
TAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTA11001010CTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTAGATATAGACCCGRGC 
TTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATT10100011CTCTCTTATCCCCGTACGCCCCAATCCCGTTGACCAGAGCTGCTATCCGTTTCAACTCGCCGTTCCGTTATCGCGAC 
CACCCCCACGAGTATAATTGATCTTCTCCCACTCCTTTTACTTGCTTCCTTGTGCCCCTCGTCGCCTCATTTCTTTTGT00111001TTTCACAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAATCGCTTCTATATCGATTTTCGTTTCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTACATTATATCCCT01100101 
CTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAGGGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGGGCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGA 
ACACAAAGGCAGTGG00111101GCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCTTCCTCACTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCAC 
GACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGC 
CTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTG11000010TCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCT 
GGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGGTTTCGTGCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCT01101010CTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTA 
TCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACCCTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATC 
C01010001CTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCT 
TTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTCCTCTATGTTTCTCCGCCTCCACT10010110TAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTA11001010CTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTAT 
TTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCC 
CTTCTCGCTATT10100011CTCTCTTATCCCCGTACGCCCCAATCCCGTTGACCAGAGCTGCTATCCGTTTCAACTCGGCACCCCCACGAGTATAATTGATCTTCTCCCACTCCTTTTACTTGCTTCCTTGTGCCCCTCGTCGCCTCATTTCTTTTGT00111001TTTCACAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAA 
TCGCTTCTATATCGATTTTCGTTTCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTCCTCCTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAGGGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGGGCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTAC 
CATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGG00111101GCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCTTCCTCACTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTG 
TCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACC 
TTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTG11000010TCAACTTATCCCTAAGCAGTCC 
GCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGGTTTCGTGCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTAT 
GCGCT01101010CTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACCCTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACT 
ATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCC01010001CTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCT 
TTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTCCTCTATGTTTCTCCGCCTCCACT10010110TAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTA 
11001010CTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACT 
CTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATT10100011CTCTCTTATCCCCGTACGCCCCAATCCCGTTGACCAGAGCTGCTATCCGTTTCAACTCGGCACCCCCACGAGTATAATTGATCTTCTCCCACTCCTTTTACTTGCTTCCTTGTGCCCCTCGTCGCCTCA 
TTTCTTTTGT00111001TTTCACAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAATCGCTTCTATATCGATTTTCGTTTCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTCCTCCTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAGGGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGGGCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAG 
CAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGG00111101GCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCC 
CCACTTATGCGCTTCCTCACTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTT 
TATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTT 
ACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTG11000010TCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGGTTTCGTGCTTAGTT 
GTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCT01101010CTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTC 
TAACCGCACCCTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCC01010001CTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCG 
TACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTCCTCTA 
TGTTTCTCCGCCTCCACT10010110TAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTA11001010CTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAA 
TTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATT10100011CTCTCTTATCCCCGTACGCCCCAATCCCGTTGACCAGAGCTGCTATCCGTTTCAACTCGGCACCCC 
CACGAGTATAATTGATCTTCTCCCACTCCTTTTACTTGCTTCCTTGTGCCCCTCGTCGCCTCATTTCTTTTGT00111001TTTCACAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAATCGCTTCTATATCGATTTTCGTTTCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTCCTCCTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAG 
GGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGGGCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGG00111101 
GCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCTTCCTCACTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTC 
CGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTC 
CTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTG11000010TCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGAC 
AGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGGTTTCGTGCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCT01101010CTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTC 
CCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACCCTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCC01010001CTTTCACTCTTGTA 
CCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCT 
TCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTCCTCTATGTTTCTCCGCCTCCACT10010110TAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTA11001010CTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTT 
ATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATT10100011CTC 
TCTTATCCCCGTACGCCCCAATCCCGTTGACCAGAGCTGCTATCCGTTTCAACTCGGCACCCCCACGAGTATAATTGATCTTCTCCCACTCCTTTTACTTGCTTCCTTGTGCCCCTCGTCGCCTCATTTCTTTTGT00111001TTTCACAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAATCGCTTCTATATCGATTTTCGTT 
TCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTCCTCCTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAGGGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGGGCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCG 
TGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGG00111101GCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCTTCCTCACTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCT 
CCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCAC 
TCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTG11000010TCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAA 
TCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGGTTTCGTGCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCT01101010CTTCTTCCCC 
GCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACCCTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCC 
TTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCC01010001CTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTT 
GTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTCCTCTATGTTTCTCCGCCTCCACT10010110TAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTA11001010CTTAAGTCCTTAATC 
GAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCA 
TAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATT10100011CTCTCTTATCCCCGTACGCCCCAATCCCGTTGACCAGAGCTGCTATCCGTTTCAACTCGGCACCCCCACGAGTATAATTGATCTTCTCCCACTCCTTTTACTTGCTTCCTTGTGCCCCTCGTCGCCTCATTTCTTTTGT00111001TTTCA 
CAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAATCGCTTCTATATCGATTTTCGTTTCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTCCTCCTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAGGGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGGGCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGT 
TTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGC 
TTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGC 
TTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGC 
ATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATT 
ATTCCTTGTG11000010TCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGGTTTCGTGCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGC 
CGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCT01101010CTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACCCTTAAGTCCTTAA 
TCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCC01010001CTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCC 
TTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGC 
GTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTCCTCTATGTTTCTCCGCCTCCACT10010 
110TAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTA11001010CTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCT 
TACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATT10100011CTCTCTTATCCCCGTACGCCCCAATCCCGTTGACCAGAGCTGCTATCCGTTTCAACTCGGCACCCCCACGAGTATAATTGATCTTCTCC 
TTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGC 
CACTCCTTTTACTTGCTTCCTTGTGCCCCTCGTCGCCTCATTTCTTTTGT00111001TTTCACAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAATCGCTTCTATATCGATTTTCGTTTCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTCCTCCTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAGGGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGG 
GCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGG00111101GCTTAGTTGTCCATTACTGTCGC 
ACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCTTCCTCACTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC0101011 
1GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTA 
TCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTG11000010TCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCC 
ACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGGTTTCGTGCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCT01101010CTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCAT 
CTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACCCTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCC01010001CTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCC 
TTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACCCTTCTCGCTATTATTTTCAACTTA 
10101011ATCTATCTCTATATTCTCTAACTAT100100101ATCATTCATCTATCTATCATCTTCA010011010ATTCGATCGCAGCTAGCGACTATCGAGCTACCGCATCAGCATCG11001010ACTATCTACTCTATCATCTATTATCTCATCTACTACTCTCTTTATCTATATAAATCATCTACTATCTATCATCTATCTTCACCA
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10011101CTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTA11001010CTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCC 
TTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATT10100011CTCTCTTATCCCCGTACGCCCCAATCCCGTTGACCAGAGCTGCTATCCGTTTCAACTCGGCACCCCCACGAGTATAATTGATCTTCTCCCACTCCTTTTACTTGCTTCCTTGTGCCCCTCGTCGCCTCATTTCTTTTGT0011100 
1TTTCACAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAATCGCTTCTATATCGATTTTCGTTTCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTCCTCCTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAGGGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGGGCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGC 
CGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGG00111101GCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCTTCCTCACTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATC 
TTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAAT 
TCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTG11000010TCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCC 
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10011101CTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTA11001010CTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCC 
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1TTTCACAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAATCGCTTCTATATCGATTTTCGTTTCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTCCTCCTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAGGGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGGGCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGC 
CGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGG00111101GCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCTTCCTCACTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATC 
TTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAAT 
TCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTG11000010TCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCC 
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CCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACCCTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCC01010001CTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTAC 
GGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTT 
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the reference bias

fALT < fREF  ALT,het (0/1) as REF,hom (0/0)⇒
funmapped = 0.05

mismapping  FP⇒

origin and consequences

Eizenga JM, … & Garrison E. Pangenome graphs. ANNU REV GENOMICS HUM GENET. 2020.



10011101CTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTA11001010CTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCC 
TTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATT10100011CTCTCTTATCCCCGTACGCCCCAATCCCGTTGACCAGAGCTGCTATCCGTTTCAACTCGGCACCCCCACGAGTATAATTGATCTTCTCCCACTCCTTTTACTTGCTTCCTTGTGCCCCTCGTCGCCTCATTTCTTTTGT0011100 
1TTTCACAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAATCGCTTCTATATCGATTTTCGTTTCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTCCTCCTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAGGGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGGGCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGC 
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CCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACCCTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCC01010001CTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTAC 
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CCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACCCTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCC01010001CTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTAC 
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Tattini L@, …, & Liti G@. Accurate tracking of the mutational landscape of diploid hybrid genomes. MOL BIOL EVOL. 2019.
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TCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTG11000010TCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCC 
TGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGGTTTCGTGCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCT01101010CTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCG 
CCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACCCTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCC01010001CTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTAC 
GGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTT 
CCTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTATGTTTCTCTCTATGTTTCTCATCTCGATCGACTAGCATCAGGCGAGGCTAGCATATCCTACGACTGCATCTACGAGCAGCTACGAGAGGCACTACTAGCGACGAGCGATCATCAGCACGAGCAGCGATCAGCAGCATCACGAGCATCAGCAGCTACGACATCATCGACGATCAGCGACGCATTATATTACGCAATTATACGCG10110101

conceptual aspects

linear reference all-vs-all



10011101CTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTA11001010CTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCC 
TTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATT10100011CTCTCTTATCCCCGTACGCCCCAATCCCGTTGACCAGAGCTGCTATCCGTTTCAACTCGGCACCCCCACGAGTATAATTGATCTTCTCCCACTCCTTTTACTTGCTTCCTTGTGCCCCTCGTCGCCTCATTTCTTTTGT0011100 
1TTTCACAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAATCGCTTCTATATCGATTTTCGTTTCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTCCTCCTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAGGGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGGGCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGC 
CGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGG00111101GCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCTTCCTCACTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATC 
TTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAAT 
TCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTG11000010TCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCC 
TGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGGTTTCGTGCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCT01101010CTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCG 
CCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACCCTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCC01010001CTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTAC 
GGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTT 
CCTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTATGTTTCTCTCTATGTTTCTCATCTCGATCGACTAGCATCAGGCGAGGCTAGCATATCCTACGACTGCATCTACGAGCAGCTACGAGAGGCACTACTAGCGACGAGCGATCATCAGCACGAGCAGCGATCAGCAGCATCACGAGCATCAGCAGCTACGACATCATCGACGATCAGCGACGCATTATATTACGCAATTATACGCG10110101
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10011101CTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTA11001010CTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCC 
TTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATT10100011CTCTCTTATCCCCGTACGCCCCAATCCCGTTGACCAGAGCTGCTATCCGTTTCAACTCGGCACCCCCACGAGTATAATTGATCTTCTCCCACTCCTTTTACTTGCTTCCTTGTGCCCCTCGTCGCCTCATTTCTTTTGT0011100 
1TTTCACAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAATCGCTTCTATATCGATTTTCGTTTCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTCCTCCTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAGGGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGGGCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGC 
CGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGG00111101GCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCTTCCTCACTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATC 
TTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAAT 
TCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTG11000010TCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCC 
TGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGGTTTCGTGCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCT01101010CTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCG 
CCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACCCTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCC01010001CTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTAC 
GGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTT 
CCTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTATGTTTCTCTCTATGTTTCTCATCTCGATCGACTAGCATCAGGCGAGGCTAGCATATCCTACGACTGCATCTACGAGCAGCTACGAGAGGCACTACTAGCGACGAGCGATCATCAGCACGAGCAGCGATCAGCAGCATCACGAGCATCAGCAGCTACGACATCATCGACGATCAGCGACGCATTATATTACGCAATTATACGCG10110101

the scrap/pggb variation graph

O'Donnell S, Yue JX, …, Fischer G. Telomere-to-telomere assemblies of 142 strains characterize the genome structural landscape in S. cerevisiae. NAT GENET. 2023.

Garrison E, Guarracino A, …, Prins P. Building pangenome graphs. NATURE METHODS. 2024.
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10011101CTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTA11001010CTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCC 
TTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATT10100011CTCTCTTATCCCCGTACGCCCCAATCCCGTTGACCAGAGCTGCTATCCGTTTCAACTCGGCACCCCCACGAGTATAATTGATCTTCTCCCACTCCTTTTACTTGCTTCCTTGTGCCCCTCGTCGCCTCATTTCTTTTGT0011100 
1TTTCACAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAATCGCTTCTATATCGATTTTCGTTTCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTCCTCCTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAGGGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGGGCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGC 
CGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGG00111101GCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCTTCCTCACTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATC 
TTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAAT 
TCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTG11000010TCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCC 
TGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGGTTTCGTGCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCT01101010CTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCG 
CCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACCCTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCC01010001CTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTAC 
GGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTT 
CCTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTATGTTTCTCTCTATGTTTCTCATCTCGATCGACTAGCATCAGGCGAGGCTAGCATATCCTACGACTGCATCTACGAGCAGCTACGAGAGGCACTACTAGCGACGAGCGATCATCAGCACGAGCAGCGATCAGCAGCATCACGAGCATCAGCAGCTACGACATCATCGACGATCAGCGACGCATTATATTACGCAATTATACGCG10110101
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- 107 S.c. haplotypes 

- 86 diploid strains
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10011101CTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTA11001010CTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCC 
TTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATT10100011CTCTCTTATCCCCGTACGCCCCAATCCCGTTGACCAGAGCTGCTATCCGTTTCAACTCGGCACCCCCACGAGTATAATTGATCTTCTCCCACTCCTTTTACTTGCTTCCTTGTGCCCCTCGTCGCCTCATTTCTTTTGT0011100 
1TTTCACAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAATCGCTTCTATATCGATTTTCGTTTCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTCCTCCTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAGGGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGGGCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGC 
CGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGG00111101GCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCTTCCTCACTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATC 
TTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAAT 
TCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTG11000010TCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCC 
TGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGGTTTCGTGCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCT01101010CTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCG 
CCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACCCTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCC01010001CTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTAC 
GGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTT 
CCTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTATGTTTCTCTCTATGTTTCTCATCTCGATCGACTAGCATCAGGCGAGGCTAGCATATCCTACGACTGCATCTACGAGCAGCTACGAGAGGCACTACTAGCGACGAGCGATCATCAGCACGAGCAGCGATCAGCAGCATCACGAGCATCAGCAGCTACGACATCATCGACGATCAGCGACGCATTATATTACGCAATTATACGCG10110101

- pangenome (annotations) 

- chromosome-ends  

- origin  

- admixture 

- pangenome (variants) 

- phylogeny

investigations on the scrap graph 

YGL023W, AAB_G000543

Peter J, De Chiara M, … Liti G & Schacherer J. Genome evolution across 1,011 Saccharomyces cerevisiae isolates. NATURE. 2018.



10011101CTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTA11001010CTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCC 
TTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATT10100011CTCTCTTATCCCCGTACGCCCCAATCCCGTTGACCAGAGCTGCTATCCGTTTCAACTCGGCACCCCCACGAGTATAATTGATCTTCTCCCACTCCTTTTACTTGCTTCCTTGTGCCCCTCGTCGCCTCATTTCTTTTGT0011100 
1TTTCACAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAATCGCTTCTATATCGATTTTCGTTTCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTCCTCCTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAGGGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGGGCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGC 
CGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGG00111101GCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCTTCCTCACTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATC 
TTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAAT 
TCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTG11000010TCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCC 
TGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGGTTTCGTGCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCT01101010CTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCG 
CCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACCCTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCC01010001CTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTAC 
GGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTT 
CCTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTATGTTTCTCTCTATGTTTCTCATCTCGATCGACTAGCATCAGGCGAGGCTAGCATATCCTACGACTGCATCTACGAGCAGCTACGAGAGGCACTACTAGCGACGAGCGATCATCAGCACGAGCAGCGATCAGCAGCATCACGAGCATCAGCAGCTACGACATCATCGACGATCAGCGACGCATTATATTACGCAATTATACGCG10110101

the Saccharomyces graph phylogeny evaluation tool

linear reference (SGD)

nucmer pggb + vg (vs SGD)

pggb + odgi

phyBWT2/distBWT2

Guerrini V, …, & Tattini L. phyBWT2: phylogeny reconstruction via eBWT positional clustering. ALGORITHMS MOL BIOL. 2023.
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10011101CTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTA11001010CTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCC 
TTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATT10100011CTCTCTTATCCCCGTACGCCCCAATCCCGTTGACCAGAGCTGCTATCCGTTTCAACTCGGCACCCCCACGAGTATAATTGATCTTCTCCCACTCCTTTTACTTGCTTCCTTGTGCCCCTCGTCGCCTCATTTCTTTTGT0011100 
1TTTCACAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAATCGCTTCTATATCGATTTTCGTTTCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTCCTCCTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAGGGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGGGCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGC 
CGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGG00111101GCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCTTCCTCACTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATC 
TTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAAT 
TCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTG11000010TCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCC 
TGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGGTTTCGTGCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCT01101010CTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCG 
CCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACCCTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCC01010001CTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTAC 
GGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTT 
CCTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTATGTTTCTCTCTATGTTTCTCATCTCGATCGACTAGCATCAGGCGAGGCTAGCATATCCTACGACTGCATCTACGAGCAGCTACGAGAGGCACTACTAGCGACGAGCGATCATCAGCACGAGCAGCGATCAGCAGCATCACGAGCATCAGCAGCTACGACATCATCGACGATCAGCGACGCATTATATTACGCAATTATACGCG10110101
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10011101CTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTA11001010CTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCC 
TTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATT10100011CTCTCTTATCCCCGTACGCCCCAATCCCGTTGACCAGAGCTGCTATCCGTTTCAACTCGGCACCCCCACGAGTATAATTGATCTTCTCCCACTCCTTTTACTTGCTTCCTTGTGCCCCTCGTCGCCTCATTTCTTTTGT0011100 
1TTTCACAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAATCGCTTCTATATCGATTTTCGTTTCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTCCTCCTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAGGGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGGGCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGC 
CGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGG00111101GCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCTTCCTCACTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATC 
TTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAAT 
TCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTG11000010TCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCC 
TGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGGTTTCGTGCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCT01101010CTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCG 
CCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACCCTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCC01010001CTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTAC 
GGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTT 
CCTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTATGTTTCTCTCTATGTTTCTCATCTCGATCGACTAGCATCAGGCGAGGCTAGCATATCCTACGACTGCATCTACGAGCAGCTACGAGAGGCACTACTAGCGACGAGCGATCATCAGCACGAGCAGCGATCAGCAGCATCACGAGCATCAGCAGCTACGACATCATCGACGATCAGCGACGCATTATATTACGCAATTATACGCG10110101

comparing phylogenies
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10011101CTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTA11001010CTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCC 
TTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATT10100011CTCTCTTATCCCCGTACGCCCCAATCCCGTTGACCAGAGCTGCTATCCGTTTCAACTCGGCACCCCCACGAGTATAATTGATCTTCTCCCACTCCTTTTACTTGCTTCCTTGTGCCCCTCGTCGCCTCATTTCTTTTGT0011100 
1TTTCACAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAATCGCTTCTATATCGATTTTCGTTTCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTCCTCCTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAGGGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGGGCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGC 
CGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGG00111101GCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCTTCCTCACTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATC 
TTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAAT 
TCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTG11000010TCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCC 
TGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGGTTTCGTGCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCT01101010CTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCG 
CCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACCCTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCC01010001CTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTAC 
GGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTT 
CCTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTATGTTTCTCTCTATGTTTCTCATCTCGATCGACTAGCATCAGGCGAGGCTAGCATATCCTACGACTGCATCTACGAGCAGCTACGAGAGGCACTACTAGCGACGAGCGATCATCAGCACGAGCAGCGATCAGCAGCATCACGAGCATCAGCAGCTACGACATCATCGACGATCAGCGACGCATTATATTACGCAATTATACGCG10110101

pggb (SNVs) benchmark

Garrison E, Guarracino A, …, Prins P. Building pangenome graphs. NATURE METHODS. 2024.

pangenome time 
(hours)

memory 
(GB) compression N(SNV) / 

N(genomes)
F1 score 
(mean)

ecoli500 41.39 210.87 23.75 60,243 0.967

scerevisiae142.hc 20.46 119.68 57.12 61,439 0.972

athaliana82 204.06 130.59 36.28 572,924 0.920

tomato23 22.34 42.06 19.73 861,654 0.968

mouse36.chr19 3.80 28.66 11.68 166,734 0.940

hsapiens90.chr6 18.46 135.52 137.72 86.88 0.976



10011101CTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTA11001010CTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCC 
TTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATT10100011CTCTCTTATCCCCGTACGCCCCAATCCCGTTGACCAGAGCTGCTATCCGTTTCAACTCGGCACCCCCACGAGTATAATTGATCTTCTCCCACTCCTTTTACTTGCTTCCTTGTGCCCCTCGTCGCCTCATTTCTTTTGT0011100 
1TTTCACAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAATCGCTTCTATATCGATTTTCGTTTCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTCCTCCTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAGGGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGGGCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGC 
CGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGG00111101GCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCTTCCTCACTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATC 
TTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAAT 
TCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTG11000010TCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCC 
TGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGGTTTCGTGCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCT01101010CTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCG 
CCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACCCTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCC01010001CTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTAC 
GGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTT 
CCTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTATGTTTCTCTCTATGTTTCTCATCTCGATCGACTAGCATCAGGCGAGGCTAGCATATCCTACGACTGCATCTACGAGCAGCTACGAGAGGCACTACTAGCGACGAGCGATCATCAGCACGAGCAGCGATCAGCAGCATCACGAGCATCAGCAGCTACGACATCATCGACGATCAGCGACGCATTATATTACGCAATTATACGCG10110101

graph phylogenies
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10011101CTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTA11001010CTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCC 
TTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATT10100011CTCTCTTATCCCCGTACGCCCCAATCCCGTTGACCAGAGCTGCTATCCGTTTCAACTCGGCACCCCCACGAGTATAATTGATCTTCTCCCACTCCTTTTACTTGCTTCCTTGTGCCCCTCGTCGCCTCATTTCTTTTGT0011100 
1TTTCACAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAATCGCTTCTATATCGATTTTCGTTTCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTCCTCCTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAGGGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGGGCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGC 
CGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGG00111101GCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCTTCCTCACTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATC 
TTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAAT 
TCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTG11000010TCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCC 
TGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGGTTTCGTGCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCT01101010CTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCG 
CCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACCCTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCC01010001CTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTAC 
GGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTT 
CCTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTATGTTTCTCTCTATGTTTCTCATCTCGATCGACTAGCATCAGGCGAGGCTAGCATATCCTACGACTGCATCTACGAGCAGCTACGAGAGGCACTACTAGCGACGAGCGATCATCAGCACGAGCAGCGATCAGCAGCATCACGAGCATCAGCAGCTACGACATCATCGACGATCAGCGACGCATTATATTACGCAATTATACGCG10110101
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10011101CTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTA11001010CTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCC 
TTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATT10100011CTCTCTTATCCCCGTACGCCCCAATCCCGTTGACCAGAGCTGCTATCCGTTTCAACTCGGCACCCCCACGAGTATAATTGATCTTCTCCCACTCCTTTTACTTGCTTCCTTGTGCCCCTCGTCGCCTCATTTCTTTTGT0011100 
1TTTCACAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAATCGCTTCTATATCGATTTTCGTTTCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTCCTCCTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAGGGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGGGCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGC 
CGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGG00111101GCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCTTCCTCACTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATC 
TTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAAT 
TCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTG11000010TCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCC 
TGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGGTTTCGTGCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCT01101010CTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCG 
CCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACCCTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCC01010001CTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTAC 
GGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTT 
CCTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTATGTTTCTCTCTATGTTTCTCATCTCGATCGACTAGCATCAGGCGAGGCTAGCATATCCTACGACTGCATCTACGAGCAGCTACGAGAGGCACTACTAGCGACGAGCGATCATCAGCACGAGCAGCGATCAGCAGCATCACGAGCATCAGCAGCTACGACATCATCGACGATCAGCGACGCATTATATTACGCAATTATACGCG10110101
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10011101CTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTA11001010CTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCC 
TTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATT10100011CTCTCTTATCCCCGTACGCCCCAATCCCGTTGACCAGAGCTGCTATCCGTTTCAACTCGGCACCCCCACGAGTATAATTGATCTTCTCCCACTCCTTTTACTTGCTTCCTTGTGCCCCTCGTCGCCTCATTTCTTTTGT0011100 
1TTTCACAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAATCGCTTCTATATCGATTTTCGTTTCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTCCTCCTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAGGGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGGGCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGC 
CGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGG00111101GCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCTTCCTCACTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATC 
TTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAAT 
TCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTG11000010TCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCC 
TGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGGTTTCGTGCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCT01101010CTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCG 
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the missing origin
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1TTTCACAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAATCGCTTCTATATCGATTTTCGTTTCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTCCTCCTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAGGGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGGGCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGC 
CGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGG00111101GCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCTTCCTCACTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATC 
TTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAAT 
TCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTG11000010TCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCC 
TGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGGTTTCGTGCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCT01101010CTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCG 
CCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACCCTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCC01010001CTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTAC 
GGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTT 
CCTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTATGTTTCTCTCTATGTTTCTCATCTCGATCGACTAGCATCAGGCGAGGCTAGCATATCCTACGACTGCATCTACGAGCAGCTACGAGAGGCACTACTAGCGACGAGCGATCATCAGCACGAGCAGCGATCAGCAGCATCACGAGCATCAGCAGCTACGACATCATCGACGATCAGCGACGCATTATATTACGCAATTATACGCG10110101

- which strain bears the largest number of RID genes? 

- how many RID genes are on chrIX? 

- 65 

- how many are at chromosome-ends? 

- all

panda

YDR545W, ADI_G000543, AED#chrVIII:60766-60945

SYS RID genomic interval

strain N(RID)

ADI 263

CQS_1a 65

ATM_1a 62

AIF_HP2 60

BBM_1a 49

DBVPG6044 37

CNT_HP1 36

CEQ_1a 35

… …

pangenome annotations data analysis

chrIV    1526321    1531711    YDR545W    GO:0004386
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TTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATT10100011CTCTCTTATCCCCGTACGCCCCAATCCCGTTGACCAGAGCTGCTATCCGTTTCAACTCGGCACCCCCACGAGTATAATTGATCTTCTCCCACTCCTTTTACTTGCTTCCTTGTGCCCCTCGTCGCCTCATTTCTTTTGT0011100 
1TTTCACAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAATCGCTTCTATATCGATTTTCGTTTCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTCCTCCTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAGGGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGGGCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGC 
CGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGG00111101GCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCTTCCTCACTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATC 
TTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAAT 
TCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTG11000010TCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCC 
TGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGGTTTCGTGCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCT01101010CTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCG 
CCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACCCTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCC01010001CTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTAC 
GGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTT 
CCTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTATGTTTCTCTCTATGTTTCTCATCTCGATCGACTAGCATCAGGCGAGGCTAGCATATCCTACGACTGCATCTACGAGCAGCTACGAGAGGCACTACTAGCGACGAGCGATCATCAGCACGAGCAGCGATCAGCAGCATCACGAGCATCAGCAGCTACGACATCATCGACGATCAGCGACGCATTATATTACGCAATTATACGCG10110101

- sgp: ADI unique features otherwise missed 

- origins: the expansions at chromosome-ends (chrIX) 

- panda: high RID genes content 

- est1- (ineffective telomerase system) 

- est1 is (slightly) transcribed 

- ultra-long reads 

- graph multi-scale investigation

summary

Lundblad V & Blackburn EH. An alternative pathway for yeast telomere maintenance rescues est1- senescence. CELL. 1993.

Skelly DA, …, & Akey JM. Integrative phenomics reveals insight into the structure of phenotypic diversity in budding yeast. GENOME RES. 2013.

pggb + odgi

Bergström A, …, R & Liti G. A high-definition view of functional genetic variation from natural yeast genomes. MOL BIOL EVOL. 2014.
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perspectives

dynamics at 
chromosome-ends

what are the evolutionary 
trajectories at subtelomeres and 

telomeres?

- cancer genomics 
- ageing

the missing 
heritability

why GWAS fails to fully associate 
phenotypes to genotypes?

- novel genetic risk factors  
- personalised medice*

gene 
flow

what is the genomic impact of 
introgression and HGT?

- gene therapy* 
- drug resistance reversion

Musunuru K, …, & Ahrens-Nicklas RC. Patient-specific in vivo gene editing to treat a rare genetic disease. NEW ENGLAND JOURNAL OF MEDICINE. 2025.

fundamental questions

disease-specific pangenomes
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