
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 
TGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGGTTTCGTGCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCT01101010CTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCG 
CCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACCCTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCC01010001CTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTAC 
GGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTT 
CCTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTATGTTTCTCTCTATGTTTCTCATCTCGATCGACTAGCATCAGGCGAGGCTAGCATATCCTACGACTGCATCTACGAGCAGCTACGAGAGGCACTACTAGCGACGAGCGATCATCAGCACGAGCAGCGATCAGCAGCATCACGAGCATCAGCAGCTACGACATCATCGACGATCAGCGACGCATTATATTACGCAATTATACGCG10110101

why genome evolution?

genotypes phenotypes

ATGGTGTACGTCTGTCGTGCTAGTTAG

reference

A T

se
qu

en
ce

s



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

the reference bias

fALT < fREF ALT/REF as REF/REF⇒
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10011101CTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTA11001010CTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCC 
TTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATT10100011CTCTCTTATCCCCGTACGCCCCAATCCCGTTGACCAGAGCTGCTATCCGTTTCAACTCGGCACCCCCACGAGTATAATTGATCTTCTCCCACTCCTTTTACTTGCTTCCTTGTGCCCCTCGTCGCCTCATTTCTTTTGT0011100 
1TTTCACAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAATCGCTTCTATATCGATTTTCGTTTCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTCCTCCTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAGGGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGGGCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGC 
CGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGG00111101GCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCTTCCTCACTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATC 
TTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAAT 
TCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTG11000010TCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCC 
TGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGGTTTCGTGCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCT01101010CTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCG 
CCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACCCTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCC01010001CTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTAC 
GGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTT 
CCTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTATGTTTCTCTCTATGTTTCTCATCTCGATCGACTAGCATCAGGCGAGGCTAGCATATCCTACGACTGCATCTACGAGCAGCTACGAGAGGCACTACTAGCGACGAGCGATCATCAGCACGAGCAGCGATCAGCAGCATCACGAGCATCAGCAGCTACGACATCATCGACGATCAGCGACGCATTATATTACGCAATTATACGCG10110101

the clinical reference bias
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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

variation graphs: a new paradigm

genotypes phenotypes

Garrison E, …, & Prins P. NATURE METHODS. 2024.



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

pangenomes with variation graphs 

SVs

introgressions

Tattini L, … & Liti G. EMBO WORKSHOP. 2022.



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

Garrison E*@, Guarracino A*, …, Prins P. NATURE METHODS. 2024.
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10011101CTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTA11001010CTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCC 
TTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATT10100011CTCTCTTATCCCCGTACGCCCCAATCCCGTTGACCAGAGCTGCTATCCGTTTCAACTCGGCACCCCCACGAGTATAATTGATCTTCTCCCACTCCTTTTACTTGCTTCCTTGTGCCCCTCGTCGCCTCATTTCTTTTGT0011100 
1TTTCACAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAATCGCTTCTATATCGATTTTCGTTTCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTCCTCCTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAGGGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGGGCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGC 
CGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGG00111101GCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCTTCCTCACTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATC 
TTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAAT 
TCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTG11000010TCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCC 
TGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGGTTTCGTGCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCT01101010CTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCG 
CCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACCCTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCC01010001CTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTAC 
GGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTT 
CCTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTATGTTTCTCTCTATGTTTCTCATCTCGATCGACTAGCATCAGGCGAGGCTAGCATATCCTACGACTGCATCTACGAGCAGCTACGAGAGGCACTACTAGCGACGAGCGATCATCAGCACGAGCAGCGATCAGCAGCATCACGAGCATCAGCAGCTACGACATCATCGACGATCAGCGACGCATTATATTACGCAATTATACGCG10110101

phylogeny/admixture, & pangenome content

https://github.com/lt11/sgp-eva
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10011101CTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTA11001010CTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCC 
TTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATT10100011CTCTCTTATCCCCGTACGCCCCAATCCCGTTGACCAGAGCTGCTATCCGTTTCAACTCGGCACCCCCACGAGTATAATTGATCTTCTCCCACTCCTTTTACTTGCTTCCTTGTGCCCCTCGTCGCCTCATTTCTTTTGT0011100 
1TTTCACAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAATCGCTTCTATATCGATTTTCGTTTCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTCCTCCTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAGGGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGGGCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGC 
CGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGG00111101GCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCTTCCTCACTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATC 
TTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAAT 
TCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTG11000010TCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCC 
TGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGGTTTCGTGCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCT01101010CTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCG 
CCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACCCTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCC01010001CTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTAC 
GGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTT 
CCTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTATGTTTCTCTCTATGTTTCTCATCTCGATCGACTAGCATCAGGCGAGGCTAGCATATCCTACGACTGCATCTACGAGCAGCTACGAGAGGCACTACTAGCGACGAGCGATCATCAGCACGAGCAGCGATCAGCAGCATCACGAGCATCAGCAGCTACGACATCATCGACGATCAGCGACGCATTATATTACGCAATTATACGCG10110101

the Saccharomyces graph phylogeny evaluation tool
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10011101CTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTA11001010CTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCC 
TTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATT10100011CTCTCTTATCCCCGTACGCCCCAATCCCGTTGACCAGAGCTGCTATCCGTTTCAACTCGGCACCCCCACGAGTATAATTGATCTTCTCCCACTCCTTTTACTTGCTTCCTTGTGCCCCTCGTCGCCTCATTTCTTTTGT0011100 
1TTTCACAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAATCGCTTCTATATCGATTTTCGTTTCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTCCTCCTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAGGGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGGGCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGC 
CGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGG00111101GCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCTTCCTCACTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATC 
TTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAAT 
TCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTG11000010TCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCC 
TGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGGTTTCGTGCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCT01101010CTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCG 
CCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACCCTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCC01010001CTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTAC 
GGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTT 
CCTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTATGTTTCTCTCTATGTTTCTCATCTCGATCGACTAGCATCAGGCGAGGCTAGCATATCCTACGACTGCATCTACGAGCAGCTACGAGAGGCACTACTAGCGACGAGCGATCATCAGCACGAGCAGCGATCAGCAGCATCACGAGCATCAGCAGCTACGACATCATCGACGATCAGCGACGCATTATATTACGCAATTATACGCG10110101

comparing phylogenies
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BPG−0

ALS 1a−0
CRB 1a−0

AIF−0
BPK−0
ADI−0

BLD 1a−0
ADS−0

ATM 1a−0
CAS 1a−0

AIC−0
AFI−0
AIS−0

CPG 1a−0
AVB−0
AHL−0
AIE−0

ACH−0
BFP 1a−0

CFF−0
ASB−0
AIG−0

AAR−0
AAB−0
CNT−0
AEG−0
APG−0
AEH−0
BFH−0
ASN−0
BHH−0
BBF−0
ADM−0
AGK−0
AAC−0

CQS 1a−0
BCN−0

ALI−0
BBM 1a−0

ADE−0
CBM−0
ABA−0
CIC−0
AEL−0
CIH−0

ABH−0
BBL−0

DBVPG6044−0
AKH 1a−0

CFA−0
BAF−0

CEQ 1a−0
YPS128−0

AVI 1a−0
ANE−0

CDG 1a−0
CMF−0
ADQ−0
CLN−0
CLL−0

CEL 1a−0
AKR−0
AFH−0
CDA−0

CCT 1a−0
CDN 1a−0
CCC 1a−0
BAP 1a−0

AMM 1a−0
BMC 2a−0
BAQ 1a−0

BAM−0
CCQ 1a−0
BAK 1a−0
BAI 1a−0

BAH−0
BAG 1a−0
BAL 1a−0

JXXY161−0
CEI 1a−0

AMH 1a−0

CKB−0
CRB 1a−0
BPG−0
ASG−0
AHG−0
AIF−0
BPK−0
ADI−0
ALS 1a−0
AGA 1a−0
BLD 1a−0
ADS−0
ATM 1a−0
CAS 1a−0
AIC−0
AFI−0
AIS−0
CPG 1a−0
AVB−0
AHL−0
AIE−0
ACH−0
BFP 1a−0
CFF−0
ASB−0
AIG−0
AAR−0
AAB−0
CNT−0
AEG−0
APG−0
AEH−0
BFH−0
ASN−0
BHH−0
BBF−0
ADM−0
AGK−0
AAC−0
CQS 1a−0
BCN−0
ALI−0
BBM 1a−0
ADE−0
ABA−0
CBM−0
CIC−0
AEL−0
CIH−0
ABH−0
BBL−0
DBVPG6044−0
AKH 1a−0
CFA−0
BAF−0
CEQ 1a−0
YPS128−0
AVI 1a−0
ANE−0
CDG 1a−0
CMF−0
ADQ−0
CLN−0
CLL−0
CEL 1a−0
AKR−0
AFH−0
CDA−0
CCT 1a−0
CDN 1a−0
CCC 1a−0
BAP 1a−0
AMM 1a−0
BMC 2a−0
BAQ 1a−0
BAM−0
CCQ 1a−0
BAK 1a−0
BAI 1a−0
BAH−0
BAG 1a−0
BAL 1a−0
JXXY161−0
CEI 1a−0
AMH 1a−0

dGRF = 0.08

using reference-based variants
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1TTTCACAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAATCGCTTCTATATCGATTTTCGTTTCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTCCTCCTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAGGGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGGGCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGC 
CGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGG00111101GCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCTTCCTCACTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATC 
TTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAAT 
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10011101CTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTA11001010CTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCC 
TTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATT10100011CTCTCTTATCCCCGTACGCCCCAATCCCGTTGACCAGAGCTGCTATCCGTTTCAACTCGGCACCCCCACGAGTATAATTGATCTTCTCCCACTCCTTTTACTTGCTTCCTTGTGCCCCTCGTCGCCTCATTTCTTTTGT0011100 
1TTTCACAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAATCGCTTCTATATCGATTTTCGTTTCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTCCTCCTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAGGGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGGGCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGC 
CGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGG00111101GCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCTTCCTCACTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATC 
TTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAAT 
TCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTG11000010TCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCC 
TGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGGTTTCGTGCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCT01101010CTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCG 
CCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACCCTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCC01010001CTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTAC 
GGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTT 
CCTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTATGTTTCTCTCTATGTTTCTCATCTCGATCGACTAGCATCAGGCGAGGCTAGCATATCCTACGACTGCATCTACGAGCAGCTACGAGAGGCACTACTAGCGACGAGCGATCATCAGCACGAGCAGCGATCAGCAGCATCACGAGCATCAGCAGCTACGACATCATCGACGATCAGCGACGCATTATATTACGCAATTATACGCG10110101

unsolved clades and admixture levels

O'Donnell S*, Yue JX*, …, Tattini L, Schacherer J, Liti G & Fischer G. NAT GENET. 2023.



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

origin & admixture on a graph
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10011101CTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTA11001010CTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCC 
TTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATT10100011CTCTCTTATCCCCGTACGCCCCAATCCCGTTGACCAGAGCTGCTATCCGTTTCAACTCGGCACCCCCACGAGTATAATTGATCTTCTCCCACTCCTTTTACTTGCTTCCTTGTGCCCCTCGTCGCCTCATTTCTTTTGT0011100 
1TTTCACAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAATCGCTTCTATATCGATTTTCGTTTCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTCCTCCTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAGGGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGGGCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGC 
CGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGG00111101GCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCTTCCTCACTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATC 
TTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAAT 
TCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTG11000010TCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCC 
TGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGGTTTCGTGCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCT01101010CTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCG 
CCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACCCTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCC01010001CTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTAC 
GGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTT 
CCTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTATGTTTCTCTCTATGTTTCTCATCTCGATCGACTAGCATCAGGCGAGGCTAGCATATCCTACGACTGCATCTACGAGCAGCTACGAGAGGCACTACTAGCGACGAGCGATCATCAGCACGAGCAGCGATCAGCAGCATCACGAGCATCAGCAGCTACGACATCATCGACGATCAGCGACGCATTATATTACGCAATTATACGCG10110101

admixture on a graph

strain tai c9 mal c2 fea c3 ame bul medo afe fgu mda afb we1

ADI 0.6 0.1 0.3 0.3 0.2 0.3 0.4 1.5 6.7 0.6 4.3 0.3 0.9 83.7

AGA_1a 0.1 0.0 0.1 0.4 0.2 0.2 0.0 0.9 9.5 0.2 0.8 0.2 0.9 86.4

ABH 0.2 0.1 2.0 1.0 1.3 2.0 36.0 5.1 5.3 13.0 1.0 0.8 0.4 31.7

BDC_1c 0.3 0.1 1.9 0.9 2.5 1.7 10.9 4.9 10.8 34.7 1.3 0.7 2.2 27.0

CIC 0.3 0.2 1.1 0.9 1.4 1.2 15.1 4.6 9.9 39.3 1.0 0.5 1.0 23.4

AEL 0.4 0.4 0.7 0.5 1.1 0.6 5.7 6.3 17.1 41.1 0.9 0.3 1.5 23.5

ADM 0.3 0.3 1.0 0.4 0.9 0.5 5.5 3.7 17.4 25.5 0.8 0.4 1.0 42.4

BBF 0.5 0.1 1.2 0.5 1.0 0.9 3.5 3.2 18.0 20.9 1.5 0.5 1.0 47.2
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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

variants vs features

Variants Features
Gene 3

Gene 5
Gene 4Gene 2

Gene 1

Tonkin-Hill G, …, & Parkhill J. GENOME BIOL. 2020.

Li H, Marin M & Farhat MR. BIOINFORMATICS. 2024.

Gautreau G, …, & Vallenet D. PLOS COMPUT BIOL. 2020.Bergström A, …, & Liti G. MOL BIOL EVOL. 2014.



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

pangenomics on a graphs: feature presence/absence

systematic-id-YGL023W-reference 
systematic-id-YGL023C-S288C 

random-id-AAB0543-AAB 
sequence-chrI:123-456-SK1

https://github.com/lt11/panda

genepromoter

type sequences gene families

non-evolvable 91,499 854

core 471,450 4,647

accessory 37,706 4,291

validation 
- 4 genes (no sequence) 
+ 976 genes

Liu G, …, & Rancati G. CELL. 2015.



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

quantifying selection

balancing

neutral
purifying 

Liu G, …, & Rancati G. CELL. 2015.
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10011101CTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTA11001010CTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCC 
TTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATT10100011CTCTCTTATCCCCGTACGCCCCAATCCCGTTGACCAGAGCTGCTATCCGTTTCAACTCGGCACCCCCACGAGTATAATTGATCTTCTCCCACTCCTTTTACTTGCTTCCTTGTGCCCCTCGTCGCCTCATTTCTTTTGT0011100 
1TTTCACAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAATCGCTTCTATATCGATTTTCGTTTCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTCCTCCTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAGGGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGGGCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGC 
CGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGG00111101GCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCTTCCTCACTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATC 
TTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAAT 
TCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTG11000010TCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCC 
TGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGGTTTCGTGCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCT01101010CTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCG 
CCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACCCTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCC01010001CTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTAC 
GGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTT 
CCTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTATGTTTCTCTCTATGTTTCTCATCTCGATCGACTAGCATCAGGCGAGGCTAGCATATCCTACGACTGCATCTACGAGCAGCTACGAGAGGCACTACTAGCGACGAGCGATCATCAGCACGAGCAGCGATCAGCAGCATCACGAGCATCAGCAGCTACGACATCATCGACGATCAGCGACGCATTATATTACGCAATTATACGCG10110101

pangenome gene content

strain RID genes

ADI 263

CQS_1a 65

ATM_1a 62

AIF_HP2 60

BBM_1a 49

DBVPG6044 37

CNT_HP1 36

CEQ_1a 35

… …

Lundblad V & Blackburn EH. CELL. 1993.



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

genomic loci of RID genes
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10011101CTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTA11001010CTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCC 
TTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATT10100011CTCTCTTATCCCCGTACGCCCCAATCCCGTTGACCAGAGCTGCTATCCGTTTCAACTCGGCACCCCCACGAGTATAATTGATCTTCTCCCACTCCTTTTACTTGCTTCCTTGTGCCCCTCGTCGCCTCATTTCTTTTGT0011100 
1TTTCACAGTGTTCTAGGCTTTTACTACACTCCCACCTCAGAGGAATCGCTTCTATATCGATTTTCGTTTCCCAGGCAGTGACCGCAATCTTGGCCTCGTGCCTTCCTCCTAATGTGCGTCCTGTTCTCCAGGGTGCTTCATCTAGCCTTAGTGGGCGTGTCCTGGCCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGC 
CGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGG00111101GCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCTTCCTCACTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATC 
TTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCGCCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACC01010111GTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCCCCAGGTCTTTCACTCTTGTACCAAT 
TCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTACGGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTG11000010TCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCC 
TGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTTTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTCCCGAACACAAAGGCAGTGGTTTCGTGCTTAGTTGTCCATTACTGTCGCACTACAGCCGTCTGTCCTTGGTTCAATAACAGGTCGTCCCCCACTTATGCGCT01101010CTTCTTCCCCGCGGTCTCTTCTCAAACTTCTACTCCCTCCAGTGTCAGTATCTTTTACCCAGCTTCTCCCTTCCCG 
CCTCCCCTGCTCTCTCCCATCTAACTAGCACGACTCTTCGACCTGCATGGCTTCCGTTTCTAACCGCACCCTTAAGTCCTTAATCGAACTCGGGATCCTCCCCGCCTCTTCTTTTATCAGACTATTTCACATCTCGCATATGTCCCTTATTACGCAAACACCACAGCTCCTATTACCTTCTCAATCC01010001CTTTCACTCTTGTACCAATTCTTTTTCTTTTACCCCCTTCTTAC 
GGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTT 
CCTCTATGTTTCTCCGCCTCCACTTCTATGTTTCTCTCTATGTTTCTCATCTCGATCGACTAGCATCAGGCGAGGCTAGCATATCCTACGACTGCATCTACGAGCAGCTACGAGAGGCACTACTAGCGACGAGCGATCATCAGCACGAGCAGCGATCAGCAGCATCACGAGCATCAGCAGCTACGACATCATCGACGATCAGCGACGCATTATATTACGCAATTATACGCG10110101

extra material
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GGCCTCATCTCTCTCTTGTGTCTTTCCTTCTCGTACTCTTTTCCGTCTATCATTCCGTCATAGGTCCATCTCCCGCTGGGTACCTTTTTACCCCCTTTCCCTTCTCGCTATTATTCCTTGTGGCACTTCAACTTATCCCTAAGCAGTCCGCTTTTCCCTTTGTAGTGGTCAATCCAGAGTCTTCAGCCGGAACCACCCGCTTCTACCATCCTGGCGCACTTCGCGGCCGTGGGACAGTT 
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