
PFC Dist to 3' gene Length Sequence

HsaAAC2* 42,727 139

TCTGGGAGGAAGCCCCATTGCCCTCTTCTTTCTAAGCTGTCAT
CCTCCTGCTGCAATCGTCATTACAGTACCGCTGGTGACGCCA
CTCGGCGAGCGCAAGTGGATAAATAGAAACGTCTGCCACAG
CGAAGATGAAAGG

HsaAAC3 42,243 14 CATTATTACAACTG

HsaAAC4 41,350 21 TTCAAACTGACCCTTTTTGAG

HsaAAC5 36,891 227

TTATTGAGAAGAGATTGGAGTGGGGTCAGGGGAGGATATGTT
TTCAGGATCTTTTGTTTGTTTTTAATAGATTTTGTCCAGGCAC
AAATCCTTTCCAAGCACTGGGCTATCCAAGGGCCAGACAAAC
CTGACCACCTTGCTCCCCCTACTCCCAGTCCCCTGCCATGGG
GCACCATCTCCACCCTCTTCCACCCCTGCACTGTAAGAGGGA
ACCTGCCCACTGCAGC

HsaAAC6 32,134 26 TTTTGTAAAGAATTCTACAGAATGAA

HsaAAC8 30,093 45
GAAAAAGAAAAATCCCATGTGCTCTGGCTCTAAGTCTTATAA
CAA

HsaAAC9 29,255 20 ATAAATAACTACAGAGCAAA

HsaAAC10 29,122 32 TCCAGGATTTTGTGTCCTTTTTGCAAAAGACA

HsaAAC11 28,926 20 TACTTAAATTAGACTGCTTG

HsaAAC14 28,729 18 ACTGAAAGGAAGAGGAAT

HsaAAC15 27,827 28 AAATGTAAGTTTCCCAAGTCTTTCTGAG

HsaAAC16 27,563 26 AATAAAACGTTTTTCTGGAGATAGAA

HsaAAC22 23,227 16 TATTATTCACTCTTTT

HsaAAC23 15,760 106

TCTCTGGCTAATAGAAAACAGAAAGCCAAAGAATGAGCACA
AGACTTCTAGGAAAAGATTTAAATGAGGCTCCAATTTTCCTA
GGCAGGCAAACCAAATCTGGAAA

HsaAAC24 10,752 54
GATTAAAGTTTAATCCGAGGTGTGTGCTCAGACTTGCCATGTT
ATTTAAACACAT

HsaAAC25 10,451 13 CATCTAGTGGGAA

HsaAAC26 8,804 16 CAGGTAGGAAGACTCC

HsaAAC27 7,466 25 TGTAAAAGCATCCCAGATATTTAAT

HsaAAC28 7,033 35 TAGTTTAATCATTAGAAATTTCTTTTGTGTTTCTA

HsaAAC29 5,150 193

TCCTGGGTGGCACGGGCCCCTGCAGTCCAGCAAGCCGGTGTC
CCCCGCGGGCTGGCCGCGCACTGCGAGAAGGCGTTTCCTCCT
TCCAGCCGAGCCCTTCACCAAGCTCCCTCTGCTTCTAACGCA
TGCTCCGGTCCTTTCCGCGAAGGCTGTTTCCAGCTCCAGTGA
AGAGCGATCAGTGGCACTGTCGGGG

HsaAAC30bc* 2,062 31 CAACTTTCAACTTGACCTTGGCCTCCAGCCG

HsaACE35 12,608 59
CTGCTCAGGTAAATCTTAGTGAAATTCCTACCGTTGTTGTACG
TTCTGCAAAACATTTT

HsaACE36 12,393 26 CCGGGTCGGTAATGTCTTTTTAAGAA

HsaACE37 12,360 20 TAATTGCTTATAACAAGCAT

HsaACE38 12,082 24 GAATGAAAATTCATTCCCCTGAAA



HsaACE39 12,027 218

TATTAAGGGATTAGTATTTTTCCATGTTTATTGTGTTATCAGA
GTGCATTAGAAAGATTAGTGATTCATCTTCACAGCACATTTTT
AATCAAGCAGTTATTTCAACCAGCACATTCGTTTTGTTCATAT
TCACTATAGAATGATATCTTGTAAATAAAGACATTCAGCACA
CTGTGAAAATGTATTTGTGCACCTGCTTTTTAAATATTTCTAC
TAAA

HsaACE40 11,961 31 CATCTTCACAGCACATTTTTAATCAAGCAGT

HsaACE42 11,632 23 ATTATTATTCAGTACTTCTTTTG

HsaACE43ab 11,330 101

TTAAACCTTGACCTTGACGAAAAAAAAGACAATTTGTGACCT
TGACTTTTGACAGCTCATGAATTGGCCTTAGCTGGATTAGTAG
ATCAAGGGCGCCACCT

HsaACE47 10,585 80
ACCACAGGATTGGATACAGAACGAGAGTTATCCTGGATAACT
CAGAGCTGAGTACTGCTCCAGGGTGGTGTGCAATCTTA

HsaACE48 10,227 26 TAATTTTATCTTTACGTTAGAGGAAA

HsaACE49 10,007 21 AGAAATTCAATTATATTTTGC

HsaACE51 9,807 23 TGTGTGTTTAAGAACAGCTCCAA

HsaACE52* 9,292 24 GATTAAAGTATTTTTTTCTAAAAA

HsaACE53 9,037 35 TTAAAACAACCTAGTTGAAATCTTTTCTTAAAAAT

HsaACE54 4,355 40 GCCTGTCAAGTGACGATCCTTGCAGCTCACGTCCCTTGAA

HsaACE57abcd* 2,744 175

AAGCTGAAGTTGACTGCCAAAACTGCTATAAAACCGCAGGTC
TGTCTAGAACTGTTTTCGGTTTTCCTAGACGCCCCCGGGTTCA
ATTATGGTCTTAAAAGCCCTAATACAAGTGCAAGAATTTGTTT
GCCTTCACCCAGGGGCGGGGCGAGCCCCGCAATGGTGGCGC
CTTTGT

HsaACE59 2,045 21 GTGGTGGGGGGAGGTGGAGAG

HsaACE60abcde* 175 169

TGTCAATTTCAACATCGGGTCACATGACCAGCACCTCCCTGC
TAAGGATGGGGATAGATTTCCACGTCAGCTTACGTCTCCAAA
TTTCTACTTCACGGATCCGCTTCAAAGAGGCAGCTGCAGTGG
AGAATCATGTTAAGCTCGGCTACTGCGGAGAGCCCAAGGTAG
C

HsaAEF62 6,367 41 TTGAACTTCTGCCTTAAAATTGGACATCACCCATAACCTTG

HsaAEF63 5,802 35 GATTTCTTAGATGTAAAAATGAGATCTCAATAGCA

HsaAEF69 4,319 47
CCTACAATGCCAGAGCCGCCTCCAGTTCTAAGGCCAGAGGCT
GTTTA

HsaAEF70 3,537 16 AGAAATTTAGTAGCTG

HsaAEF71 3,041 20 TTTATTACAAGGGGGAAAAA

HsaAEF72 2,150 65
CTCTGAAGCTTTTCTGCACTCAGGTTCGTCCGTCTCATGGGCC
TAGAGGGTAGAGAATTTGCCTT

HsaAEF73 1,158 20 GGGAGGGGAAGAGGGGAGGG

HsaAEF75bcde* 119 106

ATTGGCTGCGGGCGCCCGCCGCGGTGCGGGGGGATTGCTAAT
CGTATTCAGCATGTTTTGCACAAGAAATGTCAGCCAGAAAGG
GCTATCTGCTCCCTTCGCCAAA

HsaAFG77 5,580 70
GACAAGCACACCACAATTCTCCCTATCTTGTGAAGTTGTTTTT
TTAAATCGCCTTGAACAAAAAGTTTTT



HsaAFG78abc* 5,037 170

ATCTATTTAAATATTACCTAGACGGTCGTAATTTGTCTGGGCC
CTATAGCCCTGGTGCCGTAAGGTTTGTCGGCTTTTGTTCAGTT
TTATGGCTTGCTAGTATATCTGGATTGTGGCTGTCTTGGACCA
GTGATTTCAGTTGAGAGGGGAGCTACATAGACAGAGGAAGC

HsaAFG79bc 4,091 54
AGGTAGTTTCCTGTTGTTGGGATCCACCTTTCTCTCGACAGCA
CGACACTGCCT

HsaAFG85 3,758 58
GGGCGCCCGCTTCCATCCTGAGCCTCCCACTGGAGGCCTGCG
CCTGCCCAGGGACCTC

HsaAFG86 3,176 14 CAAGGCCTCGGTTA

HsaAFG88 2,843 66
ATACAGCACCTTTGTGCAGCTGGGTGCTGGAGAAGGGGACCC
TTCCAAGAGCCAGTATGTTTTAAA

HsaAFG89 2,226 16 GTAACTCTCTTATTTT

HsaAFG90 1,921 28 CAGGACGGGGCCATTTCGGAGTTCATTG

HsaAFG91 461 80
TTTTATGTGAGGGGCTCCGCTGGCCGCACTCGCACGCGGGAC
CCGCGCCTTCTTGATGGCGTGATTAATTGTGATATAAAA

HsaAFG92abcdef* 252 207

CATAAAAACATATGGCTTTTGCTATAAAAATTATGACTGCAA
AACATCGGACCATTAATAGCGTGCGGAGTGATTTACGCGTTA
TTGTTCTGCTGGACGGGCACGTGACGCGCACGGCCAATGGGG
GCGCGGGCGCCGGCAACTTATTAGGTGACTGTACTTCCCCCC
CGGTGCCACCAAGTTGTTACATGAAATCTGCAGTTTCAT

HsaAGI96 6,293 16 CTATATAGTCCTGTCT

HsaAGI97 5,974 23 TACCTCAAGGCCTACTGACCAAA

HsaAGI98b* 5,246 37 ATAAAAGAAAATGAGGGCTGTTACCGTTTATGGGGTG

HsaAGI103acde* 4,970 211

ACGCCCTCTGTTGTTGCAGACAGAAGGAACTTCAAAGAATAG
GCAGTAAGAGTGTGCCATAAAGGCCGGGTCTGCGAACTGTCT
GGAATTCGTCCCTTAATGAGTTTACAACTGTCCAGCCCCAATT
AGGATATTCCACCAAAGCCCTTTCATTTGTTCATTTGTTCTGT
CTGCCGCCGATAAAGCGGCTGCGGAAACACCTCTTTTATTG

HsaAGI104 3,880 32 TTTAATGTGATGTTTAATATAACAATCACACC

HsaAGI105 2,428 18 TTGAAAGCCTGATTTTAT

HsaAGI106 2,014 43 CCTTGGTCTTTTCTCTTTGCGTCTTGCTGTGTGTCACCCCAGG

HsaAGI107 1,896 20 TAACTTTCTTGGGTTTTTAT

HsaAGI110 1,448 33 GTTTATGGTGTGTAATCGAGCTGAGCAGTAAAA

HsaAGI111ab* 182 169

CACCTGTGAGGACTGCTGAGATTGGCGGAGGCGGTCATGTGG
GCGGTCACGTGCTGCGGCGAGCTCCGTCCAAAAGAAAATGG
GGTTTGGTGTAAATCTGGGGGTGTAATGTTATCATATATCACT
CTACCTCGTAAAACCGACACTGAAAGCTGCCGGACAACAAAT
C

HsaAIJ114 6,864 52
CAAAATACTACCTAGCACAGGCCTCTGCTCGAGGCACCCCCA
AACTACCTAT

HsaAIJ117 5,835 18 TGTCATGTATCTTTTTAA

HsaAIJ118 5,711 36 CATAATTGGGTGCATGTGTTTTTGTGTGTCCATAAT



HsaAIJ119abcd 5,027 192

ATGGCGCCGGTGTAAGAGCTGCCTCCTCTCAGTGATGGGGAA
AGGGTCATAAATCCGTTGTTGTTTATGAAAATTTACAACTTTG
CAATACAACTTTATGAGTTGTTCGGCCCTTCCATTGGCCGCTG
TCGGTCATGTGGATGAGAACCGTGAACATGAACTTTTTTATA
ATTTCCCTTGCGAGAATAGAGC

HsaAIJ122 4,651 79
CCTGGCTAATTTCCTGCGTCCTCTGGCACCAGGAAAGAGGAC
AATTCTTCTCTCGGGCTGCCCAAGCGACAGCTGTCAG

HsaAIJ123 3,943 24 GAAAAACTTACTAATTCAGCCAGA

HsaAIJ124 3,822 29 TGTTGGAGGAGAGGATGGGATTAATTGGG

HsaAIJ125 3,428 44
TTCCCCAACTTGAGACAATATCTTGGTATGGATTCGATAAAT
AG

HsaAIJ126 2,663 14 CCCTCCAGGCTGGC

HsaAIJ127 2,401 17 GGCTAACATGTAAAGAT

HsaAIJ129 2,016 55
TTTTAAAAGTCCCTTTTAATTTTTTGACTCGAGTTTTCATTTTC
ACCTATTGAAT

HsaAJK132ac* 312 292

TGGCGCTCGAGTCCGGCTGAACGGCGGCAACTGGCGGCGGG
CACGCGCCCGGGGCGCGCGCGCCACCCCCCTCGCCTCCACC
CAACTCCCCTATTAGTGCACGAGTTTACCTCTAGAGGTCATC
AGGCAGGATTTACGACTGGACAACAAAAGCACGTGATTCGA
AGTCGTACCCCATATTTGGGTGCCTACGTAGGAGGGAACCAA
GTACATGTCCCAGTCATTTCCATAATTCATCATAAATTGTGCA
AGGGTGCTATAGACGCACAAACGACCGCGAGCCACAAATCA
A

HsaAKL133 10,536 71
GTGCCTTTATAGGACCCTTTGCACGAACTCTGGAAGTGGCTC
TTATAAGCGCAGCTTCAGTGATGTATGTT

HsaAKL134 10,696 43 AATAGCTCCAAGCTGTTAAAGATATTTTTATTCAAACTACCTA

HsaAKL136ab* 9,690 201

AAACTTTATAAGCCCCAGTTCCGGCTATATGACATTTGGGTG
CCAAATGAATAGGGTTTTGTCTATGAATTAGATCGTAAAATC
ATCCATAGCACAGACAGATCGGCTCACTGGCTATAAAACGTC
ACGTGGGGCCATTAAAGTAAGTTTTATGGTTTTGGGGAGTTG
ACATCCAACATTATATACCACATAACATATAAT

HsaAKL137 9,235 13 AAGGCAGAGCAAA

HsaAKL138abc 8,556 90

CTGTTTGCCTGCATGTTCTTTTTATTTCGGCGGGACTGTTCTC
AGCCGCTTGTGAGTCTGAAGCAATAAACTTTATGGCCGGATT
TAACT

HsaAKL139 7,803 35 CAAATTCTCCTACTGCATTCAGAAATGAAACAAAA

HsaAKL140bcde* 5,879 56
AAGATAAATCTGCACACCCTAGGAATCGCCAGCAGAGCACG
CTTTAGTACAAGTTC

HsaAKL143abc* 5,424 163

AGGTCAAAAAGTTGAGGGTCAAAAGTTTACATTGTGCAGTGC
TCTTAGTCATCTGCCCAGACAGAGTTTGATGTCAATGTTAGA
GCTGTGATCTTGACTATCAGCACAAAAGATAAAATGGCTCAG
AGTGACGCGTGTATCACGGTATGGACTCCAGGTGAAC

HsaAKL145 4,340 24 ACTGAAGAGCTAAACAATATTTTA

HsaAKL146 4,292 30 TAAGTGTTGGTGCTGTAAGAATCTATTTTC

HsaAKL147 4,222 19 GGATCAGTATAGGAAAACA

HsaAKL148 3,518 16 AATTAATTGGTCAAAT



HsaAKL149abc* 3,214 152

CTTTTAGAAGCGCAAAGTCCAAGGCCGAGGTGAACTTCAGGT
CAGTGCGTCTAACAAATATGAAAATGTCGGCTAGTGAAGGGC
GCGCCTTGTGATTTAACAAAGACTGTCAATGTGTAAGATTAA
TAAGAAACAAAATGCACACGGTGTCA

HsaAKL150 2,707 28 ACATTTCAGGGCATCCCATCTTTTCTCA

HsaAKL151 2,648 46
TTATTAATTGAGTTAGTTTCTTCCTGGCTTTACTTTGGTGTCTT
GG

HsaAKL152 2,551 159

TTTGATTCAATGGAATGATGCTATGGTTTGCAAAGGGAGATT
GAGGAAGGTTCAGAAAAGGTACTGAGATTGTTTATTACAGCC
ATAAATCTTGCAGTAAAATGTCAAAATGTCGGTGTTGAGATA
ACACTTGGTGGTCCTGGCTCCGTTTGTGTTTAT

HsaAKL153 1,927 26 TAAAGATTACACTCAGTGTTGATTTC

HsaAKL154 1,756 18 CCTTTTTAACCTCTTTTC

HsaAKL155 1,536 46
AGAAGGCTGTTTATACTGCTCTTTGAAAAATCAACTAAGGTG
CACC

HsaAKL156 1,026 14 TTCTACCCTTAGCT

HsaAKL157bc* 71 71
GGAGGGGCCTCGGCAAGCCCAGAAAAAACGACAACGCGAGA
AAAATTAGTATTTTTGCACTTCACAAATTA

HsaALM160 17,551 223

AAAGTTGAAACCATGCAGTGCTGTGGGCCCAGGAGTTTCTGC
AGCTGTTCTACACACTGAACTCTGAGCACACTTGGAAAGAAG
TGGTCTCTTTGGTATTTGGTATTTGTTGCACCTTCACACTTAAT
CTGCCTGTTTCCCAGGAGATAAAAAATAGTTTGTGCAAAGGG
TTGAGATTAGTTTTTGTTTCCTGGCTGTTCTTAAGGTCCTCTTC
ACTAACTAC

HsaALM161 16,478 77
GAATCATTAATCACCTCAAACAATAAATACTTCTTTGTAATTC
AACAGCAATTCTGAAAGGCATTCTCTGGGAAAAGT

HsaALM162 16,053 15 CCAACTGTATTGATT

HsaALM163 15,877 113

TGCCCTTTGCTAGGGCAACCATAAGAGTTCACCGAGAGGACA
AATTTTCTATCTCATTAATTGTTTTTTTTTTTTAAGCAAACCCT
ACTGGCCCCTCAAATCCTTGACCTTTA

HsaALM164 15,767 35 TTAAAGACAGTATTTTGTGTAAGCTCTATAATTTT

HsaALM166 14,125 121

GATAAAGGTGTAGCGCCTGTGCAAGGGAGATATTGAAATTGT
AATCTTTGAGGTCACGTGACTCATTAAATAATTAATGCAGAT
CGTCAGGAATGGATCGGAGTCGTCAGGGCCTCACTAG

HsaALM167 13,715 220

ATGTTCTGATTCACGCTGGGGAAGGCTGCAGAGATACCACAG
GACGGGCGCGCGGCTTTGTTCAATTTTCCCGGCGTTCATAAA
TCACCCGCGCCGGGCGAGCGAGGGAGCAAGCGAGCGCCAAA
AACGCGGAGAGAGAGGCCACGGCGGCGGCGGCAGCCATTGT
AAAGTGAGAGACCTGGGCAGCATCTCTCTGTGACTCATTAGT
CTGAACGATTTA

HsaALM168 12,807 20 CAAGAGAGGGTTGCAAATAC

HsaALM169 12,405 19 ATTCACATTCTCCAAGTTG

HsaALM170 11,622 26 CAAACAAACCACTACACTGAACTTCA

HsaALM173 11,280 16 TCCTATTTGAAACAAG

HsaALM174 9,462 19 CAGTGTGAATGATTGGTGA

HsaALM175 8,495 25 CAATTAGATCATTTCCTCTGATATT



HsaALM176 8,462 50
TTAGAAACTTATAATTCCATGTATCACTCAGTTGTGCACTGAG
GAAATGC

HsaALM177 8,450 258

AATTCCATGTATCACTCAGTTGTGCACTGAGGAAATGCTTAA
GTGCAAGTTTAGTCAGGGCACTAGGTTTCTCTAGATTTTGCAA
AACCCGGACCCACCACTCTATAGCCAAGCACATCTTTCCTAG
TGGGCTCCCACTGAACAAAACCAACTGGACTTGGAGGAGATG
CTTTAACCTTTTGTCAGGTAATTATGTGCCTTTTTGGTGTTTCT
TGCGTCTGTAGTGTATGGTGTGGGTGTTAGCAAACTCCATAC
AAT

HsaALM178 8,391 23 GCACTAGGTTTCTCTAGATTTTG

HsaALM179abc* 7,797 70
AAATAAAAGGATTTAAGTTGACGTATGACCACGTGAGCACAT
AATACAGCGCATTATTGTGGCATTTGGA

HsaALM181ce* 7,515 68
TATTTTAAGGTATTTCCGCCGATTGTTCATATCTAGAGTGAGT
TATGGCTGTGAGAGACAAAGGTCAG

HsaALM182 7,025 71
GGAAGAGGGAAATCGATGAGGGAAATGTGCAGATGCGCTGC
CATTTTATTGATGATGCTTCCAGGCACTTT

HsaALM184 7,403 40 TCCTTTGTTTCTCTTTTAGAACCGAAACCATTTGAAAGAT

HsaALM185 6,153 93

TTTAATTGCTGTTCAATTACTTGTCAGCATTTCATATGATTTAT
GACCTAGTTCTGGCGCATTTTTGACCCAGTTAAAGACTCATA
AATAATA

HsaALM186 5,530 13 CGGGGATTTGGGG

HsaALM187 5,051 34 GTTTTGCCCGGCAGGGTCTTGGCGCCAGTGGAAA

HsaALM188 4,714 112

GCAATATGCCATAAGGAGCAAGTGTTTGCTGTTTTGTGCTCTG
TTTACAGCTTTGGGGCGCCGAGTCATAAATCTTGCCCAGCCA
TAAATGACAAAAACCATTGGTATGCAT

HsaALM190 4,555 13 GGCTTTGTTTTTG

HsaALM191 4,284 50
CTCAGCGTTACTCCATCCCACTAATGAGGAAAATATGTATAT
ACATATAT

HsaALM192 3,609 28 GCATAATTTTCCTGGACTTTCGTGACGC

HsaALM193cd 3,373 74
AATATTCATAAGAAACATACCCAAGTCGGTGCCACTAGCCCA
GGCAGAGCCCGGCGCCGCACTAGCGCTTATCT

HsaALM194bcde* 2,999 151

TCGTCAGAAGTTAAGGTAAGCAGGGCCGCAACCGGCCGCTCC
CGGCGCTGAATGGCGGAGTTTACGTCTCGGTGATTTATGGCT
GCAGACTTAAATCTCGGTTCAAGAAGAGTTCACAAGCCGGAG
CTTCCTTCCCGGCAGTGACTGATAC

HsaALM198abc* 1,245 166

TGACCCCCATACATCAAATTACATAGCAGTTTCTAAGACAGA
ACCTATTATCGTTAAGTTGGAAGGAGAGTTCAAACTGTGGTC
ATGGAGATGAACGCTGGTTTTTCAGGTTCCTGGAGGGGTTTTT
TTTCCCCCTCTAATCCATCATGTTTTAACAGGTAGAATT

HsaALM199ac* 227 197

AATATTGCTGACCACTTTTTCTTTTATGGCTTTCATGTCACTTA
GCTATTGAGAGTAAGATGGATTTGCGCGGAGCCCTCACCGCG
CTGCGCTTCTCGCCCCACCAGGTCTGCGCGGGGCGGCCATTG
GCGGCGGAGTGTCACGTGACCGCGGGGGCGTGCCAATGTGC
GCCCTCACGGGTGTCAAACCCCTGTCAG



HsaAMN201* 5,116 304

AACAGGGTATATGAACAAATTTTCTAGTCGAGTTTTCAATGTG
AATTTGTTCTTACATTATGGCTCCCGAGGGGAAGCGATTACTT
TTTTTAATTTTAAATTTTTTTTTTAATTGCACTTCTTGTAAAGA
GTGAGAAAAAAAATCAAAGGCGCTTTGAAACAGGGGCTCTCT
GTGCAAGGATGACTAAGTGTACGTCTTTCCGTGTGTGTATGCT
GGTGAACAGTCAGATTTATTTATATTTTTTTGCAAGCATTGAA
TAATCTAAGTTTTAAATATTATTTATCCCCATCCGTTCGTATTT
AT

HsaAMN202 4,273 56
TGCTGCGGAGGCAGGCTGAGGGCGCAGGGGCTGCCGAGTGC
TGTGCACGGAAGAAA

HsaAMN203 3,403 40 CAGAGACAGAAGTGGAAAATGTCGCCATTTTGTTTGCAAT

HsaAMN204bcd* 2,238 84
AAATGTGTTCTTAAGGGCTAGAAGCTGTCAAGGCTTTTGGTG
AGCAAGATTGATCGCGCCCAGACTTCCTTTGGAGCTTTGTTT

HsaAMN208 1,377 42 ACAGACTTCCTGGAAATCGGAAATACTCACCGCACCCGAGCC

HsaAMN209 1,752 16 TTAAAAATTATTTTTT

HsaAMN210abc 726 162

TTCTCCTGCTTTAACAGAACTTATGTGGCTGGGACGCAGGGC
CCTCGGGTGTCAAAACTTTGAAGATTAATGGATTACTTTGTTA
ATGACTGCAGGCGTCAGACTGAGGTGCTTAAATGATTTGTGA
GGTGCGAGGCGTCTTCCCGACAGTCCCAAACAATG

HsaAMN211abcdef* 351 207

TGTAAATAAAGCCTCGCTGGCCCCCAATGAGGCGTTCCTTCC
CGACTTTTTTGGATCAATCAAACAGACAGTGGCTTCTTTTGAT
TAAAGCCCAAATTGTCATTGGGCAGAAGCAATCATGTGACAG
CCAATTCGGTCCAATTTCAACCTTGTCTCCATGAATTCAATAG
TTTAATAGTAGCGCGGTCCCCATACGGCTGTAATCAG

HsaANO215 4,771 12 TGCCTTCTTTTA

HsaANO218 4,385 51
AATAAAATTCGTCACAATTTATCCTCTTTTTTCAATTTTAATA
CATTTATT

HsaANO219 3,195 31 CTCATAAATCAAACGCTTTCTATGAATGAGA

HsaANO220 1,579 22 TAAACAACAATTTAACGACCTC

HsaANO221 826 32 GAAGTTTCTTTTCTTGCCCTCGTCTCCTTCAC


