
1101.056

1101.56

AGCACTCCTTATATCCTTCCCAGAGC � � � � � � AAGCACGTGTTCCTTAACTCACCCATCCACCTGGAGATCC Hsap NM_001923 i25 11 1 0 OK
AGCACTCCTTATATCCTTTCTTTCCA � � � � � � GCAGATATGTTCTTTAACTCACCTGTCCACCTGGAGATCC Mmus NM_015735 i25 11 1 1 OK
AGCACTCCTTATATCCTTCCGTGGTC � � � � � � CATGTGGATTTGGCTCCTTGACAGCGCCACCTGGAGATCA Ggal chr5_53229366_53229936 11 1 0 OK

1101.062

1101.62

GGAAGGGACTGTATCCTTGTGCTGCT � � � � � � GGAGTATTTTTCTTAGCTACTTGATATTAGATATTGATCA Hsap NM_002750 i06 11 2 2 OK
GGAAGGGACTGTATCCTTGTGCTGCT � � � � � � GGAGTATTTTTCTTAGCTACTTGATAATAGATATTGATCA Mmus NM_016700 i07 11 2 2 OK
GGAAGGGACTGTATCCTTGTGCTGCT � � � � � � CACTGTTTTTCTTAGCTGTGTAACCTTAGATATTGATCAA Ggal chr6_17436831_17439489 11 1 2 OK

1101.063

1101.63

GGAAGGGACTGTATCCTTGTACCTTT � � � � � � TCTTTTTTCCCTTAACTGTTCAATTCTCAGATATTGACCA Hsap NM_002753 i09 11 1 1 OK
GGAAGGGACTGTATCCTTGTACCTTT � � � � � � TCTTTTTTCCCTTAACTATTTCCTTCCCAGATATTGACCA Mmus NM_009158 i07 11 3 1 OK
GGCACCGATCGTATCCTTCCTCACGG � � � � � � GTTGGATTTTCCTTAACTCCCAATGTCCAGATATTGACCA Ggal chr4_44097240_44104143 11 1 0 OK

1101.065

1101.65

AGAGAAGATAGTATCCTTTTTATTTC � � � � � � CCATTTATGGCTTCTTAACTTTTGTTTCAGTGATTGACAT Hsap NM_002869 i07 11 1 1 OK
AGAGAAGACAGTATCCTTTTTGCTTT � � � � � � TTGTATACAACTCCTTAACTTTTGTTTCAGTGATTGACAT Mmus NM_024287 i07 11 1 0 OK
TTTGATGTCGATCACTGCAGGAGGGA � � � � � � ATCCAGAAAATTATCGTTGAGAAAACAAGGATACTGTCTT Ggal chr4_522520_522984 01 2 2 OK?

1101.067

1101.67

GGATTGCCCCGTATCCTCTTGGCACT � � � � � � TCTCTTTCCGTTCCTTAACTCTTGAGCCAGTGCTAGCAAT Hsap NM_003145 i03 11 1 0 OK
GGATTGCCCCGTATCCTTTTTTTTAA � � � � � � TCTCTTCTTCATCCTTAACCCTTGGGCCAGCGCTAGCAAT Mmus NM_025448 i02 11 1 0 OK
GAATCGCTCCGTATCCTTCCACGTTT � � � � � � CCACTGTTTCCATTAACTTGGGGCCCTCAGAGCAAGCAAC Ggal chrUn_96932473_96933034 11 1 2 OK

1101.069

1101.69

TTGAGTATGAGTATCCTTGTGGCCCA � � � � � � TGCTTGCATGCTCCTTGACTGCAGGCCCAGCCTCCGCCTG Hsap NM_003504 i10 11 1 0 OK
TCGAGTATGAGTATCTTTGCAGCTCA � � � � � � ACCACATGTATTCCTTGACCTTGGACCTAGCCTCTGCCTG Mmus NM_009862 i11 01 1 0 OK
TTGAATACGAGTATCCTTGCCTCAAA � � � � � � TTATAATTATTTTCTATAATTCCTGTTCAGTCTGCGCCTG Ggal chr15_660173_660807 10 2 0 OK

1101.072

1101.72

GACGCTGACTGTATCCTTATTTTGGG � � � � � � ACTTCGTCATATTTCTTAACAACTCTTCAGGGGACACCAA Hsap NM_003757 i03 11 1 1 OK
GATGCTGACTGTATCCTTTTGGCCAT � � � � � � CCTAGTCATGTTTCTTAACACCTTCCCCAGGGGACACCAA Mmus NM_018799 i03 11 1 1 OK
GATGCAGACTGTATCCTTTGAACGGT � � � � � � CATGCTGATATTCCCTAACTGCTGACCAAGGGGACACACG Ggal chr23_1073072_1073801 11 1 1 OK

1101.074

1101.74

TTTTGACAGCGTATCCTTGAAAGAGT � � � � � � TACTTTCTTTTCCTTAATGTTTTAAACTAGATTTGCTAAT Hsap NM_004301 i05 11 3 1 OK
TTTTGACGGCGTATCCTTAAACTATA � � � � � � TACTTCATTTTCCTTAATGCTTTAAACCAGATTTGCTAAT Mmus NM_019673 i05 11 2 1 OK
TCCTAACAGCGTATCCTTTGGAATAT � � � � � � TACACTGTTTTCTTTAATTGTTTTGACTAGTTTTGCTAAT Ggal chr9_17034817_17035724 11 2 2 OK

1101.075

1101.75

TATGGTAGAGATATCCTTTGTTGTAT � � � � � � TACCCAAATTCTCCTTAACCTGTTGCGGACATTGACCAAA Hsap NM_004595 i06 11 3 0 OK
TGGTAGAGATATCCTTTACTGTATAA � � � � � � CTCAAATTTTCCTTAAACTGTTTCGGACATTGACCAAATG Mmus NM_009214 i06 01 2 1 OK?
TATGGTAGAGATATCCTTTACTGTAT � � � � � � CACTCAAATTTTCCTTAAACTGTTTCGGACATTGACCAAA Mmus NM_009214 i06_fixed 11 2 1 OK
TATGGTAGAGATATCCTTTGACAAAT � � � � � � GAATGCTGAATGCCTTAACCGTCTTCAAACATTGACCAAA Ggal chr1_75870459_75871073 11 2 1 OK

1101.077

1101.77

TATCTTCTGTGTATCCTTTCCTGCCT 	 	 	 	 	 	 TCATGTTTTCTTTAACAACATATACTTTAGATGGAGAGAA Hsap NM_004632 i05 11 1 1 OK
TATCTTCTTTGTATCCTTTTATGAGA 	 	 	 	 	 	 AGCTGATGTTTTCTTTAACATATACTTCAGATGGGGAGAA Mmus NM_022994 i05 01 1 1 OK
TATGTGATTTGTATCTTTTGTCTCTC 	 	 	 	 	 	 GCAGACTTTCCTTGACAGACCGTGTTGGAGATGGTGAGAG Ggal chrE26C13_82869_83508 01 1 0 OK

1101.097

1101.97

GACGAGAACTGTATCCTTTCTTGCAG 
 
 
 
 
 
 CAGCTGTGGCCTTAACTCTGTTGACCACAGACATGGAGTT Hsap NM_006598 i23 11 1 1 OK
GACGAGAACTGTATCCTTTTCCAATG 
 
 
 
 
 
 AGATTGGTATGGCCTTAACTATCAACCCAGACATGGAGTT Mmus NM_011390 i23 11 3 1 OK
GATGAGAACTGTATCCTTTCAGTCAA 
 
 
 
 
 
 ATTTCTTTGTCCTTGACTTCACTGAAACAGACATGGAGTT Ggal chr11_3397409_3399238 11 2 0 OK
GATGAAAACTGTATCCTTCCCACTGC 
 
 
 
 
 
 ACGTCTCGTTCCTCCTTGACGGCCGCACAGACATGGAGTT Ggal chr20_10116442_10116901 11 1 0 OK

1101.101

1101.101

GTTGATCTGAGTATCCTTTTCTTTAA � � � � � � TTGCTTGATTTCCTTAATGTTTGCCTCCAGACGTCAACAG Hsap NM_006773 i13 11 3 1 OK
GTTGATCTGAGTATCCTTTGTGACGT � � � � � � TTGCTTGGCCTCCTTAACACTTACCTGTAGATGTGAGCAG Mmus NM_025860 i12 11 3 0 OK
GTTGACCTCAGTATCCTTTTACTGCT � � � � � � TGTTATGCTCTTTAACCCATAAAATTCCAGATGTGAACAG Ggal chr7_7737371_7738259 11 1 1 OK
GTTGACCTCAGTATCCTTTTACTGCT � � � � � � TGTTATGCTCTTTAACCCATAAAATTCCAGATGTGAACAG Ggal chr7_7737371_7738259 11 1 1 OK

1101.111

1101.111

TACCATTGTTGTATCCTTCCCAGGCT � � � � � � TAAATAGTTTTCTTAGCTGTGTTCTTTCAGGCTATCATGG Hsap NM_014060 i04 11 3 2 OK
TACTATTGTTGTATCCTTCCCAGGGT � � � � � � TGAGAAATAGTTTTCTTAGCTTGTTTTCAGGCAATCATGG Mmus NM_026902 i04 11 1 2 OK
TACTGTTGTTGTATCCTTTTTTAATT � � � � � � AACCCTGTTTTCCTTAGTGGTGATTTTAAGGCAATAATGG Ggal chr4_74501311_74502503 11 1 2 OK

1101.114

1101.114

GGGCAGTCAAGTATCCTTTCTGAAGA       ATGCTAAACAACCTTAACTTGATTTCCAAGAGCTGTTGAT Hsap NM_014845 i07 11 2 1 OK
GGGCAGTCCAGTATCCTTTTTATAAG       ATGCTGAAACACTTTAACTTAATTCTTAAGAGCTTTTGAT Mmus NM_133999 i07 11 1 2 OK
GGACAATCAAGTATCCTTTTGCTTGT       AGATATGAAACCCTTAACTTCTCTTTCAAGAACTGTTAAT Ggal chr3_43399277_43401571 11 1 1 OK

1101.116

1101.116

AAGAAAGCTGATATCCTTTTAGAGTG � � � � � � AGTATGGATGATCCTTAACAAGTTGTTTACTTGATGAAGA Hsap NM_014970 i07 11 1 0 OK
AAGAAAGCTGATATCCTTTCTGTGCC � � � � � � TCATGCTTGCAATCCTTAACTTGATTTTACTTGATGAAGA Mmus NM_010629 i07 11 1 0 OK
AAGAAAGCTGATATCCTTTTGTTGGG � � � � � � TGTCTGAACTCCTTAACTTCTGCAATTTACTTGATGAAGA Ggal chr8_4995386_4996027 11 1 0 OK
AAGAAAGCCGATATCCTTTTGTTGGG � � � � � � TGTCTGAACTCCTTAACTTCTGCAATTTACTTGATGAAGA Ggal chrUn_76644081_76644723 11 1 0 OK

1101.119

1101.119

TTTTGGAATGATATCCTTTGGTTATA � � � � � � TGCTTCTTTAGATTCCTTAACCTTAGGCACATCTCAACTT Hsap NM_015336 i10 11 1 0 OK
CTGGAATGATATCCTTCACTGTGGGA � � � � � � GCTGTCTCGGATTCCTTAACTTGGACACATCTCAACTTCC Mmus NM_172554 i10 01 1 0 OK?
TTCTGGAATGATATCCTTCACTGTGG � � � � � � CTGCTGTCTCGGATTCCTTAACTTGGACACATCTCAACTT Mmus NM_172554 i10_fixed 11 1 0 OK
TTTTGGAATGATATCCTTTTCTGTGT � � � � � � TTAAACTTTAAATTCCTTGACTTCAAACACATCTCAATTT Ggal chr1_35064335_35071988 11 1 0 OK

1101.132

1101.132

CGCAAGAAAAGTATCCTTTGCTTTGG � � � � � � AGATCACGCTCCTTACATCAGTGGACTCAGGCATCAAAGA Hsap NM_018052 i08 11 1 2 OK
CGCAAGAAAAGTATCCTTCCCTCTGT � � � � � � CATAGGGGTGATCCTTACATCAGTAGACAGGTATCAAGGA Mmus NM_146216 i08 11 1 2 OK
CGCAAGAAGAGTATCCTTGTAACTGA � � � � � � CTGCGTGTTCCTTACACTGCCTCCACTCAGACATCAAAGA Ggal chr11_1581346_1581798 11 1 2 OK

1101.133

1101.133

TCCAGAAGTTGTATCCTTCCTCTCAC � � � � � � CAGACAGACTTTCCTTGACTGCACACCCAGTGGGGACCTG Hsap NM_018052 i16 11 1 0 OK
TCCAGAAGTTGTATCCTCTCATTGTC � � � � � � TAAGGAGACTTTCCTTGACTGCCCACTCAGTGGGGACCTG Mmus NM_146216 i16 11 3 0 OK
TCCAGAAGTTGTATCCTTTGGGTTTT � � � � � � TGTGCAGCATCCTTAACAGCCGCACTCAGCGGGGACCTGG Ggal chr11_1617479_1619208 11 1 0 OK?
TCCAGAAGTTGTATCCTTTGGGTTTT � � � � � � CTGTGCAGCATCCTTAACAGCCGCACTCAGCGGGGACCTG Ggal chr11_1617479_1619208_fixed 11 1 0 OK

1101.136

1101.136

TACGTTACAAGTATCCTTTTTTCTTG � � � � � � ACATGTGGTTAACCTGAATCTGGCCTGCAGATATTGATAT Hsap NM_018142 i15 11 1 2 OK
TATGTTACAAGTATCCTTCGTCTGGA � � � � � � CCTGTTGGTTGACCTGAATGTGACCTGCAGACATTGATAT Mmus NM_027590 i15 11 1 2 OK
TATGTCACAAGTATCCTTTCTCTAGC � � � � � � TTAAAGAAGTCTTTAACATTTTCTTCAGATATTGATATGT Ggal chr4_34616973_34618289 11 2 1 OK

1101.138

1101.138

GTCACATACAGTATCCTTTTTTGGCT � � � � � � GATGGAAAAATCTTCCTATACCCTCTTCAGATTACCCTGT Hsap NM_018247 i06 11 1 2 OK
ATCACATACAGTATCCTTTTATTTTT � � � � � � AGACAGAAAGTCTTCCTATACCCTCGTCAGATTACCCTGT Mmus NM_133718 i06 11 2 2 OK
ATCACATACAGTATCCTTTGAAAATG � � � � � � TGTTTTCCTATATTCCTTGTTTTCTCTCAGATTATCCTGT Ggal chr3_79111988_79114287 10 2 0 OK

1101.143

1101.143

AGACAGATCAGTATCCTTTAAAACTT � � � � � � CATGCTTTTCCTTAAGTTATCTGTTTTCAGAGCAGTGGAA Hsap NM_021940 i03 11 1 1 OK
AGACAGATCAGTATCCTTTGCATTTG � � � � � � CCCACTTTTCCTTAAGTTATCTGTCTTCAGAGCAGTAGAG Mmus NM_028534 i03 11 1 1 OK
AAACAGATCAGTATCCTTTTTGCTTT � � � � � � GCATGTTTTCCTTAAACTACCTATTTCCAGAGCTGTGGAA Ggal chr3_27688511_27692611 11 2 1 OK

1101.150

1101.150

AGTCATGTCTGTATCCTTTTGCAGTA � � � � � � GTGTATGTCTTTGTTTCCTTAACTTAATAGGTTGGCATGT Hsap NM_024561 i03 11 1 0 OK
AGTCATGTCTGTATCCTTTTGCCATA � � � � � � GTGGATGTCTTTATTTCCTTAACTTGATAGGTTGGCATGT Mmus NM_025832 i03 11 1 0 OK
AGTCACGTCTGTATCCTTTGTAATAC � � � � � � TTACTTTGTGTGTTCCTTAACGTGTATTAGGTTGGCACGT Ggal chr1_158070247_158074115 11 2 0 OK

1101.163

1101.163

GATAATACAGATATCCTTTCAGATCT � � � � � � TATGTGTGTTATACCCTTAACATTTTTCACATGTGTCCAT Hsap NM_030877 i04 11 1 1 OK
GATAATACAGATATCCTTGAGATCTG � � � � � � GCATGGACTATCCTTAACAACGCTCATCACATGTGTCCAT Mmus NM_025680 i04 11 1 0 OK
GACAACACAGATATCCTCCAGTGGTT � � � � � � GCTGTGTTGATTGTCCTTAACATCTAGCACATGTGTCCAT Ggal chr20_3508778_3512132 11 1 0 OK

1



1101.169

1101.169

CACCACTGCCGTATCCTTTTGCTTTC � � � � � � GATTCTAGTCCTTAATCATTTCCCAACCAGCCTGGCTAAA Hsap NM_032327 i05 11 2 1 OK
CATCACTGCCGTATCCTTTTGTTCTC � � � � � � TGATCTTGTCCTTAATCATTCCTCCACCAGCCTGGCTAAA Mmus NM_023740 i06 11 2 1 OK
CACCACTGCCGTATCCTTCTACAGTA � � � � � � ACAGTTACACACCTTTAACCCCAGAGGCAGCCTGGCTCAA Ggal chr6_12423980_12424336 11 1 2 OK

1101.182

1101.182

AGCAGCAATAGTATCCTTTAAAAAAA � � � � � � TTGTTTGATGCTCCATAACTCCTCATTTAGATAACTTTTT Hsap NM_152905 i02 11 1 1 OK
AGCAGCAATAGTATCCTTTAAAAAAA � � � � � � CTGCTTGATGCTGCTTAACTCTTCATTTAGATAACTTTCT Mmus NM_008682 i02 11 2 1 OK
GCCAGCAATAGTATCCTTTACAGCTT � � � � � � TACAGTTATTGTCCATAACTTGTCACTAAGATAGCTTCCT Ggal chr1_42833877_42835893 11 1 1 OK

1101.183

1101.183

GGATGCTGATGTATCCTTTCCTGGGT � � � � � � ATTATGTTTCTTAACTGTGGAATTTCTTAGGCTGATGAAA Hsap NM_152991 i04 11 2 1 OK
AGATGCTGATGTATCCTTTTCTGAAT � � � � � � ATTATGTTTCTTAACTGTGGTATTTCTCAGGCAGATGAAA Mmus NM_021876 i04 11 2 1 OK
GGATGCTGATGTATCCTTTTAAGTAA � � � � � � CTCTTCTGTGTTCCTTAACATGAGATGTAGGCAGATGAAA Ggal chrUn_146990432_146991360 11 1 0 OK
GGATGCTGATGTATCCTTTTAAGTAA � � � � � � CTCTTCTGTGTTCCTTAACATGAGATGTAGGCAGATGAAA Ggal chrUn_97137162_97138090 11 1 0 OK

1101.184

1101.184

CTTTTGCAATGTATCCTTCAAAACAT � � � � � � GTGGTTTTTCCTGAACTTTTCCTTCTGCAGCAAAGTTCTA Hsap NM_153354 i05 11 1 1 OK
CTTTTGCAATGTATCCTTCAAACCAT � � � � � � GTGGTTTTTCCTGAACTTTTCCTTTTGCAGCAAAGTTCTA Mmus NM_175187 i05 11 1 1 OK
CTTTTGCAGTGTATCCTTTTCTGTTT � � � � � � TTAATTTTCCTTGACCTTTTTCTTGTGTAGTAAGGTACTG Ggal chrUn_156584238_156588825 11 2 0 OK
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