ID: Coordinate: Confidence: Class: Genomic Locale:
. View on UCSC Genome Browser {Cornell Mirror}]
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Legend: mature star mismatch in read
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AGAGGAGGAGGACGTTTGGCACGTATTGAGATCATTGCGACACAAGGAGGTGGAAGGCCATCCGATTGTTATGTATCTATATGCATAATACCCGATAACAGTCAGAAAGGCGCTTTCACTTCATGTGCCGAATAGAGTCAACGCAGAACAAGCTAAAATTGTTATTGTGTT
Read # Hit |Total
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................................................................................................ AACAGTCAGARAAGGCGC T TTCACT « + v et e e e e et teee e e ettt e et eeiieaaeae.. 24 0 1 921.00921 856 39 1
................................................................................................ A ACAGT CAGAAAGGC Gl T T T C A . it et e e e et et e e eesoeneeeeesaeeeeeeaeeenoeeeeeenoeneeees 22 0 1 409.00 409 377 31 0
................................................................................................ AACAGTCAGARAAGGCGCTTTCAC e + v v e et e e e et teee e ettt e e ettt e e 23 0 1 280.00280 251 26 1
................................................................................................. ACAGTCAGAAAGGCGC TTTCAC T e + v v v et e e e e e e teeeeeeeeeseaaaaaeeeeeaaaaaeeenaanaaa23 0 1 70.00 70 EN 8
................................................................................................. ACAGTCAGARAAGGCGC T TTC R . « v e e e ettt ee e e ettt eeeee e e ettt e e s ttieeeeeaanae. 210 1 50.00 50 44 6 0
............................................................................................... TAACAGTCAGARAGGCGC T TTCAC T - e e v e e et eeee e e steeaeeeseseenaaaaeeeeenaaanaaneaaa 25 0 1 34.00 34 30 2 0
................................................................................................. ACAGTCAGAAAGGCGCTTTCAC e + v e v ettt e et e et teee e e ettt e e ettt eeeeaanne. 22 0 1 33.00 33 33 0 0
............................................................................................... TAACAGT CAGARAGGCGCTTTC A e & v e e e e e e e eteee e eeteeeeaeeeeeeaaaaeeeeennananaaenaaa23 0 1 21.00 21 18 3 0
................................................................................................ AACAGTCAGARAGGCG T TTC e v v v ettt e e e e e et eeeee e ettt e ettt eeeeieanaaa.. 20 1 19.00 19 17 2 0
................................................................................................ AACAGTCAGARAAGGCGCTTTCACT T e« v v v et e e e e e teeeeee e eesaaaaeeeeeenaaaaeeennnnaaa 25 0 1 9.00 9 9 0 0
................................................................................................ AACAGTCAGARAAGGCGCTTTCACH . « . ittt ettt e e ettt ieee e e eieeee. 24 1 1 7.00 7 7 0 0
................................................................................................ AACAGTCAGA A AGGCGC T T T e e e e e e ettt teee e e e teeeeaeeeeeeaaaaeeeeeenaaaaeeennnaaa 20 0 1 6.00 6 6 0 0
................................................................................................ AACAGTCAGARAGGCGC T TTCAC . & i ittt ettt ettt e ettt et ettt teeeeeeeeaneen. 24 1 1 5.00 5 2 0 2
............................................................................................... TAACAGTCAGARAGGCGCTTTCAC . & e e vt e et eeee e e e senenaeeeeeesnnaaaaeeeeennnnanaeanaa24 0 1 4.00 4 4 0 0
................................................................................................ AACAGTCAGARAGGCGC T T T . « v ittt et et ettt ettt et e ettt eeeeennaen 22 1 1 3.00 3 3 0 0
................................................................................................ AACAGTCAGAAAGGCGC T T T A . « v vttt et ettt et et e ettt e e teieeeeeeeenneea... 23 1 1 3.00 3 3 0 0
................................................................................................ AACAGTCAGARAAGGCGC T TTC . « « v ittt ettt et e e e ettt e e ettt eeeeennenn 22 1 1 3.00 3 3 0 0
................................................................................................... AGTCAGARAGGCGC T TTCAC T . « v v e vttt e ee e et teeeeeeeeesnnanaeeeeennnnaaneennnaaaa2l 0 1 2.00 2 2 0 0
............................................................................................... TAACAGTCAGAAAGGC G T T T . & & o ittt ettt ettt ettt e e e et e eeeee e eeeeaaaanaeea 22 1 1 2.00 2 2 0 0
................................................................................................. ACAGTCAGAAAGGCGC T TTCACH . « & ittt ettt ittt ettt tteeeee e eettaeaaaeeenennaaa 23 1 1 2.00 2 2 0 0
.................................................. TGGAAGGCCATCCGAT TG T TR e+ v v e e e e e e et e e e e e e e et e e e e e e e et e e e e e ettt teee e et teeee e ettt ettt e st tiiieeeeeaannana. 20 1 1.00 1 1 0 0
............................................................................................... TAACAGTCAGARAGGCGCTTTC e v v e e e et e e eaeeeeeeeennnaeeeeeeeonneaeeeeennnnaneeenaa22 0 1 1.00 1 1 0 0
............................................................................................... TAACAGTCAGARAGGC G T T T e « v v e e e e e e e eaeeee e eseeaaeeeseseenaaaaeeeeenanaaaaaaaa 2l 0 1 1.00 1 1 0 0
.................................................................................................. CAGTCAGARAGGCGC TTTC A e + v v e e e e e e e e et aeeee e e eeeaeaeeeeeenaaaaaaeeeeanneaaa 20 0 1 1.00 1 1 0 0
................................................................................................ AACAGTCAGAAAGGCGCTTTCAR . « . ittt ittt ettt e ettt eeeeennee.. 23 1 1 1.00 1 1 0 0
................................................................................................. ACAGTCAGAAAGGCGC T TTC . « v v vttt ittt e e ettt et e e ettt e e e ettt e e 211 1 1.00 1 1 0 0
.............................................................................................. ATAACAGTCAGARAAGGCGCTTTCA e+ v vt e e e e e et tteeee e e tteeeeeeeesnnaaaaeeennnnanaa 24 0 1 1.00 1 1 0 0
............................... T O AT TGCGACACAAGGAGG « + + v vt e e e e e e ettt e e e e e e e et e e e e e e ettt e e e e e e e ettt e e e e e e e e e e e e e 19 0 1 1.00 1 1 0 0
................................................................................................. ACAGTCAGAAAGGCGCTTTCACKH . « v ittt ettt ettt e e ettt e ettt ee e e e 23 1 1 1.00 1 0 0 1
................................................................................................ AACAGTCAGARAAGGCGC T TTCACT A . & ittt ettt ettt et ettt e e et eeeeeeeeeennaaa. 25 1 1 1.00 1 1 0 0
................................................................................................ AACAGTCAGA A AGGCGC T e v e e e et ettt eeee e e e teeeeee e eeeaaaeeeeeenaaaaeeennnaaa 18 0 1 1.00 1 0 1 0
................................................................................................. ACAGTCAGAAAGGCGC T T TC . « v v e ittt et e e ettt e e e ettt e e ettt eeeeeeie. 211 1 1.00 1 1 0 0
............................................................................................... TAACAGTCAGARAGGCGC T TTCACA. & i ittt ittt e ettt teeeeeeseeeneaaaaeeeennnnanaanaaa 25 1 1 1.00 1 1 0 0
................................................................................................. ACAGTCAGAAAGGCGC T T T AR . « vt ettt et e e ettt e et e ettt e ettt eeennn 22 1 1 1.00 1 1 0 0
................................................................................................ AACAGTCAGARAAGGCGCTTTCH . « v vttt et e ettt ettt et ettt e ettt 22 1 1 1.00 1 1 0 0
.................................................................................................. CAGTCAGARAAGGCGC T TTCACT + & v e e e e e e e et eeeee e e eeeaeaaeeeseaaaaaaeeeeennanaaaa 22 0 1 1.00 1 1 0 0
................................................................................................. ACAGTCAGAAAGGCGCTTTC . e v v v ettt eeee e e eenaeeeeeeeeanaaeeeeeennnaaaeeennnaaaa20 0 1 1.00 1 1 0 0
................................................................................................. ACAGTCAGAAAGGCGCTTTCH. « o v i ittt et ittt e e e st e e e e e eeeeeeeeenna.a 21 1 1 1.00 1 1 0 0
............................................................................................... TAACAGTCAGARAGGC G T T e « v v v e e e e e e e aeeeeeeeeeennaeaeeeeeonnaaeeeeennnnaneeanaa20 0 1 1.00 1 1 0 0
................................................................................................. ACAGTCAGARAAGGCGC T T T e e e e e e e et eeee e e et teeeee e e e tteaaeaeeeesnaaaaeeennnaaa 19 0 1 1.00 1 1 0 0
Anti-sense strand reads
M020
TCTCCTCCTCCTGCAAACCGTGCATAACTCTAGTAACGCTGTGTTCCTCCACCTTCCGGTAGGCTAACAATACATAGATATACGTATTATGGGCTATTGTCAGTCTTTCCGCGAAAGTGAAGTACACGGCTTATCTCAGTTGCGTCTTGTTCGATTTTAACAATAACACAA
Read # Hit ||Total head
% e e e ke sk ok ok ok ok ok ke s sk sk sk ok ok ok ke e sk sk sk ke ke L (L COCC - COCCCOOOCCCCC CC - 2223333322 --29))))))2))2))-2))))))))))))))))))) .. ... Fhddkkdkkkkkkdkkkkkkkkkkkkkkkkkkkk*x* size Mismatch Count Norm Total

Show Alignment With Reads H

Re-alignment of all predicted orthologs

Species Coordinate

ID Alignment

male head head embryo

O O O O O O O O O O O O O O O O O O O O O O O O O O Ok OO o o o o N o NN P -

o

1.0

phyloP LRT conservation scores

Q
-
1

M045

female
body

O O O O O O O O O O O O O O O O O O O O O O O O O O O O O o o o o o o o o o o =

Conservation

8 & %
* » LN a

7,960,600 7,960,650 7,960,700 7,960,750
Genomic Position

Hairpin partition Mature Star

droWil2|scf2 1100000004909:7960586~-

7960756 +

dwi 52| AGAGGAGGAGGACGTTTGGCACGTATTGAGATCATTGCGACACAAGGAGGIGGAAGGCCATCCCGATTGTTATGTATCTATAT-GCATAATACCCGATAACAGTCAGAAAGGCGCTTTCACTTCATGTG

droVir3|scaffold 13042:903140-903271

caeccaAEcECH

TICCATCEETA T T T T ThiGINS T Al TG A TAACAGTClicAAAGC[Sc T T THIEde T C AT G

droMoj3|scaffold 6328:2903580-

IS C AJNT/EFNEA GAlgGGliTIEA GAECINEREN

2903608 -
droGri2|scaffold 15081:2047655- AGAGIXGNGAGGARGT
2047669 -

droAna3|scaffold 13417:2461004-

2461093 -

droBipl|scf7180000395874:33015-33107
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http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droWil2&position=scf2_1100000004909:7960586-7960756
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droWil2&position=scf2_1100000004909:7960586-7960756
http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/droWil2/html/dwi_52.html
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droVir3&position=scaffold_13042:903140-903271
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droMoj3&position=scaffold_6328:2903580-2903608
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droGri2&position=scaffold_15081:2047655-2047669
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droAna3&position=scaffold_13417:2461004-2461093
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droBip1&position=scf7180000395874:33015-33107
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[View on UCSC Genome Browser {Cormell Mirror}]

dwi 5419 scf2 1100000004945:407335-407434 + | candidate-rescued | Canonical miRNA || intergenic
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AATACATGATATATCCTCCAAATGTGAATTAGATATAAGTTATATCCAGTGATCGATTTAATTGCCGTCTTGCAGGGTCTTTGTAAAGAATCCAGGTCCAAATTAAATTCTTTATAGATCCTGCGATTCTGGGCAATTGAATGACACACTGAAACGTCCCGAACTTACCAAATATATATCTATATCTAATTGTATGTGTA female
Read # Hit |Total embryo head male body head
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................................................................................................................. ATAGATCCTGCGATTCTGGGC « « + v v e et e e te ettt e et et e e e et e e et ee e ie e eiaeenaenaee. 200 1 39.00 39 35 3 1 0 0
................................................................................................................ TATAGATCCTGCGATTCTGGGC « « -+ e v e ettt e e ta et e e ee et e e et ae et taeeia e eaenneenaeenaena 22 0 1 16.00 16 15 1 0 0 0
................................................................................................................. ATAGATCCTGCGATTCTGGGCA . « « v e et ettt ettt e et et e e e ettt e e ettt e ie e ia e 22 0 1 16.00 16 9 5 2 0 0
............................................................................................................... TTATAGATCCTGCGATTCTGGGC « & « v v v e v ettt e ee et et e et et et et e ia e eieeiaeenaeaeenaenneen.. 23 0 1 11.00 11 6 4 0 0 1
................................................................................................................. ATAGATCCTGCGATTCTGGGCARATT . ¢ e v e ve et e e ee et et e e e ettt et te e e e eee e eneenaenneena 25 0 1 11.00 11 11 0 0 0 0
................................................................................................................ TATAGATCCTGCGATTCTGGGCAATT « « ¢ e e et e et et e e e e te e e e eneeaaeeneenaeeneenaeeneenaeenneas 26 0 1 9.00 9 8 0 1 0 0
................................................................................................................. ATAGATCCTGCGATTCTGGGCAAT « « o e v e e te et et et te et e e et e e te e eee e eeaeeieeennenaenneena 24 0 1 8.00 8 6 1 0 0 1
................................................................................................................ TATAGATCCTGCGATTCTGGGCAAT « ¢« v e e e et ettt e et et tee e et eneeaaeeneenaeeneeeaeenaeeaeeaneaa 25 0 1 8.00 8 6 1 0 1 0
............................................................................................................. CTTTATAGATCCTGCGATTCTGGGC « « v v e v e e e e e ee et e e e et e e et et et te et ie e eeeeiaeneenaeennens 25 0 1 7.00 7 7 0 0 0 0
............................................................ ATTGCCGTCTTGCAGGGTCTTTGTARR . « - e ettt e e ue et e e e ettt e et e et e e et e e e e e et e e e e e et e et et e e e et ee et te e e ta e ta e eeaenaenneenee 2T 0 1 7.00 7 6 0 1 0 0
................................................................................................................ TATAGATCCTGCGATTCTGGGCA L &+ e v e ettt ue et e et e e ettt e e et e et e e ie e i eiaeenaeenee. 23 0 1 7.00 7 1 6 0 0 0
.................................. ATAAGTTATATCCAGTGATCGATTTA . « ¢ e et e ettt ue et e e ettt e e et et e e et et e e ettt et e et et e et et et e et e e et e e e et et e e et e e e e et ettt et ettt et te e et eie it 26 0 1 5.00 5 5 0 0 0 0
......................................................... TTAATTGCCGTCTTGCAGG « « + « v e e et e et ettt e e ettt e e et e e e e et e e e e e e ettt e e e e et e e et e e e e ettt e e e e e et e e e e e e e 190 1 5.00 5 5 0 0 0 0
...................................................... GATTTAATTGCCGTCTTGCAGG « « « ¢ &+ e e e e e et e e e e ettt e e e e e et e e et e e et e e a e et e e a e et e e e et e e e et et ae et et ae et eaeaeenetaeaaenaeneaaenneneeaens22 0 1 5.00 5 5 0 0 0 0
............................................................................ GTCTTTGTARAGAATCCAGGTC « « v et et v e ettt e et e et e et e et e e e ettt e e e e e e e e e e et e e e e e e e e e et e et et ettt e eie e 22 0 1 5.00 5 4 0 1 0 0
.................................................................................................................... GATCCTGCGATTCTGGGC « « v e e e e e e e ee et e e et e e eae e e e eneeaeeeneeaaeenaeeaeeneenaeenaea. 18 0 1 4.00 4 3 1 0 0 0
............................................................................................................... TTATAGATCCTGCGATTCTGGGCAATT . « ¢ v ettt e e te et e et e et e e et et e te e e e eie e e neenaeenaenneena 2] 0 1 4.00 4 4 0 0 0 0
.............................................................................................................. TTTATAGATCCTGCGATTCTGGGC . « ¢ v e e e v e ee ettt e e et eae e et ae e ae e eneeaeeeneanaeansenaeeneenaee 24 0 1 4.00 4 4 0 0 0 0
..................................................... COATTTAATTGCCGTCTTG A . « « v et e et e te et e et e et e e e e et e e e e e e e e et e e ettt 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 et ettt ettt 210 1 4.00 4 4 0 0 0 0
............................................................ N ele] e el ol e o XeTe] L N AR - B O 1 4.00 4 4 0 0 0 0
..................................................... COATTTAATTGCCGTCTTGC « « ¢ v e e et et et e et e e e et e e e e e e e e e e e e et e e e e e et e e e e et e e e ettt e e et e e e e e e e e e et e e ettt et e et e i e 2000 1 4.00 4 4 0 0 0 0
..................................................... CGATTTAATTGCCGTCTTGCAGGGT « « « « ¢ e e e e et e e e ae et e e e e et et e e et et e e et et e et et ettt e e et e et e e et et e e et e e e e e et et et e e ie e et ia e iia e 25 0 1 4.00 4 4 0 0 0 0
.................................................................................................................... GATCCTGCGATTCTGGGCA t &+ e v e e e e e ee et e et e e e e e e e et e e te e e e e ie e eia i 190 1 3.00 3 3 0 0 0 0
.............................................................. TGCCGTCTTGCAGGGTCTTTGTARAGA . & « ¢« v e e e et e e ea e e e e ee et e e e e e e e et e e e e e e et ae e e e eee e e e e e e e e eneeaeaneenaeaneenaeaneenaeeneenneennenaa2] 0 1 3.00 3 3 0 0 0 0
................................................................. CGTCTTGCAGGGTCTTTOTARAGA . « ¢« v e v e e et e e et et e et et e e et e e et et e e et e e et et e e e et e e e e e e e e et et e e et e ettt e ie et eia e 24 0 1 3.00 3 3 0 0 0 0
............................................................ i eloT o el ol e o XeTe] e o A - B¢ 1 3.00 3 3 0 0 0 0
..................................................... COATTTAATTGCCGTCTTGCAGGGTC « « e v v e ue et e e ue et e e e e et e e e e e e e e et e e ettt e et et e e e e et e e e e e e e et e e et e e e e e e et e et e ittt et iaeenaeenne. 26 0 1 3.00 3 3 0 0 0 0
.................................. ATAAGTTATATCCAGTGATCGATTT . &+t e e et e e e ee et e e ae et e e e et e e e et e e et e et e et e e et e e e et et e et et e e e e e e et et e e et e e et ee et e ie e et ta e ineenaeeaea 25 0 1 3.00 3 3 0 0 0 0
....................................................... ATTTAATTGCCGTCTTGCAGG « « e v v e te et e e ae et et e e e et e ettt e e et e e e e et e e e e e et et e e e et e e e e et e e e e e e e e e e e e et ettt et et et 210 1 3.00 3 3 0 0 0 0
.......................................................................................................................................... GAATGACACACTGAAACGTCC . ¢t e vt et e et ieeeieeiaeeneeaneneenneena. 20 1 3.00 3 3 0 0 0 0
............................................................ ATTGCCGTCTTGCAGGGTCTTTGTAR . « ¢« e e vttt e e ae et et e e et et e e et e ettt e e ettt e e et e e e e et e e e e e e e et e e ettt e e e et et ettt 260 1 3.00 3 3 0 0 0 0
............................................................ ATTGCCGTCTTGCAGGGTCTTTGTA . &« ¢ e e v ettt e ae et e e e e et et e e et e et e e et ettt e e ettt e e e et et et e et et e et et et et et et te et e eie e e 250 1 3.00 3 2 0 1 0 0
......................................... ATATCCAGTGATCGATTTA . ¢« e et e et e et e et e et e e et ettt e e e e et et e e e e 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 190 1 3.00 3 3 0 0 0 0
............ AT CCTCCARATGTGARTTAGAT . « ¢ & e e e et e e e e et e e et e e e et ea e e e e e et ae 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 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 et e et 220 1 3.00 3 3 0 0 0 0
.................................. ATAAGTTATATCCAGTGATC .« ¢« v et ettt e te et e et e ettt et e ettt e e ettt et e e e e e e e e et et 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 e 2000 1 3.00 3 3 0 0 0 0
......................... GAATTAGATATARGTTAT « « v et ettt e te et et e e et e et e e e e e e e et e et e e et e e e e e et 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, 180 1 2.00 2 2 0 0 0 0
........................................................ T T TAAT TGCCGTCTTGCAGG « « « ¢« e e e e ettt e et e et e e et e e e et e e e e e et e e e e e e e e e e et e e e et et e et et e et e e et et e e e ta e e ta e 20 0 1 2.00 2 2 0 0 0 0
............................................................................................................................ GATTCTGGGCAATTGAATGACACACT « & v et ettt e te e e et et et e iae e e enaenaeennes 26 0 1 2.00 2 2 0 0 0 0
............................................................................ GTCTTTGTARAGAATCCAGGTCC . « ¢ v vt ue et et e e e e et e e e e ettt e e et et e e e et e e e et e e e et et et et et ta et te i eiaiaeeaeenee 230 1 2.00 2 2 0 0 0 0
..................................................................................................................................................................................... ATATCTAATTGTATGTGT. 18 0 1 2.00 2 2 0 0 0 0
.................................................................................................................... GATCCTGCGATTCTGGGCART . « « e vt e e e ettt e et te e e e e et iee e iaeeia e eaenaaenaeenae. 2l 0 1 2.00 2 2 0 0 0 0
.................................... AAGTTATATCCAGTGATCGATTTA  « e e e e e ee ettt e et e et e e et e e e ettt e e e e et e e ettt et e e ettt e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e et e e et e e e e e et ettt et e 240 1 2.00 2 2 0 0 0 0
.................................................................................................................................................... CTGAAACGTCCCGAACTTACC . ¢ v vt e e eeeeeneeeneenncnneenaea 2l 0 1 2.00 2 0 2 0 0 0
...................................... GTTATATCCAGTGATCGATTTA « « v et e ettt e ettt e e ettt et e e e e e ettt e e e ettt e et et 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 et et e e e e e e 220 1 2.00 2 2 0 0 0 0
.............................................................................. CTTTGTARAGAATCCAGGTC . « ¢« e e e ue e e et e e e et e e et e e e e e e e e e e e et e e e et a e e et ae e ee e e e eee e eee e eaaeenaeaaeenaenaeenaea 20 0 1 2.00 2 2 0 0 0 0
........................................................................................................................................................................... ATATATATCTATATCTAATTGTATGT... 26 0 1 2.00 2 2 0 0 0 0
...................................................................................................................................... AATTGAATGACACACTGARAC . & o vt et e e e et et ine e eenrenaeeneenaeennea 2l 0 1 2.00 2 2 0 0 0 0
................................................................................................................. ATAGATCCTGCGATTCTGGG AR . « & e e vttt ettt e e et e et e e et e e e et e e ie e eiaeeneenaeena. 23 0 1 2.00 2 0 0 0 1 1
............................................................... GCCGTCTTGCAGGGTCTTTGTARAGA . &« ¢ v ettt e ue ettt e et et e e e et ettt e e et et e e et et e et e e e e e et ettt et e e et ettt e e ie e ia e 260 1 2.00 2 2 0 0 0 0
......................................................................................... ATCCAGGTCCARATTARAT .+ttt ettt ettt e e et e e e e et e e e e et e e e e et e ettt e ettt et ettt e et eie i 190 1 2.00 2 2 0 0 0 0
............................................................ ATTGCCGTCTTGCAGGGTCTTTGTARAG . « ¢« ¢« v e e et e e e s e et e e et et e e et et e e e e a e et e e e e et e e e e et e eae e e e ene e eaaeaaeneeaeaaeneeaeaaenneneaaea.28 0 1 2.00 2 0 0 2 0 0
.................................. ATAAGTTATATCCAGTOAT . + ¢ v v et e et e et et e e et e et e e e ettt e e e et et ettt et 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 190 1 2.00 2 2 0 0 0 0
.............................................................................................................. TTTATAGATCCTGCGATTCTGG « « -« e v e e e e e e e e e et e e e e eme e e e ae e eaneenaeaneenaeaneenneeneenneea22 O 1 2.00 2 0 0 0 2 0
............................................................................................................... TTATAGATCCTGCGATTCTGGGCA . « ¢ v v et e ettt te ettt ettt e e e et et te e eie e eaeenaenneen. 24 0 1 2.00 2 2 0 0 0 0
.......... ATATCCTCCARATGTGAATTAGAT « « e ¢« o v e e ettt e et ee e e et e et e e et e e e et e e e et et e et e e e et et e e e et e e e et et e et e e e et et e et e e e et e e e e et et et ettt . 240 1 2.00 2 2 0 0 0 0
....................... GTGAATTAGATATAAGTTAT . .+ ¢t ettt et ettt e et e et e et e ettt e et e e e e e ettt e et et et e et e et e et 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 et 2000 1 2.00 2 2 0 0 0 0
............................................................................................................................ GATTCTGGGCAATTGAAT . « & e vttt et te e eae e et ae et tae e eaeeneeaaneneeeneenao. 18 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
.............................................................................................................................. TTCTGGGCARTTGAATGACACACT . « ¢ttt vt e tee e et eee et iee e eaeeeenneannaennaen. 24 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
.............................................................................................................................................. GACACACTGAAACGTCCCGAACTTACC . + v v eeeneeneennnennenneenae 27 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
............................................................. TTGCCGTCTTGCAGGGTCTTTOTARAG . « « ¢« e e v e et e et e et et e e et e et e e e et 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 et e te et et et e i e 2T 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
................................ ATATAAGTTATATCCAGTGATCGATTTA . &+« v e ettt n e e et e e e et e e e et e e e a e e e e e e e e e e et a e e e e e et e e e e e e e e et e e et e e e et e e et e e ee e e e e eaeteeeneenaeaeenaenaaenaa. 28 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
.............................................. CAGTGATCGATTTAATTGCC . + ¢t e e e e e te et e et e ettt e et ettt et et e e e e ettt e e ettt e e e 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 e e e e 200 1 1.00 1 1 0 0 0 0
............................................................................................................ TCTTTATAGATCCTGCGATTCTGGGC « « -« e v e e e et ee et e e e e et tae e et e eaeeneeaaeanseeaeeneenaeenneas 26 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
....................................................... 9. e oo e ol i o PR - B¢ 1 1.00 1 1 0 0 0 0
................................................................................................................................................................................... CTATATCTAATTGTATGTGT. 20 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
................................................................................................................. ATAGATCCTGCGATTCTGGGCAATTGA . « -+ e v et et e ettt eae e et aeeeeneenaeeneenaeeneenaeeneenaa 2] 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
.............................................................................................................. TTTATAGATCCTGCGATTCTGGGCA  « « e e vt et e te et e e e e et e e e et et e te e et e ie e eie e enaenaeenee 250 1 1.00 1 0 1 0 0 0
.............. CCTCCARATGTGAAT TAGATATARGT . &+ ¢t e ettt ue ettt e et et e e et ettt et e e e e e ettt e e e e et e e e et et e e et e e e e e e e e e et 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 260 1 1.00 1 1 0 0 0 0
.......................................................................................................................................... GAATGACACACTGAAACGTCCCGAACT . « ettt teeeieeineieenanenaenneennan 27 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
...................... TGTGAATTAGATATARGTTAT . « « e et e et et te et e e e et et et et et et e et e e e et e e e e e e e e e e et e e e et 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 a2l 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
............................................................................................................................ GATTCTGGGCAATTGAATGACAC . -« ¢ v e e et ee e et e e e e neeneeeneenaeannenaeeneenaee 23 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
........................................................................................................................................... AATGACACACTGAAACGTCCCGAR . « o vt e e et ee e cneeaeennenaeennen 24 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
............................................................... GCCGTCTTGCAGGGTCTTTGTARR . « ¢ e e v e et e e ee et et e et e e e e e et e e e e et e e e et e e et e e e et et e et et e e ee e tee e tneeeaetaeenaennenaeennena 24 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
......................................................................................... ATCCAGGTCCARATTARATTC . « e e v e e te ettt te et e et e et e e e e e e et e e e e et e e et e e e et ettt et te et ee et 20 1 1.00 1 1 0 0 0 0
.......................................................................................................... ATTCTTTATAGATCCTGCGATT . ¢ v e vt ue ettt e et e et e e e et e e e e et a et ee et eee e taeeieeneneenneena. 22 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
.............................................................. TGCCGTCTTGCAGGGTCTTTGTARAG . « ¢« e e e ettt e e et e e e et e e e e ettt e e et e e e e e e e e e e e e et e e e e et e e e et ettt ettt e e e ie e i et eneee.. 260 1 1.00 1 0 1 0 0 0
....................................................................................................... TARATTCTTTATAGATCCTGC . « « v e e e e e et e et e et e e e et e e e e et a e et a e e ia e e eaeeanneenneenae 20 1 1.00 1 1 0 0 0 0
................................................... ATCGATTTAATTGCCGTCTTGCAGG . « « ¢ e e e ettt e ae et et e e et ettt et ettt e e e ettt e e et et e et et e et et ettt e et et ettt et et e e e te e ie et ei et 25 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
.............................................................................. CTTTGTARAGAATCCAGGTCCA « « v et e et ettt et e et e e e et et et et e e e e e et e e e e e e et e e e et e e et e et et e et e i ee e 22 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
......................................................................................................... AATTCTTTATAGATCCTGCGATT . « v e e e e ettt e e ee et et e e e et e e e e e e e e neeeaeenaeaneenaeaneenaes 23 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
..................................................................................................................................................... TGAAACGTCCCGAACTTACCAAATA . ¢ vt e e ie e eeneenneenae 25 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
.......................................................................................................................................... GAATGACACACTGAAACGTCCCGA . « v vt e e eeeeeeneeaeennenaeeneenae 24 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
........................................ TATATCCAGTGATCGATTTAR . ¢« e ettt te ettt e ettt e et et e e e et e et e e ettt e e ettt e e e e e e e e e e e e e e e et e e e et e e e e e e e et e et e e e e e 210 1 1.00 1 1 0 0 0 0
...................................................... GATTTAATTGCCGTCTTGCAGGGT . « ¢« v e v e e et e ae e et e e e e e et e e et e e e e e et e e e et et e et et e e e et e e e et e e et et e e et ta e e ee et tae e iaeaeenaeeneenaeenae. 24 0 1 1.00 1 0 0 1 0 0
................................. TATAAGTTATATCCAGTGATC . « ¢« e e te ettt e et ettt e e ettt e e et e e et et et e e et et et e e et e e e e ettt 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 1 0 0 0 0
....................................................... ATTTAATTGCCGTCTTGCAGGGTC « ¢« v e u e ettt e e te et e et e et et e ettt e e et et e e et e e et e e et e et e ettt e e e et a e et et et te et te e ia i ie e iaeenaeenee. 24 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
........... TATCCTCCARATGTGARTTAGA . ¢+« et ettt ettt ettt e et et et e et et e e et e e e e et e e e e e et et e e ettt e et et e e et et 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 i 220 1 1.00 1 0 0 0 1 0
..................................................... CGATTTAAT TGCCGTCTTGCAGG « « « &+« e e e e e e e e e e e et et e e et et e e e e e et et e e m et et et e e e e e e e et e e ae et e e e et et aen e e eaeeneaeaaenaeneeaenneneeaeea 23 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
.................................................................................................................... GATCCTGCGATTCTGGGCAR . + ¢ v e et e e ee ettt e e e et e e et e e te et e ia e eiaeeneenaeenae. 20 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
............................................................. TTGCCGTCTTGCAGGGTCTTTGTARAGA . « ¢+ e v e e e e e me e e et e e e et e e e et e e e e e e e et e e e et e e e e e e e e e e a s eaeeaneeneeaneeneeaaeeneeaaeenaeaneenaes 28 0 1 1.00 1 0 0 1 0 0
.............................................................................................................................................. GACACACTGAAACGTCCCGAAC . « vt v et tee et eeeeieeaeenaenneennen 22 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
.................................................................................................................................................. CACTGAARACGTCCCGAACT « vt ve e eeeeieeieeeieeenneaenneena. 19 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
............................................. CCAGTGATCGATTTARTTGC . «+ ¢« e e et e ue ettt e e et e e e e e e et et e et e et e e et et e e e ettt e e et e e e e e et e e e et et e e e ettt e e et e et et e ta e ta e eneeianneenneenee 20 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
........ ATATATCCTCCARATGTGAAT « &+ e v ettt et e ettt e et e e e e e e e e e et e ettt 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 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 200 1 1.00 1 0 0 0 0 1
.......................................................... BN e oo el Lo e oyXe T PR - BN O 1 1.00 1 1 0 0 0 0
.............................................................. TGCCGTCTTGCAGGGTCTTTGTARR . « . e e ettt ettt e e et et e e ettt et ettt et et et e et e ettt e e ettt e e e et e e e et et ettt et e e et eie e 250 1 1.00 1 1 0 0 0 0
......................................................................................................................................... TGAATGACACACTGAAACGTCCC . « vt vttt ie e eeeeiaicneenaannaenneenaens 23 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
.................................................................................................................... GATCCTGCGATTCTGGGCARTT « « v e e e e te et e et e e e et e e et e et te et e e ia e eiaeeneenaeeneens 22 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
............................................................................................................................ GATTCTGGGCAATTGAATG « « e ¢ e e e ue e et ee e e e eaeea e e enaeaneenaeannenaeeneenaes 19 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
........................................................................................................................................................ AACGTCCCGAACTTACCAAAT . o v v v e e e e eieeneennennaena 210 1 1.00 1 1 0 0 0 0
..................................................................................................................... ATCCTGCGATTCTGGGCARTT « « o« e e e e e ettt et ea e tee e et eae e aeetaeeaeeneenaeeneeeaeennea 2l 0 1 1.00 1 0 0 1 0 0
.......................................................... TAATTGCCGTCTTGCAGGGT . « « v v e ue ettt e et ettt et e et et e e ettt e e et e e e e et et e 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 2000 1 1.00 1 1 0 0 0 0
................................................................................................................. ATAGATCCTGCGATTCTG ¢ « « ¢ v e e e ettt e ae ettt e e ta e e e e et e et neeaeeneeneeaneenaeeneen.. 18 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
.................................. ATAAGTTATATCCAGTGATCGAT . « « e e ettt ettt e e ettt e e ettt e e et e e et et et e e et ettt e e e et e e e ettt 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 230 1 1.00 1 1 0 0 0 0
..................................................................................................................................................... TGAAACGTCCCGAACTTACCARR. . ot e v et ieneeneennaen.. 23 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
.................................................... TCGATTTAATTGCCGTCTTGCA « « v et e et e et e et e et e et e et e e e e et e e e ettt et et et e e 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 ittt ettt e et e e 220 1 1.00 1 1 0 0 0 0
................................. TATAAGTTATATCCAGTGATCGATTTA . « ¢« e e ee et et 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 et e e e e e e e e e e e e tae e e e e e e ae e aeeaaeaneeaeaneeneeeaeenaeeaeenaenneenaea 2] 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
................................................................................................................... AGATCCTGCGATTCTGGGCA « « v v e v e ettt ee et e e e e et e et et ee et tee et eiaeeneenaeenaes 20 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
....................................... TTATATCCAGTGATCGATTTA . « ¢« e et ettt e ee et e e e e e e e e et e et e e et e e e et e e e et e e e e e e e m e e et e e e et e e e ee e e e e ee e e et ee e e e ae e ea e ene e neeaeenneaaeeneenaeenaea 2l 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
............................................................................................................................................ ATGACACACTGAARACGTCCCGAACT « v e et et eieeeeeeieeeneenaenneenae 25 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
.................................. ATAAGTTATATCCAGTGATCGA . « ¢ ¢ o vt et ea et et e et e e et e e e et et e e e e e e et e e e e e et e e et et e et et e et e e e et et et et e e et e e ettt 22 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
e e TACATGATATATCCTCCARATGT . + ¢ vt ettt te et et e et e e e et et e e e e ettt e e ettt e ettt e e e e e et e e e e e e 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 e e e e e e e e e e e e e e e e 23 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
.......... el o] ¥V el VNP PR 1 - BN ¢ 1 1.00 1 1 0 0 0 0
.............................................................. i elole el ol e ey NeTe L okt e D NN 1 1.00 1 0 0 0 1 0
...................................................................................................................................... ARATTGAATGACACACTGA . &+ et ettt e e et e et te e eia e eiaeaeenaeenae.. 18 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
........ ATATATCCTCCARRTGTGARTT . « ¢ & v e e et e e ettt e e ettt e e e e et et e e et et e e e e et et e e et e e e e et et e e et et e et e e et e et e et et et e e et et e e et e e e e e et e e ettt 22 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
....................................................................................... GAATCCAGGTCCARATTARAT . ¢ ¢ v e vt ettt te e e et e e et e e e e et e e e e ettt e e e e e e e te e et e ettt ettt eee e 200 1 1.00 1 1 0 0 0 0
........................................ TATATCCAGTGATCGATTTA . « ¢« e e e e e e et e e ee e e et e e e et e e e et 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 et e e e et e e e et e e et e e eee e e tneeaeeneeaeeneenaeenaea 20 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
............................................................................................................................................... ACACACTGAAACGTCCCGAACTTACC . ¢ v vt vt eie e eeeeaeennennaeennes 26 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
.................................... AAGTTATATCCAGTGATCG . « ¢« v e e ettt e e et e et e et a et e e et e e e et e e e et e e e e e et e e e et e e et e e e et e e e e e et et et e e et e e e ettt 100 1 1.00 1 1 0 0 0 0
............................................................................................................... TTATAGATCCTGCGATTCTGGG « « « « ¢ v v e e e et e e ettt e et tae e et e e et ta e et aeeneenaeenaeeneenaae 22 0 1 1.00 1 0 1 0 0 0
............................................................ s eleT e el o ey X e el ol D37 S O 1 1.00 1 1 0 0 0 0
........................................................................................ AATCCAGGTCCARATTARRTTCT .+« o ettt ettt e et e et e e e e et e e e et e e e e et e e e e e e e e e et e e et e ie e et 230 1 1.00 1 1 0 0 0 0
...................................................... GATTTAATTGCCGTCTTGCAGGGTC .« ¢ & v e v e ettt e e et et e e e e e et e e ettt et e e ettt ettt et ettt et e et e e ettt e ettt et et et te e e ee e te i e ia i iaeeiaeaeenaeenae 25 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
.................................... AAGT TATATCCAGTGATC « + « e e e et e et e et e ettt e et e et e e ettt e e e e 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 e e e e e e e, 180 1 1.00 1 1 0 0 0 0
................................................................................................................... AGATCCTGCGATTCTGGGC . « ¢ v e e v e e e e e e et et e e e e e et ae e eaneeneeaneenaenaeenaenanenaea 19 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
............................................................................................................................................ ATGACACACTGARACGTCCCGA . « vt e ee e et e eia e e eiaeennenneena. 22 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
.............................................................................................................................................. GACACACTGAAACGTCCCG e v e et et eeeeeeeneenaeennenaeenaenaea 19 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
................................................................................................................ TATAGATCCTGCGATTCTGGGCH . - « v v v et ettt e et e e et et et et et ee e e 231 1 1.00 1 0 1 0 0 0
.............................................................................................................. TTTATAGATCCTGCGATTCTGGGCAAT . & ¢« v e ettt te e et eae e et ae et eae e eeneeneeaanenaeeneenees 2T 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
........................................................... N el ol o T o7 e} R = B ¢ 1 1.00 1 1 0 0 0 0
............................................................................... TTTGTARAGAATCCAGGTCCA . « t v et ettt e e et et e ae et et e e e e ettt e et et e et et e et et e e e e et et et e te e ie i eia a2 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
............................................................................................................... TTATAGATCCTGCGATTCTG . «+ ¢ vt et e et ettt et e et et e e et et e e et e et ettt e e ie e ia e 20 0 1 1.00 1 0 0 0 1 0
...................................................................... TGCAGGGTCTTTGTARRGA . « « « t e e et et et e e e et ettt e e et et e e et et e e e et e et et e ettt e e et et ettt e e e et et ie e et ia e eia e 190 1 1.00 1 0 0 0 1 0
........ ATATATCCTCCARATGTGARTTAGAT . « ¢« e e e e e e e e ee et e e e e e 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 et 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 et e e e te e tae e eaeeeeeneenaeaneenaeenaenae 26 0 1 1.00 1 0 0 0 1 0
........................................................................................................ AAATTCTTTATAGATCCTGCGATTCTG ¢ « v e ve et et e e te et e e e et e e et e e e te e et eee e e eiaeeneenaeeneeas 2T 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
............................................................................................................................................................................... ATATCTATATCTAATTGTATGTGT. 24 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
............................................................................................................. CTTTATAGATCCTGCGATTCTGGGCA &+ e v et e e te ettt ettt e et et e ee e et eie e eeeeiaeneenaeeneens 26 0 1 1.00 1 0 1 0 0 0
............................................................. TTGCCGTCTTGCAGGGTCTTTGTARA . « o« e v e ee ettt e e e et e e e et e e e et e e et e e e e et e e e e et et e et e e e e e e e et te e ae et tae e neeaeeneenaeenaes 26 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
................................. TATAAGTTATATCCAGTGAT . &« ¢ e e e e ettt e e ee et e e et e e e e et et e e et et e e e et e e e e et e e e e e et et e et et e e et et et e e et e et e et e e e e e et 200 1 1.00 1 1 0 0 0 0
........................................... ATCCAGTGATCGATTTAR . &+ ettt ettt te et ettt et e et e e e ettt e ettt e e e ettt 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, 1800 1 1.00 1 1 0 0 0 0
...................................................................................................................................... AATTGAATGACACACTGARACGTCCCG . ¢ v vt ve e eee e iee e eiaeeieenaaenaennaen. 27 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
................................................................................................................. ATAGATCCTGCGATTCTGGGCAATTG . « ¢« e e v ettt e e e ta et e e et ae et iae e aeenaennaenaennaena. 26 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
..................................................................................................................................................................................... ATATCTAATTGTATGTGTA 19 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
.......................................... TATCCAGTGATCGATTTA . « ¢ e e e e e e et e e et 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 ae e e e e e e e e e e e e e tae e e e e e e ae e e e eee e e s taeeaeeneeaaeaneeaaeennenaeenaen.. 18 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
e e s ACATGATATATCCTCCARATGT . « ¢t e ettt te ettt ee et e e e et et et e e et e e e e et e ettt 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 220 1 1.00 1 1 0 0 0 0
............................................................................................................................................ ATGACACACTGARACGTCCCGAR . « t o vt ve e et e e e neenneenaeenaena 23 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
.......................................................................................................................................... GAATGACACACTGAAACGTCCC .« vttt et et e ieeeieeiaenaenneennen 22 0 1 1.00 1 0 0 1 0 0
..... ATGATATATCCTCCARATGTGAAT « « o« e e ettt e et e ettt e e et et e e et et e e e ettt e e e et e e e et e e e e e et 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 e e e e e e e e e e e e e o 2400 1 1.00 1 1 0 0 0 0
............................................................................................................... TTATAGATCCTGCGATTC . ¢ e e v et e e e ee et e e et e et e e et et e et et et ia e eae e e neenaeenaeenaen.. 18 0 1 1.00 1 0 1 0 0 0
............ ATCCTCCARATGTGAATTAGATA . « o ettt ettt ettt ettt et e ettt e e ettt e e ettt e e ettt e e et et e e et e e e e e e e e et e e e e et e e e ettt e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e .. 230 1 1.00 1 1 0 0 0 0
.......... ATATCCTCCAAATGTGAATTAGA . « . e ettt ettt et e e et et e e et e et ettt ettt ettt et ettt et ettt et e e e et e e ettt e e et e et ettt et e et et e et et e e e et e e et e e e eeiiaieieea.. 230 1 1.00 1 1 0 0 0 0
................................................................................................................................................. ACACTGAAACGTCCCGAACTTACCARAT . vt v e e e e eeeeneenneennen. 28 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
.......................................................................................................................................... GAATGACACACTGAAACGTCCCGAAC . - vt vt e e eeeeneeaeenscnneeneennee 26 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
....................................................................................................................................... ATTGAATGACACACTGAAAC . « vt ve e et te e et eie e eaeenaeeneenaeennea 20 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
.......................................................... TAATTGCCGTCTTGCAGGGTC . « « v e v e et et e et e e e e e et e e e e e e et e e e et e e e e ettt e e e e e e e e e e et e e e e e e e e e et et et et e e e 210 1 1.00 1 0 0 1 0 0
.......................................................................................................................................... GAATGACACACTGAAACGT « « v e ve e eeeee e iee e eae e eeaenaenaeenne 190 1 1.00 1 1 0 0 0 0
................................................................................................................... AGATCCTGCGATTCTGGGCARATT . « v e vttt ee et et ee e e e e et aeae e e eaeeaeeneenaeenaenaeenaen 23 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
Anti-sense strand reads
M045
V117 V118 MO020
TTATGTACTATATAGGAGGTTTACACTTAATCTATATTCAATATAGGTCACTAGCTAAATTAACGGCAGAACGTCCCAGAAACATTTCTTAGGTCCAGGTTTAATTTAAGAAATATCTAGGACGCTAAGACCCGTTAACT TACTGTGTGACT TTGCAGGGCTTGAATGGT TTATATATAGATATAGATTAACATACACAT female
Read # Hit |Total body male embryo head
R e N R R A N N IINIIIINIIININI)) ... 1))))))D)))))))) . kkkkkkkkkkkkkhkkkhkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkk***x* gjze Mismatch Count Norm Total body
.............................................................. ACGGCAGAACGTCCCAGARAC . « + ¢ v e e et e e te et e et e et e e e e e e et et et et e et et e e e et e e e e e e e e e e e e e e e e e e 210 1 1.00 1 1 0 0 0
Show Alignment With Reads
Re-alignment of all predicted orthologs
Species Coordinate ID Alignment
droWil2|scf2 1100000004945:407285-||dwi 5419 [--AATACATGATATATCC ATT--TARTTCCCETCTTCCACCETCTTTCTAAAGAATCCAGGTCCAAA-TTAAA-TT--CTTTATAGATCCTGCCATTCTG-GGCAATTGAAT -G-ACACA——————————————————————————————__ S e e e GAAACGTCCCG-AACTTACCAA--ATATATAT-CTATAT-CT-AAT TGTATGTGTA
407484 +
drovVir3|lscaffold 12963:14467376- |(dvi 24646|--2/cH s T/eT [ ATlE--TARETECCETCTTCCA XS CCTRRC e Al ARSI N A coTccAn ALY N - T T - R (e A e T G CGAT TCTG-GGC AT T A - B - —— ———————————————=————————- TTTTASNAAAATCT TR TATGCACATGTAAACATGREEEEEEEE GGAGEE G TG T R C AGCATTCCRTTGGGAACTACAGCAACGGCAATIG- - - T/Slel- BN KA INIFNERIXINTNA G CEGHCIAC TAISN- ATTATEE- - -IXWecACH
14467605 -
droMoj3|lscaffold 6500:15423802-  |[ldmo_3155 [--AATEcAEEARATHCEIINTNY e T- - TAATECCETCTTCCACNEC TG T{ccAilemec CAGGTCCAA NN - o - INATldaldaldetldc TecearTclec-cecrdrronlde-clerRecAl)-BXe- - - - - - - —-— - - - ——- — e e R e ATTCCTTTAAGAACTACAREGCTAGCAATGH- - - T8 - NN AIT VN TN A Nl Gl A AN -fiTc Tl - - -[\cafleT|
15424035 -
droGri2|scaffold 15252:2029230- dgr 469 |--ArpREwNcAEdIATCR-------- AT - B — - — - - - - -[NATiG-ETATATCAATCTEAREEEEE T e A2 T CEE YNV T - — T A HSTCCCCTCTTCCCCCCTRmC e clee Mo CcCAGGTCCAAA-FAAANET T - -[deasailedediclEcCcATTC TG -\ cCA g T A - B - - ————-——————~- cTRCAREEGTEEEEEE - A A B C T TR C A T T CACA R T -l -----—- GACATTCCRTTGAGAGCTACAGCTACGGCAATGEVXUEINSE - SNNILFNIVERFNFN TN il WG C T AN - il GCARE - - - INYEiVeCh
2029466 +
dp5 l4_group3:7165278-7165537 -fdps 30  |[--22EraRcaTARARCE-------- T2 AT cEATdecATETINY- - - - - - - —-fé--————- TT i S — - — - — Rer - - TANdICCCETCTICCACHCEC TRmC Helc Al S~ GG TCCAAA TR - T TN T/ T AldAGAIdEC TGCGAT TCldG-GGCAET TG AT - GlEA I — - — - GRGGCA R T CCACC TR T TAAATCACAINTARAGC T AR T GTGCACA G - G T 2 C A G T N - ST N NI X N Jel - LR XTI NET e - - - -5 — - [SeLN e ABAEG T CCCERSACT TACCAA -~ ATATATSTHNT A TIISC T - A TRy N
droPer2|scaffold 1:8612690-8612949(ldpe 229 |--AARANARNGATAINAI\CE----—---- T2 AT cEATecATETIY- - - - - - - — - ———-[&- - ————- T T i S - — - — - — Relr--TANdTECCETCTICCACH S TRmC Telc Al S~ GG TCCAA A TR - T T/ Ne T T AldAGA/dec TGCCAT TCldc-GECAET TCAET - ClEn i - — - - - GRGGAREETCCACCTRETTAAATCACAITAAAGCT AT GTGCACA G A G T ACAG T R AGTACECCGCGAATCGACATTCCHTTGAGAGCTGREREGE ——MAEAEGTCCC@CTTACCAA——ATATATTETATCT—AHT\
droAna3|scaffold 12916:9587988-  |ldan 4042
9588224 -
droBipl|lsc£7180000396580:1442858-
1443097 +
droKik1|sc£7180000302246:274528-
274750 +
droFicl|scf7180000453924:1051734-
1052013 +
droElel|scf7180000491046:1758552~-
1758820 +
droRhol|scf7180000780028:158231- - - e CATANTCR------—- AAEGGH-B- - - - -lCGENITGGIATCEEEEGATTGGAREEEEE T T GA T Chy- — - — - - GecRREN CliclelsleilsililelslNece - [shi - - EiviTTC - - - TT T{HEINSSEVNNAR - - - - BilillA GIRCIWNUNE T G/l ENeiie Rt clINGIMNONNA BT GINT Cl\ARGACGAGAGEREGCCECARREA TCCATCACAITAACGC T TRETGTGCACCHC TREEEEEEE R A CAG T TCREE R AGTACECAREEEEEE GACATTCCRTTGAGAGCTAREEEIGACGGCACCINGINENE - VNI VRN NN il TivNGC TN - fC TATEE - - - — - — - — -
158492 +
droBialllscf7180000302188:2122015- G- - — - - - - [AAGHA - B A 2 NGIN - ClEGINGEINC T GGG TCEEEEGA TCGGAREEEEE T T S A T C G — — = — = — GecRREN ClicleTeilsilielslelele - S c - - EiviGHC- - - TT TNV INAR - - - - Bilila GRCINAC Gl T C GSINE[eler.NiiNe CeETeleloINGIMNaNNANECI T ARG ACGAGAGEEEA CTRC ARG TCCACTAGAITAACGC T TRETGTGCACCHG TR 7 C A G T T C cAGTACEACEEEEEEE GACATTCCRTTGAGAGCTAREEEGACGGCTCTINGINENSE - VNIV EN i Cli T TiFNG C TN - C TA TR - - — - — - — -
2122277 +
droTakl|[scf7180000415438:753004~ cecREUN: CileleTehisdilielelNelele - Bc - -[EiGGEC - - - TT TNV AAIN - - - - Bilila GINCIV:NIGE T c celilele[e) Nille C el INGIEN N MG T Clc AR A TGAGAGEEEA c CECAREEEEEEE T AScTAACGCTTRETGTGCACCHGTREEEEEE - e --—--- GACATTCCRTTGAGAGCTAREENGACGGCAATINGINEINIE - B NN U-NIF VRN PN Cli T Ti¥NGC TSN -cCcTATER - - - — - — - —-I§
753219 -
droEugl|scf7180000409554:3024185- -2 X CATANTCR-------- A2 INGG- - - - - -lCGENITGGIGCCEEEEGATCGGAREEEEE T T R A T Ch- — - — - - GAREEEN . \ClicleTeidsilielsl NEce - [shi - - EivAGH C- - - TG TNV NNAR - - - - Bililla GIRCIWNUNE T cGeldlerNiNeiieEtelcoINGIRNe TINARECI TN A A GATGAGAGEREIGCCRCARREIA A CCATCACA N TAACGC T TR G T GCACCH A TR ACAGA T TR AGTACEEICEEEEEE —————AACGTCCCH—AACTTACCAA——ATATATTETATCT—AHTTGTATGT_‘
3024454 -
dm3 chr21,:3067718-3067978 + dme 436 |(--AnpEEREINGATALNETIE-—--—--- ARG -E- - - - -GN TIGCGTCREEE GATCGGAREEEEE ING - - - - - - - - 2JNNSTEEEEE GecRREN ClieleT/eldsiliEl Nelele - [Shi - - VGG C - - - TTCleiNe RNV R - - - - BilaBA GRCIWACINE T c TSNS NEe CeEIeleleNGIINaNNA BT GIAT ARG A TGAGAGEERGC THC ARG TCCATAACARITAACGC T TRET GTGCACCH G TREEEEE T CAAT T T AGTACECCEEEEEE GACATTCCRTTGAGAGCTAREREGACGGCACCINGINIENE - VNI VRN EN TN CliT TiFNiGC TN - fC TATRE - - - — - — - — -
larosim2|21:2946902-2947163 + lasi_32463]--ErEEXaAcATANETCR-------- A ANGH- B - - - - -GN TG CGCCREEEGA TCGGC R T T g A T Ch- — - — - — GecRRmEN ClleleTehdeilielSNElele - [ohi - - GG C - - - TTClleiNe RN - - - - Bl A GCIACINE T c G/SelslerNive ceReleloiNGITNaN A BTGl r ARG A TG AGAGERE G CCEC ARG TCCATAACA I T AA CGC T TR T G T GCACCH G TR CAA T TC R AGTACECCREEEE XTI - BTN 0 - - - - X eaXae BACGTCCCR-AACTTACCAA--ATATATRTRETA TEEHCT - AR TN - - ————".|
droSec2|lscaffold 5:1224960-1225221(ldse 1854 |--{rNINGATAINETCR--—----- ARG -E- - - - -GN TG CGTCREEE GATCGGCREEEEE NG - - - - - - - - 2SS TEEEEE GecRREEN ClieleT/eldsiliell Nelele - [Shi - - EiUGGC - - - T T CleiNeeRNNAA N - - - - Bl A GICIWACINE T c Al Nie CeEIeleleNGIINaNNA BT GIAT INABGA TGAGAGEEEGCCECAREEIG TCCATAACARITAACGC T TREIT GTGCACCH G TREREEE R CAATTCRE R AGTACECCEEEEEE GACATTCCRTTGAGAGCTGEEREGACGGCACCINGINIENE - HNNILFNII VRN EN i CliT TiFNGC TN - fCTATEE- - - - - — - — -
+
ldrovak3|21:3063716-3063968 + lava 1801 |--[EnENTAC: - - ———- ---—---F- - - -ccgNCcGGCGT CRmmGA T CGGA R v - - - - - - AGIe TR GeCRRRN - \Chilele T EhlshnlEleNEEle - Bl - - [EilGGC - - - TTT/eiReONNAA - - - - EIlA GINCIVACINE T c il e cleelesic IR N BT T A BcaTGAA AGAGAGCCCGRREG T CCATAACA I T A A CGC T TR TG TGCACCG T R CAAT T R AGTACHCCR T EE XN 0 - - - - FeaaaXae EACGTCCCE-AACTTACCAA- - ATATANA TRIT A TEHC T - A T - - |
droEre2|lscaffold 4929:3115460- der 1527 (--[n RN e — — ————— - - - —— - -B- - - - -l cCINITGGCCTCREEEIA A TCCGARREEEE NG - - - - - - - - AINNSTEEEEE GecBRN . \CliEe TRl el NElele - Bhl - - Ehi GG C - - - TTCElCIeSINNAN - - - - Bl A GICIFACINE T C G/SNElsle) Niile cleRtelele A Iler NN A BE G T GINABGA TGAGAGEEE G CCECARBRIG TCCATGACAIITAACGC T TRETGTGCACCEGTREEEEEEE A CAT T T TR R caGTACHACEEEEEEE GACATTCCRTTGAGAGCTAREENGGCGGCACCHGINENI - VNI INIT VIR XN TNl T TN G C TRl - lcTA TR — - - — - - - -
3115710 +
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http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droWil2&position=scf2_1100000004945:407285-407484
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droWil2&position=scf2_1100000004945:407285-407484
http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/droWil2/html/dwi_5419.html
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droVir3&position=scaffold_12963:14467376-14467605
http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/droVir3/html/dvi_24646.html
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droMoj3&position=scaffold_6500:15423802-15424035
http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/droMoj3/html/dmo_3155.html
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droGri2&position=scaffold_15252:2029230-2029466
http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/droGri2/html/dgr_469.html
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=dp5&position=4_group3:7165278-7165537
http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/dp5/html/dps_30.html
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droPer2&position=scaffold_1:8612690-8612949
http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/droPer2/html/dpe_229.html
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droAna3&position=scaffold_12916:9587988-9588224
http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/droAna3/html/dan_4042.html
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droBip1&position=scf7180000396580:1442858-1443097
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droKik1&position=scf7180000302246:274528-274750
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droFic1&position=scf7180000453924:1051734-1052013
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droEle1&position=scf7180000491046:1758552-1758820
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droRho1&position=scf7180000780028:158231-158492
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droBia1&position=scf7180000302188:2122015-2122277
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droTak1&position=scf7180000415438:753004-753219
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droEug1&position=scf7180000409554:3024185-3024454
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=dm3&position=chr2L:3067718-3067978
http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/dm3/html/dme_436.html
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droSim2&position=2l:2946902-2947163
http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/droSim2/html/dsi_32463.html
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droSec2&position=scaffold_5:1224960-1225221
http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/droSec2/html/dse_1854.html
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droYak3&position=2L:3063716-3063968
http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/droYak3/html/dya_1801.html
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droEre2&position=scaffold_4929:3115460-3115710
http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/droEre2/html/der_1527.html
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dwi_108|scf2 1100000004514:2790805-2790869 + |candidate | Mirtron || intron

Legend: mature Star [t Nl Bl g 0 mismatch in read

Predicted structure

Small RNA-seq Read Density Read size distribution

Condition-specificity
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Condition 2,790,750 2,790,800 2,790,850 2,790,900
Genomic Position
Hairpin partition - Sense -8 Antisense Mature Star
Hairpin partition Mature Star
Show Alternate Folds “
Flybase annnotation
intron [Dwil\GK15918-in]; CDS [Dwil\GK15918-cds]; CDS [Dwil\GK15918-cds]
No Repeatable elements found
Sense Strand Reads
hide 3p reads‘ show mid mismatch reads H
M045
V118 M020 V119 V117
GATAACCCTAACCTCCATGGATCCGGAGGAGGTGCTAACGAATTTAAATGGTAGAGTGATTTTCAAATGAT TGAAGT TGAATTTTTGATTCATTTGATTATCTTTTTTCTTACAGATCCTCAAAAATCTACTGCTACTGTGGATGAAATACAAAAAGCATCAGCT female
Read # Hit |Total embryo head head male body
e 3k ok e ok e ok e ok e ok ok ok ok ok e sk ok ke ok e ok ke sk ko ko e ok sk sk ek ke ke sk ek ke ke (L (.. (OO e .. 1)))))S)D)D)D)) L)) ) L)) ) ) L. S kkkkkkkkkk ko kkkkkkkkhkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkk**k* gjze Mismatch Count Norm Total body
................................................... TAGAGTGATTTTCAARTGATTG . & ¢ v e e e ettt et et et e et et et e ettt et e et e e e e et e e e e e ettt e ettt ettt e et ee e ieeaeneeee. 22 0 1 42.00 42 32 5 4 1 0
.................................................... AGAGTGATTTTCARRTGATTG . « « ¢ e e e e e e et e e e e e e e e e e et e e e e et e e e e et et et et et et te e ee e te e eaenaenaenaenaenaen 2 0 1 5.00 5 1 4 0 0 0
................................................... TAGAGTGATTTTCAARTGATT . ¢« et et et et et et et e e et et et et et e e et e e e e et e e et e e ettt et ettt et ea e 2l 0 1 3.00 3 1 0 2 0 0
.................................................. GTAGAGTGATTTTCAAATGATTG . + ¢« e o v ettt e e et et e e et e et e e e e e e e e e e e e e et e e et et et te e ee e te e eeeenaenaenaenaenaaea23 0 1 2.00 2 1 0 1 0 0
.................................................. GTAGAGTGATTTTCARATGATT « &+« e e et et ettt et e e e e e e e e et ettt et e e et et e et e e e ettt e ettt te et ittt e 22 0 1 2.00 2 1 1 0 0 0
..... CCCTAACCTCCATGGATCCGGAGGA - « « ¢ e v v e et e et et e e e e e e e e ettt e e e e et et et et et et et et e e et e e e e e et e et ettt e e et et et et et et et e et 250 1 1.00 1 0 0 0 0 1
........................................................................................ TTCATTTGATTATCTTTTTTCTT .+« v e e et et e e et e te et e e et ie e eaeaenaeaenenaeaens 23 0 1 1.00 1 0 1 0 0 0
......................................................................................... TCATTTGATTATCTTTTTTCTTACA . « + e v v ettt e et e e et et et ee e eieeiaeaenaennena. 25 0 1 1.00 1 0 0 0 0 1
.................................................... AGAGTGATTTTCARRTGAT « « ¢ e e et et e et et ettt e e et et e e a e et e e et et e e a e e e et e e et e eneeeaeneaaeaeneaaeaeneeaeaea. 19 0 1 1.00 1 0 1 0 0 0
Anti-sense strand reads
M045
V118
CTATTGGGATTGGAGGTACCTAGGCCTCCTCCACGATTGCTTAAATTTACCATCTCACTAAAAGT TTACTAACTTCAACTTAAAAACTAAGTAAACTAATAGAAAAAAGAATGTCTAGGAGTTTTTAGATGACGATGACACCTACTTTATGTTTTTCGTAGTCGA female
Read # Hit Total body embryo
Iokkkdkkdkkkdkkdkkdkkdkkokdkkdkokdkkokdkokdkokdkkddkokddkkrdkrdkrd (L ((C.. (COCCCCCCCCCC(C. ... .. 1)))))S)))))))) au))) L)) ) ) ... kkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkk*k*x* 5jize Mismatch Count Norm Total
Show Alignment With Reads H
Re-alignment of all predicted orthologs
Species Coordinate ID Alignment
droWil2|lscf2 1100000004514:2790756- ||dwi 108 |[ATAACCCTAACCTCCATGGATCCGGAGGAGGTGCTAACGAATTTAAATGGTAGAGTGA-—-TTTTCAAATGAT-—-TGA-AGTTGAAT-————- T-TT-TGATECATTTG-~ATT====AT=CTTITTTCTTACAGATCCTCAAAAATCTACTGCTACTGTGGATGAAATACAAAAAGCATCA- —————————————
2790916 +
drovir3|scaffold 12875:10507129- dvi 24644 |[aTaRcECNgecRTciNeTceATCCcAGEAGG TN EACEAA TET/HSA T TALNGECE- - (ST Na A ARcle- - — T{da - AR VX8 - —— - —- BBEIC - - - - - - CACTE A AIEEEE Gl - - [LiGA Tili GIINTNISe C/INCEVAGIISGIN T 2/el6 A G Ti¥ehiC ALGERNG GG NVNAC IS Gils T EEEEE
10507278 +
droMoj3|scaffold 6496:16472912- aTaclEciXgecTcclgrceaTccccacEalc T TlEA A AT/ T/ TG G T AL AN N TINCAAA TClET - — - i - e T T - - — - - - -EiliC TCAR TiliccEEciiiEE T ccld - liciic Gl TINGNde CFACIYNNTe A N T cdelic Tilehic ARG GG CEVAG S Tile TEEE R
16473069 -
droGri2|lscaffold 15245:3627003- IN¥ACEcEANGEANE T clifeleXifele clNe clXelehi T AlicINe CEVNRcilc clNeeilc Ac TGl cREE G clicallc TcAINEEE c I A A A CI¥\c TccAACATIARINA TAIET - - cAATTHCEEEE T - B8 - Acc Al Tj G TINGNuoe c FAGINAGIElA I Tideleliic T Clehic AINNEI G CENCIGEC GeleNile - BT
3627167 +
ldps |3:10647547-10647708 + I |aThiacccrgaccrcarceacclcaceace TiETEARiA A TR TEA AlG o T ACR T Cl8- = e T/ TR TR B N - T WelA T - — - — - -BecTiNegN-iieTaACAESAlATTTEART - ccliccEaaNTINT NS A FACINVNECIA T A elel CIA G C NIl C /NNl 2 1\ CLN:Ele clile CREEE
ldroPer2|scaffold 4:5976704-5976864 +|| |aThacccrgaccrcarceacclcaceace TiirEbiia AT e Alcc TACK T Cl8- - S T{eh b E R T T - - N - R e A T - —— - - - -BGcTifec-iieTaacal aliaTTTGART - ccliGcEc AN TENINNee A NGV NNECI T A 88 NG Clellelel N NNINA G LY Nels e R
droAna3|lscaffold 13266:10620825- aTanchcTEaccTcaTGGATCClGANGARATIA TS A A T/ TIA A TGG T AlepYep - = = TT TEU A TINAIN- - —[eifel - ALV el GlgRT - —- - - B-E)- &\~ rECiE NN AT T s R c AcaTCCldcarranTCacllce TAldS G TG ATGAR AT XEA BANG C AT Clleleg U NeTSIY - — - — - - -
10620989 +
droBipl|lscf7180000396428:1048101- [NEVNC T SCINTehle T/l Niele TN T/l T Alic AliG CleCEVNRCIRTEV NN T TG TG T TR CIlT T T T/AAREE A c TG A A A G THIEEEEEE B-(e- S TE NN = AT T === AT T Tl cAGATCCTCAAARATCacllccTAdc Ti\ G ATGAA A T NEA BAlGCATCl8- - - - - - - — - — - — - -
1048259 +
droKik1|[scf7180000302385:312726— INACING G TN Gl XieleXitele c A T/l T Al T Al G CleCEVNECIRTEV NNl T AG T A B G A ClAINATlicCIEEE - - TRTTAAAC- - EEEEE -BENE il e TAACTEETCIEEEE G - BT - i cciisc AT TINGNNE CIACIVVNelCING A elel TG ClehNelel NIerV-NXil C 3 G AC/N:Yele Clil - — R
312877 -
droFicl|lscf7180000453948:1887849- INiCING G EiCINS GildINeIaNXiele cC TN T[T Al T AflG CEAEVACIENNNNNEIEiNG A GAA AR - CHIA T TIAG]IA CREEEI TS T AllA T T CEEEEE B-Tle-EeaTEciE YN\ e ildr= =T Wi e CNecAcaTcCldcalganfdrcTacccilacTeTeATGAAA TS A AlSAGClyTCA- - - - - - - - - - - — -
1888006 +
droElel|[sc£7180000491214:699050— N CING A S TINS VSNl Xiele T[N C N T CliT AflG ClS CIYNR IV A G TG T TREtiliiA A B T TINEA CIEEEIN T T TC TGA T GLUREEEEE B-[de- &\~ rEChE NN == Al N T e S et C T c AcaTCCcarranTCacllcCldac TG TGGATGARA TR AlAG C T CE XSl NY- — - — - - -
699216 +
droRhol|lscf7180000777956:234979— INCING A SGING Glilsle el Xitele T/ /el T T AjiG CleCEV NG VNNl T AGAG T TREE A IIAR T T TilE G GEEE CCTTC TAA AGCIEEEEE B- T/e- e TEChE NN = kTN == ==l T PN T TACAGATCCldcararaTCEaCcclacTeTeoATGAAA T A ARG ClTCA- - - - - - - - - - — -
235138 +
droBial|scf7180000301754:3018124— ICET ASITENG A NG A IS NNSS T FNCIAT - - - AjiGCSCENACIRNGINACEEiTAG TACI SRR ACCART TTjiACAREEICTRG TGAA TV B-Xe-X\a rECAT NS =G Ne ===l ERei(eec A c AcaTCCldcaarAA TClACINGC TARTGTGGATGAAA T[N AT G CI T Clelfolel B Yol VXeE §-XeleTe
3018292 +
droTakl|scf7180000415138:156075- kNic G T AN TING GiNe A /NEeENele CNCINT AlNT AflG CHINNERINVNeleliT AT CATEES ACAS T T TRAINIEEEI AN T G A A CIUEEEEE B-TT-TGATECIENNEC==AT ===l THoeedelildec rcaTcClcAldraaTcEaccclerldrc TG ATGAR AT e G cl§TcA - - - — - - - - - —— - -
156234 +
droEugl|scf7180000409672:1544605- aTiAccTiacTclATGeATCCGARGAR T TS CliA AT TTAA AldG G THENGNNGH - - - TT TENChA T/dA T - — - ThiA - AR NN SA T - —— - - B-ee- Tiie TR NN A e = A R Tee T C T Xs c AGAaTCCldcAldaaaTCEaCGC A8 G TGGATGAR A T S A NG CITCA- - - - - - - - - - — - - -
1544763 +
am3 lchr2r:13562223-13562380 - | |aTEacccTiacErccarcearcccacafrigrdeccanT T TlEa ARG o ThENREXS - - NN E A ThET - - —[Slel - AT NAT------ B- - Tk NN b e= = =l T P i{elesyilegAcAcAaTCCldcaranfgTc TACEcCllpgTe T G ATCAA A T A AllARG ClyTCA- — - - - — - — - — - — -
ldrosim2|l2r:14254531-14254702 - ldsi 6185 |aTEacccTaacrccarcearccldeacaTiitEcEAATTTEA GG TIENGENCEY- - LN bbA ThINT -~ — s - A NN T - - - B- 1l Tl NN =N = = T T T TeeksleAC AGATCCldcAAAAATCTAEGCAR T G TRGATGAAA TR A AAEG Cl T C ALl Ne Tk R AeL. Ny
droSec2|scaffold 1:11061457-11061614 LG CINISSUING cileleTNelerXiele c FNC AT Al T AflG ClS CINNNGIVACEEii T A G TACTEEE A ACAT T TINET TIEEEIiC TRINEGA A TV B-TE- TGN A s e et T T i{efsiseACc AGATCCcAldraaTcTaAREG ClealdT e TR GATGAR AT IA AR AlGCliTCA - - - — - - - - - —— - -
droYak3|ZR:15621459-15621631 + aTleacccTiaclrccareaTccldcacAT TS CEA AT T T/EA Aldc G RN - - AT TEN A ThYeT - — - T/ - ALYV e - - - - -BRCRIEGH T TAARARE cGCEEEE GCET - [liA AT CCINNENRE C NGNS T Ao A Gl MNSNINEC Al I\ G Ti#dNccTcccaGC TTACT]
droEre2|lscaffold 4845:7791658- ICINSIS TINE Glils cIXeleXiele c AT T Al T Al G CECEV SR NNAC/eiiT AG TAC TREE CIlIAR T TINI T GIEEEC TR A G A A TEUEEEEE - BEGEINEG - T TAILIARS A cEEEE g TA - [liA Al T C G IINT NS TGN NTLING » elel P cilehi NI VINic A FVACIA T[S Tk T c TCCCAGC T TCAT]
7791830 -
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http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droWil2&position=scf2_1100000004514:2790755-2790919
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droWil2&position=scf2_1100000004514:2790756-2790916
http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/droWil2/html/dwi_108.html
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droVir3&position=scaffold_12875:10507129-10507278
http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/droVir3/html/dvi_24644.html
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droMoj3&position=scaffold_6496:16472912-16473069
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droGri2&position=scaffold_15245:3627003-3627167
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=dp5&position=3:10647547-10647708
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droPer2&position=scaffold_4:5976704-5976864
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droAna3&position=scaffold_13266:10620825-10620989
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droBip1&position=scf7180000396428:1048101-1048259
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droKik1&position=scf7180000302385:312726-312877
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droFic1&position=scf7180000453948:1887849-1888006
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droEle1&position=scf7180000491214:699050-699216
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droRho1&position=scf7180000777956:234979-235138
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droBia1&position=scf7180000301754:3018124-3018292
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droTak1&position=scf7180000415138:156075-156234
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droEug1&position=scf7180000409672:1544605-1544763
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=dm3&position=chr2R:13562223-13562380
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droSim2&position=2r:14254531-14254702
http://compgen.cshl.edu/~jmohamme/static/droSim2/html/dsi_6185.html
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droSec2&position=scaffold_1:11061457-11061614
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droYak3&position=2R:15621459-15621631
http://jmohamme.genome-mirror.cshl.edu/cgi-bin/hgTracks?db=droEre2&position=scaffold_4845:7791658-7791830
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Show Alternate Folds H
Flybase annnotation
intron [Dwil\GK11546-in]
No Repeatable elements found
Sense Strand Reads
hide 3p reads H show mid mismatch reads H
M045
V118 V117 M020 V119
CCAGTGAACTATTCCGATTAATTAAAGTGTGTGCAAGTGAACTCTAAGAGAACTCTAAGAAAGTGTGTTTGTTTGCTGGTCTACGT TTGTGTTACATGATTCAATGTTTTCTATTGGCATCGTGTAGGCTTAATTAATTCACAAATGT TCAGCAAGACAACACGTCAGAGTAAACAACAAGATACAAAAAACAAAACATATCTCTCTCTCTCTTTCTCTCTATAAATAT female
Read # Hit Total embryo male body  head head
hkhkkhkhkhkhhhkhkhhhkhhkhkhhkhkhhkhhhhhhhhhhhhhhhhhhkhhhhhhhkhhhhhdhhhhhhhkhkhhhkhhhhhdhhhhhhhkhkhkrx (O O N O O R O O R O O G O P, 1)) L))) e )) )i i )))) L)) L)) ) ) L) ) R kkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkk*k*** gsize Mismatch Count Norm Total body
............................................................................................................................................... AATGTTCAGCAAGACAACACGT « & ¢ e et ettt et ettt et e ettt ettt ittt it eeaeeeaenenenea 22 0 1 4.00 4 2 0 2 0 0
............................................................................................................................................... AATGTTCAGCAAGACAACACG . « e v e e e et et et et et et et ettt ettt ettt te e etetaeaeaeanaeaeaeaeaa 2l 0 1 3.00 3 1 0 2 0 0
......................................................................................................... e o N e TN o] e -4 N ¢! 1 2.00 2 0 2 0 0 0
............................................................................. GGTCTACGT TTGTGTTACATG « « ¢ e e e e e e e e e ettt et e e e e e et e e et et e e et e e et et et et et e e et et e e e e e e e e e et e e e e e e e ettt e ettt e ettt ettt 210 1 2.00 2 0 0 0 2 0
...................................................... OV eV ¥t el et i e i P-4 S ¢ 1 2.00 2 1 1 0 0 0
........................................................................... o efed ok - Nofe: i e el -Xo) N TN T2 A O 1 1.00 1 1 0 0 0 0
................................................................................................................................................ ATGTTCAGCAAGACAACACGTCAGA . « « et ettt ettt et e et et et e e e e e e e e eaeaeaeaenenenenen 25 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
.................................... TV Xoli o V¥V VXL PPN < ¢ 1 1.00 1 1 0 0 0 0
...................................................... oV NeF- V¥ Ned el et i et i o P~ S ¢ 1 1.00 1 1 0 0 0 0
................................................................. e e e et ol - e i P2 O 1 1.00 1 0 0 0 0 1
.............................................................................................. o8- e N o V- e i i T PP - S 1 1.00 1 0 0 0 1 0
............................................................................................................................................. CARATGT TCAGCAAGACA . + e e e et e e ettt e et ettt e ettt ettt e e e te e tetete et taaeaeaeaenenaa. 18 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
................................................................................ o e eh el el - NP PP ° B 1 1.00 1 1 0 0 0 0
............................ el eliele) ¥-eh el V-Xok ok V.Y e}V V- PP~ S ¢ 1 1.00 1 1 0 0 0 0
............... e V-V X e e e oWV i c P~ S 1 1.00 1 0 1 0 0 0
......................................................................................................... GTT T TCTAT TGGCATCGTGTAGGC « ¢« ¢ 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 e e et et e e e e e e et e e e e e eeeeteeaeeeaeaeaeaeaeaenenenenenenenana24 0 1 1.00 1 0 0 0 1 0
............................................................................................................................................... AATGTTCAGCAAGACAACACGTCAGA . « ¢ e e e e et ettt et ettt ettt ittt teteeaeaeaeaeneneas 26 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
......................................................................................................... e o N el o8- o] el el -V o S I ¢ 1 1.00 1 1 0 0 0 0
....................................................................................................... ATGT T T TCTATTGGCATCGTGTA . + o v e e e e e e e e e e e e e e e e e et et et et et e e e et et e et et et et et et et e e e e e e e e e ettt 230 1 1.00 1 0 0 1 0 0
........................................... Ol VT NeT N No o -V-Ne V-V N i e i D¢ IO 1 1.00 1 0 1 0 0 0
.......................................................... 08NNl el el el i o PR S ¢ 1 1.00 1 0 1 0 0 0
............................................................................. GGTCTACGT TTGTGT TACATGATTCA . « e e e e ettt e e e e e e e e e et e e et et et et et et et et et e e e e et e e e e e e e e e et e et e e e e et et e ettt ettt etteeetetaeneaeaeaeaeaeaeaa 26 O 1 1.00 1 0 0 1 0 0
.............................................................................................................. CTATTGGCATCGTGTAGGC « &+« e e e e e e e e e e e et e e e e e e e e et et e e et et e e et e e et e e e e e e e e e e et et ettt et .. 190 1 1.00 1 1 0 0 0 0
................................................................. e e e o e oo e i e Do B O 1 1.00 1 1 0 0 0 0
.............................................................................................................................................. AAATGTTCAGCAAGACAACACG « & ¢« e e e e e e e e e e e e e e et et et et e e e e eeeeeaeeeeueeenanaeaeaeaenes22 0 1 1.00 1 0 0 1 0 0
................... LN V¥ e e et et o). ¥-Net 70X oL PP S O 1 1.00 1 1 0 0 0 0
........................................................................................................ TGTTTTCTATTGGCATCGTGTAGGC « « ¢« v e v e e e et e e et et e e e et et e e et et et e e et et et e e e e e e e e e e e e e e e e e ee e eaeaeaeaeaeaeaeaeaeaeaeeeeneaa 25 0 1 1.00 1 0 1 0 0 0
......................... el el el Telo).¥:Ned TeT-V-Yoki ok V-V - NP S 1 1.00 1 1 0 0 0 0
Anti-sense strand reads
M045
V117
GGTCACTTGATAAGGCTAATTAATTTCACACACGTTCACTTGAGATTCTCTTGAGATTCTTTCACACAAACAAACGACCAGATGCAAACACAATGTACTAAGT TACAAAAGATAACCGTAGCACATCCGAATTAATTAAGTGT TTACAAGTCGTTCTGTTGTGCAGTCTCATTTGTTGTTCTATGTTTTTTGTTTTGTATAGAGAGAGAGAGAAAGAGAGATATTTATA female
Read # Hit |Total body male
khkkkkkhkkkkhkkkhkkhkhkhkhkkkhkkhkhkhkhkhkhkkhkhkhkhkhkhkhkhkkkkhkhkhkhkkkkkkk ((. .. ((((. . ((. . ((((. ... (((. . (((. ((( ............ ))) .))) .. .))) ... .)))) .)) . .)))) . .))****************************************************************************************** Size MismatCh Count Norm Total bOdy
.......................................................................................................................................................................................................... AGAGAGAGAGAAAGAGAGATA...... 21 O 20 0.05 1 0 1
............................................................................................................................................................................................................ AGAGAGAGAAAGAGAGATA...... 19 0 20 0.05 1 0 1
Show Alignment With Reads H
Re-alignment of all predicted orthologs
Species Coordinate ID Alignment
droWil2|lscf2 1100000004902:91341-fdwi 5413 [[CCAGT=GA=—=—ACT === === == == == = = = o ATTCCGATT------- AATTA------- AAG--TG------ e e Y i i N i iid A A A B I rt. GAACTCTAAGAGAACTCTAAG-AAAGTGTGTTTGTTTGCTGGTCTACGTTTGTGTTACATGATTCA- -~~~ ATGTTT--TC-=—-=—-=—-=—-—-—-~ TATT---—=-—=--—-~ . ATCGTGTAGGCTTAATTAAT TCACAAATGTTCAGCAAGACAACACGTCAGAGTAAACAACAAGATACAARA ~ AR - — = — = == = = = = = = = = = oo S —————— N T —GHA A A, ATATCTCTCTCTCTCTTTCTCTCTATAAATAT
91569 -
droVir3|scaffold 13047:936646- dvi 24633(I¥X8GT-GA--——CEN I - — - — - — - (elefelele - - - - - CCGTGAMECAGIGATAAGCE- - - -EEEEE G TR C T TGGTGCIICCIGA T T TG T GAT AT G T A A T A T AT CCTCT R CGA T A AT ACCG T R T Eeee A snGAANT CT[EAG-AAAGTGTGTT TGTT TGCTGLMC TACGTT TGTGTTACAT Clada Al s A Sl i~~~ GCAG R - NGeT I NT G T A G T A A e Cldc AAATGT TCAGCAAGACAACACGT ClENAGln A e CllelC A A ittt i~~~ — =~ =~ =~ === == ——=—=—=—=—————— - __ = R e = = — - R [~ ]
936885 -
droMoj3|scaffold 6540:4939403- dmo 3125 [lCCA|MeRGA——— - — - — - — oo N\ fEgr--—----- GINE¥AG TGAT TAGT[eREA T TAG TG Tl TCle TGAT T TATGAT TTGTGAT T TGTGA T C TR G CATTTCAGT[EGC T AT R C G AT GAGAGAC T ------- e LY elen AR AR T CTAAG-AAAGTGTGTTTGTTTGCTGCPCEMACGTTTGTGTTACATGA TGN N S el e -~~~ G A A e R e TN e T A L TN A leln Al ACAAATGTTCAGCAAGACAACACGT C ARG Ec/EC A A LA TelEn A — - — - — - — - oo BB A - T2 CACCG R By AT AT AT T AT AT AR A TAT
4939691 -
droGri2|lscaffold 14906:5355598- [dgr 460 |cCirR SN CEE—-- AR A CC A T ielelel- — - — - CCATGAMECIGIEEEEE Earila——————- - —-—-- - — — AT G TG A T T GG T e - e e e cilclerAcAGARETC T/@AG-AAAGTGTGTTTGT TTGC TGGCTACGT TTGTGT TACA THENSI A Sh VXeTelelel Yelol-XeTolt JeTel Jelol JeTel Jelel Jelel Tlelelt/el== === elelegice-g----—-- - - - - - ———- T CENTCT A GGl TN A e A \CACAAATGTTCAGCAAGACAACACGT CARAGEA AlecdeC A Aflelen ileleTelel - RN - — - — - —— —— — - — - — oo BT AT A R TGTGTATAATACAT NN A e e e ATATINTHTERTCTE T TR T C T THTAT AL A
5355895 +
dp5 l2:7251381-7251764 - ldps_3824 |EcERATE-CIN - -- GGAACCACTACGAATACAAATATATATACATTTGTGATCCCCCAGTGATCGCCCTAGTGATCCCCCAGTGAMEAINGIEEEEEE ErTila-—-—--- Ecielec-—---- TG GC — = == == == = m —m o o T --fe------------- T T R e e ele i\ AR CTCT/EAl- AAAGTGTGTTTGTT TGCTGGCTACGTTTGTGTTACATGA i~~~ — = — Brcfefele--By------—--—-—-—- ITAIKGGACTCCAAGT[ETATCTGTCTATACATCCAAAAGGGCCC uLsAlIEl FNelelehiA - [NUCEVCININTN-VNTehil IeT NeloF-V.Ne) NoT V-No - NoleL foJ N [N CEV NN NI ¥NE T A1\ TG T/ T - CTAA TAAACTGCCAGTATGATATATCT TTCTCCAAATAAACAAAA A S A » A R - - -I\ACAACAAACGCATGCTGCAGGAAGTCTATAATTACCCGAAAGAREEEEEEEEE e ———
droPer2|lscaffold 0:1111984- dpe 2478 ([N IICIEN- - GGAACCACTACGAATACGAATATATATACATTTGTGATCCCCCAGTGATCGCCCTAGTGATCCCCCAGTGAMEAINGIEEEIET Errtila-—-—--- e Gele GREReTee T G T GC — = — = — = — = == ——— - — - — oo T --fe---------——--—- - - — - R Xele i\ cAACTCTlEAN- AAAGTGTGTT TGTT TGCTGGCTACGTTTGTGTTACATCA - ————— Brcfefele--By----—-—-———-—- TAIKGGATTCCAAGT[ETATCTGTCTATACATCCAAAAGGGCCC ULsAlIEL ENelelehia - [NUCEVACININTN-VNTehil IeI NeToF-V.NE) NoT V-Xo - Nolel fF N [ Ne CEV NN NN ¥NE T 21\ a TG T/ T - CTAA TAAACTGCCAGTATGATATATCT TTCTCCAAATAAACA TR B N ---IACAACAAACGCATGCTGCAGGAAGTCTATAAATACCCGA A e ———
1112366 -
droAna3|scaffold 13340:938892- dan 4036 (gcaAgroeE-G8-----—-~ -~ - - - — - - AINCHEEEEE ErTTh------- - - -—--- — - — — T T C T T C R C R - - — - B GAGGACACEEEEEEEE CCAGGATCTGGATCTGGATCTGGAACTGAATCTGENCEAGCI TN INEISICINERF VN Nellellehl tilehluelelyele - ChU-NSIehuC INEINEhTV-Ner-UNeEC — - - - B adeTee-pled]---------—-—-- Telele-—--—--—--- GGEl-—-—-—-—————- - IECEITCTAGGCT TRAEA AT CACAEATGTTCAGCAAGACAACACGT CANAGAAACACAECA N i M~~~ — =~ =~ ———————=—==—=—=—=———————— R e e — - — - R e ————
939108 +
droBipl|scf7180000394085:58640- G-I CCI CC AT T - - S e e e ERccnlde------- EaTTA-—----- - - —-—-- - - — - e R AT CRE - - — - B C A TG AR G A A GAC A C e C C R [l Xlellecalic TS A GAGAACTCTIgAGI R AAGTGTGTT TG T T TGCTGGCTACG T TG TG T TACALNG - —— —— — AdeTeegeec---- - - - - - —-——- e - - ——- GGEIC———————— oo TCRITCTAGGCT TRee A AT CACAEATGT TCAGCAAGACAACACGT CA ARG A ACA A A P B — — — = o o oo R e — - — - R e e e ————
58831 -
droKik1|sc£7180000302475:1404871~ T - - - - R — e e AnAGAREEEE CCCTGAMECGIEEEEE ErTTA-—-—--- c--E-—-—-- - — - TTATT TR CGGTGGAAA A A TR - - -—-- TCAATGGAAACTCAAAATGATCo e NN Tele . o Clelelelsfi G AGAACT CT[gAG-AAAGTGTGTT TGTT TGCTGGCTACG T TG TG T TACA G .- —— —— - JN- - ——- T CC A R AR - GGRC-— - - WG NFCTAcoeTTRAEeA AT CACAEATGTTCAGCAAGACAACACGT CREN AT A AIC AR C A A Gl — i — — = == == == == == === === — B — - — - R e e ————
1405081 +
droFicl|scf7180000453800:2293538— G A e R T T e e GAAGAREEEE CCCTGAECIGIEEEEEE EaTTA-----—- Gic--E------ — - — - ATATTTREEEE CAGCTTARCEEAGCTCAAAAAAACEEEE]- - - - EEEEEEE GCA AT GG AR A T SRR Ide A EciNlerficAGANCTC T AAAGTGTGT T TG TT TGC TGGCTACGTHTG TG T TACAN G - ——— - - pN- - ——- T CC A R MATT-—-———————- e T prcETcTecccT TR EerAETCACAEATGTTCAGCAAGACAACACGTCA AN A IAcAACAldcA A oAl YEn — - — - - - - oo TAAGCTGCGAAAAT TGTTAAAAATACTAC YA CA A CA - - - —-WraAATITINTRIGIC/RL - - - - - - TINTITH
2293826 +
droElel|scf7180000490995:524340- CAGTGA————ECT —————————————————————————————————————————————————————————— GAAGAREEEE CCATGAMSCIGIIEE GINEVAATGCREA G T/ - - R - - ATAATTEEEE CAGCTCARA R G . - ————-- CC A A T GG AR A C TeT eI e c 2 e cINTe A G AG A TC TIEAI- AR AG TG TG T T TG T TTGC TGGCTACGT@TGTGT TACATCA i ———— - - — - pefelel- - — ——————————— B GG -——— -~ WTCETCTA o TN A A TCACAEATGTTCAGCAAGACAACACGT CANALNA A A CRBICA A Gl N T = e - B T CTACGGAAT TGGTTCAA L N — YA CAACA A2 e G A R e~ AGAATACCTTAACT TiAA TSI TR TG ThCiNShNehi T G/ TEVN T
524636 -
droRhol|scf7180000777158:35348~ CCARTMEIGA-———CT - -~ = — = ——m - CAarcAEEEE. CCCTGAMSCIGIEEEEE Earila-—-—--- - - —-—-- - — - TACT T CAGCCCA R R - - —-—-—- CCA AT GG A A C . TCTACCTG---—--—--—- GafjcTCTEAR- AAAGTGTGTT TGTT TGCTGCCTACGT TG TGTTACASCA - —— —— — JN--——- felelel - — ———————————— B GG -— -~ WTCETCTAGGCT TRAEA AR TCACABATGTTCAGCAAGACAACACGT CANALN A A A CREICA A Gl i~~~ ————————————=———=—=—=—————— = R e = = — — R e [~ ]
35542 —
droBial|scf7180000302402:8304810- ccilTeca----pyeerN- - - - -— -8 - - - - - - - - - GAAGAREEE. CCCTGAECIGIEEE EaTTA-—-—--- ic--p-—-—-- - — — TATTCHREEE ACGGCCCARA R CA T T - — - CCATGGA A C T LI N Tl lecrEciNder rcaGARCTCTIEA- AAAGTGTGTT TG TT TGCTGCCTACG T TG TG T TACKHEC - —— —— — - - elec-—————— - B A G GGER-—-—————— - T CIECTAGINA T TRee A ALY TCACAEATGT TCAGCAAGACAACACGT CALNANNEA ACAA CAEC A it M~~~ — =~ =~ ———————=———=—=——— = - R e = = — — R ]
8305022 +
droTakl|scf7180000415380:1425459- ccagrfeca--- -y - - -py-----fE------ - - - - GAAGAREEEE CCCTGAMECIGIEEEEE EaTTA-—-—--- - —-—-- - — — ATATTTEEEEE ACAGCTCAR AR CA T = - — - CCCATGGA A C R BB SIITN e ciXTelfic A G AllC TC T/gAl- AR AGTGTGT T TG T TTGC TGO CTACGTETG TG T TACASCIC i -~~~ - - — - T G AT GG - — -~ WTCETeTAG cT e geA AT CACAEATGTTCAGCAAGACAACACGT CANAN A AlicAA CAECAlE A IYelen Al - —— —— — =~ =~ =~ === —————— R e - — - R e T B e ]
1425681 -
droEugl|scf7180000409692:688176- e - - - - R — e e S e - - — - — - [NCHEEEE EATTA-—————- c--p-—-—-- - — - ATATTTEEEEE ACAGCTCTRAACTATAAGREEIGAAAREIE- — — - EEEEEEE CCA AT GG A A G —e_’RBRHro WS IeC AN fic A G AC TR T/EA - AA AGTGTGT TTGT TTGC TGGCTACGT@TGTGT TACA TClo i~~~ —— - JN- - ——- pefelel - — ———————————— Gl A GG — -~ WTCETCTA G T Teeer ATcACAEATGTTCAGCAAGACAACACGT CAA N E A AcAACAECA A lllern-fBA- - - - - - - - R e = = — - e e e ———
688379 +
ldm3 lchr3r:6217130-6217336 + |dme 164 o/ —— -~~~ === === mmmmmm oo oo oo oo mmmmmm oo oo - - — - - -G EATTA-—-—--- - —-—-- - — - ATATTAREREEACAGCTAARCERICATTCCEEEEITA TR - - - - R CCA AT GG AT G R T C T SIS 2 N G AGAC TC T/EA- AAAGTGTGT TTGT TTGC TGGCTACGTETGTGT TECAlS i — - —— - - JN- - ——- T B GGR-————— - TCET e YT el aSrcacaldaTeTTCAGCAAGACAACACGTCA AN A rlicAnCAECA A A AR -BA - - - - - - - - - - - - — - R e - - 2 e ————
ldrosim2|[3r:14862080-14862284 - | (S B o — - - — - - - [NCHEEEE EATTA-—————- - - -—--- - — - N-———- ACAGCTCARCEECATTCCEERECATEEIE - - — - B CCAATGGACGC R ———_—aa—tiillisipoi SIS c X ficAGAC TC TEA- AAAGTGTGT TTGT TTGC TGGCTACRTETG TG T T Sl i — — — —— - JN- - ——- O C O B GG -——— - TCErcE YT e TEr A rcacalEaTeTTCAGCAAGACAACACGTCAA N A nlicAncAECA A A AR -A - - - - - - - - oo T e - — - R e - - B e ———
droSec2|scaffold 0:15728124- dse 143 (|CCm i~ — i — — =~ = — = mmmmm e m e m e m o m - - - — - - - [NCHEEEEE EATTA-—-—--- - - —-—-- - — - - ACAGCTCARCEECATTCCRERECATEEIE- - — - B CCAATGGACGC R I C A EciXTeaficAcAllc TC T/EAIN- AAAGTGTGTTTGTTTGC TGO CTACRTETG TG T T Alecl - - —— - - - - CTC R B e A T T CRT S NT e TlEr A TcacAEATGTTCAGCAAGACAACACGTCAANSA AlicAn CAECA A A AR -A - - - - - - - - - - - == — — R - - B e
15728328 -
ldrovak3|[3R:10242874-10243089 + | |cc2Rr8ea----AfT-------- - - CAAGA RSN CATTGAMECIGIEEEEE EATTA-—-—--- - —-—-- - — - N-———- ACAGCTTARCEECATTCCCCRECATCEEE- - — - EEEE CCAATGGACGC T ——————_.__—_——Ai - XIS C e G A G A TC TEA- AAAGTGTGT TTGT TTGC TGGCTACGTETGTGT TEC AlSCl - — — —— - JN- - ——- -~ ———— - B GG - — - T CET e SN T e /e A TCACAEATGTTCAGCAAGACAACACGT CALNANNA AIC AL CAlEC A it M~~~ — =~ =~ == === ——=—=—————————— R e = = — - e e e ———
droEre2|scaffold 4770:15403127- CCARTMEGA- - - AT - — - - - m oo GAAGAREEEE CATTGAMECIGIEEEEE EATTA-—-—--- - —-—-- - — - - ACATTTCCRCRECATTCAREEECATCEEE- - - - EEEE CCATTGGACGCEEEEEIE 2 e el SIec A ecldededadcacalic Te TEA- AAAGTGTGT TTGTTTGC TGO C TACH T TG TG T TlEc At — - — —— - G----- T C e P - e A T T CRT e S NNT B Tlen A TCACAEATGTTCAGCAAGACAACACGT CALNAN A C AL C S A e i~~~ — = ————— === ——=———=———————— - R e = = — - R e
15403342 -
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dwi_5418 |scf2_1100000004585:4879045-4879124 - |candidate-rescued |Mirtron | SpUTR

Confidence: Class: Genomic Locale:

[View on UCSC Genome Browser {Cornell Mirror}]
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Genomic Position
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dwi_5418_annot [-14.5]
Show Alternate Folds
Flybase annnotation
utrS [utrS _plus 2731]; utrS [utrS plus 2732]
No Repeatable elements found
Sense Strand Reads
hide 3p reads H show mid mismatch reads
M045
M020 V118 V119 V117
TAACCAGTTTCAATTGGTTATTGTGGCAGGTCGGTCGATTAACCACAGTGGTATGGAAGAGATAGCAAAAAGT TCAATTAAAAATGTACAATCTTGACTAAATCAACATTTGT TAACTCCTTCCCTACAGGACACAACTGAACATAACCGCAGAAATAGCAACAACTACAACAACTACAA female
Read # Hit ||Total head body |embryo head male
Hh KKKk KRk Rk kR Rk R Rk k ok k ok k ko k ok ok ok ok kk T ) ) A A (N A T P P PO DD D P A € € U )))) - )IIIN)D)DIII) e (((eee ))) e Kk kkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkkk ¥k k¥ kX **** gize Mismatch Count Norm Total body
.......................................................................................................... CATTTGTTAACTCCTTCCCTACAG « « + t v e e et e te e e e e e e ee e ee e eeeeaeenennena. 24 0 1 6.00 6 3 3 0 0 0
................................................... TATGGAAGAGATAGCARRARAGTT . « « v et e et ettt ettt et et e e e e e et ettt et et e et e e e e e e e et e e e e e e e e e e e e e 230 1 2.00 2 0 0 1 1 0
.......................................................................................................... CATTTGTTAACTCCTTCCCTACA . ¢« et ettt e te e et e eneeeeneeneeneeaeeneeaenaenae 23 0 1 2.00 2 1 1 0 0 0
.......................................................................................................... CATTTGTTAACTCCTTCCCTA t « v ettt ettt et et et et ie e e e eaeeneenennea. 2l 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
............................................................................................................ TTTGTTAACTCCTTCCCTACAGG - « ¢ v ¢ e e e e eee e e eoeeneenaeneenseneeneeneeaeeaenae 23 0 1 1.00 1 1 0 0 0 0
.......................................................................................................................................... TGAACATAACCGCAGAAATAGCAAC. .« v evvevnennan. 25 0 1 1.00 1 0 0 1 0 0
................................................... TATGGAAGAGATAGCARRRAGT « « ¢« e e e et et et et et et e e e e e e e e e e te e e e e e e e e e e e eeee e e ene e eaeaaeeaeaaenaenaeneeneeneeneeaennanaa22 0 1 1.00 1 0 0 1 0 0
............................................................................................................ TTTGTTAACTCCTTCCCTACAGH . « ¢ ot it ittt e e e et ie e 231 1 1.00 1 1 0 0 0 0
Anti-sense strand reads
M045
v1ilg V119
ATTGGTCAAAGTTAACCAATAACACCGTCCAGCCAGCTAATTGGTGTCACCATACCTTCTCTATCGTTTTTCAAGTTAAT TTTTACATGTTAGAACTGATTTAGTTGTAAACAATTGAGGAAGGGATGTCCTGTGTTGACT TGTATTGGCGTCTTTATCGT TGTTGATGTTGTTGATGTT female
Read # Hit |Total body |embryo head
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Show Alignment With Reads H
Re-alignment of all predicted orthologs
Species Coordinate ID Alignment
droWil2|lscf2 1100000004585:4878995- |dwi 5418|TAACCAGTTTCAATTGGTTATTGTGGCAGGTCGGTCGATTAACCACAGTG-GIAT===CCAACACATACCARAAA===== AGTHCAATTAA-———————————- AAATGTACAATCTTGACTA----AATCAACATTTGTTAACTCC-—--- TTCCCTACAGGAC--ACA--—--—- ACTGAAC—-—==-—=—-—=——=-— ATAACCGCAGAAATAGCAACAACTACAACA---ACTACAA
4879174 -
droVir3|lscaffold 13246:2198302- TAACCAGT T T T GG T T AT T GGG A G T GG T C O T | e~ R ettt e leetetaltatalet ~ ~ ~~ =~ =~~~ ==~ e~ ~ ~ ettt ~ ~ ettt ~ ~ et~ ~ ~ =~ ~ - -]
2198433 -
droMoj3|scaffold 6500:26320842- TR A G T T A T TG G T T AT T GG GO A GG T C G T A T e~ e et = ettt ~ ~ ~~ =~ =~~~ ==~ e~ ~ ~ ~ e~ =~ ettt ~ ~ kel ~~ ~~ =~ ~ e -]
26320880 -
droGri2|lscaffold 15126:3759801- TAACCAGTT T O TGG T AT TG T GG AGG T GG T C i T e~ B ettt ettt ~ ~ ~~~~ ==~~~ e~ ~ ~ ~ et~ = = ~ ettt ~ ~ kel ~~ ~ ~ =~ ~ - -]
3759932 +
B l4_group1:4971462-4971611 - |dps 3834 |@AaRccAGTTTCEATTGGTTATTGTGCRAGGTCGGTCCANTas T GG EAN === CCEACHCATAINCARAR |
ldroPer2|scaffold 5:245800-245949 + |dpe 116 |rHCCAGTTTCEATTGGTTATTGTGGRAGGTCGGTCCAN NG T GG H AN S S S C e cACHCATAINCARAR |
droAna3l|lscaffold 12943:3625663- dan 4041 (TAACCAGTTTCAATEGGTTAT TC@GGCAGGTCGGTCOAE T R AL — -~ CCEACLCATAINCAAAA
3625801 -
droBipl|lsc£f7180000396433:509888- TAACCAGTTTCAATTGGTTATTGEGGCAGGTCGGTCGA T - EA- = == CClACICATAINCARAR
510040 -
droKik1|(scf7180000302643:149852- TAACCAGTTTCAATTGGT TATTGEGGCAGGTCGGTCGA T i - Eaa S S GG TALV AR A AR
149998 +
droFicl|scf7180000453842:593653~ TAACCAGTTTCATTGGTTATTGTGGCAGGTCGGTCGA e - - Ee = == G X ACICATI L JARAR ITATATGI- - IS TACHTINIT C/Sie TEEEEE CIlSE TiiGONE T TAREININA 2 B 2. - - — - EEEE R e TAE- - - - - - ——————————__ [ -[JNAFNN
593790 +
droElell|[scf7180000491186:1152343— TAACCAGTTTCAATTGGT TATTGEGGCAGGTCGGTCGAT T - L~~~ CCSACHCATAISIAAAAIN== == AReTeT 1 lelen nele - —[SLV N R Y- R TH-—- A ANAT T TENT ThACT - - - - CINeA THlC I NE T T ARG T 2 2 B T C - — - - IACIAGEAATTAINCGH- - - - - - - - - - - TI\G ARSI - GGC]
1152484 +
droRhol[lsc£7180000771933:31918-32048 TAACCAGTTTCAATTGGT TAT TGGGCAGGTCGGTCGAT T - T === = CCAACLICATAAAAAIN= I "D\ [feleln 1[cfsi - - [SIT.V N Tel 3 iiGATAATINN - - AT - liciNEciT/TiiT TREE ErcciirlecaciiyN- -Ac¥Y-----B AC--—- - A Nl e — - —
=
droBialllscf7180000302422:6989060- TAACCAGTTTClgAT TGGT TA T TG GCAGG TCGGTCGA S T - Bade — LV CACHCHT AL AACAI =T\ EEE i Tel T 1 AN - [TV
6989199 -
droTakl|scf7180000415708:336737~ TAACCAGTTTCgATTGGT TAT TGGGCAGGTCGGTCGAN T I - i ye= == VXA CLICATAL LA AAAIN= ~[c- P X [felel feler.) - - (TN LT A A LN T  — — i T R\~ 2,
336868 -
droEugl|{sc£7180000409767:196164- NI N Llile cIN Gl NiliYe C[leler-Nelehiele el C - — - - - - - - —-B- - TCEATTCCCAETE NI AT NV CAAAAR - - - - ARTClici\ G TTACCAGRTTG PACINAGAARTARCHA - - - - - — - - - - —BCIATIEEEF ALV
196312 -
dm3 lchron:21114471-21114616 + || |TAACCAGTTTCAATTGGTTAT TEGGCAGGTCGGTCC AN I —— e Ve ACHCATACHARASS==E -2AARGGCINGARRTGAACT TAANCINNEAINTNAA A I VTN T  — — — —[\ST i TliCTC- - - T TR T TCIlSS TGN T IR GAA T 1, C - - - - - AT G et - — — I T [ST3A A |
[Grosimz|zLi20546307 20546446 + | [EAACCAGTTICARTTGOTTATTGTGGCAGOTCOGTCCAY! e BT Y YeR G AT A GEACALY SR, o A -FRTNXITY B 7 203 7G5 C - - PR L E R P PP T Te o eron o A0 o —————————————- AT = |
droSec2|lscaffold 18:1032822-1032961 TAACCAGTTTCAATTGGTTATTGTGGCAGGTCGGTCGA T e - I yel= = ==/ VXA CL G ATACEYAAR == =R X o Teleln 2 [elY- - LN N - i ”. C A ALNAT TGAC TR - - - — i CEYSe TE T{eh b & S e Yo Thl BdelelC A GGRYe - - AN VY- - - — - [N - - —— - ————————— AT A G et — — — Il T & 2,

_I_

[arovak3|2r:1654706-1654848 - |

A TR G Clo A A A G - ~ ~ &

droEre2|scaffold 4845:3378455-
3378596 =

ATAACQGCHGAA A CER A e —
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