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Alt Haplotypes

RefSeq Curated

OMIM Alleles

Common dbSNP(153)

ENCODE cCREs

Rhesus
Mouse

Dog
Elephant
Chicken

X_tropicalis
Zebrafish

RepeatMasker

2 kb hg38

195,771,000 195,771,500 195,772,000 195,772,500 195,773,000 195,773,500 195,774,000 195,774,500 195,775,000 195,775,500 195,776,000
hg38 18bp ZFP one-copy sites with 1/0 offtarget profile

Reference Assembly Fix Patch Sequence Alignments
Reference Assembly Alternate Haplotype Sequence Alignments

GENCODE V47 (13 items filtered out)

RefSeq genes from NCBI

OMIM Allelic Variant Phenotypes

Short Genetic Variants from dbSNP release 153

Simple Nucleotide Polymorphisms (dbSNP 151) Found in >= 1% of Samples

Gene Expression in 54 tissues from GTEx RNA-seq of 17382 samples, 948 donors (V8, Aug 2019)

ENCODE Candidate Cis-Regulatory Elements (cCREs) combined from all cell types

H3K27Ac Mark (Often Found Near Regulatory Elements) on 7 cell lines from ENCODE

100 vertebrates Basewise Conservation by PhyloP

Multiz Alignments of 100 Vertebrates

Repeating Elements by RepeatMasker

CGTGGCAGGGGCACGGTC/1/0/46

GACCGTGCCCCTGCCACG/1/0/46

TAGGATAGACCCCCTACA/1/0/31

GATAGACCCCCTACAGCC/1/0/36

ATAGACCCCCTACAGCCT/1/0/52

CAGGCTGTAGGGGGTCTA/1/0/58

GACCCCCTACAGCCTGAT/1/0/48

CTACAGGTGACGGGGGAT/1/0/37

CCTACAGGTGACGGGGGA/1/0/54

CCCCGTCACCTGTAGGTC/1/0/32

GACCTACAGGTGACGGGG/1/0/32

AGACCTACAGGTGACGGG/1/0/52

ACGAGAAGACCTACAGGT/1/0/41

CCCGGCCACGAGAAGACC/1/0/34

CAACCCGGCCACGAGAAG/1/0/13

CAGCATCGTCCCAGAACG/1/0/22

CATCGTCCCAGAACGGAG/1/0/19

GTCCCAGAACGGAGCCAC/1/0/51

GCTCCTCAAAAGCGTGAC/1/0/35

CCTCAAAAGCGTGACCCC/1/0/33

GCGTGACCCCCAAGGGTA/1/0/26

CGTGACCCCCAAGGGTAG/1/0/39

GGCCTGAGGGCGGAGCAT/1/0/82

AGGACGCAAGGGATGGCC/1/0/46

CCGAGGACGCAAGGGATG/1/0/25

CCCGAGGACGCAAGGGAT/1/0/18

CCTACCACCCGAGGACGC/1/0/25

CGTCCTCGGGTGGTAGGC/1/0/12

AGCCTACCACCCGAGGAC/1/0/24

AAGCCTACCACCCGAGGA/1/0/28

ACCAAGCCTACCACCCGA/1/0/29

AGGCACACCCCTCTTGGC/1/0/88

GCCAAGAGGGGTGTGCCT/1/0/88

CGACACATTAGGTGGGGC/1/0/14

AACGATAGAGAGGGTGTC/1/0/29

CGAACGATAGAGAGGGTG/1/0/6

CCGAACGATAGAGAGGGT/1/0/8

CCCGAACGATAGAGAGGG/1/0/10

CCCCGAACGATAGAGAGG/1/0/5

CACCCCGAACGATAGAGA/1/0/12

ACACCCCGAACGATAGAG/1/0/9

CTACACCCCGAACGATAG/1/0/6

CGACTGAGCGATGGAGAG/1/0/36

GGCGACTGAGCGATGGAG/1/0/21

GAGGGCGACTGAGCGATG/1/0/23

ACAGCATGAGAGGGCGAC/1/0/55

CGAACACAGCATGAGAGG/1/0/58

GTCCGAACACAGCATGAG/1/0/48

AGTCCGAACACAGCATGA/1/0/63

TGAGTCCGAACACAGCAT/1/0/49

GGGGATGGACGAGGGGCC/1/0/110

CTTCGAGACGGAACCCAG/1/0/25

CTGCTTCGAGACGGAACC/1/0/17

GGAGTTCAGGCTGCGCGG/1/0/48

GCCCGCGCAGCCTGAACT/1/0/26

GCGGCCCGCGCAGCCTGA/1/0/55

CGGGCTGCGGCCCGCGCA/1/0/57

GCAGCCCGGACTCACGTA/1/0/18

GCCCGGACTCACGTAGAG/1/0/11

CGTAGAGGGAATCACGGA/1/0/14

GAAGCCAGTCGCCGGCTT/1/0/22

CAAGCCGGCGACTGGCTT/1/0/22

GCCAGTCGCCGGCTTGAA/1/0/14

CTTCAAGCCGGCGACTGG/1/0/18

ACTCTTCAAGCCGGCGAC/1/0/9

CGCCGGCTTGAAGAGTGG/1/0/14

CAGGAGGACCGTGGACTT/1/0/63

GTCAGGAGGACCGTGGAC/1/0/47

GTCCACGGTCCTCCTGAC/1/0/47

CACGGTCCTCCTGACGAA/1/0/15

GTTCGTCAGGAGGACCGT/1/0/7

GGACCTGGAGTTCGTCAG/1/0/57

CGGGGACCTGGAGTTCGT/1/0/23

CGAACTCCAGGTCCCCGG/1/0/32

CGCCGGGGACCTGGAGTT/1/0/31

ACTCCAGGTCCCCGGCGC/1/0/51

GCGCCGGGGACCTGGAGT/1/0/51

CCTATGGGGCAGGCGCCG/1/0/35

CGGCGCCTGCCCCATAGG/1/0/35

CCCCTATGGGGCAGGCGC/1/0/56

GCGCCTGCCCCATAGGGG/1/0/56

GAGCGAGAAGCACCCTAG/1/0/31

GGAGCGAGAAGCACCCTA/1/0/30

GGCGCAGTTTAGGGAGTA/1/0/27

AGAGGCGCAGTTTAGGGA/1/0/81

GACAAAAGTCCAGCGCAA/1/0/43

AAAAGTCCAGCGCAATGA/1/0/68

AGTCCAGCGCAATGAAGA/1/0/54

CGAGGGCCTCTAGGGAGT/1/0/52

GCTGCGAGAAATATTTGG/1/0/59

CGGCAGCTGCGAGAAATA/1/0/27

AGTCGGCAGCTGCGAGAA/1/0/25

AGGAGTCGGCAGCTGCGA/1/0/33

CAGCTGCCGACTCCTTGG/1/0/100

CCAAGGAGTCGGCAGCTG/1/0/100

CGCCAAGGAGTCGGCAGC/1/0/19

CCTGCAAATCGGACCGCT/1/0/8

GCAAATCGGACCGCTCCA/1/0/10

AATCGGACCGCTCCAGGC/1/0/7

GCCTGGAGCGGTCCGATT/1/0/7

TAGGCAACGGGAGCCAGG/1/0/77

GTAGGCAACGGGAGCCAG/1/0/57

CATGCGGGGAATCCTGTA/1/0/23

AGGATTCCCCGCATGCCG/1/0/16

CGGCATGCGGGGAATCCT/1/0/16

ATTCCCCGCATGCCGGCC/1/0/12

GGCCGGCATGCGGGGAAT/1/0/12

GCGGCCGGCATGCGGGGA/1/0/32

CCCCGCATGCCGGCCGCA/1/0/33

AGTGCGGCCGGCATGCGG/1/0/18

CCGCATGCCGGCCGCACT/1/0/18

CAAAAAGTGCGGCCGGCA/1/0/25

GCAAAAAGTGCGGCCGGC/1/0/15

TAGCAAAAAGTGCGGCCG/1/0/12

GTAGCAAAAAGTGCGGCC/1/0/27

CCACCCCAAATGCTTCGG/1/0/46

ACCCCCATGCAGCACCGG/1/0/50

CCGGTGCTGCATGGGGGT/1/0/50

AGTCGTCCCGGTGCTGCA/1/0/16

GCAGCACCGGGACGACTT/1/0/22

AAAGTCGTCCCGGTGCTG/1/0/15

GAAAGTCGTCCCGGTGCT/1/0/7

CAGAAAGTCGTCCCGGTG/1/0/18

CGAGTGTGGTAGGTATGG/1/0/38

ACGAGTGTGGTAGGTATG/1/0/37

GGTACGAGTGTGGTAGGT/1/0/30

AAGGTACGAGTGTGGTAG/1/0/36

GTGTGGAAGGTACGAGTG/1/0/60

GGTGTGGAAGGTACGAGT/1/0/49
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