
:
:
:
:
:
:
:
:
:
:

CTACAAACTCCCCAGCCAACATTGACAGACGGGTACCGT
TTATAAACTTCCCAGCCAACATTGACAGACGGGTACCGT
TTAGTGTTAACCCAGCCAACATTGACAGACGGGTACCGT
ACTGAGGTAACCCAGCCAACATTGACAGACGGGTACCGT
GTTTCTGCTACCCAGCCAACATTGACAGACGGGTACCGT
ACCGAAACTTCCCAGCCAACATTGACAGACGGGTACCGT
GGAGTAATTACCCAGCCAACATTGACAGACGGGTACCGT
GGAGAAACTACCCAGCCAACATTGACAGACGGGTACCGT
GGTATAATTACCCAGCGAACATTGACAGACGGGTACCGT
TATTAACCCACCCAGCCAACATTGACAGACGGGTACCGT

ATG----------------------GGCCCCGTACGGTA
ATG---------------------------------GTA
ATG----------------------GGCCCCGTACGGTA
ATG----------------------GGCCCCGTATG---
ATG----------------------GGCCCCGTACGGTA
ATG----------------------GGCCCCGTACGGTA
ATG----------------------GGCCCCGTACGGTA
ATG----------------------GGCCCCGTACGGTA
ATG----------------------GGCCCCGTACGGTA
ATG----------------------GGCCCCGTACGGTA

CCCGTATGTCAATGTTGGCTGGGTCGCAACCTA
CCCGTATGTCAATGTTGGCTGGGTTATAACTAT
CCCGTATGTCAATGTTGGCTGGGAAGGTTGTTC
-CCGTATGTCAATGTTGGCTGGGAAGATTCTAA
CCCGTATGTCAATGTTGGCTGGGTAAACTTTAT
CCCGTATGTCAATGTTGGCTGGGTTTATTAGCT
CCCGTATGTCAATGTTGGCTGGGTATACTACTC
CCCGTATGTCAATGTTGGCTGGGTATTACCTTA
CCCGTATGTCAATGTTGGCTGGGTATTGTGTAC
CCCGTATGTCAATGTTGGCTGGGCATGCATTCA

HmaUn_WGA37547_1_9723_15591_+
HmaUn_WGA65314_1_18694_24501_+
HmaUn_WGA66104_1_19483_25247_+
HmaUn_WGA64604_1_77648_83689_-
HmaUn_WGA23433_1_11106_17289_-
HmaUn_WGA65585_1_42555_48513_+
HmaUn_WGA67220_1_31084_36975_+
HmaUn_WGA70740_1_24827_31242_-
HmaUn_WGA72923_1_184039_190370_+
HmaUn_WGA62318_1_24809_30619_-

A

:
:
:

ATTTTAGTAGTTAATTTAATAACAATAATGTAATAGGTA
ATTTTAGTAGTTAATTTAATAACAATAATGTAGTAGGTA
ATTTCAGTGGTTAATTTAATATCAATAATATAATAGGTA

TAAT
TAAT
TAAT

TA
TA
TA

TATTGTGTACTGCCTAGTTTTTTTA
---------- TTGTGTACTGCCTAGTTTTTTCA
---------- TCTTGTACTGCCTAGTTTTTTTA

-----
-----
-
-

GTGCCAGATTAAGATACTGCTCCTC
GTGCCAGATTAAGATACTGCTCCTC
TAGCCAGATTAAAATATTGCTCACC

Spongebob_HMa
--
--

HmaUn_WGA72923_1_183949_190460_+
HmaUn_WGA69587_1_92788_92980_-
HmaUn_WGA30603_1_18982_19174_-

B

ATTATTGCTTAGGAGCTAATCTGCAAGATT
ATTATTACTTAGGAGCTAATCTATAAGATT
ATTATTGTTTTGGAGTTAATCTGCAGGATT
ATTATTGCTTAGGAGCTAATCTGCAAGATT

TTAAATTTTGTCTAGAC GTCTAGACTAATCCCTTTATT
TAAATTTTTGTCTAGAC --------TAATCCCGTTATT
TTAAATTTTGTCTGGAC --------TAATCCCTTTATT
TTAAATTTTGTCTAGAC --------TAATCCCTTTATA

--------
--------
--------

------
------
------

ACGGTTTATCATTGGTCTACCGGATGAG
ACGGTTTATCATCGTTCTACTGTACAAG
ACGGTTTATGATTGATCTATCAGATGAG
ACGGTTTATCATGGGTCTACCGAATGAG

Buster1_NA1_SM
--
--
--

:
:
:
:

Contig809_153907_154479_+
Contig45_77347_77537_+
Contig400_136504_136693_-
Contig243_51869_52058_-

:
:
:
:

GCTAACAAATATTCAGTGAATC
GCTAACAAATATTCAGTGAATC
GCTAACAAATATTCAGTGAATC
GCTAACAAATATTCAGTGAATC

GAGAATTGCTTATAATAAATTAGAC AATTAGACGGTAA
GAGAATTGCTTATAATA GGTAA
GAGAATTGCTTATAATA GGTAA
GAGAATTGCTTATAATA TGTAA

--------
--------
--------

--------
--------
--------

------
------
------

-
-
-

Buster1_NA2_SM ACTTTCTCAATGATGAGATGAAATATCA
AATTTCTCAATGATGAGATGAAATATCA
AATTTCTCAATGACGAGATGAAATATCA
AATTTCTCAATGACGAGATGAAATATCA

AATTAAAT
AATTAGAC
AATTAGAC

Contig17514_228_869_-
Contig198_26636_26826_-
Contig24465_5157_5347_-
Contig6002_25342_25532_-

AAGTTAAATATAGCATT
GAGTTAAACATGGCATT
AAGTTTAACATAGCATT
AAGTTAAATATAGCATT

TTTAGGTACAGGTTGAAAACGTCTAAAG TA
TTCAGGTACAGATTGAAAACGTTTAAAG TA
TTCAGGTACAGGTTG-AAACGTTTAAAG TA
TTCAGGTACAGGTTGAAAACGTTTAAAG TA

GTCTAAAG
--------
--------
--------

CCACTGTGTAATATAACCGCAATTATCCCTCTT--
CCACTGTGTGATATAACCGCAATTATTCCTTTTTT
CCACTGTGTAATATAACCGCAATTATCCCACTTTT
CTACTGTGTAATATAACCGCAATTATCATTTTTCT

-
-
-

--------
--------
--------

----
----
----

-
-
-

Buster1_NA1_MM:
:
:
:

gb|AGDA01014398.1|_4382_4910_+
gb|AGDA01079353.1|_4425_4593_-
gb|AGDA01007888.1|_100_266_+
gb|AGDA01042918.1|_2720_2885_+

TTATCTTTATCTGTATAGAGATACAATGTGT
TTATCTTTATTTGTATAGAGATACAATGTAT
TTATCTTTATTTGTATAGAGATACAATGTAT
TTATCTTTATTTGTGAAGAGATACAATGTAT

CTGTTACAGAGGAG
CTGTTG
CTGTTA
CTGTTA

CAAAGGAG
CAAAGGAG
CAAAGGAG

CAGAGGAGTTCAAGTTCATGTTCA
--------TTCAAGTTCATGTACA
--------TTCAAGTTCATGTCCA
--------TTCAAGTTCATGTTCA

CTTTATAAACTTTTTTAAGTGT
CTTTATCAACTTTGTAAAGTGT
CTTTATAAACTTCGTAAAGTGT
CTTTATAAACTTTGTAAGGTGT

-
-
-

--------
--------
--------

----
----
----

-
-
-

Buster1_NA1_RP:
:
:
:

GL562450_334462_335223_-
GL563021_1867902_1868100_-
GL563090_580356_580552_-
GL563065_1295948_1296138_+

TATTTATTAGAATGTTATACAGTAAACTATAA
TATTTATTAGAATGTTATACAGTAAACTATAA
TATTTATTACAATGTTATACAGTAAACTATAA
TATTTATTAGAATTTTATACAGTAAACCATAA

CTTCC
TTTCC
TTTCA
TTTCA

ATCTAGAT
ATCTAGAT
ATCTAGTT
ATCTAGAT

ATCTAGATGAAATGCTAAAAGTGAC
--------AAAATGCTAAAAGTGAC
--------GAAATGCTAAAAGTGAC
--------GAAATGCTAAAAGTGAC

TATTATATTTATTTTCATAAG
TATTATATTTATTTTCATAAG
CATTATATTTATTTTCATAAG
TATTATATTTATTTTCATAAG

-
-
-

--------
--------
--------

----
----
----

-
-
-

Buster1_NA1_HM:
:
:
:

CAEZ01006665_1197_1755_-
CAEZ01008609_4840_5030_-
CAEZ01008125_44514_44704_-
CAEZ01008437_103258_103445_+

ATATCATCTGCAATTTATTTA
ATATCATCTGCAATTTATTTA
ATATCATCTGCAATTTATTTA
ATATCATCTGCAATTTATTTA

-TTTTCTACTTTAGGTAAATTTAA
TTTTTCTACTTTAGGTAAATTTAA
TTTTTCTACTTTAGATAAATTTAA
TTTTTCTACTTTAGATAAATTTAA

TTAAATAAAAGTGA
----ATAAGAGTGA
----A----AGTGA
----ATAAAAGTGA

CCATCAAACGTCCGTAAATCTAGTGTTAA
TCATTAAACGTCCATAAATCTAGTGTTAA
CCATCAAACATCCGTAAATCTAGTGTTAA
CCATTAAACGTCCGTAAATCTAGTGTTAA

--------
--------

-----
-----
-
-

--------------

Kenshin_NA1_MR:
:
:
:

ref|NW_003797501.1|_3529844_3530278_-
ref|NW_003797353.1|_1287833_1287968_-
ref|NW_003797221.1|_582275_582410_+
ref|NW_003797353.1|_1272201_1272339_-

CCAGGCGGGTAATTAATCTCTTTAACT
CCCGGCGGGTACTTAATCACTTTAACT
CCAGGCGGGTAATTAATCTCTTTAACT
CCAGGCGGGTAATTAATCACTTTAACT

ATGAACAATCATGCTTAA
ACGAACAATAATGCTTAA
ACGAACAATCATGCTTAA
ATGAACAATCATGCTTAA

TTAAGCTACATAATCTTTAC
----GCTAACTAATCTTTAC
----GCTACATAATCTTTAC
----ACTACATAATCTTTAC

TCCCTGGAATGGAGATAAGAAACGCCCTAAGCTTT
TCCCTGGAATGGAGATAAGAAACGCCCTAACCTGT
TCCCTGGAATGGAGATAAGAAACGCCCTAACCTTT
TCCCTGGAATGGAGATAAGAAACGCCCTAACCTTT

-
-
-

--------
--------

-----
-----
-
-

--------------

Kenshin_NA1_MD:
:
:
:

gb|ALWT01142309.1|_26316_27595_+
gb|ALWT01128363.1|_14168_14362_-
gb|ALWT01116544.1|_786_980_+
gb|ALWT01134243.1|_11155_11349_+


