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| deletion insertion | mismatch breakpoint
7Y3Q2K01EWQS5E —
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FZY3Q2K01EWQ5E ITTCACCAGTCCATGCGAGGCTAGCTCCTGGCTATTTGACAATTAATGGAACAACTGTTGA
FZY3Q2K01D7V12 ITTCACCAGTCCATGCGAGGCTAGCTCCTGGCTATTTGACAATTAATGGAACAACTGTTGA
FZY3Q2K01CCF3J ITTCACCAGTCCATGCGAGGCTAGCTCCTGGCTATTTGACAATTAATGGAACAACTGTTGA
FZY3Q2K01BH5T5 ITTCACCAGTCCATGCGAGGCTAGCTCCTGGCTATTTGACAATTAATGGAACAACTGTTGA
-5 [TTCACCAGTCCATGCGAGGCTAGCTCCTGGCTATTTGACAATTAATGGAACANGIGTTGA
chr.16 chr.16
+3' IAAGTGGTCAGGTACGCTCCGATCGAGGACCGATAAACTGTTAATTACCTTGT[TGAEAACT
FZY3Q2K01A321U INAGTGGTCAGGTACGCTCCGATCGAGGACCGATAAACTGTTAATTACCTTGT|TGACAACT
FZY3Q2K01D6AHY IMAGTGGTCAGGTACGCTCCGATCGAGGACCGATAAACTGTTAATTACCTTGT[TGACAACT
FZY3Q2K01DM7AL IMMAGTGGTCAGGTACGCTCCGATCGAGGACCGATAAACTGTTAATTACCTTGT|TGACAACT
FZY3Q2K01EOTAO IMMAGTGGTCAGGTACGCTCCGATCGAGGACCGATAAACTGTTAATTACCTTGT[TGACAACT
FZY3Q2K01AQO3E IGCTCTTCAGCTACATTATATTTGGAGATTACTTTTTCATAGCGAACTATCATCGGAAATG
+5' |GCTCTTCAGCTACATTATATTTGGAGATTACTTTTTCATAGCGAACTATCATCGGRAATG
chr.16 chr.16
-3 ICGAGAAGTCGATGTAATATAAACCTCTAATGAAAAAGTATCGCTTGATAGTAGCETITAC
FZY3Q2K01A064J ICGAGAAGTCGATGTAATATAAACCTCTAATGAAAAAGTATCGCTTGATAGTAGCCTTTAC
FZY3Q2K01BTAQU ICGAGAAGTCGATGTAATATAAACCTCTAATGAAAAAGTATCGCTTGATAGTAGCCTTTAC

FZY3Q2K01DT2V8

ICGAGAAGTCGATGTAATATAAACCTCTAATGAAAAAGTATCGCTTGATAGTAG

CCTTTAC




