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[View on UCSC Genome Browser {Cornell Mirror}]
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No Repeatable elements found
Sense Strand Reads
hide 3p reads H show mid mismatch reads
M044
MO58 V105 V106 V055 V039
CTTCAATCTGTATCCACAAGATACAGATACAGTGCCTGTGTCCAGCGCCAGTGAGATCTCGGGTTTGTTGCACGACGAGACAGTTGCTAAACCCTCCTGGGGGAGCCCGTAAAAACAAAAGACAAACAGCCCACTCCCAGAAATACTATAATACGCAGCTGTCTCTCGTTGTTTTCGATTTCGGGATCTTGTCAACGGCGCATCATCGATATAAGTGATTTCTTTTCTTCGCGAGGACACCC female
Read # Hit |Total body |embryo male head head embryo
Ikkhkkkkhkhkhhkhkhkhkhhhkhkhhhhkhhhhhkhkkhhkhkkkhhkkkkhkrkkhkrkkx N (A INIIIIIIIDD) e o e (e e e e e e e e e e e e DI DD D DD B I Ikkhkkkhkhkhkhhkhkhkhkkhhkhkhhhkhkhhhhhkhkkhhkhhkhhhkhkhkhhkhkhhhhkkhkkhhkkkkhhkkkkhkhkhkkkhkkhkkkkhkkkkkkkkkkkkk*k*k*kk*x** gize Mismatch Count Norm Total body
................................................................. ek etod- Yol eT-Nofe)-Ye)-N o0Vl 0N~ N 1 33.00 33 10 2 8 11 2 0
................................................................. ek ete).Noles-Nole)-Ne)-Nol-Neliit e ol NP3 SN 1 33.00 33 16 3 6 4 3 1
................................................................. ek etod.Yoles ot e)-Ne)-N o0V eliit e ol P~ SN 1 3.00 3 1 0 0 0 2 0
................................................................. ek et 0). Yol eF-No eV Y00V il X0 BN 1 3.00 3 2 0 1 0 0 0
............................................ efo]eloloF- el el el N ok ol eTe] et itk et i 2o B O 1 2.00 2 2 0 0 0 0 0
.................................................................. el feloF-Xole Nolel-Nel N oF-Ne i1l c] o PP~ R ¢! 1 2.00 2 1 0 1 0 0 0
..................................................................................................................... ARAGACARACAGCCCACTCC + « v v vt et et et et et et et et et e e e e e e e e e e e e e e et et et ettt et e e e e e e e e e 200 1 1.00 1 0 1 0 0 0 0
..................................... eheliole)-Yelolelolo)-Yekile)-Ne)-N ok o7 e el AN ¢ 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
....................................... ehdofo Nelolelole) Nekie) Ne) N ok dote]etc i - - | -2 B 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
...................................................................................................................................................... ATACGCAGCTGTCTCTCGTTGTTTTCGA + « + v v v et et et et et et et et et et et e e et e e et et ee e eeeeeeaeaeae. 28 0 1 1.00 1 0 1 0 0 0 0
................................................ oFNehies el ol o] elel e ik e il e]o7-Nod c)-NPUu 2 A O 1 1.00 1 0 1 0 0 0 0
........................................................................................................................ GACAAACAGCCCACTCCCAGA + &+ v e e e e e e e e e e e e e et et et e e e e e et e et et et et et et et e e e e e ettt ettt 210 1 1.00 1 0 1 0 0 0 0
B oF- VN o el N o 0)Yo7V-X 7N 20 0 1 1.00 1 0 1 0 0 0 0
................................................................................. el eTol V-V Xol ol ok o] o e et clc- NN PP S ¢ 1 1.00 1 0 0 0 0 0 1
....................................... el ofo) Xelolelolo-Neliile-Ne)-N ok o c]cTc i 2o B 1 1.00 1 0 0 1 0 0 0
.......... TATCCACAAGATACAGATACAGTGCCTGT + « + v e v et et et et et et et et et et e e e e e e e e et et ettt et e ettt et et et et et et et et et e e e e e e e e e e e e e e e et e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e 290 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
......................................................................... eF-Nofe Ne) No Nehidelohiy- V.V ol o] oL Lol ol c]e c PP N O 1 1.00 1 0 1 0 0 0 0
...................................................................................................................................................................... CGTTGTTTTCGAT TTCGGGATC .« v e et et e et et e e e e e e e e e eaaeaeaeaanenenaa 22 0 1 1.00 1 0 1 0 0 0 0
................................................................. el Ty ol ol e)-NeT-NoF- Ve i PP~ N 1 1.00 1 0 0 1 0 0 0
....................................................................................................................................................... TACGCAGCTGTCTCTCGTTG M « v e v e e ettt e e e e et et et et et et et et et et et et e et ettt ettt 20 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
................................................................................. el el ol V-V Xol ool o] o e e e c e NP3 SN ¢ 1 1.00 1 0 0 0 0 0 1
............................................. ofelofo) Nekie)-Ne-N ok lole]ele i el o)X o P22 B 1 1.00 1 0 1 0 0 0 0
.............................................. elolof el el -Nel N ok el elelet it et il eTey-No c NN PP N O 1 1.00 1 0 1 0 0 0 0
................................................................................. el el oh V-V Yol ot oLi o] e e PP A SN ¢ 1 1.00 1 0 1 0 0 0 0
.................................................................................................................................................................................. TTTCGGGATCTTGTCARCG + &« v vt e e et e e e e e teiaeaeaeaeaeaenenenan.a 10 0 1 1.00 1 0 0 0 0 0 1
....................................................................................... NVl oo ol ol e]eTe]eTe)-NeTof ol o2 B O 1 1.00 1 0 1 0 0 0 0
........................................................................................................................................................................................... CTTGTCAACGGCGCATCATCGAT . o v vt v e e e oo eeeeeeeeaeneaenenans 23 0 1 1.00 1 0 0 1 0 0 0
..................................................................................................................... ARAGACARACAGCCCACTCCCAGA . « v v et et et et et et et et et e e e e e e e e e e et et et et et e ettt e e e e e e e e e e e 240 1 1.00 1 0 1 0 0 0 0
Anti-sense strand reads
M044
V055 MO058 V039
GAAGTTAGACATAGGTGTTCTATGTCTATGTCACGGACACAGGTCGCGGTCACTCTAGAGCCCAAACAACGTGCTGCTCTGTCAACGATT TGGGAGGACCCCCTCGGGCATTTTTGT FTTCTGTTTGTCGEGTGAGGGTCTTTATGATATTATGCGTCGACAGAGAGCAACAAAAGCTAAAGCCCTAGAACAGT TGCCGCGTAGTAGCTATATTCACTAAAGAAAAGAAGCGCTCCTGTGGG female
Read # Hit [Total head embryo body | embryo
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Show Alignment With Reads H
Re-alignment of all predicted orthologs
Species Coordinate ID Alignment
droAna3|lscaffold 13340:938693- dan 4037 [[CT------—-—-—-- TCAAT-------—-- CTGTATCCACAAGAT -—-—-—-——————————— ACAGAT----ACA--—-—- GTGCCT----—-—-—————- GTGT-—————————————————————— CCAGCGCC-AGTGAGATCTCGGGTTEGTTGCACGACGAGACAGTTGCTAAACCCTCCTG----G-GGG-AGCCCGTA-A---AAAC--ARSSSSSsoaaaanas AAGACAAACAGCCCACT==CCCA-GA-AATAC-TA--—————————- e T AATACGCAGCTGTCTCTCGTTGTTTTCGATTTCGGGATCTTGTCAACGGCGCATCA-—————————————————————————— T————CGA= === === = — = — TATAAGTGATTTCTTTTCTTCGCGAGG—— == = — = — = = = — = = = — = — = o o o o = ACACCC
938934 +
droBipl|lsc£7180000394085:58789—
59013 -
droKik1|lsc£7180000302475:1404668~
1404929 +
droFicl|lsc£7180000453800:2293376-
2293603 +
droElel|lscf7180000490995:524590-
524795 -
droRhol|lscf7180000777158:35502—
35702 -
droBialllsc£7180000302402:8304628— [\ FUBSNSNSN——_ _ _ _ _ ES S ————_CTATeT; ! T  — — — — — — R
8304838 +
droTakl|lscf7180000415380:1425653~ [, PR - - 7Y B ——
1425852 -
droEugl|[scf7180000409692:687970~ [ [N _ S ———
688218 +
|dm3 lchr3r:6216933-6217155 + |dme 373 [cT------------—- AT -—————-——- AT GTAT i ——
ldrosim2||3r:14862259-14862481 -  |ldsi 32455|lcT------------—- AT -————————— ATGTAT
droSec2|lscaffold 0:15728303- dse 1842 [CT--------—--—-- AT -~ ——————— ANEENeT - - - - - - -
15728525 -
ldrovak3|3R:10242688-10242924 + |dya 1794 |c@------------—- AT-GACAAGTATATANIINNET- - - —- - -] TTNAACATTGACCCAGTCA - BN -—---- GTGATATTAACAGCTT
droEre2|scaffold 4770:15403282- |[der 1519 |[CT------------- AT-INEATGTATCEET - [NeEUNeT - - — - — - | T TN A CA T TGACCCAGTGA Rpyy-—————- GTGATATTAACATTTCCREICCATTC]
15403527 -
ldp5 l2:7251698-7252021 - ldps_3825
droPer2|scaffold 0:1112300= dpe 2479
1112615 -
droWil2|scf2 1100000004902:91547-|dwi 5414
91764 -
S ——————
drovir3|scaffold 13047:936813- dvi 125 GTGCREITTGGTGCTCCGRECGARTTRTGTGITATGT
937024 -
droMoj3|lscaffold 6540:4939640- IR GINCCGGCCATATATAGT -EGIATATATGTATAJNEIINIA TG TV - - - EEEEEEEEEEE TATTECTGAACAAGGIEEEEEE GTChp-—------- e --fretlg------—--—-—-—-—-—————- CER VNI NG TGAGATCTCGGGTTEGTTCCACCACCAGECACHTGC T A C - — - - ATACE--—-—-—-cE-EEN- - B B i i LY — — - — - —————- B @A TANGCAGCTGTCTCTCGTTGTTTTCGATTTCGGGATCT THRNNeA CGRC e\ el eb] - - - - - - - - - - ——-————- R — R e T B — — — — = =~ CCCAGTGATAAGCAACAAGTGATTAGTGATTAGTGAREITTAGTGT TTCGRETGAREEEEEEE - - —TTT]
4939889 -
droGri2|lscaffold 14906:5355374- |dar_ 461 |@T--———————————- AT-INEATATATATATANEIUNNA TINTIT - - - EEEEEEEE TGTT-----RE INelen—-—-—- e TGCATGTAAT TGGCTGGTNEAGATATATATATATATATATATGTATIATATA TR T SIS N Nilehlslelelellid lel hile[o) Noler-Nole T[e el Ne CilelelicCIa - - - - - - - EEEE - A T/eCH- - - - - - - [N R - - - B B e — — i — o — e — o — - — - === === —~- B AACTCGEVAAINEI Neleh el Iehiehiele ~ Vel bl kilele) Vi ki elelele) NuehliNelNel A T [Slelelele T G Al$ C TCAACCAACCAAACTAATCAACTAATC-HAAC-CHATCAAACCA T ] — — — = = = = = = = = = — = e T C R e --GGlele
5355624 +
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http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droAna3&position=scaffold_13340:938693-938934
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droAna3&position=scaffold_13340:938693-938934
http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/droAna3/html/dan_4037.html
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droBip1&position=scf7180000394085:58789-59013
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droKik1&position=scf7180000302475:1404668-1404929
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droFic1&position=scf7180000453800:2293376-2293603
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droEle1&position=scf7180000490995:524590-524795
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droRho1&position=scf7180000777158:35502-35702
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droBia1&position=scf7180000302402:8304628-8304838
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droTak1&position=scf7180000415380:1425653-1425852
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droEug1&position=scf7180000409692:687970-688218
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=dm3&position=chr3R:6216933-6217155
http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/dm3/html/dme_373.html
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droSim2&position=3r:14862259-14862481
http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/droSim2/html/dsi_32455.html
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droSec2&position=scaffold_0:15728303-15728525
http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/droSec2/html/dse_1842.html
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droYak3&position=3R:10242688-10242924
http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/droYak3/html/dya_1794.html
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droEre2&position=scaffold_4770:15403282-15403527
http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/droEre2/html/der_1519.html
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=dp5&position=2:7251698-7252021
http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/dp5/html/dps_3825.html
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droPer2&position=scaffold_0:1112300-1112615
http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/droPer2/html/dpe_2479.html
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droWil2&position=scf2_1100000004902:91547-91764
http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/droWil2/html/dwi_5414.html
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droVir3&position=scaffold_13047:936813-937024
http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/droVir3/html/dvi_125.html
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droMoj3&position=scaffold_6540:4939640-4939889
http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/droMoj3/html/dmo_129.html
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droGri2&position=scaffold_14906:5355374-5355624
http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/droGri2/html/dgr_461.html

ID: Coordinate: Confidence: Class: Genomic Locale:
[View on UCSC Genome Browser {Cornell Mirror}]
dan 200 |scaffold 12911:3664324-3664385 - |candidate-rescued | Canonical miRNA | intergenic
Legend: mature star [0 uried BTy il mismatch in read
Predicted structure
Small RNA-seq Read Density Read size distribution Condition-specificity Conservation
S ' o = " Ww semswm e - e .
e o8 &ean 8 L] - =8 -
)
o = P o
¥ <+ = @ 3 o
o 7]
wn 7]
T - E G
o < ] =
o @ S oy - r o ™ @
o S o g c
—_ 5 0 —
O — I—
o - o
- = I—
nm s o = %
>
o — | I | I 5
I (o3
I I o — ég} 05:‘ QG\ B
3664400 3664350 3664300 o I I I I | I I | AS & @ . . .
> P
Genomic Position 20 21 22 23 24 25 26 27 % I | |
Size Condition 3664400 3664350 3664300
Genomic Position
Hairpin partition -~ Sense -#- Antisense Mature
Hairpin partition Mature
Show Alternate Folds H
Flybase annnotation
intergenic
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Sense Strand Reads
hide 3p reads H show mid mismatch reads H
M044
V106 MO58 V055 V105 V039
GAATCGCGATCAGTGGCAGAAAAGTTATACGGCGGGCGATTCTGGCCTAACCAATGTGGCACTTCCAATGAGAAATCAATTGCAAGTCGTTGGATGCTCTCAGTATTGGT TATTGGCGAGAT TGGGCCCGAGACAACTGTTGTCCACCCACTCTAGTCCGTT female
Read # Hit Total head embryo head body male embryo
dek ok ek k ko ko ko dkkdkkdkkdkdkr (L (. CCCCCCCCCCCCCCCCCe e (OO e e e ININIIIIDY) o)) )I))))))) o u)) ) )))))) . Lk kkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkk*k* 5jze Mismatch Count Norm Total body
......................................................................................... TTGGATGCTCTCAGTATTGGTT « « v e e e et ettt et e et te et e e ieeeeneaenenaenen. 22 0 1 21.00 21 18 0 2 1 0 0
......................................................................................... TTGGATGCTCTCAGTATTGGT . « ¢ e e e e e et ee e e eeeeeennenaenaenaennenaennennanaana2l 0 1 11.00 11 10 0 1 0 0 0
......................................................................................... TTGGATGCTCTCAGTATTGG ¢ « « v e e e et et et e e ee et e et ta e eieeaeneeaenenaenen. 20 0 1 8.00 8 6 0 0 2 0 0
............................................... TAACCAATGTGGCACTTCCA . &« « et e et te e et et e e et e e ettt e e et et e e et et ettt e e et e et et e et te et eneieaeneaeaeneea 20 0 1 3.00 3 2 1 0 0 0 0
......................................................................................... TTGGATGCTCTCAGTATTGGTTAT . ¢ v e ettt te e te e e e et ee e eiaiaeiaeaennennenaen. 24 0 1 3.00 3 3 0 0 0 0 0
......................................................................................... TTGGATGCTCTCAGTATTGGTTATT « « e ¢ v e e et et e eeeeennenaenaenaenaenaenaenaees25 0 1 2.00 2 2 0 0 0 0 0
............................................... TAACCAATGTGGCACTTCCART ¢+« et e et e et e et e et e e e e e e e e e e et e e e e e e e e e e e e et e et ettt e ettt et ettt e 220 1 2.00 2 0 1 1 0 0 0
............................................................................................. ATGCTCTCAGTATTGGTTATTGG  « o e v e e et et e te et e e eeeeaeneaenenaeaeneeaes 23 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
....................... GTTATACGGCGGGCGATTCTGG « « « ¢ e e e e et e et e et e e e e e e e e m e et e e a e et e e et e e et e e e et e e n e e et e e e e e te e e eeneaeeaeneaaenenaeaeneaaenenneaea22 0 1 1.00 1 0 0 0 1 0 0
.............. GGCAGARRAAGT TATACGGCGGGCG ¢« ¢« « e e e e e et e e et e e e e et e e a e e et e e et e e e e et e e et e e e e e e e e e e e ea e e ea e e e e ea e e taeeeeeaeneeaeneeaeaenaeaeneaneaenneaenaeaa24 0 1 1.00 1 0 1 0 0 0 0
............................................... TAACCAATGTGGCACTTCCARE . « o o ittt ittt et ettt e et e e et e e e et e e e e e et e et ettt e et 221 1 1.00 1 0 1 0 0 0 0
......................................................................................... TTGGATGCTCTCAGTATT. - - . oot i i i i et i e e i e e 191 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
..................................................................... GAGAAATCAATTGCAAGTCGTTGGATG « « + « e e e e et e e et et e e e e et e ettt et ettt e et te e et te e ieeaeneineneea 2T 0 1 1.00 1 0 0 0 0 1 0
............................................... TAACCAATGTGGCACTTCCAATGAGARR . &« ¢ e e e e e e e e et e et e e e e e e e e e e e e e e e e e e et e e e e e e ete e eee e e eiaenaenaenaenaenaana 28 0 1 1.00 1 0 1 0 0 0 0
.......................................................................................... TGGATGCTCTCAGTATTGGT T . « v et e e et e te e e e et e et te e eeeeaeneeaenenaene. 20 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
......................................................................................... TTGGATGCTCTCAGTATTGM. - ¢ ottt i i i i i et e e e eeeeeeea 20 1 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
.......................................................................................... TGGATGCTCTCAGTATTGGTTAT « « « e e et et et e te e e e e iaeneeeaeneeaenenaeaes 23 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
Anti-sense strand reads
M044
V055 V106
CTTAGCGCTAGTCACCGTCTTTTCAATATGCCGCCCGCTAAGACCGGATTGGTTACACCGTGAAGGTTACTCTTTAGT TAACGT TCAGCAACCTACGAGAGTCATAACCAATAACCGCTCTAACCCGGGCTCTGTTGACAACAGGTGGGTGAGATCAGGCAA female
Read # Hit |Total body head head
R N N R N (O N T IIIIIIIIDD) o)) D)D) ) ) i) )) L)) )))) ..k kkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkk*kk** 5jze Mismatch Count Norm Total
Show Alignment With Reads
Re-alignment of all predicted orthologs
Species Coordinate ID Alignment
droAna3|scaffold 12911:3664274- dan 200 |[GAATCGCGAT-———=--—-————-——————————————— CAG------ TGGCAGAAAAGTTA--—-—- TACGGCG-GGCGATTCTGGCCTAACCAATGTGGCACTTCCAATGAGAAATCAATTGCAAGTCGTTGGATCCTCTCAGTATTGCTTAT TGGCGAGATTGGGCCCGAGACAACTGTTGTCC-ACC-——————————————— R ACTCTAGTCCGTT--—-————-—-——~—
3664435 -
droBipl|lscf7180000396640:523318— GARTCGCGAT - ————————————————m oo CAG------ TGGCAGAAAAGTTA-———-— TACGGCG-GGCGASTCTGGCCTAACCAATGTGGCACTTCCAATGAGAAATCAAT TGCAAGTCETTGGATGCTCTCAGTATTGGT TITTGGCGAGATTGGcccallclgcaacTeTTGTCEN8CC---- -~ - - - = -~ R e GEcTacTecrT---—-—--—-————-
523479 -
droKikl|lscf7180000302810:681834— NI \C TGGGAAAGAGTGREEEE g-----—-—--—- BG-—-—-- AClESlClETG- - - - I T8CGGCOEGGEGETTCTGGCHTAACCAATGTGGCACTTCCAATGAGAATCAAT TGCAAGTCGTTGGATGCTCTCAGTATTGGTTATTGGCGAGATTGGccclacEcadcTid i\ Thln -l - ---------—-—--- - - cTilslccciiTaliicccagTaaTTTTCCC
682015 +
droFicl|lscf7180000454114:125776— FAATCGCGAm ———————— B - CAG------ TOCLA G A T T - — - —— — NelccccR-Gogcr TCTGGCWTAACCAATGTGGCACT TCCAATGAGAAATCAATTGCAAGECGTTCGGATCCTCTCAGTATTGCTTAT TGGCGAGAT TG CCGAGECAECE TR Tlel - etk - - - - e-----§ ACCCREEE T A e T AG TS CGA e A e C R
125948 +
droElel|lscf7180000491194:1479839- ‘EATCGCGAM ———————— ———————————————— 8- - TcGGAGHC TN C - - - [T TRRIGGCG-GGEGETTCTGGCHTAACCAATGTGGCACTTCCAATGAGAAAT CAAT TGCAAGICGTTGGATGCTCTCAGTATTGGTTATTGGCAGATTGGcccoacacAlcNe TR T cCliNTeCINE STl N INe - oY - - - eyelel - - -I¥ - ————————— TAGTINSCGA - - — - — -
1480018 +
droRhol|scf7180000779322:264809~- A----—----AGTEEEEEEE GCTTGGGGACGCGGTCGUNCREEEEE Tl8GCAGA R T TH - - — - —- Tl8CGGCG-GGEEGYTTCTGGCHTAACCAATGTGGCACT TCCAATGAGAAATCAAT TGCAAGECGTTGGATGCTCTCAGTATTGGTTATTGGCGAGATRGGEC cciaclec AlECEN T TiNg - [elel i - —- - --&- - - - TACCEE C 2 TAGTIHECGAJIe A iCEEEE T
264989 -
droBialllscf7180000302035:101903- | ([N ey -----—--g----—----------——- cacideaseTNGCAGA /SRR T TS - ee Tlec G- GGEG T TC TGGCTAACCAATGTGGCACT TCCAATGAGAAATCAATTGCAAGECGTTGEATGCTCTCHGTATTGGTTATTGGCGAGAT TGGcCcCcGaCgcAECENI N i -[em-—-—-—-—-—-—-—-- e BrcTaclEcleTT---- - - - - -—--
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GAATCGGTCGCTCTCATCCCAGTTAAACGCACAGCTTTAAGGAACCGTTTATCTCCCATTAACTGCTGTCTTGCAGAGTCTGTGGACGTGGTCCAAATTTGTCTACAGCCACTGCGATTCCGGGCAGTTGAAAGTGATAATACGGACTCCCCAAAAACACATCACATCTGCGCTTTGTGCACCGCACCCAAGA female
Read # Hit |Total embryo embryo body  head male head
khkkkkkkkhkkhkkkhkkhkkhkkhkhkhkkkkkkkkkkhkkhkkkkx = ((((( ..... (((((((((_. . ((((((. .. ((((((((( ........... ))))))))) .. _)))))) ..... ))))))))) ... .)))))***************************************************** size Mismatch/ Count /Norm Total bOdy
.................................................... CTCCCATTAARCTGCTGTCTTGC « « v e e v e e ue e e e et et e e et e e e e e e e e e e e e et e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e ettt ettt eee e 220 1 7.00 7 6 0 1 0 0 0
...................................................................................................... CTACAGCCACTGCGATTCCGGGC « &+ ¢ v e ettt e e te et e et a et et et ae et eae e teaeeaeeneenaeenaenaea 23 0 1 6.00 6 6 0 0 0 0 0
.................................................. ATCTCCCATTAACTGCTGTCTTGC « « v e v v et e et e et et et e et e e et et e e e e e e ettt e e e et e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e et et e ettt et et 24 0 1 4.00 4 3 1 0 0 0 0
.......................................................................... AGAGTCTGTGGACGTGOTCC : « -« -« e e st me e e m o et e st ae e s e aeeonssaneanssaaeonsoaseansaaeeoesaaeeonsuaaeansenaccnseaaacsa-naa20 0 1 3.00 3 1 0 1 0 1 0
............................................................................................... AATTTGTCTACAGCCACTGC « ¢ v v et e ettt et e et e e e et e e et e e e et e e e et et et e ee et eeaeeiaenneneeen. 20 0 1 3.00 3 3 0 0 0 0 0
.............................................................................................. AAATTTGTCTACAGCCACTGC « « e e e v e ee et e e ee et e e e et e e et e e e et e e et tae e neenaeeanenaeeneenaeen.2l 0 1 3.00 3 3 0 0 0 0 0
................................................. TATCTCCCATTAACTGCTGTCTTGC . « v e e v v e v et e et e et e e e e e e e e e ettt e e e e e e e ettt e e e e et e e e e e e e e e e e et e e e e e e e e et et ettt et et eeneeeee 250 1 3.00 3 2 0 1 0 0 0
.......................................................................... AGAGTCTGTGGACGTGGTCCA . & e e v ettt ettt et et et e e et e e et et e e e e et e e e e et e e e e e e e et e e et e e ettt 210 1 2.00 2 1 0 1 0 0 0
.................................................................. TGTCTTGCAGAGTCTGTGGA . « + ¢ e ettt et ta et e et et e e et et ettt et e e et et ettt et ettt et e et et et et e te et eie i ta e iaeeiaeeneeea. 20 0 1 2.00 2 0 0 1 0 1 0
........................ ARACGCACAGCTTTAAGGAACC . & ¢« e v e te et et te et e et e et e e e et e e ettt e e e ettt e e ettt et e et e et e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e 220 1 2.00 2 2 0 0 0 0 0
.......................................................................................... GTCCAAATTTGTCTACAGCCACTGC . « v e e e e et e e e ea e te e e et e e et e e e e e ne e e e aneeaaeeneenaeeneeeaeenneeaaena25 0 1 2.00 2 2 0 0 0 0 0
........................................................................................................ ACAGCCACTGCGATTCCGGGC « « e v v e e ee et e e et e e e e et e e e ettt e et te e ie e e eeieeaeenaeen. 2l 0 1 2.00 2 2 0 0 0 0 0
...................................................................................................... CTACAGCCACTGCGATTCCGGGCA . « ¢ v v ettt ue e te e te e et e et et ae e e e eae e eneeaeenaenneenaeeanes 24 0 1 2.00 2 1 1 0 0 0 0
................................................................................................ ATTTGTCTACAGCCACTGC . + ¢ v e et e e ue et e e et e et e e e e et e e e e e e e e e e e e e et et et e ettt e 100 1 2.00 2 2 0 0 0 0 0
......................... ARCGCACAGCTTTARAGGARAC . « « e et et et e ee e e et e e et et e e e et et e et et ettt e e et e e e e ettt e e e et et e et e et e e ettt e et et e et e e e e e e e et 200 1 2.00 2 0 1 0 1 0 0
.............................................................................................................................. GTTGAAAGTGATAATACGGACT « « v e ev et e ee e ee et eee e eneeaeennennee. 22 0 1 2.00 2 1 0 0 1 0 0
..................................................................................................................................................................... ATCTGCGCTTTGTGCACCGCACCC. ... 24 0 1 2.00 2 2 0 0 0 0 0
.............................................................................................. ARATTTGTCTACAGCCACT .+« v e et e e te et e et e et e e e e e e e e e e e e e e e e et et et ie et ea e eiaeenaeea. 19 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
................................................................................................................................. GAAAGTGATAATACGGACTCCCC . o vt et e e eee et eie e eeneenaeennenaeen. 23 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
.............................................................................................................................. GTTGAAAGTGATAATACGGACTCCCCAR. ¢ttt e e iee et eneeneeeneenaecnaennae. 28 0 1 1.00 1 0 0 1 0 0 0
.............................. ACAGCTTTAAGGAACCGTTTATCTCCC . « v v e ue et e e ee et et e e et e e e e et e e e e et et e e et e e e ettt e e e et e e e e e e e e e et e e e e e et e e e et e et et e et e et ettt iee e 2T 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
...................................................................................................................................................................... TCTGCGCTTTGTGCACCGCACCC. ... 23 0 1 1.00 1 0 0 1 0 0 0
........................................................................... GAGTCTGTGGACGTGGTCCAR . « ¢ e e e e et et e et e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e eaeeaneenaeaneenaeaneenaeansenaeenaenaeen.a2l 0 1 1.00 1 0 0 1 0 0 0
o e ATCGGTCGCTCTCATCCCAGTTARAC . &+ ¢t e et u e e te et e e ee et e e et e e et et et e et ettt e e et e e e et e e e e e e e e et e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e 26 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
............................... 07 N oi . XeTe¥-X o] o el s B NP - B0 1 1.00 1 0 1 0 0 0 0
................................................................ eloli et ot e]e).NeT-NeX: ol Te! - FA P 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
............ CTCATCCCAGTTARACGCAC . &« « e e e te et e et ettt et ettt et e ettt e e ettt e e et e e e et et e e e et e e e e et e e e et e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e 2000 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
................................................................................................................................... AAGTGATAATACGGACTCCCCARRR . . ottt tee et ieeeieeaeenaeenaennaaea 25 0 1 1.00 1 0 0 0 0 1 0
Y N olet el o eloki ot o). eloTo- Ve . - FAN AP 23 2 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
........................... ol el0) N oF-NeT ol i i1y¥-NeT V- o P - I ¢ 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
....................... TAAACGCACAGCTTTARGGARC . ¢« o et ettt e ettt et et e e e et et e et e e e et e e et et et e e et e e e e e e e e et e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e et .. 220 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
....................................................................... TGCAGAGTCTGTGGACGTGGTCCARATT . « ¢ & e ettt ne e e e tme e e e e e e e et e e e et e e et e ee e e et ee e e e ae e e e taeeaeeneeaaseneeeneenaeea. 28 0 1 1.00 1 0 0 0 1 0 0
.......................................................................... FaNe) e ot el elel o el e L o NP B T ¢ 1 1.00 1 0 1 0 0 0 0
................................................................................................ ATTTGTCTACAGCCACTGCGATTCCGGGC . « ¢ v v e e et e e e et e e e et e e et te e et te e et eeeeieeiaeenaeeneeneeen 29 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
......................................................................... CAGAGTCTGTGGACGTGGTCCA . « . v et ettt e te et e et ettt e e ettt et et e e e et e e et e e e e e e e et et ettt ettt et e i i 220 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
....................................................................................................................................................................... CTGCGCTTTGTGCACCGCAC...... 20 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
........................ ARACGCACAGCTTTAAGGAAC « « « ¢ e e e ee et et te et e et e et e e e et e e ettt e e ettt e e ettt e e e e et e e e et e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e 200 1 1.00 1 0 1 0 0 0 0
..................................................................................................................................................................... ATCTGCGCTTTGTGCACCG......... 19 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
.................................................................................................................................................................... CATCTGCGCTTTGTGCACCGCACCCA. .. 26 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
..................................................................................................................................................................... ATCTGCGCTTTGTGCACCGCACCCAA.. 26 0 1 1.00 1 0 1 0 0 0 0
........................................................ CATTARCTGCTGTCTTGC .+« e e v et ue et et e et e e e e et e e e e et e e e e et e e e e et e e e e et e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e ettt ettt ettt 180 1 1.00 1 0 1 0 0 0 0
.................................................... CTCCCATTAACTGCTGTCTTGCA t « + et e et e ettt e e e ettt et et e e et et et et e e et ettt et e et e e e ettt e e e e e e e e e e et e e e ettt ittt e et et e 230 1 1.00 1 0 1 0 0 0 0
............................................................................................. CAAATTTGTCTACAGCCACTGC ¢ v v e e e e ee et e e e et e e ee e e e e et ea e e et ae e e en e eieeneenaeaneenaeenneeaaeaa22 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
............................................... T T T AT CTCCCAT TARCTGCT .« et e et e et e et e et e et e et e e et e e e e ettt e e ettt et e ettt e e e et e e e e et e e e e et e e e e e e e e e e e et 200 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
....................................................................... TGCAGAGTCTGTGGACGTGGTC A . « ¢« v e e e e et e e e e te e s e e e s tae e e e e eansaaeeaneeaeeanseaeeaneeaeeeneeaeeanseaaeeneeaaeen.24 0 1 1.00 1 0 0 0 0 1 0
................................................................................................................... GATTCCGGGCAGTTGARAGTGATA . « ¢« vt ve et e e et tee e eeae e aeenaeenaenaeenaenneen. 24 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
.......................................................................................................................................................... AAACACATCACATCTGCGCTTT . o v vveeveeennenn. 22 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
......................................................................................................... CAGCCACTGCGATTCCGGGC « « « v v e ee ettt e et e e e e ettt e e et et ettt ie it ii e 20 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
........................................... oo el it N o oo oF N i1V N - NP5 S 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
.................................................................................................................................................................. CACATCTGCGCTTTGTGCACC. ... ...... 21 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
.............................................................. CTGCTGTCTTGCAGAGTCTGT . « ¢ -+ e e e et e e e e et e e ee et e e et e e e e et a e e et e e e et e e e e e e e e et e e e ee e tae et ene e eeneenaeennenaeennenaaea2l 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
......................... AACGCACAGCTTTARGGAACC . &+« v e ettt te et e et e et e e et et e et e e e e ettt e e e e e e e e et e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e .. 210 1 1.00 1 0 1 0 0 0 0
........................................................................................................................................................... AACACATCACATCTGCGCTTTGT. .« o vvvvewn.en. 23 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
.......................................................................... AGAGTCTGTGGACGTGGT « &+ ¢ v e ettt e et ettt et e et e et et et et et e e ettt e e et e e e e e e e e e e e e, 180 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
......................................... GAACCGTTTATCTCCCATTARCT « &« e v e et e e e et e e et e et e e e et e e e et e e e e et e e et et e e e et e e e et et e et et e e e e e e e et et e e et te e e ie e eneeaaeenaeeaaea 23 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
.......................................................................................................................................................... AAACACATCACATCTGCGC . v e v v eveevneenneen. 19 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
.......................................................................................................................................................... AAACACATCACATCTGCGCTTTGTGCAC. . .c...c... 28 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
.................................... TTAAGGAACCGTTTATCTCC « ¢ e e e ettt e ettt e e e e e e e e et e e e e et e e e e e et e et et e e e e e e e et et e e e e et e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e 2000 1 1.00 1 0 0 0 1 0 0
........................................................................... GAGTCTGTGGACGTGGTCCARR . « ot e e e ettt e ettt e e ea e e e e et e e et e e e e e et e e e et e ee e et ee et e ta et ea e eaeeneeneeen. 22 0 1 1.00 1 0 0 1 0 0 0
........................................................... TAACTGCTGTCTTGCAGAGTCTGT . & ¢ v e et e et e et e et e e e et e e e e e et e e e e et e e e e et e e e e ettt e e e et e e e e et e e e e e ettt ettt 240 1 1.00 1 0 0 0 0 0 1
el cl e eloli ot o)X o] o7 o X i 21 0 1 1.00 1 0 0 0 0 1 0
............................................................................................................................................................. CACATCACATCTGCGCTTTGTGCACC. .. ....... 26 O 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
........................................................................... &3 Xeli ol e ele).Noleh et el o ol PPN N 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
Y o] el o elol ot o)X o] o7 X i L 23 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
................................................................................................................................. GAAAGTGATAATACGGACTCCCCAR . ¢ vt et eeeeie e tne e ecnaenaeenneeaeenas 25 0 1 1.00 1 0 0 1 0 0 0
................................................................................................................................................................ ATCACATCTGCGCTTTGTGCAC. ... vvvn... 22 O 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
...................................................................................................................................................................... TCTGCGCTTTGTGCACCGCACC. . ... 22 0 1 1.00 1 0 0 0 1 0 0
..................................................................................................................................... GTGATAATACGGACTCCCCARR . ¢« vt te et e e e e eaeeneenaennecnneenaes 22 O 1 1.00 1 0 0 0 1 0 0
............................................................... i eloh el o Jelor NeTNet ok el eTe NP PP~ B0 1 1.00 1 0 0 0 1 0 0
.............................................................................................................................. GTTGAAAGTGATAATACGGACTCCCC e v v ettt e e ee e eee e eaeenaeennennees 26 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
................................................................................................................................. GARAGTGATAATACGGACT « « v e ve e eee e et e eieeiieeiaeenaenaeenaenaeen. 19 0 1 1.00 1 0 1 0 0 0 0
................................................................................................................................. GARAAGTGATAATACGGACTCCC e « o vt oot e e ee et tae e eeneenaeenaenneen. 22 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
................................................................................................... TGTCTACAGCCACTGCGATTCCGGGCA L &+ v v e ettt te et et e e et e e e e et et et et et ie e i ie e eeaeenaee. 2T 0 1 1.00 1 0 0 1 0 0 0
............................................................ ARCTGCTGTCTTGCAGAGTC . « « e et e te et e e e ettt et e et e ettt et e ettt e e e e e et e e et e e e e e et e e e et e e e et ettt et et 2000 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
.............................................. GT TTATCTCCCATTARCTGC T - « ¢« e e e e e e e e e e e e e e ee e e e e ee e e e e et e e e e e e e a e e e e e et e e e e e e e e e e e e e e eae e e e e e e e eeeneenaeaneenaeaneenaeeneenneanaea2l 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0 0
................................................................................................................................................................... ACATCTGCGCTTTGTGCACCGCACCC. ... 26 0 1 1.00 1 0 0 1 0 0 0
........................................................................ GCAGAGTCTGTGGACGTGGTCCARATTT .« ¢« e e e e e e ee et e e ee et e e et e e e ettt e e e e et e e ettt e et et et et et ie e et eeeeieeaeenaeen. 28 0 1 1.00 1 0 0 0 1 0 0
.......................................................................................................... AGCCACTGCGATTCCGGG. « - vttt i i e et et e e e ee e 19 2 0.50 1 1 0 0 0 0 0
Anti-sense strand reads
V055 v039 M058 V105
CTTAGCCAGCGAGAGTAGGGTCAATTTGCGTGTCGAAATTCCTTGGCAAATAGAGGGTAATTGACGACAGAACGTCTCAGACACCTGCACCAGGTTTAAACAGATGTCGGTGACGCTAAGGCCCGTCAACTTTCACTATTATGCCTGAGGGGTTTTTGTGTAGTGTAGACGCGAAACACGTGGCGTGGGTTCT
Read # Hit Total head embryo embryo male
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Show Alignment With Reads H
Re-alignment of all predicted orthologs
Species Coordinate ID Alignment
droAna3|scaffold 12916:9588070-  |ldan 4042 [[G--AATCGGT-CGCT---CT-CATCCCA=—==—=———=——=———————————— GTTAAACGCACAGCT T TAAG— == === = == = = == = m o o o GAACC-—---—=--—-- GTTT--AT===CTC-CCATTAACTGCTGTCTTGCAGAGTCT--GTGGAC---—-GTGGTCCAAA----TT--TGTCIACAGCCCACTGCCATICCETGEEAGT TGARAAGTGATA-~A-TACG-GACT-~CCCCAA-AAACACATCACATCT-GCGCTT--TGTGCACC-GC--————— e CCAA----- GA
9588262 -
droBipl|lscf7180000396580:1442822- G--AATCGGT-CGCT---CT-CATCCCA-—-——=—=—————————————————— GTTAAACGCACAGC T TTAAG= — === == === == == m o GApCI--—--—————- G&T- -l T---CTC-CCATTAACTGCEGTCTTGCAGEGTCT--GTGGAC--—--GTGGTCCAAA-—--TT--TGTCIACACCCECTCCCATTCCEEECCAGT TGEAAGTGANA A - TACG-GANT - - CCliCm-AAANACATCACATCT-GCGCTT--TGTGCACC-GC-——-—=— AC——————mmm oo &-ccnr-—--- GA
1443015 +
droKik1|scf7180000302246:274492- G--AATRGET-clgNe- - -cfdcaTccca-—— - - - - GTTIREACGCECA GO~~~ — ==~ === === —mmm - - —-—------ - - — - -ECERAACTGCTGTCTTGCAGEGEcT--cTeGAC---f{cTGeTCcCcAAA- - - - T TE- NG TC T ACACHICIEC TECCATTCCE-CCCAGT TG A e - - A - TECH - - — - matcea TClec A TN cceTTETcTecAacc-colXgNa- - A Negele- - - - - —-—-—--- AGTAATECES- - GA
274665 +
droFicl|lsc£7180000453924:1051699- G--AATCGET-cGCT---Ccp-faldccca-— - - - - oo GTTRMACGCACAGCTXEAAG--BINle- - - —— - ATCGGATTGGAGTGGATCENT[SCEEEEE e rddenr---cTle-ccRTAACTGCEGTCTTCCAGEGRC- -G T GAc - - -pijrceTccana - - -} T - \cldCTACEEC el TNC EATTCCE=CECA G T TGAL ARG A TS NE - EaliGEcAET - Me cimmmee A cldcpiTcac AT\ cGcTT- - TG TGCcACC-Gly- - —- - - - INAGT TCAGTAGT TCAGTACAGREEITACKH - - EEEEE GA
1051937 +
droElel|lsc£7180000491046:1758518—- G--AATCGEJT-CGCT---C-CATCCCA-——-————————— oo GTTRmACGCACAGHTINEAAGE - -SRIV NIVl - —— - ———————- ATCGGATTGGAGTREEE G/ T[o cREE T T/ddeT---Crlg- CCRRTAACTGClEGTCTTGCAGENRC T- - GTRGHC - - - TGGTCcCAAA - - - T T -\ G TERACACCCECTECCATTCHIE=CECA G T TGAAAREGA T A e/ NG [l - - & imee & Xec ATCACABMTINCGC TT--TGTGCACC-GlY-—--—-- NG 2 C T T C R AGEEETTCC- - GA
1758746 +
droRhol|lsc£7180000780028:158197- G--AATCGEJT-CGCT---C-CATCCCA-———————————— oo GTTRMACGCACAGCTNEAECE - -SRI NIVl - ———————- ATCGGATTGGAATREEECIEINT TGREE R GiATT/deAT---CTlg-CCRRTAACTGCEGTCTTGCAGHGRC T- -G TR C - - - TGGTCCAAA - - - T T -\ TE R AN A G ClEC T N CAT T CIG=CECAG T TGAAARTGA TR - BA Gl Al - - ECmse~ AleCATCACABITINICGC TT- - TGTGCACC-GlY-—--—-- AciYRYe- - —--———————- AGEEEITACHEA - - EEEE GA
158423 +
droBiallscf7180000302188:2121975- G--AATCGET-CcGCfd---c8-callccca-———— - - oo GTTRMACGCACAGCTINEAEGY- -GV IN NI - - A TR CGGATTGGACTGGAG TR Gler ol R cir e r—-—cleled- cCRRTAACTGCTCTCTTGCACEGHCE--cTRcAC- —-pRiTcGTCccAAA - - -IIr TH- G TCTAClECHCEIC TECEATTCCE-CECACTTCAA ARECA T/ A - EA CCllc Al - -\ Emye 2 eheic Al TN\ cccTT-- TG TGCcacc-Gly-- - - - -- N A G T TC R CAGEEEITACEAS- - EEEE GA
2122208 +
droTakl|scf7180000415438:753073~ G--AATL\CE-cocfd---cg-caTccea-—— - - — - e - - GUlEIS NI e - - - - — - - e G- - --Eerlce---------—-- cirfdeeaT---crle-ccRMTAACTCCTECTCTTGCACEGRCH--cTGeAc-—-piTccTCccAaAA - - -IIr T -\ TCTARlEChClEIC TECEATTCCE-CECACTTCcAA ARECA T/~ - A ICEC Al - - L\ C Rl ele . R ~ slc TE¥\c G TT-- TG TGCACC -Gl —- —---- A -cchl----- GA
753250 -
droEugl|scf7180000409554:3024262- G--AATCGET-Ccolfd---cg-cAaTcCcCA- -~ - —-mmm oo GTTRMACGCACAGC TN AAAGI- - BN g I - - ———————————- GTCGGATTGGAGC R Gl T/e crT@IaT---Ccrlg-LNBRTAACTCCTCTCTTGCACEGRCT--GTRGAC---fcTecTCccanrA - - -Ir T -\ c TCTARACHCECTECEATTChiE-CECAG TTClr ARECAT AN A INE Al CEC A el - - EC R ae 2 AlXecATCACATEN Y cGecTT-- TG Tecacc - - - —- - - - N A GA T T Ne---e-Rch----- GA
3024488 -
|dm3 lchr2L:3067683-3067909 + |ldme 436 |lG--AATEGCEr-coc---cRB-caTcCCA-—————————mmmm GTTRMACGCACAGCTINEAAGHY- -SRIV I ———————————— ATTGGATTTGCGTREEECINT/SCREEEEEE crr@aT---crlg-ccRRTAACTCCTETCTTGCACEGHCT--GTRClEC - - -pifdccTccaan - - -[Ir T -\ G TETACACHCHCTECEATTCCE-CECACTTCAAARTCA TS A - EAlCEC Al - - EC Ry ey c AT c A TN cGCcTT-- TG TGCACC -Gl - - —- - -- ACkV - - - Ne---Ne-cchl----- Ga|
ldrosimz|21:2946868-2947094 + lasi 32463|c--anTEc@r-coc---cg-caTccca------- - GTTIMACGCACAGCTINEAAGE- - TR NG IV NI - —————————————~ ATTGGATTTGCCGCINEE /Y /el /R —— cEr T T---CcTle-ccmTAACTGCTGTCTTGCAGEGRCT- -G TRCEC - - -ifgceTccAra - - - TH- G TETACAGHC/ECTEEEATTCCE-GECA G T TGAA AR TGA TEA - EANGRG A Th - - IeeA EEtslc A TR~ C AR TINACGC T T- - TGTGCACC -G~ ——-- -~ ACYNY-----—------- Ne---Xe-cclm----- ca|
droSec2|lscaffold 5:1224926-1225152(|ldse 1854 |G--AATEGET-CcGCld---Ccf-cATCCCA-—————————mmmmmmm - GTTRMACGCACAGCTNEAAGE- -SRIV IV —————————————- ATTGGATTTGCGTREEE I T{e R cerTlEgaT---Crlg- CCRRTAACTGCTGTCTTGCAGEGRCT- - GTRCEC - - -fgNecGTCcCcAAA - - - AT T -\ G TEFACACHCACTECCATTCCE=CECAGT TGAAARTGATHIA - EANGIG Al - - Ecimse~ e c AT c A TN cGC TT- - TGTGCACC-GlY- —--—-- AcCY e - - Xe- N cchm-—--- GA
+
ldrovak3|2L:3063682-3063899 + lava_1801 [c--anfSicEir-cocly---cR-MaTccca-—————-- - GTTRMACGCACAGCTINEAAG - - - - - —-— - TCGGATCGGCG T R e e R T Ti¥XET---Crlg-cCCRRTAACTGCTCTCTTGCACEGHCT--GTRCEC - —-pRjTcGTCccAAA - - - AT T -\ G TCTACACHCIEICTECEATTCCE-CECAGTTGAA AR TCA TSN A - EANCIN A T XS e c ey c AT C ARTENcGCcTT-- TG TGCcACC-Gly-- - - - - - N A A T T Ne---Xe-cchl----- ca|
droEre2|scaffold 4929:3115426- der 1527 |G--AATHGET-CcGCE---Cg-CATCCCA-—————— -~ GTTHMACGCACAGCTINGAAG--F - - - - TCGGATTGGCGTREEEC AN TSR AT TE\AT---CTle-CCRMTAACTGCTGTCTTGCACECRCT--GTRCEC - - -ffdccTccann - - - Th-E\c TEFACACHCIECTECEATTICCE=CCCACT TGAA A REGA TS~ - Er GG A el - -Ec e ke c ATlEAcARTENcGCTT- - TG TGCACC-Gl- - - - —- - ACLREB- - - - —————- CAGEEEITACHAS- - EEEE GA
3115641 +
EEE [T RS RV S B LI ETPET O - B Y~ Slec 2 Bl - B T CHISIS{JAA TATCAGTAATCCAAGAATTAACCATI - - [XSNINeeAACIN A ARRGATAA A ACT A N A T C T CGGATCGGATC T e i~ — — - —————-- S T YN R C - LM TAACTGCEGTCTTGCAGEGEcT--cTecAcE- -\ ccTccana - - - TSN TCTACACL\CECTECEATTCCE-CECAC T TCAMECA TR - B - C - CEAT - - cch R - At a TcAc AR TINVAG C TRY- - TG TGCACEY-GRY- - - - Gynciey--—-—-—--—-——————- A GEEETACRNeGCGAAGCEN
droPer2|[scaffold 1:8612759-8613006|[dpe 229 |[[M--Aalcaa-RAcCT---Cl-IETCCCA NN IT NI N N ST N N Y VT VNSIeT-Vu T T~ CGCACAGCIVASA AN [N NN T ——————— — — | AR RS T VRl le L ey — — — - TR - — - — - - TN C - ciETAACTGCleTCTTGCAGE G T--cTecAclE- - IM\ccTccana - - - TilNG TEFACACINCEC TECCATTCCE=CCCAGT TG A e CA T - H - G - GEAT - - I\ - i A TcAC AR TIN®NGC TiY- - TeTGCAC- G- —- - - n ey - -—-—-————-————- AGEEEITACHSSGCGAATCE
droWil2|[scf2 1100000004945:407246-|dwi 5419 |[RRSAATHCHS NIV NN BATCCA-———————————————————————~ i - - INJEIININE TiiA AT ACATGATATATCCTCCAREEEEEENA A TGTGAAT TAGATATEEEEE A GT T T A T cCAGTGINEERISGART T - - [WNAT{IEleClEllshilicloiNe c/ehNehi T T/eliia AlNGA A TCCANSENNAT TA A A TRECIH T FAT/NEA TS Nbis T e eI A NN T -cA -l N - - N B [ __[_———__EE_ __ _[E\C T - EEE — - - - - i‘
407435 +
drovir3|scaffold 12963:14467451- (dvi 24646|[G--AATLRINTICEENY- - il e A B — GG T GTCAG]
14467626 -
droMoj3|lscaffold 6500:15423871- dmo_ 3155 |G--AATLRENE-Hcie---I-aThpcA - - —-— - - - - - Tjli- - T/leAM- - TlécAcEN cAREC AR T TCCCACAACCAACGATREEEE TTTGGACGGTAGAREERICAlN\cAGcACAGCAGCCGEC- -BACIEERSGTCTT - - [UNNGhle[ecelieh LielehNe c T C/shitelyeler\T GRlcCC AN NITRENIA A c TR ANCINT \cG TGl eleel N hislde e el INIRING G - Y- GCAICICEAT T - B - - - - B - - - W B ___N_ B — R e - - - - i‘
15424059 -
droGri2|scaffold 15252:2029194- dgr 469 |G--2AATGNYTCINT---pl W cA- - - - Cila - - IAT T TENSINA TG GINAT ARG AGGAATCATCATRREEEEE - TTTGTATATCAATREEECTINTA TEEEEEEE AalCTTINCERAAJIGEAT - - [UNNCIIEle clElidiiielecleclec/eirteilere clea B ccc el VNAC A A A G TRINECE CIAT T GE TS GEE Ui T/e A EloiNelbiA NN C - - - - - - B8 -B----B----B-- - ---TcGT-- - - - - - —-TjiaA - - [SHEEE C AN TN N - - EEEEEE — — R -l ---- GA
2029388 +
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http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/droSec2/html/dse_1854.html
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droYak3&position=2L:3063682-3063899
http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/droYak3/html/dya_1801.html
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droEre2&position=scaffold_4929:3115426-3115641
http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/droEre2/html/der_1527.html
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=dp5&position=4_group3:7165347-7165594
http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/dp5/html/dps_30.html
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droPer2&position=scaffold_1:8612759-8613006
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http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/droMoj3/html/dmo_3155.html
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