGTCCGCTGTTTTTATTTGTTTCGAGGTCC-----GAATTCATCGCTTTTCATAAAATCGCTGAATGGACTTTATT--------CTTCTGTTCTTGCTCTTTTTAAACTTTTACTCAGTATTAATACCGT===================================
ATTCAACATGTTCACAAACAGAGAGAGAGAAAGAGAGAGAGAGTGAGATAGACAGGGAAAATAAGACGTATAATAAACGAAAAGCGCCGTCTGAATGGATTACGATTTATATTCGTCCCGACTAG=======AATTCACCGTTT--CATAAACACGCTGAATGGACGTTACTCTCTCCGTTTATTGTCGTC-TTTTAGTCAA------------TATAAATATCGTCCCGCCGGTCCGAGAA---------------CAA-
ATTCAAAATGTTCACAAAGAACAAGAGAGCGAGTTAGGGTGAGGGAAGACGAGAGGGAAAACAAAACGTATAATAAACGAAAAGCGCCATCTGAATGGGTTACGATTTATATTCGT================AATTCACCGCTT--TATAAACACGCTGAATGGACGTTACTCTCTCCTCTTATTGTTTTTGTTTTAGTCAA------------TATAAATCTCGTCCCGCCGGCCGTCGAG---------------CAAT
ATTCAACATGTTCACAAAAAGAGAGAGAGAGAGAGAAAGTGTGAGAGATAGAGAGACACAACAGAACGCAAAATAAACGAAACGCCCCGACTGAATGGTTTACGGTTTATATTTGTGCGGACTAG=======AATTCACCGTTT-ACATAAACTCGCTGAATGGACGTTACTCTCT-TTTGTTTTATGTATGTTTTAGTCAA------------TATAAATATCGTCCCGCCGTGCCGTGAAAGAGAGGAGAGAGGATAAT



Scale
:chr3R
--->

RPs
Gaps
D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia
D_yakuba
D_erecta
D_ananassae
D_pseudoobscura
D_persimilis
D_willistoni
D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 basesdm3
4,989,2104,989,2204,989,2304,989,2404,989,2504,989,2604,989,2704,989,2804,989,2904,989,3004,989,3104,989,3204,989,3304,989,3404,989,3504,989,3604,989,3704,989,3804,989,3904,989,4004,989,4104,989,4204,989,4304,989,4404,989,450

CAGACAAAAAAAAAAAAATCTAAATATTTACTGCTTGTTATTCGACAAAAGTAAGTGTCTACAAAATTTTATGGTTTGTGTTATTTCAAGTAACGTTGAATGTAATATTTTGTTAAATGTAAAAACCACTAGTGAAAAACTTTTAGTATAATGTGCATGGACGTTACTATTCTTGTTACGTTTTAATAATTATGGTTAAGACTCTTTACCATTGTAAAATGAAATTTTTACATACAAATGACGTAAAGTAAGATGTAAGGA
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

pum
pum
pum
pum
pum

9271996**7733*+8231+42269*+124+
CAGACAAAAAAAAAAAAATCTAAATATTTACTGCTTGTTATTCGACAAAAGTAAGTGTCTACAAAATTTTATGGTTTGTGTTATTTCAAGTAACGTTGAATGTAATATTTTGTTAAATGTAAAAACCACTAGTGAAAAACTTTTAGTATAATGTGCATGGACGTTACTATTCTTGTTACGTTTTAATAATTATGGTTAAGACTCTTTACCATTGTAAAATGAAATTTTTACATACAAATGACGTAAAGTAAGATGTAAGGA
CAGACAAAAG---------TTAACTGTTTACTGCTTATTACTCGACAAAAGTAAGTGTCTACAAAATTTTATGGTGTGAATTAGTTCAAATGACGTTGAATGTAATATTTTGTTAAATATAAGAACCCCTAGTGAAAAACTTTTAGTATAATGTGCATGGACATTACTATTCTTGTTATGTTTTAATAATTATTATTAAGAC-----------------TGAAATTTTTAACTACAAATGACGTAAAGTAAGATGTAAGGA
CAGACAAAAG---------CTAACTGTTTACTGCTTATTACTCAACAAAAGTAAGTGTCTACAAAATTTTATGGTTTGAATTAGTTCAAGTAACGTTGAATGTAATATTTAGTTAAATGTAAAAACCCTTAGTGAAAAACTTTTTGTATAACGTGCATGGACATTACTATTCTTGTTACGTTTTAATAATTATTGTTAAGACTCTTTACCATTGTAAAATGAAATTTTTAACTACAAATGACGTAACGTAAGATGTAAGGA
CAGACAAAAG---------CTAACTATTTGCTGTTTGTTATTCGACAAAAGAAAATGTCTACAAAAGTTTATGGTGTGATTTAGTTTAACGAATGTTGAATGTAATGTTTAGGTAAAT-CAAAAACCCTTAGTGAAAAACTTTTAGCA-AATGTGCATGGACATTACTATTCTTGTTACGTTTTATTAATTATTGTTAACTCCGTTTAGAGTTTTGAAATGAAAAACTTGACGACAAATGATGTAAGGGATATTATAAGGA
CAGACAAAAG---------CTAACTATTTACCGTGTGTTACTCGACAAAAGAAAGTGTCTACAAAAGTTTCTGGTGTGATTTAGTTTAATTAACGTTGAATGTCATATTCAGGTTAAT-TAAAAACTCATAGTGAAAAACTTTTAGCA-AATGTGCATGGACATTACTGTTCTTTTTACGTTTTATTAGTTATTGTTAAGACCGTTTACCGTTGTGAAATGAAATATTTAAAGACAAATGATGTAAAGTATAATGTCAGGA
TAACAAATGC---------CTAACTATTTACCGT---TTACATAAACAAAATTAGGGTATATAAAATAAAACAGTGTG--TAAATCGAATTTCCTTTG----------TTATGTGAATGTAAGAATCTTTCGTTAAAAATTTTTATCATAAAGTGCATGGACTTTTCTATTCTCTTGTTGTTTTATAATATCCTGTGAAAATAAGTTCCCG----AAAGTCGAATCTATAATTTTTAATGAGGTAAATTAAATTATAAGGA
AGGGAAAAAAGAA------GTAATAGATTAGTGC-GACGATTCCAC---------TCTCTCTAAGGTTATGTCATGAATGTCTCTTCACTGAACACTGAATACGGTATATAG--AAATGTCGAAACTAA======GGACCTTTTACTATGTTTTTTATCAAAATTTTAACTCATTCTAGTTTCTAATAAAGCTTGTTAATAGGGGTTCACGTTTTGCCCTCAGGCTTTAA-----GAGGACCTTAAGGTAGAGAGAAACCA
=======================================================================================================================================AAAACTTTCTCTACGTTACGTCCGGGTGTTTTTACGC------GGTCCTAATAGGGGTTGTT----------------TGGCCCTCAGGCTTTAA-----GAGGACCTTAAGGTAGAGAGAAACCA
CAGAAAAAAT---------TTAACAACTAAGAATCTAATAT------AAAATAAGTATATATAGAGATTAGTAGTAGG-----TTCCGGATAACATTGAATGAAAGTTTTTGGTAAAAATGAAAAATATGAGC----------TACCTTCGTTTGTATGGACCTTACTTTTTTCTTTTCCTTTTAATTATTAGTTGAAAAATTATTCATTTCTTAAAAGTCATAAAAGAAAAGACCAAAACAACACAACAAACCAAAACGA
CATGAA-------------CTGAAAAGCTAATGGTCT-----------GGTCTTTCATCCTCCGGGGGTAATTATCGATATTCTATTAAGAATG--------TTATAAAGGGGTTCATGTATGGAGCAGTAA--------TACCTTTATTAACTTGATGGACGTTTTTGTTTTTTTTATATAATAATTGATGTTATTAAAACTTAATTTTTTCGAAGACAAGAGGGTGTA-----AAACGGAGTAATATAATAGAGATCGA
CATAAA-------------AAAAAAAATTTATGATCTTAATCAAATATAGTTTCGTAGCCTCAGAAAATAATTCTTTATATTCTTGCATGGACGTTTATATTTTTTAACCAATTTTGTGTATAAAACATTAA--------TTTTATCGTTAAATATTTAGAAAATTTTATTTTTAATACGTCTCAATTGTCTTTATTGTTATACAAGTAGGTAGAGTAATATAATGTGTA-----AAAATGAGAAAAAAAAAAAAGACCGA
======================GAACGCATCTGAACATTGTTTTGCATGGACGTTTATCTTCATAA-ATTATTGTTTATGTACATTTAATGACCTATATACATTTTGA--AATTTCGTGTTGAGAATGTAAA--------TTTTTTTATTA--TATCTGGTAAACTTCACTTTTTGTA-ATTTCGTTTCACATTTCTAAGACACGACCGGGGAGAGGGAGAGAGTACATA-----CAATAATACGACATAAAAACAATCGA



Scale
:chr3R
--->

RPs
Gaps
D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia
D_yakuba
D_erecta
D_ananassae
D_pseudoobscura
D_persimilis
D_willistoni
D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 basesdm3
14,896,80014,896,85014,896,90014,896,95014,897,000

CGTCTGGGCCCGATTTTATCGAAAAATTAACAGCGTTTATAAATATCCTTTAAAGAGTGCGTGTCGGCTTACCTCAGCACGTTTAATGGACCAGAGTCAATGGAGTCATCAGTGAGCTTACAGCACGTTAATTTAGGTTCCTAAACTGTTATTCCTTGCTTTTTTTCGAGTGGACTTTCGTCTCTCTTCCTTTTTGTAAATAATTAAGCCACGATGCGCACGCTACCGTTACTTGAATATAAGCAAATTGTTAGATGAAAA
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

cdi
cdi

+1113+53
CGTCTGGGCCCGATTTTATCGAAAAATTAACAGCGTTTATAAATATCCTTTAAAGAGTGCGTGTCGGCTTACCTCAGCACGTTTAATGGACCAGAGTCAATGGAGTCATCAGTGAGCTTACAGCACGTTAATTTAGGTTCCTAAACTGTTATTCCTTGCTTTTTTTCGAGTGGACTTTCGTCTCTCTTCCTTTTTGTAAATAATTAAGCCACGATGCGCACGCTACCGTTACTTGAATATAAGCAAATTGTTAGATGAAAA
CGTTTCGGCCCGATTTTATCGAAAAATTAACAGCGTTTATAAATATCCTTTAAAGAGTGCGTGTCGGCTTACCTCAGCACGTTTAATGGACCAAAGTCAATGGAGTCACCAGTGAGTTTACAGCACGTTAATTTGGTTTCCTAAACTGTTATTCCTTGC-TTTTTTCGAGTGGACTTTCGTCTCTCTTTCTTTTTGTAAATAATTAAGCCACGATGCGCACACTACCGTTACTTGAATTGAAGCAAATTGTTAGATGAAAA
CGTCTCGGCCCGATTTTATCGAAAAATTAACAGCGTTTATAAATATCCTTTAAAGAGTGCGTGTCGGCTTACCTCAGCACGTTTAATGGACCAAAGTCAATGGAGTCAC-----------CAGCACGTTAATTTAGGTTCCTAAACTGTTATTCCTTGC-TTTTTTCGAGTGGACTTTCGTCTCTCTTTCTTTTTGTAAATAATTAAGCCACGATGCGCATACTACCGTTACTTGAATTGAAGCAAATTGTTAGATGAAAA
CGTCTCGGCCCGATTTTATCGAAAAATTAACAACGTTTATAAATATCCTTTAAAGAGTGCGTATCAGTTTAGCACAGCACGTTTAATGGACCAAAGTCAATGGACTGA---GTGAGTTTACAGCACGTTAATTTAGGTTCCTAAACTGTTATTCCTTGC---TTTTCGAGTGGACTTTCGTCTCTCC--CTTTTTGTAAATAATTAAGCCACGATGCGCA--CCACCGTTACTTGAATTGAAGTAAATTGTTAGATGAAAA
CGTCTGGGCCCGATTTTATCGAAAAATTAACAACGTTTATAAATATCCTTTAAAGAGTGCGTATCGGCTTAGCTCAGCACGTTTAATGGACCAAAGTCAATGGACTGA---GTGAGTTTACAGCACGTTAATTTAGGTTCCTAAACTGTTATCCTTTGC---TTTTCGAGTGGACTTTCGTCTCTCC--TGCTTTGTAAATAATTAAGCCACGATGCGCA--CCACCGTTACTTGAATTGAAGTAAATTGTTAGATGAAAA
CGTATCGGACCGACTTTATCGAAAAATTAACAGCGTTTATAAATATCCTTTAAAGAGTGCGTGTCGGCTCGGCTCAGCACAC---ACTGACT-GAGTCAATGGACCGA--------TCGAGAGCCCGTTAATTGAGGTTCCTAAACCGTTATTCCTTGG---CTGACGAATGGACATTTGTCTGTTTTTTGTTCTATGAACAAT-------CAACGCTCATATTACCGTAACTTGGATTGCATCGGGGTGTTACGTGAGAA
======G------TCTTACCGAAAAATTAACAGCGTTTATAAATACCCTTTAAAGAGTGCGTA----------------------ATGGAC--------ATGGACACC---ATGAGCCCTCGG-------AGAGAGACTCCCAAA--------GCTTGC----TAGCGAATGGACTTTAGTTTGTCT--CTTTATGTAAACAATTAA---------------CGACCGTTACTTGAATT---GTTATTTGTT---TCAGAA
----TCG------TCTTACCGAAAAATTAACAGCGTTTATAAATACCCTTTAAAGAGTGCGTA------------------------------------ATGGACACC---ATGAGCCCTCG---------GAGAGACTCCCAAA--------GCTTGC----TAGCGAATGGACTTTAGTTTGTCT--CTTTATGTAAACAATTAA---------------CGACCGTTACTTGAATT---GTTATTTGTT---TCAGAA
C--------------TTATCCAAAAAGTCACAGCGTTTATAAATAT=================================================================================TTAATTACTGTATCTAAAAAGTTA------------CAACGAATGGACATTCACCTTTCTCTTTTTACATAAATTATTACACTATAATCTGTA--C--CTGTTACTGGAATT--------TCGTTGTTTATAAA
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
===============================================================================================================================TTAATTTATGTTATTTATATAATTTTTATTGT---TTAACTTTTTTGTTTTTGTTTTTGTTTTCTACTATAAATCAATACGAGATAATGTTTAAAATATTTCTACTCCAAGTCGATCGCTTCGTC--TTCCAAA



Scale
:chr3L
--->

RPs
Gaps
D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia
D_yakuba
D_erecta
D_ananassae
D_pseudoobscura
D_persimilis
D_willistoni
D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 basesdm3
472,530472,540472,550472,560472,570472,580472,590472,600472,610472,620472,630472,640472,650472,660472,670472,680472,690472,700472,710472,720472,730472,740472,750472,760472,770

TATCAAAGCCTGGACTCTTTACCGTTGAAATTAACGCCTTTGTTTAGTTGCCTTTTGGTTACCTTTAACGAGGAAAAAACCGTTTTTGAATGCATTGGAACCGCCAGTATGTACCAATCTCAATACTCACGTCAGTCAGTATGGTTCCTGATTACAGACGCTAAGAATGGATCTTTCTCTTCTTTTTTTTTCCCCTTTTCACTCAATCACCACTGTGTTAAAGTTTACTTTAAATACCACTGTAATCCCCTTTTGTTGAAG
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

klar
klar
klar
klar
klar
klar

1+31421**11*1+21++64
TATCAAAGCCTGGACTCTTTACCGTTGAAATTAACGCCTTTGTTTAGTTGCCTTTTGGTTACCTTTAACGAGGAAAAAACCGTTTTTGAATGCATTGGAACCGCCAGTATGTACCAATCTCAATACTCACGTCAGTCAGTATGGTTCCTGATTACAGACGCTAAGAATGGATCTTTCTCTTCTTTTTTTTTCCCCTTTTCACTCAATCACCACTGTGTTAAAGTTTACTTTAAATACCACTGTAATCCCCTTTTGTTGAAG
TATCAAAGCCTGGACTCTTTACCGTTGAAATTAACGCCTTTGTTTAGTTGCCTTTTGGTTACCTTTAACGAGGAAAAAACCGTTCATGAATGCATTGGAACCGCCAGTATGTACCAATCTCAATACTCACGTAAGTCAGTATGGCCCCTGATTACAGACGCTAAGAATGGATCTTTCTCTTT--TTTCTTTCCCCTTTTCACTCAATCACCACTGTGTTAAAGTTTACTTTAAATACCACTGTAAACCCCCTTTGGTGAAG
TATCAAAGCCTGGACTCTTTACCGTTGAAATTAACGCCTTTGTTTAGTTGCCTTTTGGTTACCTTTAACGAGGAAAAAGCCGTTCATGAATGCATTGGAACCGCCAGTATGTACCAATCTCAATACTCACGTAAGTCAGTATGGCCCCTGATTACAGACGCTAAGAATGGATCTTTCTCTTC--TTTCTTTCCCCTTTTCACTCAATCACCACTGTGTTAAAGTTTACTTTAAATACCACTGTAAACCCCCTTTGGTGAAG
TATCAAAGCCTGGACTCTTTACCGTTGAAATTAACGCCTTTGTTTAGTTGCCTTTTGGTTACCTTTACCGAGGAAAAAACCCTTTTTGAATGCATTGGAACCGCCAGTATATACCAAACTCAATACTAAC----GTTCGTTTCCTCCGTGAATACAGACGCTAAGAATGGATCTTTCTCTTC--TTTCTTTCCCCTTTTCACTCAACCACCACTGTGTTAAAGTTTCCTTTAAATACGGCTGTAAT-CCCCTTTGGTGAAG
TATCAAAGCCTGGACTCTTTACCGTTGAAATTAACGCCTTTGTTTAGTTGCCTTTTGGTTACCTTCACCGAGGAAAAAACCCGTTTTGAATGCATTGGAACCGTCAGTATATACCAATATCAATACTTAC----GTCCTTTTGATCCTTGATTACAGTCGCTAAGAATGGATCTTTCTCTTC--TTCTTTTCCCCTTTTCACTCAATCACCGCTGTGTTAAAGTCTCCCTTAAATACCACCGTAATCCCCCTTTGGTGAAG
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
TATCAAAGCATGTACTCTTTACCGTCGGAATTAACGCCTTTGTTTAGTTGGTTTGTGGTTTCCTTTT=======================================================================================CAGAAACTAAGAATGGACGTTTCTCTCC--TTTCGTTT----TTTCACTTAATCA---CTGTGTCAAAAGTTACCTTAAATACCGACGTGATTTCGGTTCCCTAAAG
TATCAAAGCATGTACTCTTTACCGTCGGAATTAACGCCTTTGTTTAGTTGGTTTGTGGTTTCCTTTT=======AAAAACC-------AACGCGTTGTAGAC-TCGGCTCGTACCAAACCCGGT-CTCTAGACAGGCAGACAGG----------CAGAAACTAAGAATGGACGTTTCTCTCC--TTTCGTTTNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
TTTAAAAGCATGGGCCTTTTACGGTTTTCGTTACCTCCTCTGCTTATTTTGTGTGTGTTTTCTTTTT=======AGAAAAGTTTTCAAAATATAT---ATACATAAATCTCTA-CTATATCTATACTTGTGTTAGTCGGCTAAAG---------CATCCGATAAGAATGGATCTTTCTCTTC--TCTACTTTGCTTTATATCTCAATCACCCTTTTGGTGAAGATTTCG---------------GTTCCCTTTC----ATG
TATCAAGT--TGTACTCTTTACCGTTAAAATTAACGCCTTTGTTTGATTGGCTTTTTTTTGTCTTTA-------GAC-----CTTCTGAATGCGTT========================================================TATACGTACTAAGAATGGATCTTTCTCTTT--TATTCTCTCTTTACCCTCTCAATCATCCATAAATGTACATCGA--ATGAATATTTCTTTCTTCCTCGTTTAT====G
TATCAAGT--TGTACTCTTTACCGTTAAAATTAACGCCTTCGTTTGATTTACT----TTTATCTTTT=========================================GTGTAC----------ACACACGCTAACGACTTCTGCCTCTAGTCATACATACTAAGAATGGATCTTTCTCTTC--TCTTCTTGCTCTG---TTTCAATCATTCATACGTTC----------TGGATATATATATATGCTATATTCAT----G
=============ACTTTTTAACGTCGAAATTAACGCCTTCATTTGATCGGTTTTTTTTTATTTATA-------GACTACCGCTTTTGAATGCGTT----------GTGTGTAC----------ACACACG----------TTGGTTTTAGTTACGGACCCTAAGAATGGATCTTTCTTTAT--TTCACTCTCGTTTGTCACTTAATCATCGGTATATTTATATTCACCGTGGGTTTTTTTGTTTTTTACTTTGGT====G



Scale
:chr3R
--->

RPs
Gaps
D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia
D_yakuba
D_erecta
D_ananassae
D_pseudoobscura
D_persimilis
D_willistoni
D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 basesdm3
20,260,70020,260,75020,260,80020,260,85020,260,900

TCAACCGTTCTCGAGATCCTATTATCATTCACCAATTCCATTTAATCCACGGTAAACTTCATTTAAAGTTGTTATTCAAGAATAAGTGAATAGATGCTAAAAGATAGAATGGGCACGCAGGGTGGTCTACGTAAACAATTAGTTGAGTGGACGTTCGTTTCTTTAATTTTAAATTTAATCGTTTACCGATTATTTACAGTGTGAGCACATTTATTAATTCAACGTCAGATTCGAAGTTCGTTTTCAGTTCAGGTGTTTCCG
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

nAChRalpha1
nAChRalpha1
nAChRalpha1

1712+771363++32697193
TCAACCGTTCTCGAGATCCTATTATCATTCACCAATTCCATTTAATCCACGGTAAACTTCATTTAAAGTTGTTATTCAAGAATAAGTGAATAGATGCTAAAAGATAGAATGGGCACGCAGGGTGGTCTACGTAAACAATTAGTTGAGTGGACGTTCGTTTCTTTAATTTTAAATTTAATCGTTTACCGATTATTTACAGTGTGAGCACATTTATTAATTCAACGTCAGATTCGAAGTTCGTTTTCAGTTCAGGTGTTTCCG
TCAACCGTTCTCAAGATCCTATTATCATTCATCAATCCCGGATAATCCATGGTAAACTTCATATTAAGTTGTTATTTAAGAGTCGGTGAATAGATGCTAAAGTCTAGAGTGGGCACAAAGGGTTATCTACGTAAACAATTAGTTGAGTGGACGTTCGTTTGTTTAATTTTAAAGTTAATCGTTTACCAATTATTTACAGTGTGAGTACATTTATTAATTCAACGTTGGATTCGAGGTTCGTTTGCAGTTCAAGTGTTTCCG
TCAACCGTTCTCGGGATCCTATTATCATTCATCAATCCCGGTTAATCCATGGTAAACTTCATGTTTAGTTGTTATTTAAGAGTCGGTGAATAGATGTTAAAAGGTAGAGTGGGCACAAAGGGTTATCTACGTAAACAATTAGTTGAGTGGACGTTCGTTTGTTTAATTTTAAAGTTAATCGTTTACCAATTATTTACAGTGTGAGTACATTTATTAATTCAACGTTGGA-------TTCGTTTGCAGTTCAAGTGTTTCCG
TCAACACTTCTCGCCTTCCTATAAACATTCACGAATTCCACTAAATCGATGGTAAACACCATATTAAGTTGTTATTTAAGAGTTAGTGAATAGACGCTAAAGCGGTTCGGTAG------------TCAGCGTAAACAATTAGTTGAGTGGACGTTCGTTTGTTTACTTTTAAAGTTAATCGTTTACCAATTATTTACAGCGTGAGTACATTTATTAATTCAACGTAAGTTTCGAGGTTCGGTTTCAGTTCAGGTGTTTCCG
CCAACAGTTCTCGAGTTCCTATTAACGCTCACCAATTGCACTTAATCCACGGTAAATTTCATATTAAGTTCGTGTTTAAGGGTTAGTGAATAGATGCTCGAACGTAGAGTGGG------------TCAGCGTAAACAACTAGTTGAGTGGACGTTCGTCTGTTTACTTTTAAAGTTAATCGTTTACCAATTATCTACAGCGTGAGTACATTTATTAATTCAACGTCAGACTCGAG-------------------GTTTCCG
T---------TTAAAGTCGTGAATTCGACCACCAATTCCCATCA-------------TGCATGTTTTGAACTTAATT-----TCGGAGAACTTATG--AAAATTCGAGGTTAG------------------CATTTAAATAGTTGAGTGGACTTTCATTTGTCTCTGTTCTAAGTTAATCGTTTTACAATTATTAATGTTCTACGTCCAGATAT-----------------CGAGATTTGTTTCC---------GTTTC--
GACAAAATTTTTGAACGACTGATG------ACCAATTGAA---AGTTCGTGG-----CCCTTTTTAGATCAATATTA---------------GTCTCCCGACAACAGAGTGGT------ATTCGACCTGTTTATATAGCTAACTGAGTGGACGTTCTTTTGTTTATGTTTTCCGTTAATCGTTTACTAATTATCTAAATATTATATATATTTATTAAATCTACCTTCGAATCGAAGATATTTACCA--------CCTTT--
GATAAAATTTTTGAACGTCTGATG------ACCAATTGAA---AGTTCGTGG-----CCCTTTTTAGATCAATATTA---------------GTCTCCCGACAACAGAGTGGT------ATTCGACCTGTTTATATAGCTAACTGAGTGGACGTTCTTTTGTTTATGTTTTCCGTTAATCGTTTACTAATTATCTAGATATTATACATATTTATTAAATCTACCTTCGAATCGAAGATATTTTCCA--------CCTTT--
CAAAACGTTATCCACAAGTTAATAAGATTCGTAATTCGTAACTCATTTAGGTTCTAACTTAACTTAGATTTTTAGTTGAAAGTTGAAGGAAGACTATTTAAGTTTCAAATGGA---------TTTGCTTTGTCAAGAGCTAAATAA--------TCATTATCTGAAATTTCAATCTAATCGCTGGAAAGCGA--TAAGGATAAAAGAGGTTCAC-----ATACATTCGGTTCACGGTTTGTTTTCAGTTTGT--GTTACGA
ATCACACTTGTTTAAAACTCGACACGTGTTGTTGTTTTTAGTTAATAAATCTCAAGCTCTACTT---------TTTCAGACATCACTTAGT------TCAGTTTTGTAGAATTCATATAATGTAAGAGATATATGTAAGAGATACAGTTTATAAACGTTACTATAATTCTATACTAACCCATTTACTTATTT------------TGACGTGTAAAAACACTCTACTAAACGTAAGGCAAATAAGAAATGTTATTGTCA---
                           ATTGCCATTTGCTATT------TGCCATGCTTCGCTTAAAGTAACAATTTACGTATAAATGAATAGACAACCAGTTCCGAGGAAGGTAGAAAATGCGAAAGACAACAAAAACAAAAACAGTGTACCAACG---TTCTAACTCGGCGCTTGT---GTTACTTAACTACAATAGCTTAGTGACATTTAGTAACGTTTCGCCATATTTATAGCATAACATTACTCCAATAGCTAC  
=====================================================================================================================================================================================================================================================================



Scale
:chr2L
--->

RPs
Gaps
D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia
D_yakuba
D_erecta
D_ananassae
D_pseudoobscura
D_persimilis
D_willistoni
D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 basesdm3
17,675,70017,675,75017,675,80017,675,85017,675,900

CGAATTTCAACTTCCCCTAACGTGTATTTCAATTGAAGGGGCTTGAAATCGCAGTTTCATTAATTTCAAAGACGAGCTACGCCAGTTTGCTTCATGGTTGGAATGGAATCACGCCAAAAATATCTCCTCAACGCTACCCTTCACGAAAATCAAATGGACGTTAGTTTGCATTCTTGCCCTTTAATCTAAGTCAATGTCTAGTTTATCATTCTTATCTTAGTTATCGAATGCTAATATTAACTACAAGAGAAATTTATTGAT
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

CadN
CadN
CadN
CadN
CadN
CadN
CadN
CadN
CadN
CadN
CadN
CadN

+11*6+4*5276+52++8373
CGAATTTCAACTTCCCCTAACGTGTATTTCAATTGAAGGGGCTTGAAATCGCAGTTTCATTAATTTCAAAGACGAGCTACGCCAGTTTGCTTCATGGTTGGAATGGAATCACGCCAAAAATATCTCCTCAACGCTACCCTTCACGAAAATCAAATGGACGTTAGTTTGCATTCTTGCCCTTTAATCTAAGTCAATGTCTAGTTTATCATTCTTATCTTAGTTATCGAATGCTAATATTAACTACAAGAGAAATTTATTGAT
CGAATTTCAACTTCCCCTAACGTGTATTTCAATTGAAGGGACTTGAAATCGCAGTTTCATTAATTTCAAAGACGAGCTACGCCAGTTTGCTTCATGGTTGGAATGGACTCACGCCAAAAATATCTCATCAACGCTACCCTTC----AAATCAAATGGACGTTAGTTTGCATTCTTGCCCTTTAACCTAAGTCATTGTCTAGTTTATCGCTCTTATCTTAGTTATCGAATGCTAATATTAACGAGAAGAGAAATTTATTGAT
CGAATTTCAACTTCCCCTAACGTGTATTTCAATTGAAGGGACTTGAAATCGCAGTTTCATTAATTTCAAAGACGAGCTACGCCAGTTTGCTTCATGGTTGGAATGGACTCACGCCAAAAATATCTCCTCAACGCTACCCTTC----AAATCAAATGGACGTTAGTTTACATTCTTGCCCTTTAACCTAAGTCATTGTCTAGTTTATCGCTCTTATCTTAATTATCGAATGCTATTATTATCGAGAAGAGAAATTTATTTAT
CGAATTTCAACTTCCCCTAACGTGTATTTCAATTGAAGTGGCTTGAAATCGCGGTTTCATTAATTTCAAAGACGAGCTACGCCAGTTTGCTTCATGGTTGGAATGGACTCACGCCAAAAATATCTCCTCAACGCTATCCTTCGCGATAAACAAATGGACCTTAGTTTGCATTCTTGCCTTTTAACCTAAATAACTGTCTAGTTTTTCGTAAT-----------TCGAATGCTTATTTTACCGAC--GATAAAATTATTGAT
CGAATTTCAACTTCCCTTAACGTGTATTTCAATTGAAGTGGCTTGAAATCGCAGTTTCATTAATTTCAAAGACGAGCTACGCCAGTTTGCTTCATGGTTGGAATGGACTCACGCC-AAAATATCTCCTCAACGCTATCC-TCACGATAAACAAATGGACGTTAGTTTGCATTCTTGCCCTTTAACCTAAATCACTGTCTAGTTTATCGTTAT-----------TCGAATGCTTATATTAACGACAGGAGAAAATTATTGAT
CGAATTTCAAATTCCCCTGACGTTTATCTGAGTTGACGTGCCTCG-AGCCGCAGTTTCATTAATTTCAAACG-AAGCTACGCCA-----CTTCATGGTTGGAATGGACTCACGCCGAAAGC-TCACCTCAAACCTACCTTTCATTTTAAACAAATGGACGTT------TATCCCTTCCTTTTAAAACAATTCGGTACCTATTTTATCATACA-----------TAAAAC----ATCGTAAATTCAAGCTAAAACAACTGAT
CGAATTTCAATTCTCCCTAACGAATATTTCAATTGACGTGACTTGAGGTCGCAGTTTCATTAATTTCAAAAAGGAGGTACGCCAATGGA---CACGG--GGAGGGG---CACGCCAAACAT-TCCCCCCGCCCCCAGTATACACT-AAAATAAGTGGACGTTTTTTTTTATGTTTCCTTTTTAATCAAAACCATAACCAAAGCTA------------------------ACTAATCGTA----------AACTTTG=====
CGAATTTCAATTCTCCCTAACGAATATTTCAATTGACGTGACTTGAGGTCGCAGTTTCATTAATTTCAAAAAGGAGGTACGCCAATGGA---CACGG--GGAGGGG---TACACCAAACAT-T--CCCCGCCCCCAGTATACACT-AAAATAAGTGGACGTTTTTTTTTATGTTTCCTTTTTAATCAAAACCATAACCAAAGCTA------------------------ACTAATCGTA----------AACTTTA=====
CGAATTTCAAATGTCTCTGG-GTCAATCTGAATTGACGTAACTTGAAATCGCAGTTTCATTAATTTCAAAGGTAAAAAACACAA-------------------------CCCAACAGA----------------------------TGATAAAACAAATCTCAATTTGGTTTTCGACCTTTTAATTTGGACTGGGGTCTGGTGTA------------------ATGAAAAGTCCTCCTAACAAAAAAAAAAGGTCGTTGTT
CGAATTTCAAAAACACCTAACGTG--TTTCAATTCACGCGACTTGAAATCGCGGTTTCATTAATTTCAAAATGGAGCAACG----TCAGTTTCATGGTTTGGGCTGAGTTTCGGCGTT-------CGTCGACAACAACTTTCAAC-TAATTAAATGGACATTTCTCTAAACTTTTACCTTCTGA-----------ATTCAATCTACCGTTTTAATTTAATTGTAAGATTATTTATATTTACAATAATAAAACA------AC
                                                                                                                                                                                                                                                                     
CGAATTTCAACAACACTTAACGTG--TTTCAATTCACGCGACTTGAAATCGCGGTTTCATTAATTTCAAAATGGAGCCACGGCACTTAAGTTCATGGTTTGGACAGAGTTTCAGTGTCGTCGTCTCTTCAACAACAACTTTCAAC-TAATTAAATGGACGTTTCTTTTTATTCTTCTCCCGTGAACATCAACTTTATTTAGTCAACCACGTTAATTTGATTTCATGAAAATT--TATTTACGAAAATTTAAAA------AT



Scale
:chr3L
--->

RPs
Gaps
D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia
D_yakuba
D_erecta
D_ananassae
D_pseudoobscura
D_persimilis
D_willistoni
D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 basesdm3
3,752,9503,752,9603,752,9703,752,9803,752,9903,753,0003,753,0103,753,0203,753,0303,753,0403,753,0503,753,0603,753,0703,753,0803,753,0903,753,1003,753,1103,753,1203,753,1303,753,1403,753,1503,753,1603,753,1703,753,1803,753,190

AGGATGAGATACTTCGAAAGTTTCGAAAATGGACAATGAGTCGTCGAATAATTGTACACGACAATTGATACAAAATTTTTTTAAGTTTAGAATTTGCAATATTTTGAATGCGATAACTTTTGGACCTGTGCAAAAAGAACCCTTTTGAGTGGACGTTACTTTCTTTGTTCTTAAAATAATAAGTTTTCAACTGTTCAGCCAACCCTTTTTTAGTTATGTCATTTTGCGTGCGACTTCACGTGAATTCTTTCCATAAGTGTG
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

CG32264
CG32264
CG32264
CG32264
CG32264
CG32264
CG32264
CG32264

4396246+3*5+*3+6312+58+7334+9
AGGATGAGATACTTCGAAAGTTTCGAAAATGGACAATGAGTCGTCGAATAATTGTACACGACAATTGATACAAAATTTTTTTAAGTTTAGAATTTGCAATATTTTGAATGCGATAACTTTTGGACCTGTGCAAAAAGAACCCTTTTGAGTGGACGTTACTTTCTTTGTTCTTAAAATAATAAGTTTTCAACTGTTCAGCCAACCCTTTTTTAGTTATGTCATTTTGCGTGCGACTTCACGTGAATTCTTTCCATAAGTGTG
AGGATGAGATACTTCGAAAGCTTCGAAAATGGACAATGAGTCGTCGAATAATTGTACACGACAATTGATACAAAA-ACTTTTAAGTTTAGAATTTGCAATTTTTTGAATGCGATAACTTTTGGACCCGTGTTAAAAGAACCCTTTTGAGTGGACGTTACTTTCTTTGTTCTTAAAATAATAAGTTTTCAACTGTTCAACTGACCCTTTTTTAGTTATGTCATTTTGCGTGCGACTTCACGTGAATTCTTTCCATAAGTGTG
AGGATGAGATACTTCGAAAGCTTCGAAAATGGACAATGAGTCGTCGAATAATTGTACACGACAATTGATACAAAA-ACTTTTAAGTTTAGAATTCGCAATATTTTGAATGCGATAACTTTTGGACCCGTGTTAAAAGAACCCTTTTGAGTGGACGTTACTTTCTTTGTTCTTAAAATAATAAGTTTTCAACTGTTCAACCGACCCTTTTTTAGTTATGTCATTTTGCGTGCGACTTCACGTGAATTCTTTCCATAAGTGTG
AGGGTGAGATACTTCGAAAATTTCGAAAATGGACAATGAAACGTCGAATAATTGTACACGACAATTGATTCAAAAACCTTTTAAGTTTAGAATTTGAATCACTTTGAATGCGATAACTTTTGGACCTGTGTTAAAAGAACCCTTTTGAGTGGACGTTACTTTCTTTGTTCTTAAAATAATAAGTTTTCAACTGTTCAGCCAACTCTTTTTTAGTTATGTCATTTTGCGTGCGACTTCACGTGAATCCTTTCCATAAGTGTG
AGGTTGAGAAACGTCGAAAGCTTCGAAAGTTGACAATGAGCCGTCGAATAATTGTACCCGACAATTGATTCAAAAAATTTTTAAGTTTAGAATTTGTATTATTTTGAATGTGATAACTTTTGGACCTGCGCTAAAAGAACCCTTGTGAGTGGACGTTACTTTCTTTG-TCTTAAAGTAATAAGTTTTCAACTGTTCAGCCAACTCTTTTTTAGTTATGTCATTTTGCGTGCGACTTCACGTGAATCCTTTCCATAAGTGTG
AACGTGAAAAGCCTTAAAAAATTCGAAA---GACAGTGAAATGTCAAAGAATTGTAAAAGACAATTGAATGAAAG-AATTTAGAGTC--AACTTTGAAATTTTTTGAATGTGTGTGATCTCTAACCAATGCTAAAAGAACCCTTTTGAGTGGACGTTATTTTCTTTGTTCTTAAAATAATAAGTTTTCAACTGTTCGACCAACCCCTTTTTAGTTATGTCTTTTTGCGTGCAACTTCACGTGAATTCTTTGCATAAGTGTG
TACTTGGAACCCTCTAAACGTTTCGAAAAT-GACAGGCAATTGTCTGACAATTCAGCGAGACAATTACCTTAGAG-TTTTTAAACTATAAAAGTTCTAAAAA-------------------------------------------TGAGTGA-------------------------------------GTTTTTTTATATATTCTTTTT------------TGGGTG---------------------TCCAAAAACGTG
CGCTTGGAACCCTCTAAACGTTTCGAAAAG-GATGGGCAATTGTCTGACAATTCACGGAGACAATTACCTTAGAG-TTTTTAAACTATAAAAGTTCTAAAAATTTTTATATATTCTTTTTTGGGTGTCCAAAAACGCTCCTCCTTTGAGTGGACGTTTCTTTTTCTTTTTTTCTAAAAGTCAACTTTCTGTTTTTTTACAGATTCTTTTTTAGTTATGCTGTTGTGTGCGTGACTTCNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
CGGACGGCA------AAGCGTTTCGAAAAGGGTCATAAAATTTGAAAAGAATTTTATAAAGCGATCTACCACAAA-TCTTTAAAGTTTAAAATTTAAAAGGTTTTGAATG-AACGATGTTTGAGTACAAACAAAAAAAAAACCCTTGAGTGGACGTTGCTTTCTTTGTTCTT-----------CCTTTTACT-TTTATCTAATTTTCTTTTAGTTATAAT-TTTGGAATGTGATTTCACGTGAATTTCCT===========
CACGTGGGACACTTCGAACGTTTCGACAGTGGACAATCGATTGTCGCGCAATTGTCGACGACAATCCGT----AA-GTTTATTGTCTTGCAATTTGAATGGGTG-TGTCGCTATTTGTA-TAAAAATACGTGCACGGTACTCTTTTGAGTGGACGTTACTCGTTCTTTTATTAAATTAATAATTTTTAGACTGTGTATTTAGTTATTTAATTGACGTGCAGTT-------CGACGTAAT-----------===========
CACGTGGGACAATTCGAATGCTTCGAAAGCGGAAAATCAATTGTCGCGAAATTGTCGTCGACAATCCGT----AA-ACTTAAACTTTTGCAATTTGAGTGGGTGTTGACAATCTTAATATTAAATTTACCTAAACGGGACCCTTTTGAGTGGACGTTACTCTTTCTTTCTTTAAATTAATAACGTGTAAATTGCATATTTAGTACTTTAATATAC-------T-------TAATTTTGT-----------===========
TACGTGGGACACTTCGAGTGCTTCGATAGTGGACAATCGATTGTCGCGAGATTGTCGACGACAATTCGT----AA-GTTTAGACGTTTGCAAGTTGAATGGGT--CGGTGCCCTTTATTTTAAACACACGTGAGC------TTTTTGAGTGGACGTTACTCTGTTATCCCTTATATTACTAATATTTACACTCTTTAGTTAGCTCTCTAAAATATATAATGAT-------AATTTTCGT-----------===========



Scale
:chr3L
--->

RPs
Gaps
D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia
D_yakuba
D_erecta
D_ananassae
D_pseudoobscura
D_persimilis
D_willistoni
D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 basesdm3
5,186,7705,186,7805,186,7905,186,8005,186,8105,186,8205,186,8305,186,8405,186,8505,186,8605,186,8705,186,8805,186,8905,186,9005,186,9105,186,9205,186,9305,186,9405,186,9505,186,9605,186,9705,186,9805,186,9905,187,0005,187,010

GAGCAACTTATTAATTTGTCGTTTAACGTCGTCCTGTTTTCCCTCGTTCACCGCCGCCGGATAGGGGTTGACCCAAAAAAAAAACAATTGGGGGTTGAATGGAGTAAAGAACCGTAAGAAAAAAGAACAAATGGAGTATTTTTAAGAAAACTTTGAATGGACGTTTTTTTATCTCTCTCTTTCCAACTCGGCTAACCACTATTGTTAACCAACCTTTGTTTCCCTAGTATAACTTCCCGGACACTGTAATAATAGTGACCT
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

shep
shep
shep
shep
shep

4+6+2+5*+222+115++1
GAGCAACTTATTAATTTGTCGTTTAACGTCGTCCTGTTTTCCCTCGTTCACCGCCGCCGGATAGGGGTTGACCCAAAAAAAAAACAATTGGGGGTTGAATGGAGTAAAGAACCGTAAGAAAAAAGAACAAATGGAGTATTTTTAAGAAAACTTTGAATGGACGTTTTTTTATCTCTCTCTTTCCAACTCGGCTAACCACTATTGTTAACCAACCTTTGTTTCCCTAGTATAACTTCCCGGACACTGTAATAATAGTGACCT
GAG==ACTTATTAATTTGTCGTTTAACGTCGTCCTGTTTTCCCTCGTTCACCGCCGCCGGATAGGGGTTGACCCGAAAAAAAA---TTTGGGGGTTGAATGGAG-AAAGAACCGCAAGAAAAAAGAACAAATGGAGTATTTTTAAGAAAACTTTGAATGGACG-TTTTTTATCTCTCTCTTTTCCACTCGGCTAACCACTATTGTTAACAAACCTTTGTTTCCCTAGTATAACTTCCCGGACACTGTAATAATAGTGACCT
GAG==ACTTATTAATTTGTCGTTTAACGTCGTCCTGTTTTCCCTCGTTCACCGGCGCCGGATAGGGGTTGACCCGAAAAAAAA----TTGGGGGTTGAATGGAG-AAAGAACCGCAAGAAAAAAGAACAAATGGAGTATTTTTAAGAAAACTTTGAATGGACG-TTTTTTATCTCTCTCTTTCCCACTCGGCTAACCACTATTGTTAACCAACCTTTGTTTCCCTAGTATAACTTCCTGGACACTGTAATAATAGTGACCT
GAG==ACTTATTAATTTGTCGTTTAACGTCGTCCTGTTTTCCCTTGTTCACCGCCGCCGGATAGGGGTTGACCCAAAAAA-------TTGGGGGTTGAATGGAG-AAAGAACCGCAAAAAACAAGAACAAATGGAGTATTTTTAAGAAAACTTTGAATGGACG-TTTTTTTTCTCTCTCTTTCCCACTCGGCTAACCACTATTGTAAACCAACCTTTGTTTCCCTAGT-----TTCCCGAACACTGTAATAATAGTGAGCT
GAG==ACTTATTAATTTGTCGTTTAACGTCGTCCTGTTTTCCCTCGTTCACCGCCGCCGGCTAGGGGTAGACCCAAAAAA-------TTGGGGGTTGAATGGAG-AAAGACACGCAAAAAAAAAGAACAAATGGAGTATTTTTAAGAAAACTTTGAATGGACG-TTTTTTG--TCTCTT-TTCCCACTCGGCTAACCACTATTTTTAACCAACCTTTGTTCCCCTAGT-----GCCCCGGACCCTGTAATAATAGTGACCT
GAA==ACTTATTAATTTGCCGTTTAACGTCGTCCTGTTTTCCCTCGTCCACCGCGTCCGGAAAAGGGCCCCCCGCAAGGAGAAAGGGTCGGGGGGTGAATGGAG-AAAAGGCC-CAAAGGGAAAAGACAAATGGGGCTTTTTTAAGAAAACTTTGAATGGACC-TTTTTTTTCTTTCTT-TTTCCACTCTTCTACTC---ATTTCTAACCAGCC-TTATTTTCCTAAAATAACTTCTCGGAAACTG---------------
GAA==ACTTATTAATTTGTCGTTTAACGTCGTCCTGTTTCCCCTCCTCCTCCGCCACCGGATTTCCGTTGCCCCGAAAGGGAACAGTCCGAAAAGTGAATGGAG-GAAGAAAAACAAAAAAGAAAAACAAATTGTTTAGTTTTAAG-AAACTTTGAATGGACG-TTTTTTCTATCTCTATTTTCTACT--------CACTACTGTCTTTTGTCTTCTGTCTCTC=====================================
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
=====AATTATTAATTTGTCTTTTAACG----------TT---------------GCTGAATGG----GAACCCAATAAGAAA----TAGAAC---------AC-AAAAAACAATAAACTCAAACAATAAAACTCAAATCCT----AATAGTTTGAATGGACG-TT-----TCTCTTTCTCTACCACAA-----------ATCTCTAATCAAAATT=============================================
AAG====AGACTAATTTAACGCTTAAC---GCACACGCTCCCACAATTTATGACCGTTCGGTTCAGGACAATTCGACAATGAA-----TGGGTGTGCAAACGAC-CGAAACTCG-----------ACC------GTTAATTTAACTAACACGTTGAATGGACG-TTCTTCTTTTCTTAT---TAAATAAAGTTAAACAAAA---CCCATCAGTTAGAAGAGCCCTCGCTTATCTTTCCGTATCAAAAAACAAAAGG====C
=======CGACTAATTTAGTGTTTAACA--GCTCCAGCCT-------TTACGGCCGATCGGTTCACAAAA----AACCATGAA-----TGGGTGTGCGAAAGAT-CGTAACCGA-----------AAC------GTGAGTTTACCGAACACTTTGAATGGACG-TTCTTTTTCTCTTCC---TACGCAACGCTATTCAA------CAAACAATCGACATTTCTCTCGCGTATCTTTCCG-ACCATACATTAACTGA=====
GAC--------TAATTTAATGTTTAACACCGTCGAAACTGCCCCAATTTAGGACCGTTCGGTTCACGTCAATTCGGGAATGAA-----TGGGGGTGGGGTTGAG-CAGAGGCGGTCAGAAGAAACATC------GTTGAATTAACTAACACTTTGAATGGACG-TTC---TTTTCTTGT---TTATTTACGTTAAACAA--------GCTAATCAAAA-CTCGC----------------CTTAAAAACTAATAAA====A



Scale
:chr2L
--->

RPs
Gaps
D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia
D_yakuba
D_erecta
D_ananassae
D_pseudoobscura
D_persimilis
D_willistoni
D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 basesdm3
7,942,6907,942,7007,942,7107,942,7207,942,7307,942,7407,942,7507,942,7607,942,7707,942,7807,942,7907,942,8007,942,8107,942,8207,942,8307,942,8407,942,8507,942,8607,942,8707,942,8807,942,8907,942,9007,942,9107,942,9207,942,930

GTAACGTCGAAGTCGATTGACTTAACTTCGAACAAGGTTAAACAGTACGGGTATTTTAACCACTAACACTATAACACGCTTTCTTTGGCGTTAGATGAATGTACACTGTCAATTCGCCGAGATTGCTTTTTAGAGCCGTTATTTCCATTTACCTTGAGTGGACGTTTTTCTCTCGTTTTGTTTTTTTTCTCCCTTCTTTTAGTCATTTGTTCCGTTTGCAACTACATAGTTACTTTATCAAAAACCGTAATAAAGACGAAG
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

Snoo
Snoo
Snoo
Snoo

3+61171+8*4+16+
GTAACGTCGAAGTCGATTGACTTAACTTCGAACAAGGTTAAACAGTACGGGTATTTTAACCACTAACACTATAACACGCTTTCTTTGGCGTTAGATGAATGTACACTGTCAATTCGCCGAGATTGCTTTTTAGAGCCGTTATTTCCATTTACCTTGAGTGGACGTTTTTCTCTCGTTTTGTTTTTTTTCTCCCTTCTTTTAGTCATTTGTTCCGTTTGCAACTACATAGTTACTTTATCAAAAACCGTAATAAAGACGAAG
GTAACGTCGAAGTGGATTGACTTAACTTCGAACAAGGTTAAACAGTACGGGTATTTTAACCACTAACACTATAACACGCTTTCTTTGGCGTTAGATGAATGTACACTGTCAATTCGGCGAGATTGC-TTTTAGAGCCGTTATTTCCATTTACCTTGAGTGGACG------------------TTTTTTCTCCCTTCTTTTAGTCATTTGTTCTGTTTGCAACTACATAGTTACTTTATCAAAAACCGTAATAAAGACAAAG
GTAACGTCGAAGTGA------TTGACTTCGAACAAGGTTAAACAGTACGGGTATTTTAACCACTAACACTATAACACGCTTTCTTTGGCGTTAGATGAATGTACACTGTCAATTCGCCGAGATTGC-TTTTAGAGCCATTATTTCCATTTACCTTGAGTGGACG------------------TTTTTTCTCCCTTCTTTTAGTCATTTGTTCTGTTTGCAACTAGATAGTTACTTTATCAAAAACCGTAATAAAGACAAAG
GTAACGTTGAAGTGGATTGACTTAAATTCAATCGAGTTTAAACAGTACGGGTATTTTAACCACTAACACTATAACACGCTTTCTTTGGCGTTAGATGAATGTACACTGTCAATTCGCCGAGAGTGC-TTTTA-----GTTATTACCATTTACCTTGAGTGGACGTTTATCTC----------GTTTTTCACCCTTTTTTTAGTCATTAG-TCTGTATGCATTTACATAGTTACTTTATCAAAAACCGTAATAAAGACGAAG
GTAACGTCGAAGTGGATTGACTTAAATTCTCGCAAGTTTAAACAGTACGGGTATTTTAACCACTAACACTATAACACGCTTTCTTTGGCGTTAGATGAATGTACACTGTCAATTCGCCGAGATTGC-TTTTAGAGCCGTTATTTCCATTTACCTTGAGTGGACGTTTATCTC----------GTTTTTCACCCTTCTTTTAGTCATTTGTTCTCTATGCAACTACATACTTACTTTATCAAAAACCGTAATAAAGACGAAG
---------AAGTTAATTTGTTTAAGTTGAAAAAACATTAAATTGTACGGTTATTGTATTGGCTAACACTGCAACAACCATTCTTTGGCGTTAGATGAATGAACACTGTCAATTAGCCGAGTTTGC-TTGGAGGGTCGTCATTTCCATTTGCCTTTA---------TACCTC----------GTCTCATCTTTTACTTTGAGGGATT---GCTTTGTAGACCCTCTTAGATGTTTTATCAAAACCCGTAATATACACAAAG
ATAAATTTGAGGGAGAATCACCT---TCTATAGAAATACAGACAGTACCGTGACTGCACCAACTAACCCAATAACAAACAGTCTTTGGCGTTAGATGAATGTACACTGTCAATTCGCCGAGATCAC-TTTTGG-CTGATCGTTTTTATACACCTTGAGTGGACGTTTCTCTC----------GTTTTTTCTCTTAATTATGGTCTCC---TTTATACACAGAGACATAGTTACTTTATCAAAAACCAAAAAACCGATA---
ATAAATTTGAGGGGGAATCACCT---TCTATAGAAATACAGACAGTACCGTGACCGCACCAACTAACCCAATAACAAACAGTCTTTGGCGTTAGATGAATGTACACTGTCAATTCGCCGAGATCAC-TTTTGG-CTGATCGTTTTTATACACCTTGAGTGGACGTTTCTCTC----------GTTTTTTCTCTTAATTATGGTATCC---TTTATACACAGAGACATAGTTACTTTATCAAAAACCAAAAAACCGATA---
-------TAAAGTCTATTTAAT--ATGTAGAGAGAGACAAAATAATATAGATAGTTTTAAAACAGACGTATTAATAGGTATTGTATATCGTTAGATGAATGTAGACTGTCAATTTGCCCATCTTGG-TGTTTGGTCAGTTGTTTTGTCGTGTTTTGTATGGACGTTTCTCTC---------------TCTTCTTTTTTTTTGCTTTT---TTTATAC-------------TAATCTAAAACAACACACGGTTAAG------
==================================================ATATTTTGTCAATAGCAACAACAACAATATTACTTTGCCGTTAACTATATGTCTACTGTCAACTCGTCGT-----C-GGTTAG-----CCT-------------TGAGTGGACGTTATTTTC----------TCTCGCGTTTTCTCTCTCGCTCTTTCTCTCTACTCACACTCTCTT-TTTAGTTTTTTAAATTGCATAATTTCGAAA---
GTAATGTCCAGTTGAATATCAAGTAGTAAGAACAAATTGAAT----GCGAGCACTTGACAAGTAGTAACAACAACGA--------------TAACTATATCTCTACCGTCGGTTAG-CGT-----C-GCGAAG------TT-------------TGAATGGATTTTGCTTTC----------TCGT---CTTTTTCTCGCATTCTTT----------ACTCTCTCGC-TTTACTTTAATAAACTCC------TCGAAA---
=====================================================================================================================================================================================================================================================================



Scale
:chr3L
--->

RPs
Gaps
D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia
D_yakuba
D_erecta
D_ananassae
D_pseudoobscura
D_persimilis
D_willistoni
D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 basesdm3
7,821,6607,821,6707,821,6807,821,6907,821,7007,821,7107,821,7207,821,7307,821,7407,821,7507,821,7607,821,7707,821,7807,821,7907,821,8007,821,8107,821,8207,821,8307,821,8407,821,8507,821,8607,821,8707,821,8807,821,8907,821,900

TTTATTGAAAACTCAAAATTCCAAAAAAAAAGAAGTAAGATTATAGGGGAAATCTATTACTAACAATCATTTACTTTGTTCTGTTTTCGAATGGTAATTGTCAAAATCGTTTGGTGTTTTAATGAACATGAGTGTTTTTTCAGCTATTATAACTCAAAGCTACGAATGGACATTTATTTTCTCTCACTTTTAACTTAATCTTGTTACAAAAAAGTTGTTATTCCTTTTTTTTTCGTTTTAACGTAAAAATATTATCATGCA
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

Pdp1
Pdp1
Pdp1
Pdp1
Pdp1
Pdp1
Pdp1
Pdp1
Pdp1
Pdp1
Pdp1

2***9+++1+287141
TTTATTGAAAACTCAAAATTCCAAAAAAAAAGAAGTAAGATTATAGGGGAAATCTATTACTAACAATCATTTACTTTGTTCTGTTTTCGAATGGTAATTGTCAAAATCGTTTGGTGTTTTAATGAACATGAGTGTTTTTTCAGCTATTATAACTCAAAGCTACGAATGGACATTTATTTTCTCTCACTTTTAACTTAATCTTGTTACAAAAAAGTTGTTATTCCTTTTTTTTTCGTTTTAACGTAAAAATATTATCATGCA
TTTTTCCCA-------------AAAAAGAAAGAAGTAAGATTATAAGGGAAATCTATTACTAACAATCATTTACTTTGTTCTGTTTTCGAATGGTAATTGTCAAAATCGTTTAGTGTTTTAATGAACATGAGTGTTTTTTCAGCTTTTATAACTCAAAGCTACGAATGGACATTTATTTTCTCTCACTTTTAAATTAATCTTGTTACAAAAAAGTTGTTATTCC----------GTTTTAACGAAA-----TCATCTATCA
TTTTTTTTATTTTCCAAATTCCAAAAAGAAAGAAGAAAAATTATAAGGGAAATCTATTACTAGCAATCATTTACTTTGTTCTGTTTTCGAATGGTAATTGTCAAAATCGTTTGGTGTTTTAATGAACATGACTGTTTTTTCAGC-TTTATAGCTCAANNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
GTGCTTAAAGCTTTCA------AAACATAGAGATGTAAGATAAAAAAGAAAGTTTGATACTCACAATCATTTACTTTGTTCTGTTTTCGAATGGTAATAGCAAAAATCGTTTGGTGTTTTAATGAACATGAGTG-TTTGTCACCTTTTATGACTCAAAGCTACGAATGGACATTCATTTTCTCTCACGTTTAACGTAATCTTGTTACAAATTCGTTGTTATTCAGTTTTATTTTATTTCGCCGTAAAAATATTATCGTTCA
TTGCTTAAACCTTTCAAACGACAAACATAGAGACGTAAGATTATAACTAGAGTTCACTACTCACAATCATCTACTTTGTTCTGTTTTCGAATGGTAAAATCAAAAATCGTTTGGTGTTTTAATGAACGTGAGTGTTTTTTCAGCTTATTTAACGCGACGCTACGAATGGACATTCTTTTTCTCTCACGTTTAACCTAATCTTGTTACAAAGTCGTTGTTATTCAGTTTTATTTTGTTTGCCCGTAAAAGCATTATCGTTCA
CTAATTAAATCTTTTA---TTTAAATATAAAAAAGTAATATTAAAACGTAAGTTTACTATTTACAATCACTTACTTTGTTTCGTGTAAGAATGGTCCTTTTACAAATCGTTTTGTATTTTTGTTAGTTAAAGTGTTGCTTTAGGTTTTGT--------ACTACGAATGGACCTTTTTTTTCTCCCCTTTTTAAC--AATTTTGTAGTAAAATAA--ATTATTAAATCTAA--------CAACTTAACATTTATATCACTCT
TC-----GG---------------------GGGTGTAA------AAGGGGCGGGTGCTACCTACTATGCTTATGCTTACGC--TTTTCGAATGGTCGGTTTT----TTGTTGTGTGTTTACAAAGTTTTAAGTGTTTTTTAAGGTCTTAAAATTCAGAACTTCGAATGGACCTTTACTTTATTTTTCTTT---ATCAATCTT-TAACAGGCGAATTAGTAATCTTTTAAATATCTTATTGCTAGCAGCGCAGTTCCGACGG
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
=====================================================================================================================================================================================================================================================================
==============================================================================================================================================================GCTACGAATGGACGTTT-----ATCTCACGTT------ATTTTTATACCAT-----TTATAATTATTTTTTATTTTATTTTA=====================



Scale
:chr3L
--->

RPs
Gaps
D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia
D_yakuba
D_erecta
D_ananassae
D_pseudoobscura
D_persimilis
D_willistoni
D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 basesdm3
1,079,5401,079,5501,079,5601,079,5701,079,5801,079,5901,079,6001,079,6101,079,6201,079,6301,079,6401,079,6501,079,6601,079,6701,079,6801,079,6901,079,7001,079,7101,079,7201,079,7301,079,7401,079,7501,079,7601,079,7701,079,780

AAGGGGTCTTTGGGGCATGAATTGGACCGGTTAAACGTGCAGTTTTAAAAATCAACACTCCACACGCCTCAACAGCCGTTAACCGCTAATAATTATGTTTACAATACATGAATGCAACCGGTTTCCTTTCAGTGGTGTCCTTGAATGGACATTGCTATTTCCCTTTACTCTTTTTCCACAAAATTATTACCTTTTTATACCGGCGGATAAAGACCCGCGCTCAAAACCCCATCGGTTCACACAAACACACACATTGATGCG
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

bab1
bab1
bab1
bab1

*18+96+2+*2312*++18**2+3
AAGGGGTCTTTGGGGCATGAATTGGACCGGTTAAACGTGCAGTTTTAAAAATCAACACTCCACACGCCTCAACAGCCGTTAACCGCTAATAATTATGTTTACAATACATGAATGCAACCGGTTTCCTTTCAGTGGTGTCCTTGAATGGACATTGCTATTTCCCTTTACTCTTTTTCCACAAAATTATTACCTTTTTATACCGGCGGATAAAGACCCGCGCTCAAAACCCCATCGGTTCACACAAACACACACATTGATGCG
AAGGGGTCTTTGGGGCATGAATTGGACCGGTTAAACGTGCAGTTTT-AAAATCAACACTCCACACGTCTCAACAGCCGTTAACCGCTAATAATTATGTTTACAATACATGAATGCAACCGGTTTCCTTTCAGTGGCGGGATTTAATGGACATTGCTATTTCCCTTTACTC-TTTTCCACAAAATTATTACCTTTTTATACCGACGGATAAACGCCCGCGCT-AAAAGCCCATAGGTTCACACGAACACACATATTGATGCG
AA-GGGTCTTTGGGGCATGAATTGAACCGGTCAAACGTGCAGTTTT-AAAATCAACACTCCACACGTCTCAACAGCCGTTAACCGCTAATAATTATGTTTACAATACATGAATGCAACCGGTTCCCTTTCAGTGGCGTCCTTGAATGGACATTGCTATTTCCCTTTACTC-TTTTCCACAAAATTATTACCTTTTTATACCGACGGATAAACACCCGCGCT-AAAAGCCCGTAAGTTCACACGAACACACATTTTGATGCG
AAGGAGTCTTTTGGGCATAAATTGGACCGGTTAAACGTGCAGTCTT-AAAATCAGCACTCCACACGCCTCAACAGCCGTTAACCCTTAATAATTATGTTTACAATACATGAATGCGCCGGGTCCCCTTTCAGTGGCGTCCTTGAATGGACATTGCTATTTCCCTTTGCTC-CTTTTCGTAAAATTATTACCTTTTTATACCGACGGATAAAACCCGGCGCT-TAAAGCACATAGGTTCTCACGAACACACATACACATGCG
AATGGGTCTTTGGCGCATAAATTGGACCGGTTAAACGTGCAGTTTT-AAAATCAACACTCCACACGCCTCAACAGCCGTTAACCCCCAATAATTATGTTTACAATACATGAATGCAACGGGTTCCCTTTCAGTGGCGTCCTTGAATGGACTTTGCTATTTCCCTTTACCC-TTTTCCATAAAATTATTACCTTTTTATACCGACGGATAAAGACCCGCGCT-TAAAGCCGATAAGTTCACGCGAACACAC--GCACGTGCG
AATGG----TTAAAGCA-GAACGCGAC--GTTAAAAGTGCAGTGTT-AGCTCCAACGTTCCACACGTCTGAACAGCAGTTAATCTCTAATAATTATGCTTACGATGCATGAATGCAACTACCTTTTTTTGCTTGGGGTCCTTGAATGGATCTTACCTTTCTCTCTCGCTCCTCTTTCTAAAAATTATTACCTTTTTATAACGACGGATAAAGACCCGCGCC-TAAAGCAGATACGTTCACACACTCACACACACAAAAACG
ACGGGGTACGTGGAACG---GTGGAACCGGTGGAACGGGCAGTCTT-TAAATCGGCAGCTC---CGCCTCAGCAGAGGTTAATTTCTAATAATTATGCTTACCGCTCACGGT----GTTTGTGTGTGTTCAACGTGGTTG-TGAATGGACGTTGCTTTTCTCTCTCTCTCCTCTCTTAAGAATTTATTATCTTTTTATGACGACGTATATAGATCCGCGCTTAAACGCTAACGGGTTAACACAGACACAC-----CGTACG
ACGGGGTACGTGGAACG---GTGGAACCGGTGGAACGGGCAGTCTT-TAAATCGGCAGCTC---CGCCTCAGCAGAGGTTAATTTCTAATAATTATGCTTACCGCTCACG----------GTGTGTGTTCAACGTGGTTG-TGAATGGACGTTGCTTTTCTCTCTCTCTCCTCTCTTAAGAATTTATTATCTTTTTATGACGACGTATATAGATCCGCGCTTAAAGGCTAACGGGTTAACACAGACACAC-----CGTACG
AAAGGACGTGTAAAGCA---GTCGTCCTGGTTAAACGTGCAGACTT-AATTTCCAATAATTACCCTCTTTACCAGCCATGAATCACCACTCACTGTTTCCCCACTCCATGTATGTAGTCTGCACCCTGCTACTGTTGGCCCTGAATGGACTTTACTTTTTACCATTTCTTGCTATATACAACGTAAACACACACTTATCCTTACACACAAACACACACACACTCACGCCCATAAG---ACGCATATGCGTGTGTTGATGCG
AAGCGGTCGGTTCAACGTAAACCTGCC--GTTAAACGCGCAGTTTT-A---TCAACATTTCAC-CGGTTC----GCAGTTAATTTCGGACGAATTCACACACAACACACACACACACACA=============================================================GTTTCT-ACATTTTTATAACGACGGATCAATACCCGCGTG-TAA------------CACGTCGGCGCGT------GTAGG
AAGCAGTCGGTTCAACGTAAAGCTGAC--GTTAAAAGCGCAGTTTT-A---TCGACAATTCAC-CGGTCC----GCAGTTAATTTCGACGAAAGGTACACACAACACACACCCACACACGGTTC====================================================CACAAGTTTCT-ACATTTTTATAACGACGTATCAATACCCGCGTG-TTA------------CATGTGAGCGCGT------GTAGG
---------ACTCGGTATAAA-----------------GTAGTCTC-AAC-TCAACAACGTAC-CGTTTA----ACGCTGACTTTTAACAAAATTTTCACTGA------GTTTACAGTTAATTT------------------CAACGAACACTAATGTTTCCCCACACGC------CCCACGACTCTAACATTTTTCTAACGACGTATCAACCTCCGCGTG-TAA------------------GACACGT-------TAAG



Scale
:chr3L
--->

RPs
Gaps
D_melanogaster
D_simulans
D_sechellia
D_yakuba
D_erecta
D_ananassae
D_pseudoobscura
D_persimilis
D_willistoni
D_virilis
D_mojavensis
D_grimshawi

100 basesdm3
11,911,65011,911,70011,911,75011,911,80011,911,850

GGTTTGTACGTGAGTTATGCAAAATATAAACTGGTAGTTAAATCCATTTTTGTACACATTCATAGGTCAATGTGTTACCTTTAAGTTAAACAGATCACGTGGTCGAATGGACGGGGGCCTAAAATACGTGAAATGGACGTGCCTTTTGAGTGGACGTTCATATATTTACCTTTATCTTTATTTAAAAGTCAGATCACCTCTCACATATTAAATAATTATTTAGTTTAAATATACCGGGTTTGACAAACCCGCGAATAAACA
RefSeq Genes

RPs
12 Flies, Mosquito, Honeybee, Beetle Multiz Alignments & phastCons Scores

CG44837

2*++81951143
GGTTTGTACGTGAGTTATGCAAAATATAAACTGGTAGTTAAATCCATTTTTGTACACATTCATAGGTCAATGTGTTACCTTTAAGTTAAACAGATCACGTGGTCGAATGGACGGGGGCCTAAAATACGTGAAATGGACGTGCCTTTTGAGTGGACGTTCATATATTTACCTTTATCTTTATTTAAAAGTCAGATCACCTCTCACATATTAAATAATTATTTAGTTTAAATATACCGGGTTTGACAAACCCGCGAATAAACA
GGTTCGTACGTGAGTTATGCAAAATATAAACCGGTAGTTAAATCCCTTTTTGTATACATTCATAGGTCAACGTGTTACCTTTAAGTTAAACAGATCACGTGGTCGAATGGACGGGGGCCTAAAATACGTGAAAGGTGCGGGCCTTTTGAGTGGACGTTCATATATTTACCTTTATCTTTATTTAAAAGTCAGATCACCTCTCACATATTAAATATTTATTTAGTTTAAATATGCCGGGTTTGACAAAC-------------
GGTTCGTACGTGAGTTATGCAAAATATAAACCGGTAGTTAAATCCCCTTTTGTATACATTCATAGGTCAACGTGTTACCTTTAAGTTAAACAGATCACGTGGTCGAATGGACGGGGGCCTAAAATACGTGAAAGGTGCGGGCCTTTTGAGTGGACGTTCATATATTTACCTTTATCTTTATTTAAAAGTCAGATCACCTCTCACATATTAAATAATTATTTAGTTTAAATATGCCGGGTTTGACAAACCCGCTAACAAACA
TGTTTGTCCGTGAGTTATCCAAAATGTAAACCGGTAGTTAAATGCCTTTTTGTATACATTCGTGGGTCGATGTGTTACCTTTAAGTTAAAAAGATGACGTCGTTGAATGGACGGGGGCCTAAATACCGTGAAAAGGTCG-GCCTTTTGAGTGGACGTTCATTTATTTACCTTTATCTTTATTTAAAGGGTAGATCACCTCTCACATATTAAATAATTTTTTAGTTTAAATATGACGGCTTTGAAAAACCCGCGTGCATACA
GGTTTGTCCGTGAGTTATGCAAAGTCTAGACCGGTAGTTAAATGCCTTTTTGTATACATTCGTGGGTCAATGTGTTACCTTTAAGTTAAAAAGATCACGTGGTCGAATGGACGGGGGCCTAAATACCGTGAAAGGGCCA-GCCTTTTGAGTGGACGTTCATTTATTTACCTTTATCTTTATTTAAAAGTAAGATCACCCATCGCATATTAAATAATTTTTTAGTTTAAATATGCCGGC-TTGTCAAAGCCGCGTACAAACA
TGTTTGTCCGTGAGGTAAGCGAAAACTAAACTCGGAGTTAAATGGCCGTTTGTATACATTCACCGGTCACTGTGTGATTTTTAAGTTAA---------------------ACG----------TTTTATAAAAAGGCCG---------AATGGACGTTCATTTATTTACTTTTATCTTTACTTAAAGACAAGGTTCCCTCTCTCATAATAAATAATTATTTAGTTTAAATACGTCCGCTTTCAAAAAC=============
TGTTT-TAAGTGATTTAAACAAAACCTAAACTCGTAGTTAAATGCCCTTTCGTACACATTCATGAGTGTGTCTGTGGCCCATAATTTAAAGACAGGGAGGGGCTTAGCTGACCGACGTATAACTTCTGGG---GGTCTG----TCCTGCATGGACTTTCATTTATTTACCTTTATCTTCTCTTAAAAAGCACACCTCATCTCACATATTAAATAATTATTTAGTTTAAGTACGTTCGTTTTCAAAACCTTTCGTA------
TGTTT-TAAGTGATTTAAACAAAACCTAAACTCGTAGTTAAATGCCCTTTCGTACACATTCATGAGTGTGTCTGTGGCCCATAATTTAAAGACAGGGAGGGGCTTAGCTGACCGACGTATAACTTCTGGG---GGTCTG----TCCTGCATGGACTTTCATTTATTTACCTTTATCTTCTCTTAAAAAGCACACCTCATCTCACATATTAAATAATTATTTAGTTTAAGTACGTTCGTTTTCAAAACCTTTCGTA------
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