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Supplemental	
  file-­‐1	
  	
  miRNA	
  sequence	
  matches	
  
	
  

	
  
	
  

Group	
  1	
  -­‐-­‐-­‐	
  miRNAs	
  with	
  one	
  putative	
  coding	
  gene	
  
	
  
>aae-­‐miR-­‐283_R-­‐2	
  
CAATATCAGCTGGTAATTCTGG	
  
	
  
GTCGCTTCGAATGTACGAAATTGTGGACTATTCTCTTGTGGTGTGGTTGTGCTCGGAAATTCAGATGGGC
TGGTTGTGACTTGATTGCCATCATTTCGGAACGATTTTGGTATATCAGCTGGTAATTGAGTTTGTGACGA
TTGTGTCAAATGATCCGGTTTAATAATTTGCGATCCAAATTCATTTTTCATTGGGCCAAACATTGACGAT
TTCAAATCACTTGGATTATGTGATGCCGGAGG	
  
	
  
UUG  GU UG    UGC   G        --  G       UGUG   U-     --  AUC  
   UG  G  GUUG   UCG AAAUUCAG  AU GGCUGGU    ACU  GAUUG  CC   A 
   AC  U  UAGC   AGU UUUGAGUU  UG UCGACUA    UGG  UUAGC  GG   U 
UAA  UG GU    ---   G        AA  G       UA--   UU     AA  CUU 
	
  
	
  
	
  
>aae-­‐miR-­‐283_R-­‐3_1ss10CT	
  
CAATATCAGTTGGTAATTCTG	
  
	
  
AAAAAGAACAAAAGTCGAACTAATTTTTAATCAGTACGGTAAGCAGTACTACACACATTCAAATCCAAAT
TTCCAAACCATTAACGAGACCTTTTGAGCATTTCGAAAAGTCAATATCAATTGGTAATTCTGGGCTTTTA
TGATGTTAGTTTTCGGAATTCCAACTGATATACGCTTTTTAAATGATCCGGCATACATACACACATATCAA
CATTCGATTCGTAAGAAATTTTTATTCAGAATCGACTAT	
  
	
  
AG--     C       CA      A    U         CUUUUAUG  
    CAUUU GAAAAGU  AUAUCA UUGG AAUUCUGGG        \ 
    GUAAA UUUUUCG  UAUAGU AACC UUAAGGCUU        A 
CCUA     -       CA      C    -         UUGAUUGU 
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐3477-­‐p3_1ss9AC	
  
AATTGTAACAGCTCA	
  
	
  
1> AATTTACTGCTTAAACAGTTGGTATATTTGAGTAAAGCACCAAATCGAAATCTTGAACAGCGTATAT

TACAAGTTAATCCAATAATGGAAGCATTCGGTAATGCCCGAACCGGCATCAATTGTAACAGCTCCAG
ATTTGGCAAATATTTGGAATTAACAATGACACGTGGGTCCGGTAAAGTGACCGGTGTTCGTATTTCG
AATTTTCTATTGGAACAATCGCGTGTCGTTCGACAAGCAGAAAATGAAAG	
  

	
  
CC-   AA   A    AUU--    A-     CG  
  AAU  UGG AGC     CGGU  AUGCC  A 
   UUA  ACC UCG     GUUA  UACGG  A 
GGU   G-    -   ACAAU    AC     CC  
	
  
ATATTAATTCGAGCAGAACTAGGATGCCCCAATTCATTAATTGGAGACGATCAAATTTATAATGTAATTG
TAACAGCTCATGCTTTTATTATAATTTTTTTATAGTAATACCGATTATAATTGGAGGATTTGGAAATTGAC
TTGTGCCTTTAATATTATCGGCCCCTGATATAGCATTCCCACGACTAAATAATATAAGATTTTGATTATTG
CCACCCTCTTTAACACTTTTATT	
  



	
  
	
  

2	
  

	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GGTATAGCGTGAAAAGGAAATACGGAATCTTCTAACTAATATTATCCTCTATATAACGAGCTATGTCAAGT
GAAGAAAAATCTTCTTTTTTTTTCCTATCACGAATCTATCAGACTCAAGTCGGATTGTAACAGCTCACTA
GATAGAATACATATTATTAGAATTTTAAAGCGAACGCGCACCTCACACACAGTTTACGCATGTATTATTAG
AACAGAATTACTGACGAATATGTAGATATTTGCATTTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure.	
  
	
  
	
  
	
  
>dsi-­‐mir-­‐983-­‐p5_1ss14AG	
  
CTTGCAGTAATTTGG	
  
	
  
1> TCTCGATTGACACGGATCATGCCAATGAACTCATTTTCGTGCGCATTCAACCAGATTATAACAAATG

AACCAACAAATTATTATTTTATAAGATCTCATGTCTTGCAGTAATTTGTGACCGAAACGAATATCAA
AGTTTACTTTTTCCATTTCTCTTGTTCTTTGTTACTTTTCCATTTTATCAGTTCATTTTGTTGTCGT
TTTTCATTTTTCAATTCCATTTCGGA	
  
	
  

CAAAATCAAATTTCGGAATGATTCATATCCATTTTTCGTTTTTTTATGAAATCACAACGATAAGTGTGTC
GCGATAGTTCCAGATTCGTTTGTTGAATTGGCAGGAGTATTGCAGTAATTTGGCAATTTGAAAAAAAAT
TGTCAAACAGCTCAACCATTTCTGATGGAATTGGTTGATCTAATATGTCTACTCCAAATATGTAGCATTT
CATGCGACAGTGTGG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CAATAAAAATGTTTCAAATAATTGTGACACTTTATTTATCGATGTTTGTATATAGTGTTACATCTAAATTG
GTAGATATGCCAAAATCGAAGAAAAACCTTCGCAAGTGTCATTTAATCTTGCAGTAATTTGGTTTGTGGA
TGATCAGAAATGCGGCGGAGTTATATTAGATAAAAGATGAATTTTGACAGCAGCTCAATGCGTTAAAAAC
GATATGTCGCAATACTTTGTAAGAGCTGGAACAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>der-­‐mir-­‐276b-­‐p3_1ss2CA	
  
GATCTTGGAGGACTG	
  
	
  
1> AGTGAGTTGGAGGGTACAATGGTGTGCGCAGAAGTGCTTGGCGTGAGCCTGCATGGAGCCGCCATT

GGCACAGATCTTGGTGGTAGTAGCAAATAATCGAATGATATCTTGGAGGACTGAAGTGGAGAAGGG
TTTCGTGTGAACAGTGGTTGAGATATGGTTAATGGATTGGAAGAACATGACATTTATTGTTGTGTCA
ATATTTTCTCTTTAGACCTTGAAAA	
  

	
  
     G---   G      UG AGG    AAGUGGA   G  
UAAUC    AAU AUAUCU  G   ACUG       GAA G 
GUUAG    UUG UAUAGA  U   UGAC       CUU G 
     GUAA   G      GU GG-    AAGUGUG   U  
	
  
AGGAGGGTACAATGGTGTGCGCAGAAGTGTTTGGCGTGAGCCTGCATGAAGCCGCCATTGGCACAGATC
TTGGTGGTAGTAGCAAATAATCGAATGAGATCTTGGAGGACTGAAGTGGAGAAGGGTTTCGTGTGAACA
GTGGTTGATCACGAGTTAGTCGGTCCTAAGCCTTATGCGAAAGCTGTTTAATTTATGTTACACACACAAT
GCAAAT	
  



	
  
	
  

3	
  

	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐87-­‐1-­‐p3_1ss1AT	
  
TGTTTCAGGTGTGTG	
  
	
  
1> ATTTTTGTGTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTCGATAAAAAGATAGGAATAATTTTTCTGGTGCTGTTTG

CCCGTTTGCGATTGTTATTTAACGCTTTTTGCTGATATCATGTGTTGTTTTTAGTTTCAGGTGTGTG
TGTGTGTGTTATTTTGTTTTTGTCGTACAAAGTTCGAGTCGATTGAGAATTATTATACAAAATCGTA
AGAAATATTTATTCTTTTTTTTTTTCTATTGGAAAATATAGGGATTCATTCAACTA	
  

	
  
GU   UUA      UUU     UAU  UG  
 UAU   ACGCUU   GCUGA   CA  \ 
 GUG   UGUGGA   UGAUU   GU  U 
--   UG-      CUU     UUU  UG  
	
  
TCGTTCTTAAGTTTGGCATCCCAATGGAAATTTCCCATTTAATGAGCAGAGAGCATTTATAAAACATAAA
AAAACCTCAAAATATTTGATTTACCTTAATCTTAATGTCCGACATGTTTCAGGTGTGTGTTTTTTTTTTC
CTTGACTGATTCCGTTGTCGAACCAATATCTTTGTTCATCGATTTACTGGCAATAAATTGATAAGCTTAA
ATTGATTAGCAACTAAACGCTTCAAAATATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CGTCGATCGAACTGTTGAATCATTCCATTCATTCATTCATTCATTCATTCATTCATTCATAAATGAAACA
AATATATTTGCCATTCATAGTAATTCGAAAGAAACCATATTTACTTGTTTCAGGTGTGTAGCCGAAATGA
CATTATTATTTAAATCATTTAGCGATCGGATGTGGTTAAACGCATAAAAAATCATCCATAACACCTTGAA
ATCATTGTAAAATCATAAATTCAATGATTATTATTATTAATCAAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3252-­‐p3_1ss2TG	
  
AGTACATTGGACTCT	
  
	
  
TTACAATTTCCGTCGATGGATTTGAAAATTGAAATTCAAAACATGAATAAATTTATTTAGGTACAAAAA
AAATTTAGAGAGTTTGGATACCGGATTACCGGAGAATTTTGAAGCTGTACATTGGACTCTTGAAAATAG
AAGAGGCAAAATGTAAGTTTAAAAATGTTGTTTTTGAGTTTAAAAAACATTTTCTCTCAATTTTCTATT
CAATAATAGCTTTGACTATTTGTGGGGTAAAGAAGAG	
  
	
  
AGA     G     G      GGA-     GAA  
   AUUUU AAGCU UACAUU    CUCUU   A 
   UAAAA UUUGA AUGUAA    GAGAA   A 
--      A     -      AACG     GAU 

	
  
	
  
	
  
	
  
>nvi-­‐mir-­‐13b-­‐p3_1ss6GT	
   	
  
GAGTTTGATCATGGCT	
  
	
  
TTTTCTGCGCTCTGGTTGTTTTTTTTTTTTTGTTCCCGGTACCCGATCGATATGCCGATATGCCTGGCGT



	
  
	
  

4	
  

AGTAGTCGACAAATTTTTTTGTTTGTGCGATAATTCAATTACAGTTTGATCATGGCAACAACTGTGCATA
AGAAAAGTTAACGATGTTAATGCCGTGCCACTGATTACTATTATTAAATTGAATTGTTACATCTCAATTG
GTTTGACTGTTGTTTGCCTTATTTTCGCTGTTTGCTTT	
  
	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐2817-­‐p3_1ss4GT	
  
CGATCTTTATGACCT	
  
	
  

1> CTTCCGTCTGCATATTTTGTATTCGCATTCGAGCATATTTATCGTCTTAGAATTGATTGGTGAAA
TGGATTTGTTTGTTTTTTTTTTGCAATTTTATCGCAACGGGAAACATCTTTATGACCTTCAGTT
GATTGATTAATTTGCAATTAACAAAAATTAGGCACAACGGTTAGTGAGGTTTTGATTATTTTTT
ATTGATTCAAATAGACTTCCTGCAAATTTTGTCTGCAGGAGGC	
  

	
  
TGGGCACCCATTACAGCCATGGCTGGTAGTTTTCATTTGGTTTTTTATTGTCGTGTAGTTTGTCGTTTTG
TTCATCAATGTGTGCGTCATTGTTGATCGTATTTTTAGTATTATTAATTTTATCTTTATGACCTGACTAGT
TTTTGGATTAGCGCAATGATAGTTCCATACAAAAATATATATTTAAAACATTATCCACTTGTGATTGGAC
ATTAGACATTTATTTAAGATATCATTGTGTGACAAACTATCGAATGATTGTCGTGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAAAATCTATGTTTATACATAAAATAATAATCAATTAAAATGTACCTGCTCTGACCAAAGTACTGACCA
ATAAAATCAAAAAGCATATGGTCTTGCTCAACATTATAATCTACGATCTTTATGACACGTGAGTCGAAAA
TTAATAGAAGTACAAACTTCTTTAAATGACCGTTTTTCCAACGTTAAGACAAATACTGAACGATATCGGT
CGCGTCTGTACCTATTTTTTCGG	
  
 
No loop structure 
 
GTTGAGTATCTTGATGATGGTCGTATGATTCCTAATTTCTACCCCAGTCATCAAATTATCATTGATTCGAA
GATGGAAAGATGGAACATTTCTTAATTTCTCGGATCGGTTTCAAACTTATCGATCTTTATGACTTTCTCT
ATAGACCAATTGTAATATGAACGCAATCTGAAATTTTAAATATCGCATTGTTGACTTCTCATTTGTCTGC
ATTTATTTTGTCAGACGATTTGCCCACTAGGAATAGATTT	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GCACTAAATGTGAGAGATTCATCGCCCCATGTGCATCTTCTTTTGAATTGTCTGCTCTGTTTCCTCAATT
TGCATGTTTTTTTCATTTTAAATTCCAATAATTTTCAAGCACGATCTTTATGACATTGTATTTCAACGCT
ATCTCGTGCCCCTTTGTTATCCGATGTGGATTTAATGAAATGATGATGTGCGCGGTATATTTTTTCTTCT
GCTAACGTATAATTTATGTACTCGAACTTTTCGTTTC	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAGATTGTGAAAGATTCGAGCAAATTCATTAAAGGAAAAAAAAATATTTACTCACTCATAAGCTTATTC
ACTCGGGAAATATCGATATATAATAAAAAAAACAATGAATGACGCGATCTTTATGACATCTTACTATTGT
GTGTTTTTTCCCTTTTTGGGAAAAATGACAGAATGAAAAAAAAATATTAAACGAATAACGGGAAGGGTA
TATACTCCGATATTGTG	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CACCAAAATAATGATGTAGTTTATTATCGCTGATTATTATTATTATTCAAACAAATTTTCGAATTCCAAA
AAATATTTCTGATAGAAATATAGTAACTAAATTATATAAAAGGCGATGTATGGATCTTTATGACCATCAGT
TGCTTTTTCAATTTGAAATTTAAATCATTGGCTAGTGAAGGATTTCATTTTCAAGAATTAGAAGTGAAA
AAATGGTTTTCATCTACGGCTTGGTTTTGGTCCT	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  



	
  
	
  

5	
  

	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3815-­‐p5_2ss6CA17AT	
  
ATTTGAGATTGGGGGTT	
  
	
  
CACCAAAATGCATTCAAGCAACAGCACATCCATTTGTAATGCGTATACATTCGACTGGAAGTTTGGCACC
TTCTGTAATTCGGCTTCTCGAAGGTCTGGTTGATGGAATGATTTGAGATTGGGGGTTCTGTATATTGGAT
GGTCCATGTTGACATAGCGTCCGCATTAAGTTCATCATCGACATGCATACAATGACGGAGGTCGATGTGT
GCAGGTTGTCTAAGGAAAGACGAA	
  
	
  
        AAU       GAU    G   C   AUAU-   AU  
GUUGAUGG   GAUUUGA   UGGG GUU UGU     UGG  \ 
CAGCUACU   UUGAAUU   GCCU CGA ACA     ACC  G 
        AC-       AC-    G   U   GUUGU   UG  

	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐2745-­‐p5_2ss10AG17GA	
  
GAAATTCCGGATTTTAA	
  
	
  

1> AAATATTAATTTATCGAACAAAAGGCGCAGTCAAACGCAAGATGATCATTATGGTTTTTTATCA
GCACCAACGGACGATCAAAATATTTCATTTTCAAAAAATGGTACCGAAATTCCGGATTTTAATC
CAGATATGGAGCATGCAAACAATCAATTTAATCATTATTTTGATACATTAACGGTTAATTCGTT
AATTGATAATGCACCAATAAAAACACGACGATCAAATAGCCTAACCATTGGCGG	
  

	
  
TTCGAATTGCGAAAAGTGAAGGGCCATCTAATTGTCGCGCCTATTTAAGCGTCTCATTAGCATTAAATGC
TTCATTTGATCAAAACAGAACAGATTCAAATCAAATTAAAACCATACTAATCGAATCCATTCAAATTCCG
GATTTTAATGGGAATCTTTCATGTTGAACACTTTGCATTGATTTGTGGTCACTTTCACGGTTCAAAATTA
ATAACAATAATAATAAAATTTGATGGGCTTTTTTCCCTTTCATTGTCGATTTGG	
  
 
No loop structure 
 

	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐9e-­‐p5_2ss15TA17TG	
  
TGGTGATCTAGTTGAAG	
  
	
  

1> AGTGATTTGATACGACGAGTGATTTTGTTAAGTGGTTCAGCCTTATCGCCATGGGCCATTCAAA
AGGATCCATTGTATATTAAACGAAAAGTGGCCGAACACACTGGTTGTCATGGTGATTTAGTTGA
AGATGATTTAGCACCGTGTTTAAGAACAAAGCCGTTAGCAGAGTTATTGTCAACTTCGCTCCAA
ATGCCAAGGTGTGTGCTGTTATTAAGTCCGTTATCC	
  

	
  
TGCTGAATCAGCAATTGAAGCACTTAAAGAATATGAACCCGAAATGGGTAAAGTTGTTCGCCAAGACAA
AGCTGGTGTGCAAAAAATTCGTGCCAAGGAAATTGTTCCTGGTGATCTAGTTGAAGTATCTGTTGGTGA
CAAAATTCCAGCCGATATTCGTTTAGTTAAAATCTTCTCGACCACCATTCGAATTGATCAATCTATTTTG
ACTGGTGAATCTGTATCAGTTATTAAGCACAC	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3316-­‐p3_1ss15AC	
  
CATGTGTTAGCTGCCT	
  



	
  
	
  

6	
  

	
  
1> TACAAATGTAAATGGCAGTGAAAAAGAAGAAAATAAACATGCATAATCGCAATGCGTATGCGTAATA

TTTCGATTTGAAAAACCTGCCCAAATCAAACACTTATTTTCCATTATATGTGTTAGCTGCTGTCAAT
TACACAGACATAGTTTCGCGTCATTCAAATTCAATAGGTGGTGTTTTTTTTTTGTCAGTTGGACCCA
TTGAGAGGCCCTTTGCCATGTTTTATATGGGAAGAATATGG	
  

	
  
TATACGCAACTGTGTAATCAATGTGCGGCTTTCAATCGTTAAATGTGTAATTAAGACAACGGTAATTAAA
CAACTCTTCATTTTCATTATATTCGCATTCGCATTCGCATGTGTTAGCTGTCGATTGAATTGACCACTGTA
CAAAATACAAACTCATGCAGCGATAAAACAAAAAAAAAAAATGAAAAAAAACTGTCATTGAAAAGCTA
AAAACCTTTGAAAGAG	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAAATTTGGACAGTATTCCTTAAAAGGATGGACTTTTCAGAAATCTTATGGGGGTTCAATTTGTGGTGA
CCTCTCTGTGTCATCCTATACAGAGCTATTGAGCCATGTGTTAGCTGATTTTCATTTTTGTAAAAAGGAT
AAGATACGTACAATCAGCAGCTGTAAAATTGGGCAATGTGTCATAGCTTCGATCATTTTTCAACAAATAG
CACAAAACATCTACATAATAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CCTGCCGACTCATTCAGTACAAATAAAGTACCTAAGCCATATCCCTGGCATGTAATAAAATGAAGAAAAA
AAACCAACCAAGTTGGTGTATATTTTGTTGTATGGTATGAAAATGTTAGATGTGTTAGCTGCTTCGCATA
TCATCATGTAATTTAAATTGTTTCATTTATTTATTTTTCACTTTAAAATTTGTTGTGGTTTCAGGTATGC
GTTTACTTGAGCTATAAGCCATGGAAAAGGAGATGATCATC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dps-­‐mir-­‐2568a-­‐p3_1ss2AC	
  
GCGGATGTTGCTTAT	
  
	
  
1> GGGGAAACAGAATAACAAACACAAAACAAACGGAACAGAAGAAGAGGCAGAAGAAGGAGAAGAAT

GATAAAAACTACTAAATGAATAAGTGTCATAAGGTCATACGGATGTTGCTTATTATTATTGTTGAAA
TATTGCTCAAATCAATCCCGCCTTTCATCACACTGATCAAGCTTCATTGATCGTCGATGGCTTTCTC
AAAACATAATTTTCCGCACTGTTT	
  

	
  
AACAACCAGCAACAGAATAACAAACACAAAACCAACGGAAAAAGGAGAAGAAGAAGAAGAAGACGAAG
GATAAAACTACAAAATAAACAAGTGTTATAAGGTTGTACGGATGTTGCTTATTATTATTGTTGAAATATT
GCTGTTCAACAACTCAAATCAATTCCATCCTCTTGTCCCATATCACACTGGTTAAGCTTTATTGCGTCGA
TGGCTTTCTCTGTGCTCTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐11-­‐p5_2ss7GC17CT	
   	
  
CATTCTCGGATTCTGATT	
  
	
  
TTGTGTTGAGATTTTGAACGATGCACACACATACACATACTATACACAATGTTTAATAGGATGGCGATGA
TGTTTTTTTTTTTTTTAATTGTAATGGGAATGCAAAATACATTCTCTGATTCTGATTGCCCTGTTTTGAT
CATAGCTTGTGGCTCTTAACACTTGAAGTGCATAACATTAAATTTATTCAAATGGAAACAATAAAGGCTT
TGCGTTTATTTGAATCAAAAGTTT	
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TTGCACATTGGAATGCAGTTGTAAGAATTTTTGGTTACCTGAGGAGTACCATAGACTTAAAATTGCGTTT
CAACCACCAAAAATCTGACGAAGTAAATGCATTCTCGGATTCTGATTATGCATCAGATGTCGACAAACGT
AGGTCTTGCACCGGATACGTATTTACTATGCAAGGAGGTGCGGTTACATGGAATAGTCGTCGTCAAGACA
TTGTGGCTCAGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>cqu-­‐mir-­‐375-­‐2-­‐p5	
  
CGAAACTTGGCTCTG	
  
	
  
CGAAACTTGGCTC	
  
1> GCGGCTTGGCAAAATTTGGCCGAAAAAGCCGATGAACGCGGTCGCAAATTGGATTTATCACTGAAA

GCACAACAATATCTTTCGGAAGCTGGTGAAATCGAAACTTGGCTCAGTGAAAAAACAAATATATTA
AAATCGACGGACTTTGGTCGCGATAGAGATTCAGCCACCAAATTATTGACCAAACACAAAGCCATTG
AATTAGAATTGGATACATATT	
  

	
  
   GA   A       AA  A   CAAUAUC     GAA  
UUG  UUU UCACUGA  GC CAA       UUUCG   G 
AAC  AAA AGUGACU  CG GUU       AAAGU   C 
   AA   -       --  -   CAAAGCU     GGU  
	
  
	
  
CAACATTTGTGGAAGAGAAAATTTATTTGCTTTTTGCCCGGCATGTTGTTTATCGTAAATTTATAATGCG
GTTTCGGGTTCATTTTTGCGTGTGAAATATTCCATAAACTTGGCTCTGTTTCATATGCGTTTTTTTTTCT
TTCTTTTTCTTGCAAACGCCAACAATGCGGTCCGCATGAAAAGAGAATCCCCATCTTCCGAAGCGATTCA
TCCATTTGACATCAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TGAACACTGAACACGTTTTATGTCAAACAATAACTTTAATCCTAATGCCATCACTAGGCAAATATCGTAC
AATTTGTGTTAATAAATTAAATTCGCTTGCAGGCTTTAATTCGAAACTTGGCTCTTAAGGTCTCAAAGTT
CCCATGTGCCATCATGTTGTACATATTATTTCTTTCCTTTTTTTTCAATTACAACGAAATAACTGTAAAA
AATCACCAAGATTAAAACTAAAATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3828-­‐p5_1ss5TC	
  
AAACCCGGTTCTGAA	
  
	
  
TCAAAATCAAAAGCAAACAAAAGAGTCAATCTCGGATTGCCGAAATGTGATCTGACTCCGAAGGCAACG
TTAAATAGTGTTGGCCAAACGCCGAGATCTCAATGCAAACCCGGTTCTGAAACATCGAATAAAATTAGAG
CGAGCTTTGCATCGCGTGCCATAAATTTCAATGAATTCATTACAAAAGCAACGACAAGTGAGGAGAAAA
ATTACGAAAAATCGGCTATTA	
  
	
  
CCACCAAAGTTTACTTTTGCGTTGTCTGCGCAAAATGCAACAATTTTCTTCTGAATATCATATTCTTTGG
CTACCTTTTTGATCAATTCAAATATAATTTCCGAACTTTCACCCGGTTCTGAACTTATATCCAACACTTT
GACTTTAACTCCAACTAAAGGAACAAAATAACGTAAAACAATTGGAAATATTTTAGTTGCACCATGATTT
GACGCGTCTGTGTACAGAGAAACA	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>aga-­‐mir-­‐7-­‐p5_2ss2AT17CT	
  
ATCATTGTATGGAAGAT	
  
	
  
ATTTGGATGTATTTTTATCTACAGTTAAATTTATAAAGCGGCGAAAAGATCGTTATGATAAGCATGTTCA
CATTTTTATTGATTTAAACGGCTATCAAGTTGCAGAGTTACAATCATTGTATGGAAGATTTGATGATTCC
AATTTAGGTGAAGATTTTGAATTAATGGATAAGTATTCCGTCACTGATCCAACTGTGGATGTGGTGTGGT
ATAAATTTAAAAATAAATAT	
  
	
  
AATCCCTTTTAATCAAAAACGATTTTGAATTGACGATGACAATTCGGAGCAAATTTGCGTCATTCGCTTA
AAAAATGAGAAAAACTTTATACAATAGCTCAAATTGTCATCATTGTATGGAAGACTGTGCAAAATCCTAT
AGCTGGTGTTTGTGTGCATTTAATTCATTCGAAACATACCGTATCGGAACATTGCTCTTTGGCCCATCAT
CGGAACTGGCAAACAAAAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>aga-­‐mir-­‐1174-­‐p5_1ss15CA	
  
CTGGCATTGTAAGGA	
  
	
  
AAATAATGAAGATGGTGAATAAATATCATTATTCATTGGCAATGAATCATTGCCTTTTATTGGCCATGGC
ACAGGTGATTGAAAATGAATGTCGGTGCGCATAAATGGCATTGTAAGGAATCAAATGTACAGGTGACAT
CATTTTGAGTATCAAACATATCATTAGAAAGTTTTCAATTTGCTATTTGTGCCTCGTGGTTGTTGTATTC
AGTATTCAGTTTTGACGATGCGT	
  
	
  
AATAATAAAAGGCTTAAGACCAAAACAAAAACAAAAACAAAAACAAAAACCAAATCATTGAAAGCGTT
CGCAACATTTTGAATTTTAATTACACATATATCAGCTTCAGTATTTTATGGCATTGTAAGGATCATATTTA
TGACCCAGTTTCATTTAAAATTACTTTTTGTGGTTTTTTTTCTTCTCCATCATCCTAACAATACAATATA
AAATGTGTATGGTGTTGCATACAAGCTACGAAACAATAACACCAATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>mse-­‐mir-­‐137-­‐p5_1ss1CT	
  
TCTGCACTTGTAGGA	
  
	
  
TCTGCACTTGTAGG	
  
	
  
TAATATGAAATTGGTTCCAAAAAGTATTAATAAATTGAATCAATGGTTCACCTCAACCAAAGATAGGATT
CCAAAAGAGGAACAACCGGGAATTTATATCTGCACTTGTAGGGGCAATGACCTTGATAAATGTGGCAAA
AAATATATTGGCCAAACCAAACGTGAACTAAGAACCAGAGCAAAAGAACATCTAAACTATATTAAGAAA
ATTGAACCATATCAT	
  
	
  
CAACATTTTTGATAAAAACTTGAGCAATTGTATATGCGGTACAGTCAATTATTGGTACTGCTATTGCATA
TTTTGTTAAGTCACAAATGCATGTGAATATATATTTATGTCCATCTGCACTTGTAGGAGATATTTCGCCAA
CTAAATCGATATATACTTTTTCAAAAGGGTGACTAGCTGTACTAGTAATTTGCATTGGATTTTTATTATGT



	
  
	
  

9	
  

CGTGTTACTTTCTGTCGTTCACATATGTCGCAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3884-­‐p3_1ss1TG	
  
GACTTGTTCCCGGAT	
  
	
  
CGTTCCGCTCCCATTCATTCCTCGGAACCAATGGCACTTTTTTGTCCGCCCATTCGTTCCATTTCATTCGT
TCCCGGATCAAATGGGATTTTGTTAGGTCTATTCGTTCCCTAAAAATATTCCTACTTGTTCCCGGATCGA
ATGGAAATTTGTAAGGTCTATTCGTTCCTAAAAATATTCCTACTTGTTCCCGGATCGAATGAAACGATTG
AATGATGTTTACCGAATGATGAAAAATTGAAAGTCGAATATTGAATTGTCGAAAAGTCTCCTTTTTCAG
TTTAAACTGAAATGGACGACAGA	
  
	
  
CA         U   C   U   A     UUUUG-     UCUAUUCGUU  C  A    A    UACUU   C  
  UUUCAUUCG UCC GGA CAA UGGGA      UUAGG          CC UA AAAU UUCC     GUU C 
  AAAGUAAGC AGG CCU GUU AUCCU      AAUCC          GG AU UUUA AAGG     UAG C 
C-         U   C   U   C     UAUAAA     UUGCUUAUCU  A  G    -    UAAGC   G  
	
  
	
  
	
  
	
  
>dvi-­‐miR-­‐286-­‐p3_1ss15AG	
  
ATACCATTATCTATG	
  
	
  
ATACCATTATCTAT	
  
CCAACCCAAACATCAAACTCATTCCGTATTACCCCATGTCGCCAGACGCCAAACTCTGGAATCAATTCCA
TTTAATCATTAATTTCTTTTTTTTCTTTTTTTTTGTTTACATTATACCATTATCTATTCCTAGGTTTAAGT
GTATTTTTGCCAGTTTTCCTTTTCTTTTCGTTAACCGAATGTTTTACAAGAATAAACGATCGGACAATTT
CTAATCCCAAAAATTTGAGTTTCATTGTT	
  
	
  
AU     CAUU     U  
  UAUAC    AUCUA U 
  AUGUG    UGGAU C 
--     AAUU     C  
	
  
GACACAACCATAACGAACGGCCAAACGCACTACTGACGATCGATGTTTAAAATGACAATGATTATTCTTA
GTATTTCATAAAACAAAAACAAACAAACAAACAAACAAAAAATGGCAAATAGCAGATGGCAAATGATAA
GGGATACCATTATCTATGTAGATGATTTTATATTGCCACTAATAAAATGTTCTTAAGAAAAGGGATAGTTT
AATTTTTTTTTTTTTTTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GCGTTCACCTCATTCGAGCTTAATATAAATGCAAAAACAGACACTTCAAACGGAAAATGTGATGCAATTT
TGTAAACATCGAATAAAATCCAATCGATGACAGCGGACGTACCATTATCTATGGTATTTGCAAAACGCTC
GGCAAAGATAGCATCACTAACCGGTAACATATCTAATTTTTTTAACCATTGTCGATCTTCAAACTGCAAA
AATTTTATGGAGAAAGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>isc-­‐mir-­‐285-­‐p5_1ss7GA	
   	
  



	
  
	
  

10	
  

ATCCTTAGGTCACTG	
  
	
  
ACTGCTAATCATATTTTTATAAAGTGAATGAGTCAATTAAGCCATGAATCAGTCATTCGACTCATATACCT
TCGATAGCTCAGTTGGCAGAGCGGTGGACTGTAGTATGATACAATATAGACATCCATAGGTCACTGGTTC
GACTCCGGTTCGAAGGAGTTTAATTTTTTTTTTTCATTTCTTTTATTTCGCTTTATTATTATAAACATTT
TAGTTTATTTTATCTAATTCAAAAAAGAGTGAAATAATTTTTTTGGTTAT	
  
	
  
       UA   C-      --   A-  G-     C   A-    GA  
CCUUCGA  GCU  AGUUGG  CAG  GC  GUGGA UGU  GUAU  U 
GGAAGCU  UGG  UCAGCU  GUC  UG  UACCU ACA  UAUA  A 
       --   CC      UG   AC  GA     -   GA    AC  
	
  
AATAAAATAAATAATTTGAGAATTTTCAATGAAAATAATAATGATGATCACGTACGACCCTGCTCACTTA
CTAATTGGAATCGATCGACATTTTTTGCAATTCTATGACTCAATCCTTAGGTCACAAATCGCATTTGCAT
GTTCAAGTTGCTTTCTTCATTCAACGAGATTGGCCAGCCATTCAACAACAATCGATTAACCGAAAACTAA
ATGGAAGTTCGCCAATTACTCCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
TTCGTTCTGTATGGCGGTCTAAATTCATTTTTAGATGCAGGCTGAATTCATTTCTTTAAATTTTTTTTGA
CCGTGCGATCAAAATGCATTTTCGAAAGGCGGTCTTAGTTCACGTGGCCTTAGGTCACTGCGCCAAACAA
AGCCACTTTATTTTTGGAAAAATTCCATGTTTTCGGTCGTGTTTAAACTCCAAGTAATGGTGATGTATCC
CCTCCCTCCCTTGTGATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dsi-­‐mir-­‐975-­‐p3_1ss8TC	
   	
  
TTTTGCACCCGATACA	
  
	
  
TTGCACCCGATACA	
  
GAATATGGAACAGAACAAGGTTATGGTCGGTCGGCATGTTAAATTCAACGAATATGATATTTTGAAGCGA
ACACAATTTGCGGAAATACCATATGCTGATATGGACAAAGATGATGTCATTGCACCCGATACATCAACAA
ATAATGGGAATTTGAACACAACAAATGAACATTTCTCGGACGCAGAAAATTCATCATTTGACCACGGTG
CCACTTCGGATGGCACCGGTAACATCAATGAAAATAT	
  
	
  
AAA     UGUCA    AC    UACAUCAACAAAU    GGA     AAC  
   GAUGA     UUGC  CCGA             AAUG   AUUUG   \ 
   CUACU     GACG  GGCU             UUAC   UAAAC   A 
UUA     UAAAA    CA    CU-----------    AAG     AAC  
	
  
CTTTACGAGTTTGTATTTTGCACCCGATACATGGAATACAGTTGTCTGTGGCTAATCTTTATTTTATGGCA
TATGCCACATATATGATATGTGAACCAAACAGAGTTTCATCTCTAATGGAAAGACAATTATTTTTGAAAC
GATTTCTTTTGAGAAAATATGCATCTTTTGTGTGGAGATAGGACTTTATTTCATAGTCTCAAATTTTTTG
TCTGTGAATATGAGTCAGATTTATTAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CCGTCTCCTCTATTTTTATTCTTAGTTTTTTCATCTGAAACAACCACAGACGGAAACTATATTTGAGAAT
CGCTAGTGTGTTAACTTACAATCTGGTTATTTTTATTTTGCACCCGATACAATCCAACCCGAAACACGAA
AAAAAAAAATAGAAAAAACATACTGGATTAATTATCATATTTTCTTATTTTTTTAGTCTCTGCTTAACTT
ACCTTTTTTTCCGTCGCATAGCTGCG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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ATTATAAATTTGATGTAAGTATCCATAAAGCTAGGATTTGGACCATATAATAACTTTTGTCAACAACAGA
GAAATGCTTCGAAACTATGAATGAAGAACACAAAATCCATAAAATTATTTTTTTCCTTTCGCATACTTTG
CACCCGATACTGGGTTGTATATTTCAGCCGGAACGTATAAATAAAAAAAAATATTACAATTTGAGAAAAA
TGAATTTCATGAGAAAATTACTAGAAAACTTTTCGTTTTCGTGAATTTGAATTATTTGCGGATGAATGC
TCTCTTATTATTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATCATTTGATGTCTGTTTTTCAGAAGTTTTAGAATTTTGCTTATGGAAAAATGATTAATAGCTGGCAAGT
GCAGCTTATTTGCAGTGGCTTGCAACGATTTCTTCGCAGACGTCAATGATTTTTTTGCACCCGATAGCAG
TTTATTTGTCATTTTATGTTCTTTCGGTTTTGAAACCATTGATTCTGGTCCGATTTCATTTGAACCCATC
GATTCTGGCTGGGCTTCGGTTGGATGCGTCAATTGTGGTCGTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dan-­‐mir-­‐306-­‐p5_1ss2AC	
  
CCCTTGGTAGCTCAG	
  
	
  
AAACGCACCAAATTGTTCGCATTTGAAGCTAATAATTTCCATGCAGAAATGGTGATATTCAACATTGGCT
TATGATCAATTGCTAGGGTAGAAAAAATTTAGCTACATAGCAATAGCTTGGTAGCTCAGTGTGTGAGACA
CCATAAGTCCTACAGCCATTTCAAATCCATTGAATCTAAAATTCGCATGTAAACTAATGAAAATTTGGTT
TTTCGTTTTGTTTAATTTTTTTTCTCTTTTC	
  
	
  
ATTTTTTTTTTCCTCTCTCGAAAGCTATTTTTAACGAGGAACTTTTTCTTGTTTATTTACAGTACGAACC
GTAGATGTACAAGCAGTAGAAGGTAATCGAATATCGTTACCATGCCCCTTGGTAGCTCCATCCAAAGACA
AAGTATACATGGTGTTGTGGTTTCGTGATGACGCTGGCATTCCATTGTACAGGTTAGTTGAAAAAAATTT
TGTCTGTTCTCTTCAAGCATTCGAGGCTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAATGTATTACAACATATAAAAAGACAAATAGAATCAAATTGCACAACATTTCTTCTTGATGACTTTTTT
ATGCTAAAACAATGTCCATAATGATTTTATTACCAGATTGACTTGGTAGCTCAGACATAAATACCATGAA
ATATCCATCCATTGGCATCATATACAGTTTAGCATCGTATGAGCAAAATTATATCAAATGTTTAATGAAAA
CAATGTGCATTTTGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐10-­‐5p_R+4	
  
ACCCTGTAGATCCGAATTTGTTTTTT	
  
	
  
TTATCATATTACATTTGGAAGCATCTCTAAACAAATTTCTTTTTTCTTTTTTTTATGTCTTTTTATGATT
GAGACCGAGCAGAGTTACTATAGAAGCTAATTTTCATCGAACCATGTTCTACATCTACCCTGTAGATCCGA
ATTTGTTTGACATAAGTTAAAATACGACAAATTCGGTTCTAGAGAGGTTTGTGTGGGACATATGATATCA
ACTTTAACAATATGGTTGCTGACTGCTGACTGAGAGCTGAAACTGTTGCAATTGACATTTATAAATTGAG
GAATCCTATAT	
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>dsi-­‐mir-­‐1012-­‐p5_1ss6TG	
  
TAATAGTGCTTGAGA	
  
	
  

1> ATGAAACTTCATAGTGATATTTTTATGGAATTTTATATTCAAATAACATTCGCTCGCTGAAACA
TCATTACGGTACAATTAATCATAATTTTCAACCGAATACACTGCCAAACTAAACTCGGTAATAGT
GCTTGAATCGTATGGTTAAAAAAAAAAATCGAAAAAAAATTCGAGAAAAAAATTCTGTGAAGA
AACAGACAATCACAATTCGATAAAATAATACCGAATAGTAAGAAACCGGGGTA	
  

	
  
ACAA         AUU     C  AAUACAC    AAACU  
    UUAAUCAUA   UUCAA CG       UGCC     \ 
    AAUUGGUAU   AAGUU GU       AUGG     A 
----         GCU     C  GAUA---    CUCAA  
	
  
ATTATCTCAGTAATTTGACCTGATCTAGAAAAACGGTTGGCACCACTGGATTCTAGGGCCCAAAATTAAG
TTTACGTGTTCGGGCGTTTCTCTGTAGTATTTTAAAAGTTTAAAATTTACCTACAGTGTAATCATTGGGC
ATTGTTGGGACACGATAATGAGAAGACGTTAATAGTGCTTGAGAGACAACTGATTGTTGATATTGCTGTT
GCTGTTGTTGTTGTTGTGGTTTTGGTGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>cqu-­‐mir-­‐100-­‐p5_1ss10TG	
  
CTGCCCTTTGTACAC	
  
	
  
GGTCTGGGTAATCTTGTTAAACTCTGTCGTGCTGGGGATAGAGCATTGCAATTATTGCTCTTCAACGAGG
AATGCCTAGTAAGCGCATGTCATCAGCATGCGTTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGC
TACTACCGATTGAATGGCTCGGTGAGGCCTTCGGACTGGCCCAGGGAGGTCGGCAACGACCACCCAGGGC
CGGAAAGTTGGTCAAACCCGG	
  
	
  
          CUGC-    UG  C   CCGCCC    CUA  
GAUUACGUCC     CCUU  UA ACA      GUCG   \ 
CUAGUGCAGG     GGAG  AU UGU      UAGC   C 
          CCUCU    UG  U   UAAGU-    CAU  
	
  
	
  
GGTCCGGGTAAACCGCTGAACCACCTTCTTGCTTGGGATTGTGAACTGAAACTGTTCACATGAACCTGG
AATTCCCAGTAAGTGCGAGTCATTAACTCGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGC
TACTACCGATTGAATTGTTTAGTGAGGTCTCCGGACGTGATCGCTGCGACGCCTCGTTGTGTTGCAGTTG
CTTCACAGAAGTTGACCGAACTTGGTTATTTAGAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐3049-­‐p5	
  
CGGCGGATTTGGTCA	
  
	
  
GCGGATTTGGTCA	
  
CTTGATTTCGATATGGTTTATGTGCGTTGAATGGCATTTATGAAAAATGTTTTAGACGATTTATATTTGC
TGTGTGCTGTGTATGATTCCCAGTTCAGTAAGAAGTTCAATTCTACTACTGATAAAAAGCGGATTTGGTC
AAGGACACAAATTTTTCCAATAAAATTAATTAATGCTAAAACACCGAATCGGAATGTTAATAGTAATATT
AAAAAATTAATTGTGTTTATCGTCGTTTGGGTTGCTCTAAATCGTTTGCTGAAAAGTATACTATTTT	
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    G  GUGUA   U   CAGU----      --    GU  
GUGU CU     UGA UCC        UCAGUA  AGAA  U 
CACA GA     GUU AGG        AGUCAU  UCUU  C 
    G  ACUG-   U   CGAAAAAU      CA    AA  
	
  
GGACCGGCTGAGGATAACAAATCACCATCCCGATCCAAAGGAAGTCACAATTTGAAAGAACGTAAACGA
AGCTTGGATTCAATATCAGATATTTCAAGCTCATCATTGGATCGATCACCCGGCGGATTTGGTCAACGAG
GAAAGCGACCACTTTCAGAAGATGATGATGTTATACTTGTTGGTTCACGGTCTCCATCTGTTAAACGTGA
ACCGGCCAACAGATAGTAAGAAAGAAATTTATTTCGATTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
CGATCCGGAAGATGAGTTGAATGCAACCGGTGAAAATAAACCACCCAAAGATTGGCCACAACAAGGTGA
AATTAAATTCGAAAAACTTTCGTTACGTTATTTTCCGGATCCATCGGCGGATTTGGTGCTAAAAGAATTA
GATTTTGAAATTGAACCCATGGAAAAGGTAAAAAATTAGTCGCTGAATTGTGTGTGACAGATTTTAAAT
TTTTTTTTTTCATGGTTTCGATTCCATTCAAGATTGG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATATGAAGATATCGATCCGGAAGATGAGTTGAATGCAACCGGTGAAAATAAACCACCCAAAGATTGGCC
ACAACAAGGTGAAATTAAATTCGAAAAACTTTCGTTACGTTATTTTCCGGATCCATCGGCGGATTTGGTG
CTAAAAGAATTAGATTTTGAAATTGAACCCATGGAAAAGGTAAAAAATTAGTCGCTGAATTGTGTGTGA
CAGATTTTAAATTTTTTTTTTTCATGGTTTCGATTCCATTCAAGATTGGTATCGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>aae-­‐miR-­‐7-­‐p5_1ss2GC	
  
CCCAATATTTTGTAT	
  
	
  
GGTGTTTTGTACATGAATTGTTGAACAAACAGATAGACCAGAATATCGGTATTTTATCAATAATTTTTTT
ATTGAAATTTTTTGAAAATGCATTGTCAAGTCACCCAATATTTTGTATTTCTTAATGTGGATTAATTTTT
AAAGAAATTTTCGATTAAACTCATCATTGAAGGAAGACTGTATGGGTTCATTGGTTTATATACCTCCAAA
GATGAAGTGTCCATAAT	
  
	
  
AACAATCAACAAAACAACGCGACATGGAAACCTCAAATAAAGGGAGAAAGGAAACGAAAACTTTTCACC
AAAACAATCAATAGAGCGCAGTCAAAGCAAGTTGAATTCAACACCATCCCAATATTTTGTATAATATTTT
TTCAAGCATTTTCACTCATATGCTATTTTATTTCCCTCTTTCAATGTTCCCATTTGTTTTGTTTTTTAATT
TTCTTTTTATTTTCTCATTTTATTTTTCAGTTTGTTTAATAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>hme-­‐mir-­‐279a-­‐p5_1ss5GC	
  
CAAACGTCAATTTCTT	
  
	
  
CGTTTGGACCTTCTGGAACATCCGCTAATAATACAGAGATATCAAATTTTGGTACTTGAGAACGTTGGCT
CGATAACTGCACACATTTTAAATCAATTTTTGAAAACTGGCAAACGTCAATTTCTTTCGGTAAAAATCT
GAAGACATCTTTCACACCAGGATGATCGATTGGATGTGTGGTCCGACGGTATTGGATTGATTGTGTTGAG
TATTCATTGAATACTTTAATGCAAT	
  
	
  
GATATGGCGATATGACCCAAGAAGAAAAATTGAGAAACAAAGCGAATGCAAAAGTTTTCTGAAGTGAAA
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GCGAAAATTCCCGACCCAAACGAAGGCAAAGGAGAAAAAACGTCAATTTCTTTTCTGTCGCTCAAACAT
TTTTCACAGTTCTAGTAGACAAAACTTTTCTCTCTTTTGCATTCAGTTTTTCGTTTTATACTTGTTTTTT
TATTTATTTTGAGATTCATTCCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3272-­‐p5_1ss2TC	
  
CCAATTTCTTATAAT	
  
	
  
ATTTCACATTTTTCGTTTTGTTTGTTTGTTTGTCAAGCGCTGTTTTCTTCTCTTTCTTCGAGAAGAAAC
GTTGACGCTTCCATAATCGAAACCAAGTTCGGAGCCCCATCCGCCAATTTCTTATAATATGAATTGTGTT
GCGTTCACAGAATGCTTATTATTATTTTTGATAAACGTTTCGAATCAAATGGAATCGAATGGATTGTTGT
CGTTGTTGCTGTTGTTGTTGTGAAAATATT	
  
	
  
  U     UUC     -   AAACC-   UU-----    GC  
GU GACGC   CAUAA UCG      AAG       CGGA  C 
CA UUGCG   GUGUU AGU      UUC       GCCU  C 
  C     UU-     A   AUAAUA   UUUAACC    AC  
	
  
CATCTCATTCATCCACTCTCACAAAGTATACGTAATACATATCCACATGATAAACATTACAGGCCATTGTC
TTGGAGGAAATGTTGTGTTGGTTGTTGATTCTCAAGACCCAGTTCCAATTTCTTATAATTTTTCATCACA
TAAAAGAAATAACAAACATTAAGTGCACGATTCATTTGGATTATCATTTATAATAATGAGAAATAAGAAA
TAAGAAATAAAAAAAAATAGAAAAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAAAAAAAAATGTTTCAGATAAAAAATGACTTGAATGAGGAAGAAGTAGACAAATCCTAGCGCGAGCAT
TGTGGAGTTTATCTAAATGCCATGACTTTGGTTTAACGGCCAATTTCTTATAATAAATGAAATCAACGTG
GCACATTCAACGATGTTCGCACATTTATTTACGATGTTTTTTTTTCTATCTCTTCTTCCTAATTTTGGCT
TCCTTTTTTAGCAATAAAAATGGTTAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CCCAGCACTAAGTCATCCAATTTCTTATAATTGGTATGAGATGCAGTGTATGGAAAGTCTATTATCTGGTG
TAACAAACAATGTGTTCAAGTCCATCTTGAATGGGGCCAATATATCCATAGAGGGTGCCAGGCCCGTAGT
AACCGTTGTTTTGTCATTAGAAGGCTTTTCCAAAGAGTCGTGTTGCTTGATAGTGCAGCACTAAGTGGG
TGGTAAACTCCATCTAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐279b-­‐p3_1ss3AT	
  
TTTATCATGACTAGA	
  
	
  
	
  
TAATATTGGGGACAAGAACGAATATATTATGTATATCGTTCTCTCAAGCCATTAATTGAAGAGGGCTACA
CAAGGAAGCAATTTTGGCGGCAATAAACAAAAGAGTTATTATCATGACTAGAATAGCTTTTTATCGATCA
AAAGACGCGATGTTTGAATGTAAAAAGGCGTTAGAAGAAGGATTGAATTAAACATTTTTCAATAATTTG
AAAAATAACCAAGATCG	
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       A       -  GCAAUA-   AA  
AGGAAGC AUUUUGG CG       AAC  A 
UUUUUCG UAAGAUC GU       UUG  A 
       A       A  ACUAUUA   AG  
	
  
TGTTGGCGAATATGAAGCCGTTGCAACAAATGAGCATGGTGAGGCTCGTCAACGTGTCCGATTGGAAAT
AGCCGAATATCCACGATTTATTCAGCGTCCAGAAGAAACATTTATCATGACTAGACGTAATGGTCGTCTG
GAAGCTCGTGTCGTTGGTGTCCCAGAACCAGAAATTAAATGGTACAAAGATTGGCAACCAATTACTGAA
AGTGCAAGAATCAAAGTAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAATGAAACCATAAAACACAATAATAAAAGAACTTTTCATTTCAAACGGAAAATTTGTTTTGTTTTTGT
TTTTTTCTTTTTATTATTATTGAAATTGACATTTTATTATAAATAACTCGTTTATCATGACTAGATATTGT
GGGTTTGCGATTGGCGGGTTCATCGAAAAAGAGAATATATATTCTTGTATGGAATTTAACTTATGCTAAC
TATTAGAATAGGAGTGATGAGATTTACTATTCGCTATTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATAAAACACAATAATAAAAGAACTTTTCATTTCAAACGGAAAATTTGTTTTGTTTTGTTTTTTTTTCTT
TTTATTATTATTGAAATTGACATTTTATTATAAATAACTCGTTTATCATGACTAGATATTGTGGGTTTGCG
ATTGGCGGGTTCATCGAAAAAGAGAATATATATTCTTGTATGGAATTTAACTTATGCTAACTATTAGAAT
AGGAGTGATGAGATTTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3809-­‐p3_1ss15TA	
  
TTGGTTATGAATTCAG	
  
	
  
GACTGATCTTCACAAATGTTTATACAGCTTGGATCATTCGAAAATATTAGGTCCAACACATTGAACGCTG
AATTCATTATGTTCGATAATTGAAAGAAAGCTAAGTCGTTCATCTTGGTTATGAATTCAGTTGCATTTGA
CGGTATGTTTGATGGTGTGAAAAACGTTCCGATGTCACTGAGATTCCAAATGACACCCCTCAAATTAAAA
TCACCCATTATGATTATACGATGATTG	
  
	
  
CACAUUGAAC           UAUGU    UAAU    A  AAG  
          GCUGAAUUCAU     UCGA    UGAA GA   C 
          UGACUUAAGUA     GGUU    ACUU CU   U 
U---------           UU---    CU--    G  GAA  
 
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐3764-­‐p3_2ss2AT17CT	
  
ATTTTTAATTGTAATCT	
  
	
  

1> TTTATCAAAAACATTGTTTTTTATTATTATTTAAAAAATAAAACCTGCCCATTGAATTTTAATT
TTTTAAAGGCCGCAGTATTTTGACTGTGCTAAGGTAGCATAATCATTAGATTTTTAATTGTAAT
CTTGAATGAATGGTTTAATGAGATAAAGTCTTTTTTATTTATGATATTGAATTTTATTTTTTAG
TTAAAAAGCTAAAATAAAATAAAAGGACGAGAAGACCCTATAGAATTTTATA	
  

	
  
AUCA    A          UAAUCUU       UG        ----        U  
    UUAG UUUUUAAUUG       GAAUGAA  GUUUAAUG    AGAUAAAG C 
    AAUC AAAAAUUGAU       UUUAUUU  UAAGUUAU    UUUAUUUU U 
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----    G          UU-----       --        AGUA        U  
	
  
ATGTGAATGAGAATAATTTGTCTCATTTCTGTTTTATACGTGAAATGTGAGAAGTTTAACATTTAAATAT
TTTAAAAATTTGGGAAAAAACAGAAATTCGTAATTTTTAATTGTAATCAAATTCTCTGTCTTTCTTCGG
ATCGTGTCTACTATAATATTGATGAATATTAATCTATTGTTCATAGTAAACAAATTAACAGACTTATCTCA
TTAATATAAGTGAAAATAGATGAAATAAAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3819-­‐p3_1ss2AG	
  
TGTTCTTATGTAAAA	
  
	
  

1> TAAATAGAAATTTGGAATAAATGATAAATTTTCACTTACAGTGTCTTTTAAAACTTTCAAAGGA
AATATCATTTCGTTCAAGCGCAACCATTGCACTTTCTCCGTTAAAAACTGTTCTTATGTAAAAT
GGAAAATCAGGAATTCCAGCTGAGTCTTGAACTTTCTCCATTTCCTTAATTTAATTTTTTTTCA
GCACATCAATCCTCGGAGGCTACGTATGATGTTCGAGAGA	
  

C   -     CU   CUUAUGUA-       -   --      A   CA  
 GUU AAAAA  GUU         AAAUGGA AAA  UCAGGA UUC  \ 
 CGA UUUUU  UAA         UUUACCU UUU  AGUUCU GAG  G 
-   C     UU   UUUAAUUCC       C   CA      -   UC  
	
  
	
  
	
  
ACCAAAGCGCACGTAAGCCAACGCATATCATTTGACAGTTCTCATAGAGTCAGCTCGCAATTCGCAATAT
TATTGACCATTTCGGGTCTGCATGTGGACTCTTTAATCATGTTCTTATGTAAAGCTTTTTCAAATAGATA
TGCAGCCTTGTTTATTACGAAACCCAATGTCCAAAGATGCTTTTCATCAAAGGCGAATGAAGATGACATT
GAAAAAGATCTTGCCATTTCGG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3427-­‐p5	
  
TTAAATCATCAATTGT	
  
	
  
TTAAATCATCAATT	
  
CTCTCGTCAAACATACGAAACGAAATATTAATTAATAATAATTATTAGTTCTTTTCTAAATATTCCAGAAA
GATATGATATTTTACAAGCAAAACAAAATTACAAAATAAAAAAATTAAATCATCAATTTCAATGGCATCG
CATACGAGACTATTTCGTACAAGTGGGCCAGTTTAATCAATAAAAAAAAACAAAAACACTAAATCTTAAA
TAAATAAATTAAAATAATCAAT	
  
	
  
UAAAUAUUCCA    GAU     ---     ACAAGCAAAACAA  
           GAAA   AUGAU   AUUUU             \ 
           CUUU   UACUA   UAAAA             A 
-----------    AAC     AAU     AAAUAAAACAUUA  
	
  
CTCTGTTTTTTTCCGTTTTTTTTCTTGAATATTTATGATTGTACGTACAACTACGTACATACGGAGACCTT
CAGTAAACTTGTGTCCAATATCGTTCATCATCGAAACGATTAAATCATCAATTGTATATTAAAATGTACGC
TAACGACGTTATTGAGATGTGTTCAATGTCAAATGTAAAACTACAAATCATGGCTTGGACTCTCGTTTAT
ATGTATTATTAAGAGGAGAGAGA	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATGATAGCATATGGAAGTTTCTCGATGAAGATGATGAATACGATGCAAAACGATTTGTATTGGTCCGAAA
ATTGTTCGTAACACCAAATATTCGGCTGAAACATAGCCATGATTCCGTAAGTAATAAATCATCAATTGGC
AATTTTCCAAATTTTTTTTCTTCCGATTTTATAATATAGATGATTACTTTGTACAATAATCCAGGTTCCAT
TCATTGCTGACACCATACGGCGATTTATGCGAAAATAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3219-­‐p3_1ss11TC	
  
CATGCATTTTCAATC	
  
	
  
GCGGTTTGGTTCATCCATAACAGCGGGCAAGCAAAAATAAAATTGTAGAAATGAAATAAATTCATTCTT
TAAATCTTTTCCAACAAAAAAAACCAAATAAAATTTGAGCATGGATGCATGCATTTTCAATCAGTATTG
GTTATTGTTCTGTTTGTTCGTGTATTCGGCTTCGCTTAAACATCATTCATTTCAGTGGTGCGGCTGGAAC
TACCAATATGAAGATTCAAACACAAAACGAAAACCACA	
  
	
  
AUCUUUUCC     AAAA      A  AAAU    ----     G  
         AACAA    AACCAA UA    UUGA    GCAUG A 
         UUGUU    UUGGUU AU    AACU    CGUAC U 
C--------     A---      -  GACU    UUUA     G  
	
  
AAGCGCGTAAAAACGAAATCACTTATTCATATAGGTAATGTATGGAATTAGTATGTGCATATTTTTCATT
TGTATTTTTATATTTTGAAATCATCTGACGTCGTTCAATCCACAAACATGCATTTTCAATCGATCTTTTT
CGAAAAAAATTCTCTTTTTTTACATTTTTGTGCACATTATTATTTTTTATTATAGTTTGTCTCTTTTCCT
ATTCTTCTAATGAAAGAGTTTATCTTCGGAAATTACTATCG	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTGTGAATAGAATAATAAAGGCATATAAAAATAATGCTTCACATTTATGTAATATGTATAACACTGGGAAT
AGCTAATGAGGATTTTATAGTTTCATAACTATACATGCATTTTCAATCATATAATGAAAACAAAACATGA
AAATGAGATTTTGATCGCTCTTATCAATGAATGGTTGAGACTGTGAACTTTGTGCAAAGTGAAAGGTTC
AAAATCAAAACACTAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CCCTTTCCATATTTTCGCTTATCAAAATTAATAAATAAAACAATGTGTCTTTCCTTTTTGGTCCAAATGT
TCGGGATATTTAAATGGGTTTTGGATCCTGGCATGGAACCATTTCCATTTTGCATGCATTTTCAATCGGG
TCATTTCTCATTTGTCATTTCTCATTTCCCCTTATTTCGCTGTGCCCATACGATTCACATTCAATTGGCCA
TTTTTCGTTCGCTCAAATAAATGTTGATTGTTTTGTATACCATTCAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐3716a-­‐p5_1ss6TC	
  
TTTTACATATTTCGCAATT	
  
	
  
TTTTTACTCAATGGCAGTTTTCCTATTATGTCTGAAGCGACAATTCGCCACGGACAACCTGGCTCAATGT
ATTTACCCATTGGCGGCGTACTTTCTTGATTTCTAGGTTTAACCTTTTTACATATTTCGCAATTTTGAAT
GTAATTCCGAACGTCTTTATCCATGGAAGGCCAATAATATGACAATCGAATTTTATGCAAAGTTTTAAAT
CTACCGAAGTGGCAAGAAGTGAGTTCATCGTG	
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ACCCATTTCTAGGTTTAACCTTTTTACATATTTCGCAATTTTGAATGTAATTTCGAACGTTTTTATCCAT
GGAAGGCCAATAATATGACAATCGAATTTTATGCAAAGTTTTAAATCTACCGAAGTGACAAGATGTGAGT
TCATCGTGATTTTCTTTTATTATCGAATTTCTGAATTCGCTTGGTACACATAAACGCCACTCGGTCGGAT
TAATTTTAATTCTTTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>aga-­‐mir-­‐263b-­‐p3_1ss4CA	
  
CATAGTTCAGATTTG	
  
	
  
AAATACTGATCTATAAACTGCGAAATGCAAAAAGAAGAGTAAATAAAATATAGTTATGTTATGCAAACTA
ACCTTTGGCAAGTAGATTACGATCCTTTAGACGAGATGCACATAGTTCAGATTTGCTCTTGCTCAATTCC
AGATCACGAACAAAGTCATGGAGATCAGCTTGATTGAACAGTTTTGGTTCATGAGTATTACAGGTATACA
TTTCGCCACCACTTGGATTTG	
  
	
  
          AAAAUAUAG      UAU   AA  AAC  UU-  CAA   G  
AAGAGUAAAU         UUAUGU   GCA  CU   CU   GG   GUA \ 
UUCUCGUUUA         GAUACA   CGU  GA   GA   CC   CAU A 
          GACUU----      ---   A-  GCA  UUU  UAG   U  
	
  
AAATCAAAATTGAATTTCACGTACACTTTATTTATATTGTTCATACATTTGACAGAAAATTGCAAAATTT
CACGCTCATATCCGATTGCGTGATAACATTTCAAATATCAAGCCATAGTTCAGATTTGATCGGGACGTTC
AAATCTCCATCAAAAGACGATATTAATATCCATTTCTGAATAAAGCTGAGTGAACAAAGATCCCGCTGTT
TCATTCGAATCGATTTGAATGCAAAGTGAAGCTCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dmo-­‐mir-­‐1-­‐p5_2ss11TG18AT	
  
TTCAATAGTAGTTATATT	
  
	
  
AGTCTTTGAAAGTCTTTGTCGTAATCTATGAAACTAAGTTTCGGGAGTTTAATGTCTTGTCCGTTCGTCT
CGAGAAATTTCAAGTTGCCCGGTGAGATTTTCGAAAATTGATAGGGAGATTCAATAGTAGTTATATTCTC
AAATAGTTTTGAATTGCGCGTAGATAGTTTCATTCCGTCAAGGCGAATCTCACAGTTTGTTGACATTTTT
AGGATCCCTATTTTTGAGATATTTGAGGCTTTGGGCTCCTCATGTGGGC	
  
	
  
CUA       AA    C      U    ---------     GU  GU   UC--       A     AGUU  
   UGAAACU  GUUU GGGAGU UAAU         GUCUU  CC  UCG    UCGAGAA UUUCA    G 
   GUUUUGA  UAAA CUCUUA AUUG         UAGAG  GG  AGU    AGCUUUU AGAGU    C 
A--       --    -      U    AUGAUAACU     --  AU   UAAA       -     GGCC  
	
  
GTCTTTGTCATAATTTATGAAACTAAGTTCCGGGAGTTTAATATCTTGTCCGTTCGTCTCGAGAAATTTC
AAGTTGCCCGGTGAGATTTTTGAAAATTGATAGGGAGATTCAATAGTAGTTATATTCTCAAATAGTTTTG
AATTGCGCGTAGATAGTTTCATTCCGTCAAGGCGAATCTCACAGTTTGTTGACATTTTTAGGATCCCTAT
TTTTGAGATATTTGAGGTTTTGGGCTCCTCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAAACAATATAAATCTAAACTAACAATGTATTATATTCACAAATCAAATGATAAATTTTCTGTGTTCGCA
AATAAATAATAATAAATAAACTACACCGTTGAAGTCAAAATGAAATAAATAGTAGTTATATTAGATTAAA
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AAAAAAACAAACACACACACACACACACACATTTCTTCAACATACTCATTAAAACATTTGACTGGTATAT
GACTGTGGCCAGAACCGTAAGGAATTAGCAATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AACAGAGTTTATTTAATTTATTTCCATTCGATCGATCGATTCACATTTTTTCTATTTCACGGGTCTTGCG
ATTGGACTTTTGATTGAACTTAGACTTCGTGTCTGACATGGGCTCATCTAATAGTAGTTATATTTGATAT
TTCTTTTGAAAGTTATCTGATAGCGTGTAATGGGGCAAAAGATCTGAACATATTGCATATGTATTCTAAA
AGTGTTGATACGAACGCCAAAGGTCATTTCATTTAATTTGAATGACGTTCTTCGG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CACTCATACCATCCATTCTGCATTAGCTGGAACTTGTTATTTGGAACACCAGTGTTCGCTGATTCAAAAG
AAAATTATTTCAAAATCGTTTAAATCAAAATAAATGATTTTATTTCAATAGTAGTTATCAATTTTACTCG
AATCCAAATATAAAATAAAATGATTTTAATTCTGTTTTTCCAGCCGCACATAGACCCCCTCCCCTCCCCAT
AAAATCAAATGATTTTTGTGTTGATTCTTCGATTTGCAAATAAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTGAAGCGAACCATTCATCACCAACACAACAATTAGGGGCGTCGTTTTATGCGTTTTATTATTTTATCA
TATTGGTTGACGAGTAGTTCAAGTCATTTAAAATAATATCAATAGTAGTTATAGAATATATTAACATTTTA
GTATACCCTCATCAACAAAGATGATCTTTTTTGAAAAGAAATTAATTTGAAACATCAGTTTTAATTCTGA
ACTCTGATCTTTGACTCTATTTGATTGTATACAATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐34-­‐p3_1ss7TA	
  
TTTTTTAGATCACGA	
  
AAACGAATGCACAAGTTAAAACAATAACGTCGACCAAACAGATTACAGCCAAAATTTTGTATACGGCATA
CTGCAATTGAATTGATGTAGCCCAATAAATAGCTATAATTTTTTAGATCACAAATTTGTGTCCGAAATGA
TGTGTGCTATGGATCATTTCACATGATAACTGCACATTGCATGATACATATATCGGCTAATTGGTCACCAA
TTGATCCATTCAGGCGATGCT	
  
	
   	
  
AA     -    AUU   UA  U    A  
  AUAGC UAUA   UUU  GA CACA A 
  UAUCG GUGU   AAA  CU GUGU U 
--     U    AGU   GC  -    U  
	
  
TTATTCATTATTCTATAAGTTTTAGTGTAGTTTTTTTTATTTATTTTTTTTTTTTTTTTTTGTAAAAAGT
GTTCCTCGACACCCGATACCTCGAACATCTTTAATTATTTATTTTTTTTTTCCTTATTATTTTTAGATCAC
GAAATAAAAAATATACCGATGTTCATTGTTTACAATCTCATTCAGATATTATTAGGCTTATCGAAAAAAA
AAAATTCAAAAATCATGCTCAATTCAGCTTTGAATTCGACAAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GCTACAATCAAACCCAAACAATAAACATAAAAAGCAGTTTGCAAATGTTCCAGCGTAAATGCGATCGAA
TTGTCATGTCCATCATGCAATTTTGATTGTGTGATTTGTTCTTTTACTTTTAGATCACGATCCCAAAACT
CAATAAATCCACATTCCTGTGCACGTCTCAGAATCGAATTGATGCGATCTTTATAGATGGAACCGTAACC
CATGCCATAGACGGCCATATATGGAATCGGGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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>PC-­‐5p-­‐12191	
  
TGTATTATTTATTGGATTAC	
  
	
  
AAGTGAGTTATTCAACAACAACGAAAAAAAACAGCAAAAGTGGCTCAAAAATGTGGCTAACAAATAGGC
AAACCGCCAAAATGGATATTCGGATTAAATACTTGGTGTTTACCATATTATTTATTGGATTAATTAATGAT
GCCGAAGGTGAGTTATTCTTCTTTTTCTAATAATTTCCGAAAAATAAACTTTTTAAATAAATATTTTATG
GAAAAATCATGTCGTTGAACGTGCAGCAAACAAACCATCGAAATATAA	
  
	
  
AAAAUGGA-  U  G   U     CU-    G  
         UA UC GAU AAAUA   UGGU U 
         AU AG UUA UUUAU   ACCA U 
UAGUAAUUA  U  G   -     UAU    U  
	
  
TCTGTTGATTAATTTCTTTAAGTCTACCAAATAACTCTTCTGATCGTTCTATGTAATTTGTTTGATAATTA
CTGATGGTGCTATTGTAGTTAATTATTTTATTTTTTCCTGAGTTGAGGTAGTTTTCTGTATTATTTATTGG
ATTACTCTTATGTCGTGAGGACCATAATTTTGTGATGTTTGAATGAGTAGTCATCTCCAATATTTTTCTT
AAATTTTCTTCTACGAGTTCACTACACGTTTTCTGACAGTATTGATCTAAGTCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTGATAAAGTTTCGATCATTGACATCTCTTCGAAGCATATTTCGAGAAAAATCTACACGTAATGGTTTA
TCTGTTTCTGAGAGTTGTTGTACACTTTGGAAGTGATATGCATGATAATCTGTGCAAAAATAATCATCAA
AAAAAATAATGTACGAAACAATAAATGTGAAATATCTATCCTGTATTATTTATTGGATTTACTCAAATTT
TACAATATTCTGTGTATTATACTCCTTGAACGTCCAAATCTTCGTTCT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATTTTGTCGCGTCTCACTTGTTTCAAATTATTCAAATTTTCGATTTCTTCACGCACATAGTCCGGATAA
TTTTCATATATTTCGTCCGGCTAAATAATAACAAAACGATTAATTATTATTTATTGGATTATTATTTTTCC
TTTGACCAAATGGAGATGCAAAAAAAAAAAAACTAATGAAAAATCCTAAAAACGTAAAAATATTCTTAC
CATACAGCAATAATCTTTCAAAAAATCGAATTCTTTGGG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dse-­‐mir-­‐311-­‐p3_1ss14TC	
  
TTTCTTTTTCGAACAT	
  
	
  

1> AAATTCATTCAGCCAGATTTCTCCAGTCATTTGTGTATGCTATTAAATTGCAAATCAATTAGTC
TTAATTTTAATCCTGAATGGTCCGTAGTCAACCGTTTATCTAGCCAACTGTACCGATTTTTCTTT
TTCGAACATCTAATTCATATTTGCCGCTTTTTGCTGTGAATTCATTCCAGATTTGTGTGCTGTG
TGCGTCACTTGAACAAAAGAATTATTATATTGGATTTAGATTTTTTCGGATATTAGA	
  

	
  
GCGACAGCTAATACACAAAATAGTGTCAATAATTCCGCTTCAGGTATTCCATCATCATTGAATTAAATTT
AGATTCCCCATGATTGTCATTCAATGTCTTTTTCCATTTGTTTTTTTCTTTTTCGAACATAAATTGAAAA
ACATATATAGCCAATATAGCCCAGCCAACACCGACTCAAATTCCACCGACTATTGATGAAGAATCAACAA
ACATTCCAACTGGTAACGGCGATGCGATCAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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TAAACATGAAATAAACACCATGAAAAAAAGAAAAAAAAACTACACGACAATAAGGTGCTAAAGAAAAA
ATAAAAAAACCAAATATCGGAAATCTCGATGAGACAAAATATCAAAAATAAATTTTCTTTTTCGAACAT
GATGACAATTCAATGGAATCCATATATAATCATTCCTTTGCTGAAACTTTGCTTAACTTCGTGCCATTCT
AGCCTCTGAATGTTTTGATACGAAGAGAGAATTTAAATTTAAAATTTCCATTTAAAGTTTTTGAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GCCTTCGTTCGTCTCGTTTTCGCTCACTCGATTGCTCAAATATGGAAATTTATTTAAAAAAAAATTAAAA
AAATATGCGTGTTTGAACTTGAGCCGAATTCCTTTAGATTTTCTTTTTCGAACATTTTGAAGAAGTTTCT
ATTCGAATGAAATTCGTTTGTCTCTTTGCATGGACTTTGTGTTGCTCTCGTTTATCATCTCGGCAAAACA
AATGGAAACAAAAAGAAAATAAGAAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CGAAATTTTCGAAGAAACTTCTTCGCACATTTGCACCACTTCAAGCTATCGTTTGTGTTTCATTCTTCAT
CATCTACTTAAATTCTGTTACTTGCTTCATTTCGCTACGTCTCGACAATTTCTTTTTCGAACATTATTACA
ATTTTTTTCAACGCGCTCATCGCATTTTATTTTCTCTCGTTCGCTCACTCCTTCAACTGCGAATAAAGAA
AGATGGAAATTCTTGGATATGTGTGCCCATGCT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TGGACTCCTGAGAGCAAGAGAAAGAGAGAAAGAGAGAGTGAGAAGATACACACTTTGGCCCCGAATAAC
TTTTATCAAAAGTGTGCATATTTTTCGATTTCAGTGAATATCGTTTCTTTTTCGAACATTTATCCGTTTC
ACTATTTCATTCACCGAATCTTTTTGGAGCAGTTTTATTATGTTCATAGCATCAACGGATGGGTGCACGA
TGCATGATACATATATACATATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTGTGCTCTTTTTTCATTTGCAGTTGGACTAAAATGTATTCCGATAGCACAAACAAAAAATCTATTTGAG
ATTAATCTGATTAAATGGCGGTATTCTAAAGCTAATTCGTTTTCTTTTTCGAACATTCAAGTGGTCCCAG
AATAAGAGCATTGGATCAAATCTTGCTTTTGTATTGATGTTCATTTAGATTGATTGCAAATAAACGGTTT
TTTGTGTGCAAAATATATAAGATTTTGGTGTCTCT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3372-­‐p3_1ss6AT	
  
TTACATTAATTTGAGC	
  
	
  
AGAAGTTTATCCACCGCCTGCAGCCATGGCTGACATCAGCTTGAAGCAACTGTTCAATTGGCCCGGTGTA
AGCTTTACCATCCATTTGGAGCATTTTTCAATAGTTTACGAACTAAAAACAAACATTCAGCGTGACGTTG
TGATCGGTGACGATGATTACATTAATTTGAGGAAGGACGAAGAAAATGTTATGGAAACGCGTTACATCCA
AAATGTCACATCGAAAAAAGACCAACGTACAGTCTCAAAGGATATGCTGCGATG	
  
	
  
AAAACAAACA     CG   C  U  G    G  
          UUCAG  UGA GU GU AUCG U 
          GAGUU  AUU CA UA UAGC G 
AAGCAGGAAG     UA   A  U  G    A  
	
  
CTTGTTTGATTAATTTTCACTTTGTGCATGGAATTTTGAAAATGCAACAATTTTTGGCAACAATGCAGA
TTAAAGTTCATTTTTAATTTGAATCAGTTGCTGACAAAAAATGTTACATTAATTTGAGCTCAAGCAAAA
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AAAAAACAAACAAACAAACAAAACAAACAAAAGCAACAATGAAGCTCACAATAACTCTCAACATCCAA
ACTTTGTCACAGCGAAGAAAACAGAAGACAAAAACAAAAAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
CGTTTCGATCTCGTTGTTTTGAAAAAAAAGAAAATAATAATTTATTGAACTGACGAAAGATTTGGCTTT
CTTGACTATTGAAATGTGAATAATAAATTATTTCACGCAAAATATGTCGATTACATTAATTTGAGCTGGA
ATTGCTTATTTTTTCGAGAAATTGCGAGATATGAAGCAAATGTTTTCATGCGTCGTGTGTTCGTTAATTG
CTGTAAATTCAACCTACGAATGATATTTTTCTTGATGTGAAACATTAAGTTATAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dps-­‐mir-­‐2510-­‐p3_1ss9CG	
  
TGCAAATTGTATTGTT	
  
	
  
ATAAACTTTTGATAATTTAATGTCATCATTGACAATAATGTTTATATTGATTATTATGCTTCAAATTTCTA
AACGAAAAACAAACCAACAAAATGAGCAGTCGATAGGATTGGTTATTGCAAATTGTATTGTTATGTGAA
ACGAATTCGATAGATGAAAAATAAAATCGAGAAAAGTGAATTCTATTGTCAATACTTTTTATATGAAAAA
TTTAAACATTGAAAATTATGATATTAAAAATGAAAAATAAATAA	
  
	
  
AA  AAA     AC   CAA--     G     GA  
  CG   AACAA  CAA     AAUGA CAGUC  \ 
  GU   UUGUU  GUU     UUAUU GUUAG  U 
--  GUA     AU   AAACG     G     GA  
	
  
	
  
	
  
	
  
>tur-­‐mir-­‐745-­‐p5_1ss1AT	
  
TTTGCAATTTATTTTG	
  
	
  

	
  
1> GCGATTTTCATCCATAATATGATCAACTCTCTCTCTGAAAAATAATAACATCCATGTTTAATGGA

ACAGCCCAAAAATGCACAACGCACACAACACATTGCAATTTGCAATTTGCAATTTATTTTGATT
CAAAACAAACCGCTGCAATTGACAAATGTTCAACGTGTTTTCAACTGAAAATTGAACGATTCT
TGACACAAACACACAAAATAGTGCAAATTAAACAGAATCAC	
  

	
  
CAC----     A   CA-     -     U   A---   A     A  
       AACAC UUG   AUUUG CAAUU GCA    UUU UUUUG \ 
       UUGUG AAC   UAAAC GUUAA CGU    AAA AAAAC U 
UCAACUU     C   UUG     A     -   CGCC   C     U  
	
  
AACATACGGACAAAATGTTTATGATTATTCTATCAGTAATATGTTTACATGTTATATGAATAAAATCGTTT
TGTTTCCTGTTTAAATAGTCGATGGATTTTTCATTGAAATCATGTTTGCAATTTATTTTGCGTTTCGTAT
CATTAATTTTTAATTGTTGATAGCAGAAATGGCATGTATTCGATTAACAATGCGATAGATTTGGGATGCC
TTCGGGACCCGTCTTGAAACACGGACCAAGGAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTTTTCATCCTTTGGAAAATACATTTTTATAAGTCTTTTCTCCAAAATTCCATTCAAATTCGTATTGTTT
GATTTGTTTGCGCCAAACATTCCCGAATATAAAAAAAAATTGTTTTTTTTTTTTTGCTTTGCAATTTAT
TTTGGCCTTGGATATCATCGTGTATCATGCAATATGATGAAAGGATAATATTTTTCTCTATTATTTTTGGA
AGAAAGACAAAAATTGAAATAAACCACCTTTTTACTTTTTCTTTCCGAATCCTCTCC	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATGAAGATGCAATGCCATTCGATCGGTGACATAATTGAAAAAATGAGCACACAAATTGACTTCATTTCGT
TGGGATTTCGAAATTCCATTCAAATAAGTTTTCCTTCAACAAGCTCCCCTTTGCAATTTATTTTGCGAGA
AAAAAAAAGAAGAAGAAGAAATTCAAATTACGTAAAACGTATAATGCTAACTTTATGTGCATAATAGTC
AAACGAAAAGAAAAATGAGTAGAAAAAAAAATGGAAAAATAAATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐252b-­‐p5_1ss7GA	
  
GGTGATATTTTTGAAAT	
  
	
  
CTTCTTCTTCGGTTGCTAATGGACGACCATAACGAATATTTTCCAAAATTGATGTCCCAAACAGAATTGG
CTGTTGTTCAATGAAGCCAATCACTTCGGATCGCAGCCAATAAGGTGATATTTTTGAAATAGGTTGGCCA
TCTAATGCAATAATCCCTTCGTTGGGTTCATAGAATCGCTCAAGAAGTGAGGCTACCGTTGATTTGCCTG
AACCGCTGGCCCCAACCAGGGCAACCGTTTGGCCAGGTTTCAG	
  
	
  
U   A   A   UU GC      UCAAU  A-       AC-      UCGCA-   AA  
 CCC AAC GAA  G  UGUUGU     GA  GCCAAUC   UUCGGA      GCC  \ 
 GGG UUG CUU  C  AUAACG     CU  CGGUUGG   AAGUUU      UGG  U 
-   -   -   CC UA      UAAU-  AC       AUA      UUAUAG   AA	
  
	
  
GGACGATCACACACATACATATTACAACGTATTATTACACTATAGAAGTAGGAAACTGTTAAATGTAAATT
TTGGTAAATTGAACGCGACTGAATTCAAAATTGATGAGCTATAGCGATGATGATGGTGATATTTTTGAAA
TATGTGAAACTGAAAAACGCAATCGAAAATTGAACAAATTTCAGAAATGAAGGAGCAAATTGAAGAAG
ACACAAATAAAAAATCTGCAAAAATAGACAGCAACACTCATATCACGAAGAAGGGAAAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
>dgr-­‐mir-­‐13b-­‐2-­‐p5_1ss3TA	
  
TAAGTTGTTGCAGTT	
  
	
  
ATATACTGTGTACAGTCGGTGAGGAGTGAAGAGTGATACATAAGACGTTTGTATATAGGGCTATATGAATT
AGGATCTTTATCAACTTATGCCGAAATAACTTATGCATAAGTTGTTGCAGTTTTAAACCGAAATAATTTA
TGTAATTTTTCCAGATATTCACATGGTTTGTCCTCCATAGGAGTAAAATTTGAATGAGTGTAATTGCATC
CATATATAAGTTATTACAAAATATG	
  
	
  
AA--      U  U  U          CGAAAU  
    UUAGGA CU UA CAACUUAUGC      \ 
    AAUUUU GA GU GUUGAAUACG      A 
GCCA      -  C  U          UAUUCA  
	
  
AAGTTGTTGCAGTT	
  
CGCTGAATTCGTTCAGTGCATTCAAAATATCATTTCCGTCCATTTGTTCGATTGAAATCCAACGATCAAT
ATCTCCAATCATCGTTCGTACTGATTCCGGTGTTATTGGATCAAGTTGTTGCAGTTGACATTGATATTTG
GCCCAATTAATAATCGTTTCCAATAACATTGAAATCCCTATTTTGCCATAGCGAAAAGCAAAATTTATCG
TTTCTGGATGACAGCAATAAAAT	
  
	
  
ATTATTCCAGCATTAGAATTGTCAAATGCTCAACGAAAACCGTTAGTTATTATTGCCGAAGATGTTGACA
GCGAAGCATTGAGTACATTGGTTGTAAATCGTTTGAAAATTGGCCTTCAAGTTGTTGCAGTTAAGGCAC
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CAGGTTTCGGTGATAACCGTAAGAGCACATTAAAAGATATTGCTATCAGCACGGGTGCCGTTGTGTTCGG
TGATGAAGGCAATCTTGTTAAATTAGAAGA	
  
	
  
GGCCGCAGCCATTCGTCTTTTTCGCATTCTATCATTCATTGTTTATCTTATACACTGTACAGTGTTTACCA
GTAGGTTGTGTCTGTTCGTCGACTGAAAATAATGGCAAAACTTTGATAAGTTGTTGCAGTGCACAAAAG
TGAATGCTCTCAATTTTGAATGCAAGAGACCATAAATAGAATTATTAGGAATGAGATGGCCCATCGAGAT
ACATACAGGTGCAAGTACTCAGTGTGAATATTGAATATAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3353-­‐p5_1ss10AG	
  
TTTTTTCCCGAGATT	
  
	
  
GTTGGCGTATGGCTATATGCGATGGTTTTGGCTCCATTTTATCAATTCGTTCAATTGTCAGTGTTTATGCC
CGGAAATTTTTTCTTTGTTTTTACATCGTTTCAATTTTTTCCCGAGATTTTATCGTTTTCATACATTTTT
ATGTTAAACAAAAGCGAAAAAGCGATGAAGACAAAACTTTTGGGAAACCCTTTTTTCTTGATACATTTG
ATTTCACACCATCATACTAC	
  
	
  
UC--  U    UUU-------          U   AUC        ACA     A    AAA  
    GU UCAA          UUUCCCGAGA UUU   GUUUUCAU   UUUUU UGUU   \ 
    CA AGUU          AAAGGGUUUU AAA   CAGAAGUA   AAAAA GCGA   C 
UUUA  U    CUUUUUUCCC          C   A--        GCG     -    AAA  
	
  
CCATTTGGCCTAGTCTCTAGTCCATTCGCATGGTTAAAAGCAATTAGTACAGCTTTAAAAGGATTAATTG
GAAGAAACGTATTCGTTTACATGGATGACATAATAATTTTTTCCCGAGATTTGGAATCACATCAAAAAAT
TTTGAGTGAGGTATTGACAAGGTTCCTTAGACACAAACTGAAGTTGAAGATAGAAAAGTCAAAGTTTTT
GCGTGATCAGGTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GCTAAACTCGGTAGTAGTGCTTGATGTGCGGTATTATAAATAGTATATGTAATTGAAAACCAAAATTGAA
AAAAATTTCCAATGGGGGACCCTTGGGCAAAATTTTTTTTCCCGAGATTATCGTGTTTCTACGCATTTCC
AATCGATTGGCGCAAAAAAAAAAAGAAAAAAAATTCAAAAATTTCTTCCAATGGGGGACCCTTGGGTG
AAAATTTTTCCCC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TATAATTGGAAACCAAAATTGACAAATAAATTCTAGAAAAAAAAATCAAAAAAAAATTTTCAAAAAATT
TCCAATGGAGGACCCTTGGACAAAATTTTTTTTCCCGAGATTATCGTGTTTCTACGCGTTTCAAACCAAT
TCCAATCAATTGGCGCAAAAAAAAAAAATTGAAAAAAAAATGAGAGAAAAAAATTTCGAAGGCCTACC
TTGGTACCGTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATATCCATGCCTAATATCAGATAATAGATAAAAAAAAAAAGATGAAAAAATAATTTCTTGTTCATCTTT
TTATCATTTATTTTTCTGATGCTTTTATTAGAAACGGCGCATTTTTTCCCGAGATTTATCAACATCCATTC
ATTGTTATTTCGCTTCGATTCGTAAATATTTTATTATGTATGTTGGTTTCGATGTTCAATTCCATTACCTG
ATACACAGCAATAAATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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>dme-­‐miR-­‐4945-­‐p3_1ss9TG	
  
TTGACTTTGACACTTT	
  
	
  
AAGCTCAAAAAATGCCGTGCCAAGCATTGACAAATATGCTCACATTTTATATTTCCTTTTTGGTAACACC
AACATTCACAAATTGAGATGAAATAGACTGAACTAATTTGACTTTGACACTTGACATAATATAATAATAA
TGTCATTTATCGTATTCATTAATGTGTTACCCATCAGAGATCAGGGCGTTTCGGAACATGAAAATTTGTT
TGCCAATGCAATTGACTTAG	
  
	
  
ATTATACTGATTTCATTTCTTTGCTCAAGCAACCGAAGTCGCGAATCAATGTTTCCAACATTAACATCCG
GCTGTTTGGTTTTCTTTTTCGAAGCTGGTCCAGGCCATTTGGGACTTTGACACTTTTCCTCATGCTGTTT
ATTTTCTAACATTTGTTCATACATAAATGCCTCGTCAACTAGGTCTTCTGAATAATTGATTCGGCGTCTT
TTTCTTGAAGGTGATTCAGAGGAGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3405_L-­‐5R-­‐5_1ss19CT	
   	
  
TGTGTTCTTGAAATT	
  
	
  

1> ATTAAATTATCTTGCATCGTACAAGGACCAGATCCAAATATTCGTTGGTTACGTAATGATCAACC
AGTTGTTTATAGTCAACGTGTTCGTAATTTGAGCAGAGATGGATTATGTGTTCTTGAAATTTCT
GAATGTAATCTGGATGATTCTGGATCATATATATGCATCGCACGTAATCAAGAAAGTGATATTCA
ATGCTCGTGTACGGTTCAAGTCTATGAAACTAAGACATCT	
  

	
  
GA    G  -      U   U   AU-   U  AU  
  GAUG AU UAUGUG UCU GAA   UUC GA  G 
  CUAC UA AUAUAC AGG CUU   AGG CU  U 
CG    G  U      U   U   AGU   U  AA  
	
  
AATTCCGCGTCCAAAATTATTCCGATATGAGTACCAACAGGACTGAAAATCGATCAATTTATAATTCACA
AGTAAATGACCCCTGTATATAGTGAAGGGTCAGGGGTGGGCCGAATCAAAACCCCATATGGGGAGACCCC
CCTAATTTTGGATGAGGGATTCATTTCTGATACTTTTTCTGTATGTGTTCTTGAAATTTTTTTCTCAAAA
TAGATATTTTATCTCGAAAAAACG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AACAGGACTGAAAATCGATCAATTTATAATTCACAAGTAAATGACCCCTGTATATAGTAAAGGGTCAGGG
GTGGGCCGAATCAAAACCCCATATGATACTTTTTCTGTATGTGTTCTTGAAATTTTTTTTCTCAAAATAG
ATATTTTATCTCAAAAAAAACGGGTTTTCGACCCCCTACCCCCCAAATGGGGGTCACTGACCACTGAAAA
TGGGACCAGAAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GCGTGCGATACATGATATGCGCGCATTATTTATTTTATTACGCATTTTCATTTTCTCTTATTGCACACCAT
TATTTGAAAAGGGTGCTCAGCGCTCGGCGCTTGTGTTCTTGAAATTGAACGCCAAAGCATCGAGCAATC
AACGGATATCACGTCGATTTAAGTTCAACAACAAATGCAAAAAATACGTAATAATAATACTCATTCAATG
AATGAAGAAATAAAAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  



	
  
	
  

26	
  

	
  
	
  
>dwi-­‐mir-­‐308-­‐p5_1ss8TC	
   	
  	
  	
  
TGTTTTGCTCAATTT	
  
	
  
GGCAAAAGATGAATTAGAGCGTAATTTTCCAAATATTCATAAACGGCTTGAATCATTCGAAAATAATGGC
TATTGGTTTCGATATCCAAATGCCGAGAAATTTACCATTTGTTTTGCTCAATTTCGTAAGCTTTCGATTC
GAAATGCGCTATCGAATGGACTATCGATTGAAAATTTGAAGGCATTCGTAAAAACGAAAGAAAAGAGCG
TCATTGAAGAGATCCATTTT	
  
	
  
ATTTATGTTTTTTTTTGTGGTTGAAATCGCAACGATGATGATTTGAAGATCATCCTTGATTTCCGTTTCT
TCCCTTTATTATATTCAAATCATATTTTCTATTGTTTGACGATGAACCATTTGTTTTGCTCAATTTTTCTT
TTCGTTTTTTGCTGCAATTGCTGGAAGATGTATTTTTAAGCATTTTAATTGATTTTGTATCGCCCGTTGA
CGTGAGAGCTCCAAAACGACGAAATAGAATGAAATCG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATAATTCCTGCAATAGAGTTTTTGCACCTAATATAACCAGATAAATCCAACCCAAAGGATCGAATAACAA
TGCTATTTCTGACAATAATTCTCGTTTGGTTTCCGATGTTGTGTTTTGCTCAATTTTGAAATTGAAACTA
AAGTCATCGTTATTTGGCACCCAAGAAATTCCCAATGATTTGAGATTAGAAATTTCTGCCTTTAATTCAC
GATCACACTGCGGAATGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3836b-­‐p5_1ss4GC	
  
TTTCAAATGTCTGCC	
  
	
  
TTTTATTAGATTTAAACCAATGGGGAGCGTTTCGGCGTTCTCACATTTAAACTGGTTGAACTCTGGATAA
TTTGTTGATCGCATGGTCTCGTACCGGCGACGGATCTTTCAAATGTCTGCCCTATCAACTATTGAAGGTA
ATGTCTTGGATTACCTTGGTTGCAACGGGTAACGGGGAATCAGGGTTCGATTCCGGAGAGGGAGCCTGA
GAAACGGCTA	
  
	
  
AUCU   AAA   C     UAU-      UUGA       GUC  
    UUC   UGU UGCCC    CAACUA    AGGUAAU   \ 
    AAG   GCA AUGGG    GUUGGU    UCCAUUA   U 
U---   GG-   -     CAAC      ----       GGU  

	
  
CAAAACAAACACCAAAAAGTTGAAAATGAACAAAAAATATCGAAAACGAAATTTGAAAAAAAAAAATA
ATCATAAATTAAAAAAAAAAAAAAATATTTTTAATTTCAAATGTCTGCCCTTTTTGCATTTAATCATGTG
CATATTTCAATCGTTTGAATCAATTTATTAATAAAATAAATGAACGAGAAGAAAAAACAACACTACTTTC
GATTAATAACTAAAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTGATGAGATTTTGATCAATAATAATAATAATAATAATAATAATAATAAACCAATGCAAATGTTTTCATAT
TTTTATTTTGTATTTTTCGAACGTCCATTGCAAGTTGATTTTCAAATGTCTGCCAGCAATTTAACAAACC
AGCCAAAGAATGGCAAAAAAGTAGCCAAAGACGATGGCAAAGGTATCCAAACACTCCGAAACTAACTAT
ATACACATCACACATAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  



	
  
	
  

27	
  

	
  
	
  
>dps-­‐mir-­‐2531-­‐p3_1ss9AT	
  
ATTTGGTCTTGCGTC	
  
	
  

1> AAGATCCAAGACAAAGAGGGTATTCCACCAGATCAACAACGATTGATTTTTGCTGGTAAACAAT
TGGAAGATGGTCGTACTTTGAGCGACTACAACATTCAAAAAGAATCAACTTTGCATTTGGTATT
GCGTCTTCGTGGTGGTATGCAAATTTTCGTCAAAACATTGACCGGAAAGAACCATCAGACACCA
TTGAAAATGTCAAGGCCAAGATCCAAGACAAAGAAGGTATTCCACCAGATCAACAACGATTGA
TTTTTGCTGGTAAACAATTGGAAGATGGTCGTACTTTGAGCGACTATAACATTCAAAAAGAATC
AACTTTGCATTTGGTATTGCGTCTTCGTGGTGGTATGCAAATCTTTGT	
  

	
  
C    CA-      A   -   C    -     GU--   CAAA      -    A  
 UUUG   UUUGGU UUG CGU UUCG UGGUG    AUG    UUUUCG UCAA A 
 GAAC   GAACCG AAC GUA AAGU ACCAC    UAC    AAAGGC AGUU C 
-    CUA      G   U   A    U     AGAC   CAAG      C    A  
	
  
GAAGGAATTCCACCAGACCAACAGCGTTTGATTTTTGCCGGTAAACAATTGGAAGATGGTCGTACTTTG
AGCGACTATAACATTCAAAAAGAATCAACTTTGCATTTGGTATTGCGTCTTCGTGGTGGTATGCAAATCT
TTGTCAAAACATTGACTGGCAAGACCATCACATTGGAAGTTGAACCATCAGACACCATTGAAAATGTCA
AGGCCAAGAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAGAAGGTATTCCACCAGATCAACAGCGTTTGATTTTCGCCGGTAAACAATTGGAAGACGGTCGTACAT
TGAGCGACTACAACATTCAGAAGGAATCAACATTGCATTTGGTCTTGCGTCTTCGTGGTGGTATGCAAAT
TTTTGTCAAAACATTGACTGGCAAAACCATCACTTTGGAAGTTGAACCATCAGACACCATCGAAAACGT
TAAGGCC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CGTTAAGGCCAAGATCCAAGACAAAGAGGGTATTCCACCAGATCAACAACGTTAAGGCCAAGATCCAAG
ACAAAGAGGGTATTCCACCAGATCAACAACGATTGATTTTTGCTGGTAAACAATTGGAAGATGGTCGTA
CTTTGAGCGACTACAACATTCAAAAAGAATCAACTTTGCATTTGGTATTGCGTCTTCGTGGTGGTATGCA
AATTTTCGTCAAAACATTGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GCAAACCAACAAAAACGAATGAAACCCATTCATTCGTAGGAGTGCATCGAAAAGAGGCAAAAAAATCTC
TTCACCATTTGAGTGGAACAATGAAATATTCTGATGTGATTTTGGTCTTGCGTCCGCATACGAAACGAAG
GAAAAAAGCCGGCACATGAAACAATAAATGGATATAAAATCTCCAATGATTACAAAGTTTCGCACAATTA
TGAAAGACGTGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>aae-­‐miR-­‐14-­‐p5_1ss8TG	
  
TTGCTGGGCATTTAT	
  
	
  
TATTTTATATTGTGTTGTCTTGGATCGTGAATGGTGTGCATAAACTAACTTAGTCTAACTAAATAATGTAT
GCATTTGCAAGTGCTAATCTAAGTTGAATGTACTTGGTATGCTGGGCATTTATTTGATTTGATTACAGTG
TGTAGCAGCAGCAGCATTTTTCCGAATTTTTAATGTTTCATTTGCATGGCTTAAAGTAATCGGCTGCTCT
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TATTCTTTCCATTTTGTGTAT	
  
	
  
ATATAAAATGAAATGCTCCAGTTAAATTCTTAAGCAGTACAATTTACATGCAATCCATTCAATAATCTTAT
GATGGCAACTGTTGAACTAATTGCAATTCAGAATATTATTATTCTATTGCTGGGCATTTAAATCAGTTCT
TTTGGCTATTTAAAATTTGTAATCTGAGCTTTGTAGTTTGAGTTTACGTTTTTTCTCATGTAATGAATGC
AACGGAAAAAGACAAAATTATCATTCATATTTTCTGTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAATAAAGTTTTATAGATATCATAAATTTTGGTTTTTGAGCACAACACACACACACACACACACAATCAA
AACCCCATTTCCCAGTATTATTGCAATTTAAATGTGAAAATTGCTGGGCATTTACAATGAATTTGTTTGT
TCGATGCTGTTATATGAGTTTGAGCACGGTTATGCTGAGTTTTGAATGAGCTTGAACAAACTTAACAATT
TATGTGCCTTTTAATTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>aae-­‐miR-­‐2943-­‐2-­‐p5_1ss1AT	
  
TTTTGTAGCTTTAAT	
  
	
  

1> GAAATACCAGTGAAGATGACATAATAGTCATAAAAGTTCAGTCCTTGATAAGGACGATTTCCTA
TTGAAAAAACAGTATTCATTTCCGAACGGAAAATTATGTTTTGTAGCTTTAATGAAAGGTATGA
ATGTCCTCTTGCAGATGCTGACGAAAAAACTTGAAAAATCTGAAAGTGTGAATCTCTATTGAA
AAAATCGAATTCAAAAATGGCTATGTTTTTGTTGG	
  

	
  
U     CC   AUA-     G    ---   ---      -----      GUAUUCA     G  
 UCAGU  UUG    AGGAC AUUU   CCU   AUUGAA     AAAACA       UUUCC A 
 AGUCG  GAC    UCCUG UAAG   GGA   UAAUUU     UUUUGU       AAAGG A 
-     UA   GUUC     -    UAU   AAG      CGAUG      AUUA---     C  
	
  
GTGTCTCCGATCGGTTGTGTTGAGAGTTTTTGATGAATGAATGGTGATTTTAGTTCAGTGGATCGAATG
ACGGGGATAAGCAATCTAAAAGTTTAGTTTTAAATGTTTGACGTTGTTTTGTAGCTTTAATAAAATCCAG
TTAATGATAATTCAAAAAATAAACAAATATTTGTTTTGATATTCTCTAATTATAATTTTTTGTTATTTATT
CAATGAATTGGCCAAATGGACATTCTCAGTTGCAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CAATGGAGAATTAATTTTTAACATTAAAACCAAAGCGGCGCATATCTTTGTCAGTTTTCTTTTGAAGTTT
TTTTTCGTTCAATACATCGGATTGCATGGGTTTCAATATTTTTTTGTAGCTTTAATCGGTTCACCGTGTT
GTGAATAGCTTCATAGTTCTGATTGGATGTTGCTTTGGGAATACGGATTTCTTTCGGTAAAATGATACTG
TTTTCGAACATTCATTTTATTCAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CGTTCAAATGCGACGAACAACAAATAAAAAGGGGAAAACGGCACCAGCTCCACCAAAGCGTACTAGGTA
ACGTGTTACAATGATACAATGCCATTGATTTTTTGTAGCTTTAATCCCAAACAATATTTTTCAAATTTAG
TCTATTATCAACGAATCGTGATTCAACCTATCGCAATGATGACAATAAAATGCTAGAGGACCTCATTTTA
AGTGGTAAGTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATTTAGAAATTTTTCTACTCTTTATTTTTTCATTGTTTGTGAATTTAAAATTTAATCGAAATCAATTGT



	
  
	
  

29	
  

AAAATTTGTCACATCCAAAATCAAGCGAATGTAAGTTGTACTTTTTATACTTTTTGTAGCTTTAATTAAA
TTAAGAAAAAAAACTCAAAAAATTGATCAAAACCTACTCCACTCCTGAAAAAAAATAATTCATACATCA
GTCAAATGAATTTTGCCCATAAAAAGCCAAAAACAAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GCGTGAGATCAACAACAACAGCAACAGGCATTTTCATTAAAATTTTGATGAAAATCAGTTGAAAATATC
ACACATCACATAATACACATTTATTTTTCATTTTGTAGCTTTAATCGAAACAATTGTCGTTGATAATCGT
TCCATTCGTTCCTTGTACGGTTGACGAAAACACAGGCATTTTCAAATCAAATTACAAGCACAGATTATTC
ATGTGGTGTTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTGCTTGTGTTTTGCTGTAATTCGAAACAGTTATTTGCGCACACAAATACATTACATGTGATTCATCCTT
CACTGTCAATATTATGATAGCTTTGGTTTCGGTCATTCGATTTTGTAGCTTTAATCTTTTTCTAATTAAAT
AAGCCAAACGATCTCTAGTCGATGGAACAATGAAAACAAAATCCTGTCGATAAAACCAATCTTTTGCTT
CTGGAATTTTCGGGTTTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CCATTTCAATCATTTGAGCTCGTTCTGTTTCAAACAACACTGGCGCAAAAAGTATCATTGAACTGGTAA
AAAATATCCAAGATGCATTGCATGCAAATTTGTATAGTGTTTTTGTAGCTTTAATGGAAATGTCTGTGGC
TGATTCACATGCATTTCGAACACTCTTTGGAAACATTTCACTCAAGCCCCAAATTCGTTCAGCTATTGTT
TCATCTGGCTCCTATTCAATGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3423-­‐p3_1ss10TG	
  
TGCTATTTAGTGATC	
  
	
  
GTGAACAGAATAGGCAGGACAAAAACAAACCGTTCCTCAAAATAATAATAATAATATCGAATATGAATAT
ATATTTTTTAAATATTATCGATGTAGTGATCTAAAATGCTATTTAGTGATCTGGAATTTGATTGCAGTGAT
CTGAAATGCCAAGAAATCTCAGTGAATCGGGTAATTTTGAACTTGTGTCACTTGTTAGGATATTATATTC
TATTTTAATTTTTA	
  
	
  
G  G   UCUAAAAU-  UA     UGAU   G   U  
 UA UGA         GC  UUUAG    CUG AAU \ 
 GU ACU         CG  AAGUC    GAC UUA U 
A  G   CUAAAGAAC  UA     UAGU   G   G  
	
  
AATAAATGACTTTGCTTTTTAGCTCTTTTAGTTATTTTAGTTTGGTTTGCCAGTCTTTTTGACTTTAGTT
TTCAGTCGGCCATCAAATTCTATGTAGTACATATTCGCAAATGTGCTATTTAGTGATTCAAAAATTTACA
TTATTCACAGTGCAATAAATAGATGATGATACATCTCTACATCGTATTTAGGATTTAATTTAATATCTTCA
GCTTCTGATCATTTTCGGTATTTGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dpe-­‐mir-­‐274-­‐p5_1ss14CG	
  
TTTCATTTTGTGAGC	
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TAAATAGAAGTTAAAAACACAAGCAGCGAATGACACAGGGGAATGCAATTGAATATTTCTCATATTTGG
ATTGCCATGATGGTAGCTCGTATATGAAGCATTTCAATCAGTTTCATTTTGTGAGCATTGAAAATTGAAC
AGTTTTTGAAACAATTACGGTTCTATCGAAACTACAGTTTGTTATATTCATATACAATATATACAATATGA
TGGAGTGTATTAACTGCTGT	
  
	
  
A       U-       AUUU  
 GCUCGUA  AUGAAGC    C 
 CGAGUGU  UACUUUG    A 
-       UU       ACUA  
	
  
GGTGTATCGGCCTGTTTAACATATTTGGATTTTTTTTCGATGAACGCTCAACGTTCAGCATTATCAATAA
CGTCGCATTGTTGTTTGAACTTACAACCGGATGAATTTCATTTTGTGAGCGAATCGTTACCATTAATGTC
TCGTTTGTTGACACAACAAGACAAAAAATGTGTGGAATATGTGTGTACGGCATTTTATCGATTGGTCGA
AAGTTTCCAACATGATCCGA	
  
 
TTGTGTGTGTTGGGATTAAAAATAAAATACTTTTTGCACTTATCCGTTCCAAATCGATATGAGCACTCAC
CAGCACCGTCATTGATAAGATAAAACAACAAAAAAGTTTCATTTTGTGAGCGTTTTAGAGAAAAAATTT
CCTCCTTTTTAAAAGGGATGAAAAAAAAAAAATAATTGAGGATTGAATGTGTTTCCGAACTGGATCTAT
CCAAGTTTAGCGTATAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAGGGCAATGCCCGTATCGTACTCATCGCTGAACGATTGTGACTCAAATGTAAACGAATACACGGCGTAT
ATTGTTGTTGCCGTTGTCGCATTAGGCCTGTTATTCAGATTTTCATTTTGTGAGCATTTTTCCTCTCTTT
TTTCTCGTCCAATTTCATAGTTTCTTTGTTGTTGGTATGGATTCGAGCACATTTTCGAATGGGGAAAAAA
ATATATTTATTTATTTTTTATATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐2791-­‐p5_1ss7TG	
  
TCGATGGATTTTTCAT	
  
	
  

1> TTTGTTTGCGCATCTTCGAATGAATTCGAACCTAAAAGAATCGATTTTTGAGGTTATGGATGTA
AACTATTTGTACATTATATAATACCAAATACCATTACTTGAATCATTATTTTCGATGGATTTTTC
AAACGAAATACTTCGCTCGGCATTCTCGTCAGTTTCTGTGGTCGATTCATTTTGACGTGGTCCT
TTTTCCTTAACCTGAAGACAATTTGAAGAACATAAATAAATTCAATTC	
  

	
  
UACCAAAU     UACU---      -     UUUC---    -  UUUUUCAAA    A  
        ACCAU       UGAAUC AUUAU       GAUG GA         CGAA U 
        UGGUG       ACUUAG UGGUG       CUGC CU         GCUU A 
UUUUCC--     CAGUUUU      C     UCUUUGA    U  UACGGCUC-    C  
	
  
AATAATATCAAATCGTTGTTCTCCGAATGTGAACTCTCTTTTGGTCAGGTATTTAAACCATCCGTATCAT
TTTGTTCGCTGGGAGATGACCGAAACTGAGGCACTTGGTGGAATCGATGGATTTTTCATGTCACAAAAG
ATCTCTCAATTCATTGAGAATGGCTATCGCCTAAAACTATCACAAGTTTTGGATTTATTTTATAGCAGAA
AAGGACTGCCCTTAATTCGTGTGGAAAATT	
  
 
No loop structure 
	
  
ATATCTCATATGAGATGATTTAACATACGGACAAAATGTTTATGATTATTCTATCAGTAATATGTTTACAT
GTTATATGAATAAAATCGTTTTGTTTCCTGTTTAAATAGTCGATGGATTTTTCATTGAAATCATGTTTGC
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AATTTATTTTGCGTTTCGTATCATTAATTTTTAATTGTTGATAGCAGAAATGGCATGTATTCGATTAACA
ATGCGATAGATTTGGGATGCCTTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dps-­‐mir-­‐1010-­‐p3_1ss15TC	
  
TGTGTTGGATTGTTC	
  
	
  
TTAAATGTAGAAAGTAGGCTATTTTTTGGTGTACACCGTGCGTCCGTAACTGTGGCAAATTTTGTTTTTC
ACTCTTTCGGTGTTGTTGGTAATTGTTTGCACTGCAGTGTGTGTTGGATTGTTCATTGGTTCATATCATT
TGCTCGGATGATGATAACAAATTTATGCAGTTAAAATTATTATTAATATTATCGTCGTGTAGAAGCAAAA
AAAAAATATATATATATGTAT	
  
	
  
CCTTTTTCAAATTTATTTGAAAGTTTTTTTTTTTTTTTTTGGTTCAGAAAAGGTTTCGTTATTATCGAT
TGAAATGGATGAATCGGCTGAATAAATTATGTGTATATTTGATATTCGGTGTGTTGGATTGTTCGTTTGT
TTATTGATGAGTGAAGTTTTAAGTAATTATCATAACGGTGTATAATTATCATTCGACCTTTTTCTTTGCCA
TCGAATATTTATTATTTCATGATTGATCTATCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dvi-­‐miR-­‐263b-­‐p3_1ss3TC	
  
AACATTCTGTGGTTCT	
  
	
  
AACATTCTGTGGTT	
  
GGCTCAAATTTCATCGATAGCATTGAAAATAAAAAACAAAATTTCGACACAAGAAATTTCAGAGAAAGC
GTTCAGCCCTCGGTCTAAATTGCTTCAATGAAAAATAAAAAAAACATTCTGTGGTTTAAACTATCATCAT
CATTTACAAAATTTCCATTCAGTCTGAGAATAGGAAAACCATATCTTTTGTTTACACCAAAGAAAATCCA
ATGAGTATCATAAGTCATGAAGATATCAAATGT	
  
	
  
AAUAAAAA----------     UUC--        AAA    CA   UCAUUUACAAAA  
                  AAACA     UGUGGUUU   CUAU  UCA            \ 
                  UUUGU     AUACCAAA   GAUA  AGU            U 
AACCUAAAAGAAACCACA     UUUCU        AG-    AG   CUGACUUACCUU  
	
  
ATGTTCATCTTTGTTATTGGCATGAACATTTTGTGTTTCTCCAGCCAACATATTTTCAGCGACGTTTTCA
AGATTTTCATCTTGTTTCTTCTCATCGTTATGGTCAACAAGAACATTCTGTGGTTCTTCAACCAACAAAT
TCTCAGCAACGTTTGCAGCCCGGCTATGTTCATCGCTGTGATTGACAAGAACATTTTGCGCTTCATTAGC
CAACATATTTTCAGTAATGTTTCCAGCCTGGTTTTGTTCATCGTTGTGATTGGCAAGAACATTCTGTGGT
TCTTCAACCAACAAATTCTCAGCATCGTTTGCAGCCTGGTTTTGTTCATCGTTGTGATCGACAAGAACAT
TTTGCGCTTCATTAGCCAACATATTTTCAGTAATGTTTCCAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTCCATGTCACATTGGCAATAGCAATCATTCGAAACAAGCCAAAAGCGATGGAATTGTCAACTGCATTC
AACATGAAATTGTTATTGCACGATAATAATGATGATAAAGTGGTGCATTCTGTGGTTCTGGAAGACGATC
ACAGTAAAGACGTTCTCTGTTTATCGTTTAGTAGGTTTGAATTATTCACCGGCCTCTCTAACTCTGTCTC
ATTCAATACATCAAATAATTGAATGGAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  



	
  
	
  

32	
  

	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3813-­‐p5_1ss11CG	
  
AATTTTTATTGTGCTC	
  
	
  
CTCCGTTTTATTTCATTAATTTGAATCATCTGTGAAGAATATGCCTGTGAAATTTAATATTGCTGAATGA
AACGCACTGTTTGCAGTTCACCGAAACAGTGAAAAAATACAATTTTTATTGTGCTTCTTATATTGACTAA
ACAATTGCTGAATCAAATGAATAAATGAATTTATTGAATTCGAGTATGAGTTCATTATTTCAACATTATC
AATTACATGTTAGAATCGAAAATTGTGAAAA	
  
	
  
	
  
AC   C-      --    UCACCGAA-          AAU  
  GCA  UGUUUG  CAGU         ACAGUGAAAA   \ 
  CGU  ACAAAU  GUUA         UGUUAUUUUU   A 
--   UA      CA    UAUUCUUCG          AAC  
	
  
	
  
AGAAGGTTTTTTTATTTCTGGTGGAGGTTCATCGACTATTTTAGCTGGCCAATATGGACTATAGCGAATC
TTTGCCCTACAAATATCCATTTGAATGAAATCAACAAACCGAAGAATTTTTATTGTGCTCATTTTATTTC
GCGAATTTGAATAAAAATTGAAAATAATCAAATGGACTTACCAGGGGGGTGTAACATTAGCTTTGACGT
TTCCCAAGTGTACCTTGACAGTTCTCTCGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
GGGTATGCTGTGCCGAAATGTGAAGTATAACCGACAAGGGTATTTAAAAGGGGTTGTATTTCAAAGAAA
ATCCCAACGGTCGATGCATCTGAAACGGTTGACATTTTTATTGTGCTCACATGGCTATTTAACAGCAACA
TAAACACCAACTATGAATATGCATGAGAATCATGGAAACTGAAAATAAAGAAAAAAAAACTTTTCTCTT
GCAATAATTTGGATCAATAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAGAAAGTCAAGATATGCTCGATAATAGTGAATTTGCGGACGACATTCAGGTAGAATATCATTTCAGACC
TGTAAAGGAAATTATTTCGATATCCAAATACTTATTTTTATTGTGCTCTCAATTCTAGTTCCTTTCCCAAT
CGGCTATTCAACCCATTTCGGAAATTCACGGCGACCGATTGGCACGTCAAGATTTAATGCGACACCGCAT
GTTCGACTCAACC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3822-­‐3p_R-­‐6_1ss2TA	
  
AAATTTTCTGTGTGA	
  
	
  
GGAAAGAAAATTTTGCCAACCGTCTTAAACGCGTAGAAACACAGAGATTTCGGAAACTTTTGCATTGCC
CATCGACATTTTTCCAGGAAAAAAAATCAAAAATTTTAAATTTTCTGTGTGAAAACCTTTGACGGTGCA
TTCATGAATTCAGTAATATCGAATTCTGCCTTGTTTTATGATCAATTTTTGTCTTCTTCCGTCATTGCTT
TTCACATACATA	
  
	
  
GAATCATTCAGAATAAGTGGATCGACAATGGATCGAACAGCGTTTTTGTCAAATGTTACAATAGTCGGCG
GTAGAAAAATTGCCGAAATCAATAAATATACCGAAAATTTTCTGTGTGAAGAAATTCATTATAATTTACA
TGCATTATCATTCTTGCATCCATTCACCGATGATTTCAAAATTTTATTCGAAAAAGTTAGTGTTGTTATC
ATTGAAAAATTTCATCGATC	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AGTGCAGCGCTACCAACACTATAAAAATGAAAATAACACCATAGAATCGTATCATTTCGATTTCAATACT
AATAATCGTATTGTATTGGATAACTTAAGTCGGAAAATTTTCTGTGTGAACTCTTAAAGTATTGCACAAA
ATTCATTTTCAATCCACCATCAACTCCATGGTTTGAGGAAATCTGGGAAAGGAATACTGGATCTATTAAA
TATCATCTGAAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3338-­‐p3_1ss14AC	
  
TGTTTGTTCTGATCCA	
  
	
  

1> TTCCGTATGCATGTCCGTGCTCATGGTACAGCTACGAGATTTTTTAGTGCGTTACACGATGCCAC
TCAAAACCAAAGTCTTGGTCTGGGTACAGCTACCATTATGTTTGTTCTGATCCAAGACAATTTG
AATATGGATCTTGATAAGCATTCATTGGAACTCATGCTCAATTTACTTGATTCCGATATCAGCCG
AAAAAACAATTATAGAGAAACTTGTCTTTCTGAT	
  

	
  
AAGTGATTCAATTAATTGAAGGATGAGAATCGTTTGTCCAATGAAAAGAATTGAGTTGATTTCATTTAT
TGAGGTCAATCGATTTGAACTGTAAATCGCTGTGAGTTTGTTCTGATCCAAAAATTGTTTGAAAATGAC
CTGAACTCACCCATTTGAGACAGACTGGTTAATTGCACTTTTAAAATTGATTCAGTTAGCGACAATTTGT
TTTTAGATTGGTTTGAATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AGCCGTTGATTTAATAATAACATCCGAATCGTCTGAGCCACGTACACTATCAATATTAATCGATGCCAATT
CAAGGGTGGTTGTGCTAACTTTAGAGGTTGATGACGTTTGTTCTGATCCAGACATTGATGTACCCGCACC
ATTATCATCGGCTTTTGAGTCTTCAGATGAGCTTGACGACTCCGTTGATGGTAATTTATTTAAAGAATTT
CGTAGTTTAAATTTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐280_5219	
  
TGACTAGATTTACACTCATCCA	
  
>bmo-­‐mir-­‐279b-­‐3p_2ss10CT21GC	
  
TGACTAGATTTACACTCATTCA	
  
>hme-­‐mir-­‐279c_2ss12TG17TC	
  
TGACTAGATTTGCACTCATCCT	
   	
  
	
  
ATTTTTATTTGCTCATGATATGATTGCGTGATGTGCATTTATTTTGAGTTTATATTTCGTTTTTTGGTTT
TTGCAATGGATGAGTGTTAGTTTGGTGCATATTCAATTAAGATGAAAATTATGACTAGATTTACACTCAT
CCATGGCATATACCGCTTCCTATTGTTTTCAATGATTTTCCTTTGAAATTGTTGTCTGTTCGTTTTGCAA
AATGTTGTTTTTTATGTTTATTTAAAATTTCAGTTTTAACATTTGGATTTCAG	
  
	
  
   UUU   A            U        G    ---    AUU  
GGU   UGC AUGGAUGAGUGU AGUUUGGU CAUA   UUCA   \ 
CCA   ACG UACCUACUCACA UUAGAUCA GUAU   AAGU   A 
   UAU   G            U        -    UAA    AGA  
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>bmo-­‐mir-­‐279d-­‐3p_R-­‐1_2ss17TC21CT	
  
TGACTAGATTTTCACTCATCT	
  
>PN-­‐279d-­‐3p-­‐22236	
  
TGACTAGATTTTCACTCATC	
  
	
  
GGATTTCAGTTGTTGTTTTTTTTTCTTCAATTTTTCTTATGAATTTTTAATTTAATTTTAGCGGTGGATG
TGTGCAATTCTAGTGCATGTTTATATGACATTCATGACTAGATTTTCACTCATCTATCGAAGAAATTATGA
TTTACGTGCTGCTTGTTGATGTTTTTCCATTCCCTTTGAATTAATTCAATAATAAAATATGCAATAACTC
ATCACCGGATGGGTAAGATCCGGT	
  
	
  
       AG         U   C  U      G    UUUAUA  
UAAUUUU  CGGUGGAUG GUG AA UCUAGU CAUG      \ 
AUUAAAG  GCUAUCUAC CAC UU AGAUCA GUAC      U 
       AA         U   U  U      -    UUACAG  
	
  
	
  
	
  
>api-­‐miR-­‐100-­‐p3_1ss7AC	
   	
  
TTTAGTCTCACAAGTT	
  
	
  
GCGGCCAAAAAGTCCACCGGCCATTGCAAAGGCCATGCGTGGCAGAGGCATTCCGAATCGTGGTTTTAG
TCGGGGTAGAGGACGTGCCAGATGATCAATTTACATTCATTTTATTCTCACAAGTTTTTTTTTTCGAATA
TTTTAAGAATCTGATATTTTTTTTTTTACGAATTGAGAACATCAGATTGAAATGTTTTCCAAAATAAAA
TTCAGCTTAACTTTGAAATGCATTTTGTTTCATTTT	
  
	
  
   UUUA    -  UU-   UU  CACA      U    UC-          AGA       A     UU   U  
CAA    CAUU CA   UUA  CU    AGUUUU UUUU   GAAUAUUUUA   AUCUGAU UUUUU  UUU \ 
GUU    GUAA GU   AAU  GA    UUAAAA AAAA   UUUGUAAAGU   UAGACUA AAGAG  AAG A 
   UUAC    A  UUC   UC  C---      U    CCU          ---       C     UU   C  
	
  
	
  
GATGCCGCTGTAGTCCATAGTATACACGCGATCTTTTTTGCTTTCATCAGTGCCGTCCGTTGCTTTGGTCG
GTGCTTCGAAACAAAAATGTACGGCTCTAAGCATATTTAGTCTCACAAGTTCATCATAATAATGATAATA
AATAATTGTTGTTGAGCGTCGTGTAATCACTTATCATCTTTGTTTTTTCTTCCTATTTACTTTTTTTTTT
TTTTTTTATTTTCTATCGTTTTCCG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTTACTGTCATGTACACGTATAAATTAGGTAGATTTACTCAGATTTACTAATATTTTCTTTTTGATTTAC
TATTCGTTTTGCCTGAGGAGTCGTTCTGCCTAAGGAGTAAAATTTTAGTCTCACAAGTTTGGTTATGGCG
GGTTTTGGATTGTTTTCGATAGTCATAATCAAATAATTGAATAATAATTAATTTCGCATTTTTTTTTTGT
GATTTTTTTTTAAATTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐33695_39	
  
TAGAATTTCTCCATCGGATTGA	
  
	
  
GAAAAATTGGATTTGGATACAATTGGATTTTCATATTTTGGTTTCACGACCGATTAGTGAGGTCTAGTCC
GTTGGAGAGAATCTATTGTGCAAACAAACAAATAGAATTTCTCCATCGGATTGAACTTTTCTAAGGTCCA
TCAGTTAATTGTGAGAACGTGTGAAAGGTTTAATTGGACAATTCAGGTAATGGTTGATGCAGGTGAGTT
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GAATGTAGGCGAAAGGAAAAGAAAA	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐927-­‐5p_1ss21CT	
  
TTTAGAATTCCTACGCTTTATC	
  
	
  
CGTTCGAGATAATTTCCTTCGATTAATCTGAGCATATAAGGAATAAGGATTTCCGGATTAAAGTGAACCC
ATGACCAGCAACCAGCCAGAAAGTTTTGTTTGGTTTGCTTTAGAATTCCTACGCTTTATCAATTAAACGA
TGAAAATAAACGTTTTATAATCGCTGGCAAAGCGTTTGGATTCTGAAGCAAAACGAATGAATTATTCAT
CAAAAGCAACAGTTCGATCCAGT	
  
	
  
AGU  UG    G               CU       AU  AUUAAACG      AUA  
   UU  UUUG UUUGCUUUAGAAUUC  ACGCUUU  CA        AUGAAA   \ 
   AA  AAGC AAACGAAGUCUUAGG  UGCGAAA  GU        UAUUUU   A 
AUU  GU    A               UU       CG  CGCUAA--      GCA  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐52274	
   	
  
ATGTATCGCACCTTCTCTTTC	
  
	
  
ATGTATCGAACCTTCTCTTT	
  
TTTCCTTCGAGCTTGTAAAGTTGGATCTGATTTATGGAAAGCAAAAAATAAACTATTGATTGTTTTGTG
CGCTAATCTCTCAGAGAAATTTCAACAGCCACTGAGACTTACCTCATTCTGAATGTATCGAACCTTCTCT
TTTTGAGATTCAGATAATGTTTGAATCCAATATTTAATGGCATCGTTAGTATATGATCGATGCAGAATAA
TTTGAACACAATTAATTTTATTTTTGACCAAACGATTATTATTGATCGCACTGCAATTTT	
  
	
  
  -      UC--      AU   A--   GC  C--    AC  
CU AAUCUC    AGAGAA  UUC   ACA  CA   UGAG  U 
GA UUAGAG    UCUCUU  AAG   UGU  GU   ACUC  U 
  C      UUUU      CC   CUA   AA  CUU    CA  
	
  
GTGACGTTAGTGGTTGCTCATGTACACAACATATCCGAAGAAAAAATTCTGAACGATTGCGGTACGGGTT
TCTTTTCGAGCTCGTAAAGTTGGATCTCATTCTGAATGTATCGCACCTTCTCTTTCTGAGATTCCGATAA
TGTTTCAATCCAATTTTTTATTGCATTGTCAGTATATGATCGATGCGTAATAATTTGAAAAGAACTAATT
CTATTTTGGATCAAACGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAATGTTCGGGAATTGGGATCGCGCATTCAAATACGTTGCATCCAGAAAATTAAAATGTTAGTATATGA
TGAATTTCAACAGCCACTGAGATGTACTTCATTTTGAATGTATCGCACCTTCTCTTTCTGAGATTCCGAT
AATGTTTCAATCCAATATTTTATGGCATTGTCAGTATATGATCGATGCATAATAATTTGAAAAGAACTAA
TTCTATTTTGGACCAAACGATTATTTTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATGTTCGGGAATTGGGATCGCGCATTCAAATACGTTGCATCCAGAAAATTAAAATGTTAGTATATGATG
AATTTCAACAGCCACTGAGATGTACTTCATTTTGAATGTATCGCACCTTCTCTTTCTGAGATTCCGATAA
TGTTTCAATCCAATATTTTATGGCATTGTCAGTATATGATCGATGCATAATTATTTGAAAAGAACTAATTC
TATTTTGGACCAAACGATTATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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>PC-­‐5p-­‐16339_91	
  
TAGGATTTGTTCATTTGTATA	
  
	
  
CAATAAACCATTTGGCGTACAATCTGACACGTGTGATTCGATCACTATTGTGTGTAAATATAAATGGAAT
TAAATCGGCATTTGTATCAATCTTCAAACAACTCGATACACCAGTCTTGATTTCGGCCCTTACGCTATCCC
ATTTGGCATACATTTTTAGGATTTGTTCATTTGTATATGGAATGTTTTTATATTTTTTTGATATATTCAAA
ATGGGTAAACTCTCTTTC	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐71-­‐3p_L-­‐1R+1	
   	
  
TCTCACTACCTTGTCTTTCATG	
  
	
  
ACTACCTTGTATTTCAT	
  
TTAATCGAATTTTTCAAATTTTTTTTCCCAAAGATTTATTGTTTTTTAAATTGTATTGTTGTTAATTTCA
TACTGAAATTAGAAGATGCTGTACGGAAAAGTTTGTTGTCACATGCGACTACCTTGTATTTCATTTCGTT
TTATTGTAGAATTCATAAAAATAGTTGCCATAAAATATAGCCGAGATTCATTGTAGGGATAAAAAATAGA
GCAAGATTAAATTTTTTAGTTAATTGATGGTATTTTTGTGAAGG	
  
	
  
AUGCGA    CU  U     A-  UC       U    A-   CA  
      CUAC  UG AUUUC  UU  GUUUUAU GUAG  AUU  U 
      GAUG  AC UAGAG  GA  UAAAAUA CGUU  UAA  A 
------    UU  U     CC  UA       C    GA   AA  
	
  
AAATTAAAAAAAATTGCAATTTTCATTAATTTAAAAAAAAAAAACATTTTTATTCAAAATTTTTAATTG
TCGTTAATTTCATACTGTACGGAAAAGTTAGTCGACGCATGCGCACCTTGTCTTTCATGGTTTGGCCATC
GAAGAGCATGTTAATAAAAGGAACTTTGTCGAATCTGTTTTCAATGCGAATATGCAAATGTATTGGATTC
ATTTATTCATTCGCATTAAGTGTGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3901-­‐p3_5ss16TC19CT21TC24AG25TC	
  
TATTTTTTATTATTTCTTTACTTGCATT	
  
	
  
CTGAAAGTTGAAATTCATTTTCACTGGATCGCAAGCTCCTGATATTTTCTGTTATTGATACTTAAAAAAA
ATGGACAAAGAAAAGGTTCACAATTTATTTGATTTTGAATTATTGTTTTTATTATTTCTTTACTGCAACA
AAACGTTTAAAATAATTGGTTAAGGCAATATTAATTCAATTTGTTTAGTGGAACGTATCCTATTTCACAA
AGAATTTGTCTTTCTTCGTTCAATGATTCTCTAAGAATCCTTATT	
  
	
  
UU----      ---         U    U  C   ACU  AAC  
      UUGAAU   UAUUGUUUU AUUA UU UUU   GC   A 
      AACUUA   AUAACGGAA UGGU AA AAA   UG   A 
UUGUUU      AUU         U    U  U   AUU  CAA  
	
  
TCGTAATCGTAGCAAAATTCATTTATTTTTATTGGTTTGCTGATTGTCAAATAATATTCGTTCGTATTGAT
TGATTGAATGTAATTCTTGGCGCTAATCTTGTTGATATTGCAAATATTTTTTATTATTTCTTTACTTGCAT
TTTTGAAAATCTGTAATTCGCATTCATTATTTATAAATGTTGGTGATGTTGGACTACATATAAGTGTGGA
TTCGAATATGTTGCATTGGTCTAGTTCTTTTGGTTTAAGTGGAATG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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CAGGAAAAAGAGAAAGAGAGAGAGAGTGAGAGAGAGAGAACGAAAAAAGTGAAAGGAAATAGATATTT
TCGTTTTGTTATCTTTGGTCATTCATTCTGTATTGGAGCTGGTGACTGTTTTTTATTATTTCTTTACCTT
TTTTATCTTTTTCAATTCAGATGGTTCCTGTTCTTCGTGCGTATGACAACATTCATTATGCGGACAATAA
GCACGTACCGTTTCACCAATACTACCGCGTGCACTGGTACATGTCG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐1-­‐5p_2ss5GT19AG	
  
CCATTCTTCCTTGCATTCGATA	
  
	
  
ATCTAGATGTGGCTGAATTTCCTATTTTTTTGTGTTAAAAATATAAACGTACACGAGCACAACATTTCGC
ACGTCGGCGGCTACCAATTAAAAATAGCTCACGAAAGTTCCATTCTTCCTTGCATTCGATAGTCTTACAA
ATATGTCGTATGGAATGTAAAGAAGTATGGAGCGATTCGGGCTTATGCAACAGTTTTTCCAACGTTGAAT
GAGCAATTCTTTTAACCAAAACTATTTTTTATTT	
  
	
  
CUCA    A-       U    C        G   GUCUU   A  
    CGAA  GUUCCAU CUUC UUGCAUUC AUA     ACA A 
    GCUU  CGAGGUA GAAG AAUGUAAG UAU     UGU U 
----    AG       U    A        G   GC---   A  
	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐4945-­‐p5_1ss3AG	
  
TCGTTGTTTTTCTCTTCTTTT	
  
	
  
AGTAATTCTTTGTTATGTGATTGAAGTTTTTTTATTGTTTCGTTTAAATTGATGATAGTTTGTGTTAAAT
CGTTTAATTGTATTCGCATTTCGCTTAATTCTTTCTTTAAAAATTCGTTGTTTTTCTCTTCTTTTATGAG
TTGATTGTATAGGAAATCGATGTGTTCGTTTTCACTTTCTTTGTTATCATATTTACGTTTAATTTTAAATT
ATTTGTTTCGTGTTGGATTACTTTTAGTTTT	
  
	
  
TAATTCTTTGTTATGTGATTGAAGTTTTTTTATTGTTTCGTTTAAATTGATGATAGTTTGTGTTAAATCG
TTTAATTGTATTCGCATTTCGCTTAATTCTTTCTTTAAAAATTCGTTGTTTTTCTCTTCTTTTATGAGTT
GATTGTATAGGAAATCGATGTGTTCGTTTTCACTTTCTTTGTTATCATATTTACGTTTAATTTTTAAATTA
TTTGTTTCGTGTTGGATTACTTTTAGTTTTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐3746-­‐p5_2ss10TC19AC	
   	
  
TTGTTTTTTCTTCTTTTTC	
  
	
  
ATATTATGCGAAAATTTTCAGAGAAAAATAGAAAAATTCAGCTCTTTTAAATAATATTTCGTTCCTATAA
TCTCACAAATATGTTCCTTAATAGACAATCAATGATTGAATAAACAGAAAGTATAAAAATGTTTTTTCTT
CTTTTTCCGTATGCTATGAATGTCTGAAAAATGAGCCCACCCGATAACACGCTCAGCCCACCCCAAAATG
AAATTCTGGCTACGGGCCTGATTAGGCTGCTCTAATTATCTCTCTATCGCATGAGATAACAGGCAC	
  
	
  
      A   AUG---  U   U  AC      U   A  
UAGACA UCA      AU GAA AA  AGAAAG AUA A 
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GUCUGU AGU      UG CUU UU  UCUUUU UGU A 
      A   AUCGUA  C   U  CU      U   A  
	
  
	
  
GTTCGTTGCATACATACAACCAAAATCATTCAGCCTGTTGATGGAATCATTTCCCAAGTTTTCAAATGCC
ATTTATTTTGCTACGGAAAATTTACATTTATTTTCGTTTTGTTTTTTCTTCTTTTTCTATCAAACGTTAA
TGTTCGTAGAGCTGCTGACTGCTGCATAATAACACTAAATATTCAACGAGCCATAAAATAAATCCAAGCA
ACCAAATGCTTTGTTTCATTCATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GACAATCAATGATTTGTGATGACAATTTGTTATTTTGATCGACAGTTTGGTCTATGTATTTAGATTTTTA
GCTAAAATGGGTATGTGTATAAAGTTATTTGTGTTTTTTGTTGTTGTTTTTTCTTCTTTTTCTTCTTTTT
CTTCTTCTTCTTCTTCTTTTATTTTTATATTTCAGACTTGATTTTGCCGTACGAAGGTTTTCACAAATAC
GCACTACACACTCTCCATACAGAACTCAACTGTACAGAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CGACCAGAACAGTAAGTTTCAATTCGGATTTAACGATACAATTGAAACAATTGACCACCATTCTTCATCA
GACATTCGTTTCTTCTTGATTTTGTGCAATTTGTGTTTGTTTTTTCTTCTTTTTCTCTCTTCTCATTCTT
CTTTATTTACGGTCCGGTACATTAGATCCTTAAAATGGTCGATGCCTTCCTAATAGTTTGGCACATTCAAA
TAAATTGATACTTGGTATGCATGTGC	
  
	
  
No loop structure 
	
  
AAATAAATTTTAATTGGCAGATGCCGAATCGAATTATGATTTTCATCACTTGTTAATATTTTTGTTCTAG
CTCTCTGCTAAAGGGGTTATTAAGTAATTGGCCAGAGAATTGTTTTTTCTTCTTTTTCGCTTCTCATCGT
TACTTTCAATGTGAAATGAAGAAGAAAAAAAAAACCCCGGCATCCGGAGATCGATGAGAACAAGAATAA
TAGAACAAAATCAATAAATCGATCAAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTTCAAATGCGGATACGCTATTTGTTTGAATTGATGTTTGGTGTAGCGGTTACTCCATTATTATAAATCG
AAATTATTATTTTTTTTTTTGGTGGTTGAAATTTGTTTTTTCTTCTTTTTCACCTTCTTCTTCTTCTTCT
TTTTTCTGTCATTAGAAATCGTTCAGTTGTCTCGTATGGAACCAAATTGAATAAATTTCCATTATAAAAT
GTATTTTTCTCTGTCGTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATAAAAACAAAAACGAAGTAGCAGCAGCAAGAATCGATAATGACAACAACAGGAATTAACTGAAAGAAA
GACGATGATTTCTTTTTTGTTCTTTATTCATTCTTTCTTTGGTCTTGTTTTTTCTTCTTTTTCCTTTGTT
GCATTCCTTCCACCAGCAGCACCACCACTTTCCATTCGGGATTTTGTCAGCCAAACTAAATAATACTGTA
CACATACGGAGTAGTGGAATAATCAACACACC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CATATACATTATACATATATGGATGGCCCTATAATCAACCGTTCAGAATGTGTGTGTGTGTGTGTTTTCTC
TTCTTTCTCTGTCGGTCTATGAAGTGTGTGCGATTTAAGTTTTGTAGTTGTTTTTTCTTCTTTTTCTTCT
TTTTTTTTCTCTTCTTTCAAACATTTTGTAATTTTTCTATTGCCGATCAATTTCCAGTTTTCTAGTTATA
AGTATACACTGTACACATCGCATTGGAAATTGATAAATT	
  
	
  
GAAGTTTTGATTTTTCAATCCAAATCTCTTCATTATTATTGTCAGATGATTCTGAATCGCTACTGTCATC
ATTGGAATCACTTGAGCTGCTCGATACTTGTTTTTTCTTTTGTTTTTTCTTCTTTTTCTTGGAACTTTCT
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TTCTTGTGTTTGGATTTTTTCGTTTTCTTTGATTTTTTCTTTGATTTTCCGTCTTTTTTGCGCTTTTTCT
TAGACTTTTTGTTCTTGTTCTTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐184-­‐5p_R+1_1ss13CA	
   	
  
CCTTATCATTCTATCGCCCCGT	
  
	
  
CGCATTTCCTGAAAATTTATCATTGACTGTCTGATTTTTGGTTTAAACGACATTTTGTGGGTTTTTCTCA
TTTAGCAGTAGTTTCATCTCGGCCCGCTCGTACCCTTATCATTCTATCGCCCCGTGTGAATTTTGAGCAAC
TGGACGGAGAACTGATAAGGGCTCGTGTCGCCACATTCAACATGGGACATCATCTTGCATTTATTGATGT
ATTTCTTTAAAAAAGACTT	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3248-­‐p3_1ss6TC	
  
CATCACTCTTGCACCT	
  
	
  
GTATGTTTTAATCCCATTCTGGCAACTTAATTTTCAAAAAAGAAAAAAAATCGGTCAATTTGGCTCAGA
TTGACTTGGGGGGGCGAGAGCTTCTCACTCGGGCGCCTCGCTCACTCTTGCACCTAGCTAGTTACGTCGC
TGATTGAAGACATTTTATAAATTTCTGCCCGAAACCGGTTGCATTCCCTGAAATCTGCTGCCCGGAAGTC
GTGAGAAAAAAACGAAA	
  
	
  
       CAAU---      C  AU  ACUU    -       A  UU   A  
AAUCGGU       UUGGCU AG  UG    GGGG GGGCGAG GC  CUC C 
UUAGUCG       GAUCGA UC  AC    UCUC CUCGCUC CG  GGG U 
       CUGCAUU      -  C-  GU--    A       -  C-   C  
	
  
	
  
AAAAATAAAACTGCATTTTACATTCGCATATCGCACATTTTATATTTTCAGTTTTTTGTGTGTGTAGTGT
TGTATTAATTTGCGTAAATGATTATTATGTGAAATGCGAATGTATTGATCACTCTTGCACCGAATCAAAA
TTTCAACGAGCAACAAATGGCTTACCTGATAAATAATAATTGCTATTGATTTGTCATGTCGATTCGAAAC
TGTCGAAAAAATTCATTTCATTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAAATAAAACTGCATTTTACATTCGCATATCGCACATTTTATATTTTCAGTTTTTTGTGTGTGTAGTGT
TGTATTAATTTGCGTAAATGATTATTATGTGAAATGCGAATGTATTGATCACTCTTGCACCGAATCAAAA
TTTCAACGTGCAACAAATGGCTTACCTGATAAATAATAATTGCTATTGATTTGTCATGTCGATTCGAAAC
TGTCGAAAAAATTCATTTCATTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐26107_53	
  
ACAAATTTCGATCTCCGGTAT	
  
	
  
TTGCGTTGAATGAACTACCGCATTAAAAACAACATTACATATTATTATGGATCGTGTTTGTTGTAGCTGA
TTCCCTGAGACCCTAATTTGTGACTGTCGATTAAGTTTCACAAATTTCGATCTCCGGTATTGGCGACAAA
CTATCAACAAGTCTCTTTCCTCCCTGGGCGACTACAAAGACATAATCCAGATACATACGCATATGAATTTA
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ATTCCATTCAAATGATCATGCTATCGACCTCGCT	
  
	
  
	
  
	
  
>cqu-­‐miR-­‐281-­‐3p_R+2_1ss9AC	
  
TGTCATGGCATTGCTCTCTTTTA	
  
>tca-­‐miR-­‐281-­‐3p_L+1_1ss11GT	
  
CTGTCATGGATTTGCTCTCTTT	
  
	
  
GAGACGAACGATCATGTGACTGATCCAGTTCCAGAGAGGTGAAATAATTCCAAATAAAACGAATATGAA
AATGAAGAGAGCTATCCGTCGACAGTAGGGATTTGATTCACTGTCATGGAATTGCTCTCTTTATCTACTG
TTCGAAAGTCATCAGAATGTGATATCAAAATGCAAACATTTGCATTTTATGCATCATTTTTTCATCCATT
TATTTATTATTTATCTTAATTGCTGCGATTATA	
  
	
  
A      UGAAA           UA-     C      A   AU  
 CGAAUA     AUGAAGAGAGC   UCCGU GACAGU GGG  U 
 GCUUGU     UAUUUCUCUCG   AGGUA CUGUCA CUU  U 
-      CAUC-           UUA     -      -   AG 
	
  
	
  
>aae-­‐miR-­‐1175-­‐3p_R-­‐3	
  
TGAGATTCTACTTCTCCGACT	
  
	
  
AAGAAGTGATGGTGTAAATCATTACTATCGCTGGAAATTGGTTCATAGAAAAAATCAGCCACCCTGCCCA
AAAAAATACATGATACATCTTCCTGAAACAAGTAATGAGATTCTACTTCTGCATAATAGTGAAGATCACA
AACATGTAGAGAAAAAAGAAGTCACTAAAATACCTCCGGCGTTATCTGCGAAAATGGTGGACACGATGA
GAGATTTATATGC	
  
	
  
AAGAGGAAGAAGTGATGGTGTAAAACATTACTATCGCTGCAAATTGGTTCATAGAAAAAATCAGCCACC
ATGCCCAAAAAAATACATGATACATCTTCCTGAAACAAGTAATGAGATTCTACTTCTGCATAATAGTGAA
GATCACAAACATGAGAGATTTATATGCAAACAAAATAACAACATATGAAATTGTTATAAATTCTATCAAT
CTCGCGCGAAAAAACCAAAATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>aga-­‐miR-­‐14_L+5R+1	
  
CGTGGTCAGTCTTTTTCTCTCTCCTAT	
  
>hme-­‐mir-­‐14_R+2_1ss22TA	
  
TCAGTCTTTTTCTCTCTCCTAAAA	
  
>dme-­‐miR-­‐14-­‐3p	
   	
  
TCAGTCTTTTTCTCTCTCCTAT	
   	
  
	
  
GTTGTTGTTGATCGCATATTTGAATTTTTTTGCATTTATTTTTGGTTTTTTTTGACAAAAACCTCAAAA
AGCTATTGTATTCGATGGGAGCGAGATCGGGGCTTACTGTCAATTGAAATTTTATTTCAAGTCAGTCTTT
TTCTCTCTCCTATTGATGCAATGGAAATATTCAACTTTAACGACGAAGCTTCATTCAAAAAATAAAATAT
CATTGGACTGCTGAAAGAACACGCAACGACAATAACAATTGATCGCGATCTGTTTGGGTATTGG	
  
	
  
UCAAAAAG         U         C    UC      U   GUCAAU      U  
        CUAUUGUAU CGAUGGGAG GAGA  GGGGCU ACU      UGAAAU \ 
        GGUAACGUA GUUAUCCUC CUCU  UUCUGA UGA      ACUUUA U 
UAUAAA--         -         U    UU      C   ------      U 
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>PC-­‐5p-­‐5771_286	
  
CGAGACTTCATCTTCATTTTTATGAAC	
  
	
  
GAGATAAAAAGTAAAATCTTGTATAAAAAGCATCAGCTCGGGGTTAGCGTAAAGTTCGGCAACCATTTTA
CCATGACTATTATTATAAATTTGGACAAGGAATGAAGTCGCGCGCGAGACTTCATCTTCATTTTTATGAA
CATCTTCATATATATATTAGTGAATTTTTGAATGTATTATCGATTTAGATAATACCGTTAGTGGAGATGGG
AGGCATATTCACATGGATACAAGCCAAATAACCCACACATTCAAATTAC	
  
	
  
    CU  UA       UU   ACAA   A       GCG  
AUGA  AU  UUAUAAA  UGG    GGA UGAAGUC   C 
UACU  UA  AGUAUUU  ACU    UCU ACUUCAG   G 
    UC  CA       UU   ----   -       AGC  
	
  
TTTATTATTACTATTATTATTATTATTATTATTTTTTCGCGACTTCATTGCGCGTCGGCCCCACGATCTACA
TGCTTGTCATGTCTATTATAAATTTGGACAAGCAATGAAGTCGCGCGCGAGATTTCATCTTCATTTATAT
GAACATCTACATGTATATTAGTGAATTTATGAATGTATTACATGTTTAGATAACACTCATAGTGTAGATGT
AGGCAAAATTCACACGGATATGGTCAAATATACAAATACATTCAAATTACAACAAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐187763_5	
  
TGGGATATTTAAAAACAGACACTTCATT	
  
	
  
AACAATGTATCATCAAATGTTTCAGAATTCACTATTTGAAAAATCCGCAGGAGGGACTTCAAGCAAGGC
CACACATTCACTAAATGAATATTTGTTTCATATTCCATTAAAATAAATGGGATATTTAAAAACAGACACT
TCATTTGCGCGGCATTTTGTCCCAGATTAGACTTCTTAAAATTCAGAGCAGAAGGCTTGTCTCGACGAAA
ATGCTTTGGATATTGGTAAAATTGTATCATTTTTTTTAAATCATC	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐103923_10	
  
TCCAGAACCAGCTTGACTTAAATAATATTC	
  
	
  
CTCTTTTCCAACAGCAGCTGACCCAGATTTCAATAATGGAAACAATGTACGAAAAAGGCCTCCTAAAAA
CGACCCTATACCATGGCCTTTCTGGTAAATCGGCCCTGAATACACGCTTCCAAATCCAGAACCAGCTTGA
CTTAAATAATATTCAGTATAAATATCTGCGGATGTTCGTTTAACCATCTTGTTTCTTGAAGTGAAGCTTC
AACGTTAAAACACCA	
  
	
  
ATATCTGATATTATGTTTGCACCTGATTTGAATAACTCTTTTCCAACAGCAGCTGACCCAGATTTAAATA
ATGGAAACAATGTACGAAAAAGGCCTCCTAAAAACGACCATATACCATGGCCTTTCTGGTAAATCGGCCC
TGAATACACGCTTCCAAATCCAGAACCAGCTTGACTTAAATAATATTCAGCATAAATATCTGCGGATGTT
CGTTTAACCATCTTGTTTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐177620_5	
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ATGGGAAACATTGATTTTTGAAGA	
  
	
  
CTGTATGTGTCGCCATCACATCTATGAACTGATTCTAAAGCACGTCGGCGATTATATTTTCGGAGCAACT
TCTGGTCCAAGCTTTAATTATGACTCAATGGGTCTTAAAAGAGAATGGGAAACATTGATTTTTGAAGAA
TTCACTCCATATGAAAATATGAACCAAGGCTTTAATGAGTTCCGAGACGATTCCATAGGGATTCTTCATG
AGCAAATGGCCTCGAAAATGACACGTGATGATCATGCTGAGCT	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐149157_6	
  
CTATAACACATTTTTCTTGACCT	
  
	
  
GTTTCCTAGGAAAGGGGCATACAGCACCACCTAAATCTAAAACGATTGTGTTGGTGCAGGAACCGTGGG
TGAAAGAAAACAAAATACAGGGTCTTTCCTCACCAAACTATAACACATTTTTCTTGACCTGCTCGGGCA
AACCAAGAACGTGTATTGTAGTCTCAAGGGGTATCGATGCGACTATCTTACCGCAATTTTGCTGTGAGGA
CGCAACGGCTGTCTTAATAAAGACAGAAT	
  
	
  
	
  
>aga-­‐miR-­‐2_L-­‐2R+5	
  
TCACAGCCAGCTTTGATGAGCAATTT	
  
	
  
ATAAATTATAATTGTTGTTAATAAACCGAGGCCAATTGAATTCACCGAAAGAGATCACTGGAAAATGTGT
ATTGGCATCAAATTTGGCTGTATTAGTGTTGCCAAATTTCTATCACAGCCAGCTTTGATGAGCAAAACAT
ATCTTCGACATCAACAGGTCTAAGATCTATGGCTTCACACATATTTGAATTGGCATTCTTTTCTAAATTT
TTTTTCTTTCCATTTTGAAAGGAAAATGAAAGCAAA	
  
	
  
ACCAAAAAAAAAAACAAAAAAAAAAAAGAAGAAGAGAAACCCCGAAAAAAAGCACCAATAATTTCTAA
TACTCACAAAGTGGATGTGAAATGTTGATAGTAGAATTCGTATCACAGCCAGCTTTGATGAGCTTAGACT
TTATTCAAACACAGCATATGCTCTGTATGTGTGAATCCATTTAACACTGCACATCCTGCTACGATAAAAAT
AAATTAAAATGATTTAATAAAATTGAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐76028_14	
  
TAGAAATTTCAATGTGTGATGAACGGATT	
  
	
  
TCAATCCGAAGAGAAATAATTCTGACCGGTGAGGAAATCGGGAAAATTAATATTTTTTTTAATCCAATGC
ACAAGTGTTTGATCAACTTTGGATTTGTGTTTATCATCTGTTGTAGATAGACATTTCAATGTGTGATGAA
CGGATTCTTGATGCAGTTTTTTGTTGTCACGAAAAAAACCGCACGTTTTTTCATCTTTGAGCAAAAAAT
AAAAAACATTTTTCAATCGACGATGCCAATGTATGCGAATGCCTGTCCTGTTGG	
  
	
  
AA    -    U     ---    -  U     UUU         AUCU  
  UGCA CAAG GUUUG   AUCA AC UUGGA   GUGUUUAUC    G 
  ACGU GUUC UAGGC   UAGU UG AACUU   UACAGAUAG    U 
--    A    U     AAG    G  U     ---         AUGU  
	
  
CAATGCACAAGTGTTTGATCAACTTTGGATTTGTGCTTATCATCTGTTGTAGATAGAAATTTCAATGTGT
GATAAACGGATTCCTGATGCAATTTTTTATTGTCACGAACATAACCGCACGTTTTTCCATCTTTGAGCAA
AAATAAAAAACATTTTTCAATCGACGTTGAATTGTTTCGCAATGTGTTCGAATGCATTGCTCGGTCCACT
TGGATGTTTTTGAATTT	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GATTTACAGAGAAATAATTCTGACCGGTGCGAAAATCGGGAAAATTCATATTTTTTTTTAATCCAATGCA
CAAGTGTTTGATCAACTTTGGATTTGTGCTTATCATCTGTTGTAGATAGAAATTTCAATGTGTGATAAAC
GGATTCCTGATGCAATTTTTTATTGTCACGAACATAACCGCACGTTTTTCCATCTTTGAGCAAAAATAAA
AACATTTTTCAATCGACGTTGAATTGTTTCGCAATGTGTTCG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TCAAGTCGATCCACAGAGAAATAATTCTGACCGGTGCGGAAATCGGGAAAATTCATATTTTTTTTGATCC
AATGCACAAGTGTTTGATCAACTTTGGATTTGTGCTTATCATCTGTTGTAGATAGAAATTTCAATGTGTG
ATAAACGGATTCTTGATGCAACTTTTTGCTGTCACGAACAAAGCCGCACGTTTTTCCATTTTTGAGCAA
AAAATAAAAAACATTTTTCAATCGACGATGCCAATGTGTTTTTATGTTTGTGTGG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐45501	
  
TATCACAGCCATTTGATGAGCTA	
  
>PN-­‐13a-­‐3p-­‐1076	
  
TATCACAGCCATTTGATGAGCT	
  
	
  
AAATTTTTTTTCTTTCCATTTTGAAAGGAAAATGAAAGCAAACTTATTTATCGATTACTTTTGGGTTAA
GCTCTCAAAATGACTGTGAAATGTTGATTCCTATATTCATATCACAGCCATTTGATGAGCTTGGCTGAAA
GTTCTATCAACGTAAAAATTTTCGATTCATTTTTGTATTGGAATATTTTTTCAGCGTTCAGCTCTTCAAC
AGTAAAGTCTCTCTAAAAGAATATTTTGTCATTTGT	
  
	
  
   U--     UG G        UCA     A      A   UUG  U  
GAU   ACUUU  G UUAAGCUC   AAAUG CUGUGA AUG   AU C 
CUA   UGAAA  C GGUUCGAG   UUUAC GACACU UAC   UA C 
   UCU     GU -        UAG     C      A   UUA  U 
	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐13b-­‐3p_L+2R-­‐1	
   	
  
GTTATCACAGCCATTTTGACGAG	
  
>PN-­‐13b-­‐3p-­‐48011	
  
TATCACAGCCATTTTGACGAGTTG	
  
>cqu-­‐miR-­‐13_R+5	
  
TATCACAGCCATTTTGACGAGTTAAAA	
  
>dme-­‐miR-­‐13b-­‐3p_R+1	
  
TATCACAGCCATTTTGACGAGTT	
  
>ngi-­‐miR-­‐13a_R+1_1ss16GA	
  
TATCACAGCCATTTTAATGAGC	
  
	
  
TCAAATCATACTGGACTGTAAAAATATTTGATCATTTCATGTAAAAATAATTTTGTTTCTGTTATCATAT
CGTGAAAATGGTTGTGCAATGCTATTCAAATAAGGTTCATATCACAGCCATTTTGACGAGTTTGATGGCA
GAATTATTGTTATCATTTCAATGCTATTATTCATACTGAAAATTGAAATCAAATTGAAATCAATCGATAT
TACCCGGAACATTTCGATTATGGTG	
  
	
  
UUUGU           UA-    G            CA   CUAU  AA  
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     UUCUGUUAUCA   UCGU AAAAUGGUUGUG  AUG    UC  A 
     AAGACGGUAGU   AGCA UUUUACCGACAC  UAC    GG  U 
-----           UUG    G            UA   UU--  AA 
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐2348_732	
  
TCGCAATACTTTGTAAGAGCT	
  
	
  
TTGGCAAGTGTCATTTAATCTTAAAGTAATTTGGTTTGTGGATGATCAGAAATGCGGCGGAGTTATATTA
GATAAAAGATGGATTTTGACAGCAGCTCAATGCGTTAAAGACGATATGTCTCAATACTTTGTAAGAGCTG
GAACAGTTGATAGTACATGGTTTGGGAATAAATATCAGATTAAAATTCCATAAATTATTATTGCATCTATC
CACTTCCGGTAAGCAGGTATGAATGAAAATACAGCTGGTTT	
  
	
  
AAAGAC     G---      U   U    AG---     G  
      GAUAU    UCUCAA ACU UGUA     AGCUG \ 
      CUAUA    AGGGUU UGG ACAU     UUGAC A 
A-----     AAUA      -   U    GAUAG     A  
	
  
TTCGCAAGTGTCATTTAATCTTGCAGTAATTTGGTTTGTGGATGATCAGAAATGCGGCGGAGTTATATTA
GATAAAAGATGAATTTTGACAGCAGCTCAATGCGTTAAAAACGATATGTCGCAATACTTTGTAAGAGCTG
GAACAGTTGATAGTACATGATTTGGAAATAAATATCAAATTAAAAACCGTTTTAAACATCCTTGGTACGA
CAAAGAAACTTACAAACATGATGTGGATCTCTTCGAATTGACT	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐76373_14	
  
TGCGTCAGTTTGAAACGTCTGA	
  
	
  
CAAAACAAATGTTTCTTTAACTGAGGAATTCAAAGTTTATCCTTCATGGGAAACGTATCCTTCTTCAGAT
GTTTTCTACTTGACTGCAGTCTCTATAACTACTTTGCGTCAGTTTGAAACGTCTGAAAGAAGCAACGTTC
GAATGCTCAAATCGATGCTATCATTCGATATTCTAATTTGTTGCAATGACGATGACGTTAATCAATATTT
TTACATATTGTCTCT	
  
	
  
	
  
	
  
>dmo-­‐bantam-­‐p3_3ss12TG22TA23TA	
  
TGAGATCATTTGGAAAGCTGAAA	
  
	
  
CATGAAATTATCATCAATTGGGTGTTGCTGGCATTGTCATCATTTGTATTCAATCATTTATAACACGAAA
CCAGTTTTCGATTTGATTTTATCTTTGTTTTAAAAAAGTGAGATCATTTTGAAAGCTGATTTTGTATAAA
AACACCGAATACAAATCGCATTGGATCGGCGGAGCAAGTGTTTGTTCTACAAAGACATACAAAACAAGA
AGATAAAAAAAAACTG	
  
	
  
	
  
	
  
>hme-­‐bantam_R-­‐1_2ss20AT21AC	
   	
  
TGAGATCATTGTGAAAGCTTCT	
  
	
  
TGAGATCATTTTGAAAGCT	
  
AATAATTGAAAACATGAAATTATCATCAATTGGGTGTTGCTGGCATTGTCATCATTTGTATTCAATCATT
TATAACACGAAACCAGTTTTCGATTTGATTTTATCTTTGTTTTAAAAAAGTGAGATCATTTTGAAAGCT
GATTTTGTATAAAAACACCGAATACAAATCGCATTGGATCGGCGGAGCAAGTGTTTGTTCTACAAAGACA



	
  
	
  

45	
  

TACAAAACAAGAAGATAAAAAAAAACTGAATAATTTT	
  
	
  
U   CAUC          AAUCA-     AAC      C          UU        U    GUU  
 UGU    AUUUGUAUUC      UUUAU   ACGAAA CAGUUUUCGA  UGAUUUUA CUUU   U 
 ACG    UAAACAUAAG      AAAUA   UGUUUU GUCGAAAGUU  ACUAGAGU GAAA   U 
U   C---          CCACAA     ---      A          UU        -    AAA  
	
  
TGTGAAAAAGAATGAAATTGAATGAATGGAAATGGAACAATGGAGAGAGAAAGAAAAAAAGGGAGCGA
GTAACCAATAACCAGTTATCATGGCAGCAGCATGAGGTCATTGTGAAAGCTTTCATGGTAAAATAACACT
ACACACTACTCATTATGTACCATATCCCGTATTCGGAATGCTGAATTTAAATGAGTTACGATGGATCAGTT
AAATTCCATATCTAATGCTCGTCGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PN-­‐-­‐3p-­‐16167	
  	
  
TGAGATCATTTTGAAAGCTGATTAT	
  
>dme-­‐bantam-­‐3p	
  
TGAGATCATTTTGAAAGCTGATT	
  
>ame-­‐bantam_L+2R+1_1ss13GT	
  
TCTGAGATCATTTTGAAAGCTGATTT	
  
	
  
AAATTATCATCAATTGGGTGTTGCTGGCATTGTCATCATTTGTATTCAATCATTTATAACACGAAACCAG
TTTTCGATTTGATTTTATCTTTGTTTTAAAAAAGTGAGATCATTTTGAAAGCTGATTTTGTATAAAAAC
ACCGAATACAAATCGCATTGGATCGGCGGAGCAAGTGTTTGTTCTACAAAGACATACAAAACAAGAAGA
TAAAAAAAAACTGAATAATTTTCAATT	
  
	
  
U   CAUC          AAUCA-     AAC      C          UU        U    GUU  
 UGU    AUUUGUAUUC      UUUAU   ACGAAA CAGUUUUCGA  UGAUUUUA CUUU   U 
 ACG    UAAACAUAAG      AAAUA   UGUUUU GUCGAAAGUU  ACUAGAGU GAAA   U 
U   C---          CCACAA     ---      A          UU        -    AAA 

	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐76675_14	
  
TCAGTTCATTTTTAAATTCTGTACCGAGA	
  
	
  
GAGCGGAGATATTCATTGAAAACTCTGTGGTTTCGTTCGACAGTACCTAGAGTTTGATGATGATATGCTG
TTGATAATGATTTTTCAATCTTCAACATTTTACATATCTCGTTGATCAGTTCATTTTTAAATTCTGTACCG
AGATCTGTACGTATACTTCTCATAGGGCCGAATTTAAGAATGAAGTGATCGGAAATTGTTTTTGCAATAG
CTTTGGCCGATTTATTTGGCATTGGTGCTGCGACCAAGAATTTTGTT	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐998-­‐p5_2ss12AG19TA	
   	
  
ATTCATTTTGGGACTGAAA	
  
	
  
AGCCAATCCAAACTGTTGGAAAATTTAAAAATATTGGAGCGACCGCGCAGTGTGTGTGTGTGTGTGTGT
GTGTGGTCATGTGACGATTTGATTGCTGGTATTTTCTGTGAAACGAAAGTTTAATTCATTTTGGGAATG
AAATAATCACCAGAGCATACTGAGCGCCGCGAAATTTCTTTGATTTGCCAAATTGAATCAGAAAAGAAA
AAAAAATAATAATTGGGCTGGCAACGATAATTCTTTGATGTAAAAATAAATTAATTTTTAAAA	
  
	
  
GUGUG    U    GU-     G  AU    CG    G   G UG UAUUUUCUGUG    G  
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     UGUG GUGU   GUGUG UC  GUGA  AUUU AUU C  G           AAAC A 
     GCGC CGCG   CAUAC AG  CACU  UAAA UAA G  U           UUUG A 
-----    -    AGU     G  AC    AA    G   G GU UUACUUAA---    A  
	
  
TTACTTAAAAATCTAATTATACTTTTTATAGTATTTTCTAATTTATTACCGTCTTCATGGGCGAGTCTCTG
GCGCTTTGGCTCCGGTTCGTTAAATTCTTGTTCTTGAGGATTCATTTTGGGACTGAAATAAAATTTTCTC
TTCTTTAGGATGGGGTCATAAAATGTTTCAATCCACGCTTCTAACTACTCACACTTGTTTTTCTACAAAG
TACTCGTTATGATTTATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CGTACTGGTTCTTCGGTATTGTCATCAAGGGCCGGCTCTTCATAATATGTGGCTTTAAAATAGTAATCCTT
CATTTGGTCGGTATCTGAATGATCTGTATCACTGTGTACATCACCATTCATTTTGGGACTGAAAATTTAA
ATGTACAAATGTCCAAATTCAAACGAAATGTACACACTGAAAAAAATACGAAATAATCACAGAATACAGA
TAACATACAGCTGTTCATCGGCCGGTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐23727_60	
  
TCTTTGGTGGTTTTAGCTGTAAA	
  
>dme-­‐miR-­‐9b-­‐5p_R-­‐1_1ss10AG	
  
TCTTTGGTGGTTTTAGCTGTAT	
  
	
  
GTTTCTCATTTTTTCAGGGTTTTTTTTCCTCTTCAGTTTTGGAGTTTTGATTTGAACTTTGCAGTTCGT
TGGATTGTTTTCTTCTTTTCTTTTAATTAGCTATCATGTCTTTGGTGGTTTTAGCTGTATGTTGAAATTT
ATGAAATCATATAGTTTAACCACCAAAACCCTGATGGCTTTTTATTTCATTTTGAGTTCTTTTCATTACT
GATTTTTATTTTAGTTATTTTTTTTTTCTCAATTTTGTATTTTTTT	
  
	
  
UU        U-  C          UU         UUGAAAU  
  AGCUAUCA  GU UUUGGUGGUU  AGCUGUAUG       U 
  UCGGUAGU  CA AAACCACCAA  UUGAUAUAC       U 
UU        CC  -          U-         UAAAGUA  
 
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐6497-­‐p5_1ss10AG	
  
TAACTTCGGGATAAGG	
  
	
  
GCAAACTTCTCAACAGACCGTACCGATATCCGCAGCCGGTCTCCAAGGTGAAGAGTCTCTAGTCGATAGA
ATAATGTAGGTAAGGGAAGTCGGCAAATTAGATCCGTAACTTCGGGATAAGGATTGGCTCTGAAGATTGA
GATTGTCGGGCTTGATTGGGAAACATTTATAACGGTTAATGTGCTCGTTCTGGGTAAATAGGGTTGGTGT
TCTGCATCGATCTGTTCCCCGG	
  
	
  
A   UA  GAUA    C  C--   -   CC  GG  AA  G-     AG  G   GA  
 CCG  CC    UCCG AG   CGG UCU  AA  UG  GA  UCUCU  UC AUA  A 
 GGU  GG    GGGC UC   GCC AGA  UU  AC  CU  AGGGA  GG UGU  U 
C   UA  AAUA    U  AAU   U   --  AA  GG  GA     AU  A   AA 

	
  
TTTCTCAACAGACCGTACCGATATCCGCAGCCGGTCTCCAAGGTGAAGAGTCTCTAGTCGATAGAATAAT
GTAGGTAAGGGAAGTCGGCAAATTAGATCCGTAACTTCGGGATAAGGATTGGCTCTGAAGATCGAGATAG
TCGGACTACTATTGCAATAAAGACCCTAGTAAAAGGGACTAATTTAGTCCTGTTCGCTGTACCCCCTCTGC
AGTCGTGGTTGTGCT	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CCACGCAAATTTCTCAACAGACCGTACCGATATCCGCAGCCGGTCTCCAAGGTGAAGAGTCTCTAGTCGA
TAGAATAATGTAGGTAAGGGAAGTCGGCAAATTAGATCCGTAACTTCGGGATAAGGATTGGCTCTGAAGA
TTGAGATAGTCGGGCTTGATTGGGAAATAATTATAACGGTTTATGTACTCGTTCTGGGTAAATTAGAGTC
TTTGACTTGTTCCCTGGATAGTAGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐72545_15	
  	
  	
  
TTACTACTTGATGCTTTGTTGATTGT	
  
	
  
AAAAATAACTACTAAAAATAATTTCCGAAATGTAAATTTAAACAATCCTTTATGTTTCCTGAGTGAAGCT
CTTATAGGAATTCTACTTTCACACTATTATCATAACAGACTTACTACTTGTTGCTTAGTTGATTGTGCAAG
TTGATTGAAGACGATGTGTAGTACGTTGGAGCTTTTGCTGTTAACAGGTTTTCCTTTGGCGTAGTTCTTC
TCCGGATGGATGGTACTACTGCGCAACTGCTGTGATACGTGTATACTG	
  
	
  
AAATTATTACAAAAATTGCTACATAAAACAATTTCCGAATTAAAAATCTACACAATATTTATGTTTCCAG
AGTGAAGCTCTTCTAGGAATTCTACTTTTCACACTGCAAAACAAAGAAACTTACTACTTGATGCTTTGTT
GATTGTGCTAGTTGACGTAAGATGGCGTACTGTGTTGAAGCTCTCCGAAGTTTGACGAAGCTTGTTTCGG
TGGTGGTCCTTGCTAAGGGATGATTGGTGTTTTTGAAGGTTTTACTGTTGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
	
  
>aae-­‐miR-­‐9a_L+4R-­‐2	
  
GATCTCTTTGGTTATCTAGCTGTAT	
  
>ngi-­‐miR-­‐9a_R+3	
  
TCTTTGGTTATCTAGCTGTATGATTT	
  
>bmo-­‐mir-­‐9a-­‐5p_L+1R-­‐2	
   	
  
ATCTTTGGTTATCTAGCTGTAT	
  
>dme-­‐miR-­‐9a-­‐5p	
   	
  
TCTTTGGTTATCTAGCTGTATGA	
  
	
  
CAGTTTATGCCATGCATCACGATCATGACCGCAAAAACAAAAACCGAAAATATAATTTGGCGCATTTCTA
TCTTTTGGATCTTTCGGTTTAAGATGCTACCGTTGTCTTTGGTTATCTAGCTGTATGAGTGTATAATGGA
CGTCATAAAGCTAGTTGACCGAAGTTAATATTAGCGTCAGTTCGACAATCTCTACACATATACTGTATAAA
ATGAATCAGAGTGTTCATTTTATTTA	
  
	
  
AA       CC    U         U      G     G   AUA  
  GAUGCUA  GUUG CUUUGGUUA CUAGCU UAUGA UGU   \ 
  CUGCGAU  UAAU GAAGCCAGU GAUCGA AUACU GCA   A 
A-       UA    U         U      A     -   GGU 

	
  
	
  
	
  
>aga-­‐miR-­‐9c_R+3	
  	
  
TCTTTGGTATTCTAGCTGTAGAAAA	
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>dwi-­‐miR-­‐9c_L+2R+1	
  
ATTCTTTGGTATTCTAGCTGTAGAT	
  	
  
>dme-­‐miR-­‐9c-­‐5p	
   	
  
TCTTTGGTATTCTAGCTGTAGA	
  
	
   	
  
CTCGCGTCCTGTTTTATAGAACTTTCAGCTAGATCATAGAGTCACAATCAAAACCACAAGCGGTTACAAC
ATTTTGAACGATTCATTTTTCAATTTCGATTCTATTTGTCAACAAACTTCTTTGGTGTTCTAGCTTATGA
TGAATATCGAATACATCATAAAGCTGGGCCATCACTGTGAGTCTGGTGACAAAAAAACCATCAAAATTTT
TCGTTTTTCATTCTCGATTGAAACGATGAAGAAAAATAAAT	
  
	
  

C    CU          CU    G     UGUUUUUA          
 UGAG  CUUUGGUAUU  AGCU UAGAU        \         
 AUUC  GAGACCAUAA  UCGA AUCUA        A    
-    UG          UU    A     UGUGUUAU  

	
  
	
  
>cqu-­‐miR-­‐79_R-­‐8	
  
GCTTTGGCGCTTTAG	
  
	
  
TTCCATTCATTCATTCATTCTGATTGATTAGAATCCAAATTTGAGGCAAAAACTACTAACACATTTGCTA
ACCATTCAACAAGTCTGATGAGAAATTAATTCAAGGCATTTACATGCTTTGGCGCTTTAGCTGTATGATA
GAAACATATTTCATAAAGCTAGATTACCAAAGCATTAAAGCGCTGATTCATTTCAACGCATTTACTCTCA
GAAAGGCTTCGCTTTAGAATTAGGGATTTGATAATATTATTTAA	
  
	
  
CAAAGAAGATGATCCAAAAACATGGAAAGATTTTGATCCATTTACTGCCAACGCTCAAGCGTTATACGAT
AAATTCGGATTGGATAAAAATACTCAAGACTTCACCGGACATGCTTTGGCGCTTTATCGTGATGACGATT
ATCTGAATGAAAAGGCCACGGATATGATCAAACGTATCAAGTTGTATTCGGATTCGTTGGCTCGATATGG
TAAATCACCGTATTTGTATCCAATGTATG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dps-­‐mir-­‐2574a-­‐p5_1ss11TA	
  
TTCTGGACTCACCAT	
  
	
  
TATGAATCGTAAGTTTGTATTGAGTAATTTGGATGTAATGAATTTTCTAATGACGTATCCATCTGAAGAA
AGAACAAGGAGTTTATATAAAGAAATTCAGAATAATTATATCATTCTGGACTCACCATTGGAATTCAAAC
AATATCCATTCATTGTCCATTTGATACATAATTTATTATTACACAGAATGAAACAATGGAGTGATAAAAT
GAAAACAAAA	
  
	
  
CATGAATCGTAAATTTGTGTTGAGTAATTTAGATGTAATGAATCTTCTTTTGACACATCCAACTGAAGAA
AAAACAAGGAGTTTATATAAAGATATCATAAATCATTACATCATTCTGGACTCACCATTGGAATTCAAAC
AATATCCATTCATTGTCCATTTGATACATAATTTGATACTAAAGAGAATGGATCGATGGAGTGAAAAAAT
AAAAACACGACAAACAATTAATAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐989b-­‐p3_1ss2TG	
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TGCTTAACTCTTCGA	
   	
  
	
  
TCACCAGATCTATCTCGAAATGCAATTGATATGCCGGTCAATTCAATGGGCAAAAAATCTATTTTACGAA
AATCGGTTAAGCCATCGGTTGATGATGAATTATACGCAATGCTTAACTCTTCGCCGGCCATTCCAACGAA
TACTCCAGCCATCGAACCCGAATCAAATAGATCAAACGATCAACTTCAAAGATCAATCGTCGAAATAGAT
GAAAATGTGACAACGGAACAAGTTACATCA	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐1000-­‐5p_1ss20GT	
  
ATATTGTCCTGTCACAGCATT	
  
>PN-­‐1000-­‐5p-­‐219	
  
ATATTGTCCTGTCACAGCATTA	
  
	
  
CATCAATTATCGGATTACCAACGTGAAAATCCATTGGATGATGGGCGAAATTTTGAGCTGCTTTTTTTCT
CTTGCATCTACAACATCGATATCACCATTTCCGGAGGCTTGATAACAATTATATTGTCCTGTCACAGCATT
AGTTTGGATATAATTAACTTTAATGTTGTTTCGGGACATTAACATTGTCTCAATGCTGTTCAACTTTAAA
TTGCTCCGAATTTTTTTTGCACATCAATTTTCATCGAAAGCATCTGTA	
  
	
  
   -   -    UA     UAUAU       UC          UUUG   A  
GGA GGC UUGA  ACAAU     UGUCCUG  ACAGCAUUAG    GAU \ 
CUU UCG AACU  UGUUA     ACAGGGC  UGUUGUAAUU    UUA U 
   G   U    C-     CAAUU       UU          UCAA   A  
	
  
	
  
	
  
	
  
>der-­‐miR-­‐305_R+4	
  
ATTGTACTTCATCAGGTGCTCTGTTGT	
  
>tca-­‐miR-­‐305-­‐5p_R+13	
  
ATTGTACTTCATCAGGTGCTCTGGTATGTTTTTT	
  
>aae-­‐miR-­‐305-­‐5p_R+5	
  
ATTGTACTTCATCAGGTGCTCTGGTTTTT	
  
>tca-­‐miR-­‐305-­‐5p_R+5	
  
ATTGTACTTCATCAGGTGCTCTGGTT	
  
>dme-­‐miR-­‐305-­‐5p_R+1	
  
ATTGTACTTCATCAGGTGCTCTGG	
  
	
  
CACATCAGAGGACATACATCTATCGACTGAACATTTTTATTTATGTGAATTACGTAGTTTTTCTTCAGTT
TGTTTCTATTATTTCAGTTTGTTATCATCCAGTATTTTAATTTAGTCCCATGTCTATTGTACTTCATCAGG
TGCTCTGGTAATATTTGCAACCCGGCACGTGTTGGAGTACACTCAATGTGGTGACAAAAAACATCATTTT
CATTTGAATAGCTTAAAGAAATTGGATGTTGACACAATTTTTGTTCCAAAACTCTT	
  
	
  
-      CUAU         U  G     CU   AAUA  
 CCAUGU    UGUACUUCA CA GUGCU  GGU    U 
 GGUGUA    ACAUGAGGU GU CACGG  CCA    U 
U      ACUC         U  G     C-   ACGU 
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐12-­‐p5_1ss20GT	
  
TATTACATCAGGTACTGGTTTGA	
  
>PN-­‐12-­‐3p-­‐563	
  	
  
TGAGTATTACATCAGGTACTG	
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TCAAACAAATGTCTGCTGGTCTTGAATTTTATTTATTCAGCATGATTGCTCATTCAAGAATAATTTTGCA
ATTTGCATATGATTATTTTAACGTCTATCGTTTTTGATGTGAGTATTACATCAGGTACTGGTCCTTTTAAT
AATTTCTAGCCAGTGCTTATGTTATGCTCGCATTAACTCGATAGTTTTCTGCATGGTATATTGGTATGAAC
AATTCTTGTTTTTCCTTTTCTGCAAAAAATAAAAAAAATAAAA	
  
	
  
      UUU             U    C          CCUUUUAA  
CUAUCG   UUGAUGUGAGUAU ACAU AGGUACUGGU        \ 
GAUAGC   AAUUACGCUCGUA UGUA UUCGUGACCG        U 
      UC-             U    -          AUCUUUAA  

	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐3772-­‐p5_1ss1TC	
  
CCCGGGTTCGATTCCC	
  
	
  

1> AATAGACAAATTTTTAGTACATACCACTGAACGAGCGTCTTTTGATTGAGAAATAATAGTAAAC
ATTCGACCTCCCATATGGTCTAGTGGTTAGGATATTTCGCTCTCACCGAAATGGCCCGGGTTCGA
TTCCCGGTGTGGGAAGATTTTTTTTTATTCCACGAACAAATGGAATGTAACTTTTCTATTTTCG
AATCATAAATATAAATAATAATTTGATAATAAAACGTGATTACGCAGACGG	
  

	
  
      ACU   -     ----   -     AU     AAU-    GUAAA--    C    UCC  
CAUACC   GAA CGAGC    GUC UUUUG  UGAGA    AAUA       CAUU GACC   C 
GUGUGG   CUU GCUUG    CGG AAAGC  ACUCU    UUAU       GUGA CUGG   A 
      CC-   A     GGCC   U     C-     CGCU    AGGAUUG    U    UAU  

	
  
CAAATACATGCGAAAGTGTCCACAAATGGATTGAACTAAGCACTAACAACTTATATGTTAAATCTTCACA
AGCATTGTTGGTTCAGTGGTAGAATGTTCGCCTGCCACGCGGACGACCCGGGTTCGATTCCCGGACAATG
CAAGGTTTTTTTAAATTTTTTTTTAACATCGAATAATTCCAAATAGTGATAATAAATCGAGTTTTTTTCA
CTACTAGAGTACAGCAGTGTATGTCATGTACTCCGTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CACATTCATGTTCAATCAAAAAAATGTTCGGTTTTTTTGGCCACTTTGTCAATTCAACATATATCTCCTC
TATGGTCTAGTGGCTAGGATATCTCGCTCTCACCGAGAAGGCCCGGGTTCGATTCCCGTTAGGGGAAAAT
CATTCTATTTTTTTCGCCATTTACAGGTTTGAGATGAGAGTCTCAAATGAATAACTTAAAGTAACAACGC
GTCAAACATCAAAAACCCAAAATT	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTTATTGTTCAATAATAAGGAGATGTTCTATTATTTGGCCCCTTTTTCGATTCAACATATATCTCCTCTAT
GGTCTAGTGGCTAGGATATCTCGCTCTCACCGAGAAGGCCCGGGTTCGATTCCCGGTAGGGGAAAATTAC
TTTTTTTTTTTGTATCTACAATTTCGAGATGAGAGTCTCTAACGAATAACTAAAAATAACAGTTTCAAAC
GTTGAAAACCTGAAATTGTGTGCT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAATAATAAACCAGATTCTTTGAAAGATCGGAAATTTGCCATTGATTTGAGTACACAAACTAGCATCA
AGCATTGTTGGTTCAGTGGTAGAATGTTCGCCTGCCACGCGGACGACCCGGGTTCGATTCCCGGACAATG
CAAGGTTTTTTTTTTACATTTTTGGACACAGGATACTTTAAAATAGCGATTTACTGACTATGAATCGAGT
TTTTTTTTCATTAATTCGACAATTTTTTGCTTTTAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
[ATAACTATGATATTTCGATAGGCTGGTTAGAGCAAATATCATCGCACTAAACCATAGTCAATCATTACTC
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CTCTATGGTCTAGTGGCTAGGATATCTCGCTTTCACCGAGAAGGCCCGGGTTCGATTCCCGGTAGGGGAA
AATATTTTTGTTTTTTTTTTTTTTTTTCATTTTTTCCATCAACTTTAATCATTTGAACAGTTGGCAAATG
TAAATGGTCTATAACCTAAAAGTATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATATGAAATGTCATTGAAATTCTTTAATTAATTCAGCAATTTTATTTTAATTGAGTTCTAATCACAAGC
ATTGTTGGTTCAGTGGTAGAATGTTCGCCTGCCACGCGGACGACCCGGGTTCGATTCCCGGACAATGCAA
GGTTATTTTTTTCGTTTTTTTTTCTTTCAGATATTGAAAAAGTGATTTATTTTATGTATTTCAGTCAAAC
TATCTTCGAAATTAAGGATTTAATGTATTA]	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CTATGTTCATATTAAAGTCAATTGCTTCAGTATCGGTTTGGCACCATTTAAACCACAAGCATTGTTGGTT
CAGTGGTAGAATGTTCGCCTGCCACGCGGACGACCCGGGTTCGATTCCCGGACAATGCAAGGTTATTTTT
TTCGTTTTTTTTTCTTTCAGATATTGAAAAAGTGATTCATTTGATCAGATTTGAAATTTCTATAAAAAA
AACAACTCCAAAATGAAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AACACCGAAGATAAAAATAGCTTAAGAGAGAACTGATGTTCAGTGTTTTCACTGTTTTCATATATCTCCT
CTATGGTCTAGTGGCTAGGATATCTCGCTTTCACCGAGAAGGCCCGGGTTCGATTCCCGGTAGGGGAATA
ATTTTTTTTTTTTTAATTTTGCTTTTAGTGAATGAAAAAAAGAAAAGTCTAGACATACTTCACCCAAAT
CTCATCTGATTGCTATTTTTACTTCGATTTTTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3367-­‐p3_2ss4GC17TA	
   	
  
TTTCTTTGGGTGACGCA	
  
	
  
GTTTATTAAAATTCGTATACTTTCCAAACTGAGATCAGTAGGTCTGGAATTAGAATGAATGTAGTTCCCC
GAAAATTAATATGGGATATCGAAACCATACATTTTTCCGAATTTTCTTTGGGTGACGCAATTTTGCGTCA
TCTCAAAGAAAAAACCCACTTAAATAGAACGAAAAAAAGATCTTTTGGATTCTCACGGGAAATATTGAA
TAATTCTCAATTTTGATCTGAAAATATAT	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐1786_935	
  
TCACTGGGCTTTGTTTGTCGCAA	
  
>dme-­‐miR-­‐318-­‐3p_R-­‐1_2ss17AG20TG	
  
TCACTGGGCTTTGTTTGTCGC	
  
	
  
GAAGAAAGAGCGACAACCAAAAATCAATCGAAAATAAATCGAACGGTGAAACAAACGGTACAATCAATT
GTGCGACGAACTAGGTTCAGTTGATGTAAATTTTTGAAATCATCACTGGGCTTTGTTTGTCGCACAACCC
AATAAATTCATCATTTCAAATACCAACCGAGCGGAATGAGAAAAAAAAAATTAAAACTACAATCGATTA
ACTCACCTTATTTGTCAAACAGGCACGAAAA	
  
	
  
             U         U    UAAAUU  
UUGUGCGACGAAC AGGUUCAGU GAUG      U 
AACACGCUGUUUG UUCGGGUCA CUAC      U 
             U         -    UAAAGU  
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>aae-­‐miR-­‐12-­‐p3_2ss6AG21TG	
  
CCAGTGCTTATGTTATGCTCGC	
  
>PC-­‐3p-­‐13166	
  
CAGTGCTTATGTTATGCTCGCA	
  
	
  
CAGCATGATTGCTCATTCAAGAATAATTTTGCAATTTGCATATGATTATTTTAACGTCTATCGTTTTTGA
TGTGAGTATTACATCAGGTACTGGTCCTTTTAATAATTTCTAGCCAGTGCTTATGTTATGCTCGCATTAAC
TCGATAGTTTTCTGCATGGTATATTGGTATGAACAATTCTTGTTTTTCCTTTTCTGCAAAAAATAAAAAA
AATAAAATGATTATCGAGTTTCTCTCGA	
  
	
  
	
  
	
  
>aae-­‐miR-­‐137-­‐2-­‐p5	
  
ACGCGTATTCTTGGGTTATTAAC	
  
>PN-­‐137-­‐5p-­‐18228	
  
ACGCGTATTCTTGGGTTATTA	
  
	
  
TTAAAATTAAAAACAAAACAACCGAATATTTTTTTTTCCTTCCATAACAGGCATCCATTTCCGGACGGAT
AATACAGGGAAGGCGTGTAAAACTTAGTTGGCCACGCGTATTCTTGGGTTATTAACACACAATTAATGTT
GTTATTGCTTGAGAATACACGTAGTTGACGGTTAATTGAAAACATCGATTGAATCACCATGAGAATAGTT
TCAATAGGACTGAATGAAACAAAA	
  
	
  
UG  C   C       UG   UAU     C   AU  
  GC ACG GUAUUCU  GGU   UAACA ACA  \ 
  UG UGC CAUAAGA  UCG   AUUGU UGU  U 
GU  A   A       GU   UU-     -   AA  

	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐375-­‐3p_R+4_1ss17AG	
   	
  
TTTGTTCGTTTGGCTTGAGTTAATTA	
  
>cqu-­‐miR-­‐375_R-­‐7	
  
TTTGTTCGTTTGGCT	
  
	
  
TAAAAGTTAAAGATTCTATCAATCGATCGTTCACTATTCAACTGGATCGCAACACAACAAGATGATGAAT
TACTTAATCCAAATGAATTTCAAACTGTGCGTTTAAACATTGAAATTGGTTTGTTCGTTTGGCTTGAGTT
ATGCATCTATCTTTGTTATCAACAATATTATTTTTCAACGGAAAACAAGTGATTCTTACCGGAGTCCAAC
TAGTGAAAGTTGTTTTTATTTTTTTTTATTTTTTTTTTCATTTT	
  
	
  
-   -    AAUU      U         UUU       UGCG     A  
 GAU GAUG    ACUUAA CCAAAUGAA   CAAACUG    UUUAA \ 
 CUA CUAC    UGAGUU GGUUUGCUU   GUUUGGU    AAGUU C 
U   U    GUAU      C         ---       UA--     A  

	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐973-­‐5p_L-­‐7R-­‐2_1ss15AG	
  
TGGTTGAGCTTCGATT	
  
	
  
CTTTTTTTCTCCTTTCTTTCTTTTTTGAAACTTACTCAATTTCATTGAGTGGTATCTTGTGATATCTTTT
GACACAAAAGGTAATTCTTGTGATGTGCTGAATTTTGTGAAACTTTTGGTTGAGCTTCGATGCTTCAGA
CAACACATACACGCACACAGCCATATACAATATATGCAATGGACTGGGAATATTTTCTTGTCCAACTAAAC
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AATATCAGTAAAATACATACAA	
  
	
  
TCGTTTATGCTGCGGAAAAATCGATTGAGACATCTTTGGATGCAATGGACCAAATGTCATCCGATGCTAC
ATCGGAGATTGCGCAATCACCAGAGAAGCGTCATCTCTCGGTTGAGCTTCGATTTTATCACAGTAAACAT
TCATACAATGATGCTGTGCACATTTTCCACATTTTTCAGCCGGCTTTTTCATTGTTTTGAACATCTTAAA
ATTGCTTTACCGTATCAAATCCAATGGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐263b-­‐p5_1ss9GA	
  
TCTGGCGGATCTTGGC	
  
	
  
TGTTTCGATTGAAAATGAAATTAAATGGATGCGAAAGCATCAAGGCATCGAAACATTGAGCGTTTGATT
GTAGATAAAAGCATTTGTACCATTATTTCTGACTGCATCATTTGACTGGCGGATCTTGGAAACAATGCAC
ATTTCGATAGGAATATTGGTGATATTATTACGGATCAATCATTTGCCACAGTAACAGACAGACAACGTCT
GTCGCGTGGCGCCTGATGAATATT	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐5986_275	
  
TATTCTAGCTGCTATTGGAGC	
  
	
  
ATAATATCCGATTCCGATTTTATTAAAACGATGAAGTAGAGCAATCGGAAAATAGTCATCTAATAAATCT
CTTAAGCGGCAATTCATGTTTGTCTCTTATTCCAAGTACGGTAAGTTGGAAGCTATTCTAGCTGCTATTG
GAGCTATAGCTAACATCAGTTGGGCCGTGACAGATGAGAAATTTCGATAACGTGAATTATCGAACGAGAA
GTGTTGAACAATCGTTTAAAGGTCTTCATGGCGATTTCGAT	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐9319_170	
  
TGACTAGATTCAATGCTCATCT	
  
	
  
CAACGACACCAAGGAGAACTCGGTTCGGAGACAAAGGGAGATCGCTCTTTGTGCTTCATTCAGTTGGTG
AGCATGAATTTGGTTCACGTTTATAAAAGTGTTCTTGACTAGATTCAATGCTCATCTATTGAGCGGAGCG
AACATCATCAACCAGTTCCAATAGAATTTCGCAATTCTGACAATAACAAATATTAAAAAAAGCGTTAAAT
AATGTAGATTATTCTGCTTTTATTTCTA	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3882-­‐p5_2ss3CT17GT	
  
TGTAGTTCCTCTGTGCT	
  
	
  
AACAAGTATTCTATAGGTTTGTGATCAGATATCACATAAAATTTGTTATGTAAATAGTATGACCAATGACG
AATGCTGGCTATGATGGCGAATAGCTCTAATTCGATTGTACTGTAGTTCCTCTGTGCTTGATTGAGTGTT
TTTGAGAAATATTGAATGGGTCTTTCTTCACCGTCCAATTTATTTGAGAGGATTGCAGCAATCGCTACTT
TGGATGCATCAGTAGTGATCACAAATGGATGAT	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐134824_7	
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AGCTGACGTTCGTCTTATTGGTA	
  
	
  
CTTTTTTCTTTCCACTGTTTTGTTCGAGGGACAAATTGCTAAACGTTTTTCCCATTATACACTGCACAAA
AGTGTCCGGATCACATAATGGATTCCGAAACGATAATGATCATTGGCCGTAGCTGACGTTCGTCTTATTG
GTATTGAATGATACAAAATTATCATAAGACACACGCGGCTATGGCCGATGTATCGATTTCACATTTCACA
ACATCAATTTGTTTCGGTCGATAGAGAAAAACTCGAAAATGTTTTATG	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐86864_12	
  
TCCGAGTTGATCAGTTTCTGTGCT	
  
	
  
CCAACGAAAAAGATAGCTACGAATTGCGCTACTTCAGAATCAGCAGCAACGATGATGATGAAGAAGACA
ATGAATAGATTTTGTTTTTTTTTTCAAATTGAAATGAATTCCGAGTTGATCAGTTTCTGTGCTTGATCTT
ATTTTCGAAAATAGAAATTGTATGAATGGAATTCATAAGCAAATAAAAAGATCCGAAATAAAAATAACA
TTACCAGAAAATCTGAATTCCAATTGGTTTTATTT	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐11-­‐3p_R+1	
  
CATCACAGTCTGAGTTCTTGCT	
  
	
  
AATAACATCAATGTTCACAAGGTTTATGGTAGAAACTGCCTGAGCGGGAACTCCGATTGTGACTGCGTTT
ATTAATTTTGAAACAATTGCATATGCAATTGTCATCGCATCACAGTCTGAGTTCTTGCTCAGTGAGTTTC
ATTTCATCAATCACCAGCCAATGCTCAGGTATCGCTATTCTAATTACATATAATCATTTCTATTTATTGAA
AAAATAAAAATGATTCTCATTTTCATCACGTCTAAATA	
  
	
  
U    UA-      GC              C        C    UUUAUUAAUUUUGAA        A  
 AUGG   GAAACU  CUGAGCGGGAACUC GAUUGUGA UGCG               ACAAUUGC U 
 UACU   CUUUGA  GACUCGUUCUUGAG CUGACACU ACGC               UGUUAACG A 
C    UUA      GU              U        -    UAC------------        U  

	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐33179	
  
TAAGTATCTGTTGTTGTTGT	
  
	
  
CCTGGGCTTCGAAAAATGTATTCAGGCAGAACAAGTTAGCAAGCGATGACGACGGTGATGGATCCCTATC
TTGTTGAGCCAAGGACAAATTCGGCATGATCGCCGCCGGTCTAAGTATCTGTTGTTGTTGTTGCGGTTGC
GATTGCAGTTATTTGCGGCGTCAATCGTACCTTTGAAACTTTCTCAAAGGTCGCGGACATCCGCTGTCCG
GATTGCAGGGCCTAT	
  
	
  
TTCGAAAAATGTATTCAGGCAGAACAAGTTGGCAAGCGATGACGACGGTGATGGATCCCTATCTTGTTG
AGTCAAGGACAAATTCGGCATGATCGCCGCCGGTCTAAGTATCTGTTGTTGTTGTTGCGGTTGCGGTTGT
TGTTGTTGTGGTTCTGGTGACACATACTCATAAAAACACTGAAAGTGTCTTATCGACTGCCCAACAGGAA
GCGGATGTTGGAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>hme-­‐mir-­‐34_R+2_1ss22GT	
  
TGGCAGTGTGGTTAGCTGGTTTAT	
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CGCCGATTGAAGTCTTAGATTACATAGCATCAGACCTGATTTTAAATGATTCTACAATTTCAAAATGGGA
ATCTTGAACGGAACTTCAACTGAAAAAAGGTTAAACGCGTTGGCAGTGTGGTTAGCTGGTTGTGTGAAT
ACATATAACAGCCACTATCCGCCCTGCCATTGCGGCATGCTTTCATTCACATATAAATTGGATAATATTTC
CACTCTCAAGCTTGACAACCGAATGCCCCCTC	
  
	
  
	
  
	
  
>dps-­‐mir-­‐2525-­‐p5_1ss2CG	
  
GGTGCTGGTTCTGCT	
  
	
  
CTTCGGGCTTTGGTTTTTGTTTATAATGCAAATTGATTTCAGCATCAGGGGATTCCTTAGGCGGAACACC
TTCATCCAACTTCAACGGTTTGTCAACTGTTTCTCGTGCTGGTTCTGCTTTCTTCTTCTTGATACGTTTC
GGTTTTTCTTCTGGCGGCTGATCTTCTTCTCGCTCAATTTCAGGTATTTCCAAGTCCTCTCTTGGTACAC
CTTCCGTTTCAAAATCGAGCCTATC	
  
	
  
A     -   UUCCUU       AC   UU   CCAACUUC       U  
 UCAGG GGA      AGGCGGA  ACC  CAU        AACGGUU G 
 AGUUC UCU      UUCGUCU  UGG  GUG        UUGUCAA U 
-     U   UCU---       --   UC   CUCU----       C  
	
  
CTCTTTTGGTTTTTCTAAATACTTTTCTTCTGGTTTTTCAACCATATTGAATTTTTTTGATCCTCGTCCT
TTTCGTGCTTCCGGAAATTTTTTGGTGGTCTCTATAACAACTGGTGCTGGTTCTGCTTTGGTTTCAACGT
CTGAAACTTTCGTTTTAGGCGTTGCAACGGTCGTTGACGATAAAACGGTAGTTGATGATGGAACTGTAG
TTGATGTTTGTGCTTTAGTCGGTTCTTTTCGTGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐281-­‐3p_R-­‐2_1ss9AC	
  
TGTCATGGCATTGCTCTCTTT	
  
	
  
GAGACGAACGATCATGTGACTGATCCAGTTCCAGAGAGGTGAAATAATTCCAAATAAAACGAATATGAA
AATGAAGAGAGCTATCCGTCGACAGTAGGGATTTGATTCACTGTCATGGAATTGCTCTCTTTATCTACTG
TTCGAAAGTCATCAGAATGTGATATCAAAATGCAAACATTTGCATTTTATGCATCATTTTTTCATCCATT
TATTTATTATTTATCTTAATTGCTGCGATTATATTT	
  
	
  
A      UGAAA           UA-     C      A   AU  
 CGAAUA     AUGAAGAGAGC   UCCGU GACAGU GGG  U 
 GCUUGU     UAUUUCUCUCG   AGGUA CUGUCA CUU  U 
-      CAUC-           UUA     -      -   AG  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐994-­‐p3_2ss8AG21TG	
  
ATATCACGGTTGCTGTTTCTGT	
  
	
  
GAAGAAAAAAACAGAATGTTACTGCAATCGAAAGAAAGCATCAAAAGAGGCAAAAGTGGAACAATAGG
TAAAGAATCCGCTTTCTTAAGGGACAGCAGCGGTGGTTTGTCGTATTTAAAAACCATATCACAGTTGCTA
TTTCTGTCAGAATGCGGATTCGAGCAACATTGATATGGAAGAAAGAGCGACAACCAAAAATCAATCGAA
AATAAATCGAACGGTGAAACAAACGGTACAATCAATTGTGCGACGAACTAGGTT	
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>dme-­‐miR-­‐994-­‐p5_2ss14GA20TG	
   	
  
TATCACAGTTGCTATTTCTG	
  
>PC-­‐5p-­‐55665_21	
  
TATCACAGTTGCTATTTCTGTC	
  
	
  
AATGTTACTGCAATCGAAAGAAAGCATCAAAAGAGGCAAAAGTGGAACAATAGGTAAAGAATCCGCTTT
CTTAAGGGACAGCAGCGGTGGTTTGTCGTATTTAAAAACCATATCACAGTTGCTATTTCTGTCAGAATGC
GGATTCGAGCAACATTGATATGGAAGAAAGAGCGACAACCAAAAATCAATCGAAAATAAATCGAACGGT
GAAACAAACGGTACAATCAATTGTGCGACGAACTAGGTT	
  
	
  
     U     A-   AAAAA        CA      AUU-     CA  
UGGUU GUCGU  UUU     CCAUAUCA  GUUGCU    UCUGU  G 
ACCAA CAGCG  AAA     GGUAUAGU  CAACGA    AGGCG  A 
     -     AG   GAA--        UA      GCUU     UA  
	
  
	
  
	
  
>aae-­‐miR-­‐193-­‐p5_2ss10GT22AT	
  
TGGGATTTTTTGGACCAGAAGT	
  
	
  
AACGCACTTAATTATTTCAGCTTCCGTTTATAATTTAATTTCGAATACTTCTTACATTTTGTTCCATAGAT
TTAACATCAAGTTAAAATGTTAACTTACCAACTTTTCAATTGAGATGGGATTTTTTGGACCAGAAGTCA
GATATAAATGCATGCTACTGGCCTACTAAGTCCCAACTCAATGAAAAAGTTAGCCGGCTTTGTTCCAAAA
ATTTAATATCATTTGACATCCGAATTAATGTAGAT	
  
	
  
	
  
	
  
>aae-­‐miR-­‐1174-­‐p5	
  
CTGGGTATTTTAGATCCTTGGCA	
  
	
  
TTGTTAAACTAAATGCATGATTAAGCAATTTAATAGAAGCTGAGAAGTTGGTTCAGTGTCATTTTTTGA
ATTTATTTTTACTGAAATTATTTATTTTTAGTTTTAAAAAATGGTAATTATTTTAGATCCTTTCAATTAG
CAAACGGTAAACATTCATCACAATATGCTTTTTCATTTCATTTGAATGTAGTCAGGTTTTGTGTTATGTG
CAGTGGCTACAGCTGAGCATAACATATTCATTCAAAT	
  
	
  
GGTGATGATAGATTGATCTGAAAAATATTTACCATCGATTTGAATGGAGAATGTCTTAAATGAAATTAAT
GGTGAATAAAAACGCACTTACCGTTGATTGGTGTTCATAGATGTCATCGATGGTGAAGGAGGATTGCTCA
AGTTGGGCAGGTGCCAGAAAAGAAAATCCTGTTAAAAAAAAATATATTTTAGATCCTTAGATCATTTCA
AGTATATATGTAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐965-­‐3p_R+5_1ss9TG	
  
TAAGCGTAGAGCTTTTCCCCTTTTGTT	
  
>dps-­‐mir-­‐965-­‐3p_R+6_1ss9TG	
  
TAAGCGTAGAGCTTTTCCCCTTAAAAAT	
  
	
  
CATTATCATTGATCCATGAATAGAAATTTGCAATATTTTCCAGGATAATTTATGAAGAAAAGAACATTAT
CGAAGGGGCACGGCTATACGTCTTATGTTGCCAGTTGAATATTCATAAGCGTAGAGCTTTTCCCCTTTGA
TACTGCTTCAAAATCACCGTTTTTTAAAAATATTTAAATTTTTTAAATTTTATTTGTTCGAAATGAATAA
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ACTTGAATTAATTTAAGAAAATGTTTTCTCTCGAATTTTTTTATTT	
  
	
  
   -  U           CAC    A    U      UUGCCAG  
GAA CA UAUCGAAGGGG   GGCU UACG CUUAUG       U 
CUU GU AUAGUUUCCCC   UCGA AUGC GAAUAC       U 
   C  C           UUU    G    -      UUAUAAG  

	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐927-­‐3p_L-­‐1_1ss21AG	
  
AAAGCGTTTGGATTCTGAAGC	
  
>dme-­‐miR-­‐927-­‐3p_1ss21AG	
  
CAAAGCGTTTGGATTCTGAAGC	
  
>PN-­‐927-­‐3p-­‐49006	
  
CAAAGCGTTTGGATTCT	
  
	
  
TTTCCGGATTAAAGTGAACCCATGACCAGCAACCAGCCAGAAAGTTTTGTTTGGTTTGCTTTAGAATTC
CTACGCTTTATCAATTAAACGATGAAAATAAACGTTTTATAATCGCTGGCAAAGCGTTTGGATTCTGAAG
CAAAACGAATGAATTATTCATCAAAAGCAACAGTTCGATCCAGTGCGTCGCAATGAATTTTTTTTTAATT
AAAAATGTAAAATAGTTTGTAGCAGGCGTGCATTAATGGTTAG	
  
	
  
   AGU  UG    G               CU       AU  AUUAAACG      AUA  
GAA   UU  UUUG UUUGCUUUAGAAUUC  ACGCUUU  CA        AUGAAA   \ 
CUU   AA  AAGC AAACGAAGUCUUAGG  UGCGAAA  GU        UAUUUU   A 
   AUU  GU    A               UU       CG  CGCUAA--      GCA  

	
  
	
  
	
  
>mse-­‐miR-­‐317_R+5_1ss22CG	
  
TGAACACAGCTGGTGGTATCTGATTTGT	
  
	
  
TTATATAATGCAGTAACGAGCATCGATTCATTATGTACAAATGTTGTCCAATTTGCTGGGGTACTCCCTGT
GGTCGCTTTATTTTTAAATGTAATCAACATAAGTGAACACAGCTGGTGGTATCTCAGTGAATTGAGCATA
AAATCATCATTGTACTGCTAACTGCTGTCATCAGTTCATCCATTATTTTCGATTCTTCACGAAATTTAATC
GAAATTATGAAAACATCTGATCAT	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐77274_14	
  
TGAGAGTAGAGTGTGTTTTCGAATATA	
  
	
  
TATAAATATTGACCAGAACATAAACCAGTTTCTCATGATTTCGATTTGTAATAAATGAATAAAGAAATAA
AAAGTAACATGAAATAAATACCTTATATTATTTATTTGTACGATGAGAGTAGAGTGTGTTTTCGAATATA
GTATTTCAGGCTTATTTTATTCCGCAGATCTTATCTACATTCTCTCATAACAAATGTTAATTTGCTTCAAC
AATTATACCTTTTCCGCGTTTTCTCTTTAAAAATAAAGCTC	
  
	
  
GUACG      ----     GUGU    U  -    U    UUUC  
     AUGAGA    GUAGA    GUUU CG AAUA AGUA    \ 
     UACUCU    CAUCU    UAGA GC UUAU UUAU    A 
AACAA      CUUA     AUUC    C  C    U    UCGG  

	
  
	
  
	
  
>PN-­‐2838-­‐5p-­‐38776	
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TACGGGTTGAAATGGTTTAAATTCAG	
  
	
  
CACACATAGAAAAAAAGTATGAATTTCATCCTATTTTCAACCTTTTTTGGTATGAAAATGGAACCAAACC
GTATACGGGTTGAAATGGTTTAAATTCAGCCTTTATAGAGGCTGAAATTAATATCAGCCTGAATGCAGAC
CTAACTTTTAAAATTTTCATCAACTAATTAATTTTCAATTCTGATGTGATGTTTTCCATTGGTTTTCCTT
GTTTTGTTTTTGTCTGGTTT	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐130776_7	
  
ATTCCAATGGTGAAGATTTGTT	
  
	
  
TTGTTCGAAATTTGCAATGCAGCGCCATCTCCAATAGTTTTCAGAGTCAAAAGTAACTGAAATAATAATT
TATTTACCCTTTCAAATGTAAACCACGGCCAAAGATATTCATTCCAATGGTGAAGATTTGTTGTTACAAC
AATCAAACAAGTCATCATCGTTGGAAACAATTCTTTTTAGGGTCCAATCAGCGACAAAACAAATAAATT
TGTACGAAATATAAGTTTTATTTGATGGCGAT	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐21315	
  
TCAATGCAAATCGTTTGTT	
  
	
  
TTACATTTGCAAGAGAAATCATTTCAAAATACCAAATGTGTTGATGTTAAGGTGAGCAATGATAAGGAT
TCGTTTGAAACGATTTTGTATATGTTATTCGATACAAATTTCAATGCAAATCGTTTGTACACATTTTTAT
TGCGTAATGTTTTTGAGCCAATAATAACGCGACCGGTTAGCTTTGAGGTGAATAAAACGGCCATGGCTGC
ACGAGATGGCCGGCC	
  
	
  
GCATGTTCGCGGTGTTGACCAATGTGGACTTGAGCAATTCAAATTCAACAGATGGTTCCGTATCACTCAA
ATTATTTTCAACTGTTGCACCTACTTTATTTTTATTCAATGCAAATCGTTTGTTTCGTAGGCCGATACCCA
ATTTACCACCATCATTTGTGTTTCGGATAATTTCTTGTTTTATTTTCGGAAATAAAGCATTAACCGCGAT
GGCGACCGCATTTTGTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐22645_63	
  
AACAAAAATAATCGTTTGGTCT	
  
	
  
CGAAACGATTAAATGTTTTCATTGTTTTTTCATTTGTTTGTTTTATTGATTAAATAAAATGATTCGTGCA
CTAAATCGATCTTTTTTGGCGCTTTCAAAAAATTACTGTGCGAACAAAAATAATCGTTTGGTCTAAAAT
GGAATTAGTTCTGTTCAAATTAATATACATCGATCATATACTGACAATGCCATAAAAAATTGGATTGAAA
CATTATCGAAATCTCAGAAATTTATTGTGCC	
  
	
  
UU        A-    A   GA--     GC---      U    CU      ---    UUUCAAA  
  UAUUGAUU  AAUA AAU    UUCGU     ACUAAA CGAU  UUUUUG   GCGC       \ 
  AUAAUUAA  UUGU UUG    AGGUA     UGGUUU GCUA  AAAAAC   CGUG       A 
U-        AC    C   AUUA     AAAUC      -    AU      AAG    UCAUUAA  

	
  
Sequence	
  silimarity:	
  
ATTAAATGTTTTCATTGTTTTTTCATTTGTTCGTTTTATTGATTAAATAAAATGATTCGTGCAATAAATC
GATCCTTTTTGGCGTTTTCACAAAATTACTGTGCGAACAAAAATAATCGTTTGGTCCAAAATAGAATTAG
TTCTTTTCAAATTATTATGCATCGATCATATACTGACAATGCCATAAAATATTGGATTGAAACATTATCGG
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AATCTCAGAAAGAGAAGG	
  
	
  
ATTAAATGTTTTCATTGTTTTTTCATTTGTTCGTTTTATTGATTAAATAAAATGATTCGTGCAATAAATC
GATCCTTTTTGGCGTTTTCACAAAATTACTGTGCGAACAAAAATAATCGTTTGGTCCAAAATAGAATTAG
TTCTTTTCAAATAATTATGCATCGATCATATACTGACAATGCCATAAAATATTGGATTGAAACATTATCGG
AATCTCAGAAAGAGAAGGTGCG	
  
	
  
TATTCTAACCTCATTGTTTTTTCATTCGTTTGTTTTATCGATTGGATAAAATGATTCGTGCACTAAATCG
ATCTTTTTTGGCGATTTCACAAAATTACTGTGCGATCAAAAATAATCGTTTGGTCTAAAATGGAATTAAT
TCTGTTCAAATTAATATACATCGATCATATACTGACAATGCCATAAAAAATTGGATTAAAACATTATCGA
AATCTCAGACATTTATTGTCCCAGCATATTT	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐156706_6	
  
GATGAGTGTTAGTTTGGTGCATA	
  
	
  
TGCTGTCGCTGGTGCTGCTACTGCTGCTGGTGTCGCATTTTTATTTGCTCATGATATGATTGCGTGATGT
GCATTTATTTTGAGTTTATATTTCGTTTTTTGGTTTTTGCAATGGATGAGTGTTAGTTTGGTGCATATTC
AATTAAGATGAAAATTATGACTAGATTTACACTCATCCATGGCATATACCGCTTCCTATTGTTTTCAATGA
TTTTCCTTTGAAATTGTTGTCTGTTCGTTTTGC	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐171481_5	
  
CGAATGTCGGTTTGGTAACT	
  
	
  
GTTTTTTTTTTGTTCCTTTGATTTTCAATCGATTTTTGATGTTGCCAGAAAAAAAGTTATCGAGTTTCA
AAGTGATGATCAGAAAATAGTAAGTCACACATTTATAAGTCAGGGCGAATGTCGGTTTGGTAACTGTTGC
AATAATAATATCCAGTGACTAGACCGAACACTCGCGTCCTGTTTTATAGAACTTTCAGCTAGATCATAGAG
TCACAATCAAAACCACAAGCGGTTACAACA	
  
	
  
	
  
	
  
	
  
>isc-­‐let-­‐7_R+1_2ss12GT18TC	
  
TGAGGTAGTAGTTTGTACAGTT	
  
	
  
ATCATCAAATATTCACAACGCATTCCGTTAGCTGTTTCTCAATTTTACATCCGGACATAATTAGTTCAAG
AATAATTATAAGTCAAAAATATCCTGGAAGTTTCGTAGTAATTTGTACAGTTATTTTCGTATTCGAAGCT
GAATTACAAAAGCATTCTCGAAATGCCCTTGTTGCACTGCGCACTGCGCACTCATCGATACAACTATCGC
ATTCAATGCAAC	
  
	
  
  AA      U  UAA---      CAG   U     U  
GG  GUUUCG AG      UUUGUA   UUA UUUCG A 
CC  UAAAGC UC      AAACAU   AGU GAAGC U 
  CG      -  UUACGA      UA-   C     U  
	
  
AATGGAATTTCTGGTATAAAATGCTGGTAGACAAACAGCGTATATTGAAAATGAGAGTGATAGCTACACA
TAGTAGTATACATTATACACTGAACGATGGAAACTCTGTAGTTGTTTGTACAGTTACAAGAATCATGTATC
AATACTGCGATCTATCACTTAATCATACAAAATCATTTGTGGCCGTGTATTGTGTATTTTTTCGGATGAGT
ATACACTATTCACACATGTGT	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dvi-­‐let-­‐7_R+7	
  
TGAGGTAGTAGGTTGTATAGTATTTTTT	
  
>dmo-­‐let-­‐7_R+3	
  
TGAGGTAGTAGGTTGTATAGTTTT	
  
	
  
CGCCCGATCATTTTATTGACACCAAAAATGTATTGAATTTATTTATTTGTTGTGATATTATTCAATAAAAC
CGAAAGCTGCAGAAAAAGGCTTTTGCGATGTGAGGTAGTAGGTTGTATAGTACGGATACATAAATATTAC
ATACTACTGTACGATCTGCTAACTTGTATTGCGATTCGCTTAATTCAACATCAACGCTTTGGAGCGTTTC
GAATGTGCGAAAGTATTCTGA	
  
	
  
    UU-        UG  G                 CG----    CA  
AGGC   UUGCGAUG  AG UAGUAGGUUGUAUAGUA      GAUA  U 
UUCG   AGCGUUAU  UC AUCGUCUAGCAUGUCAU      UUAU  A 
    CUU        GU  A                 CAUACA    AA  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐49558_24	
  
TCGTGAAAATGGTTGTGCAATG	
  
	
  
AAAGAAACTATACTGCATAGATATATGCTAAGTATTTCATTGTCAAATCATACTGGACTGTAAAAATATTT
GATCATTTCATGTAAAAATAATTTTGTTTCTGTTATCATATCGTGAAAATGGTTGTGCAATGCTATTCAA
ATAAGGTTCATATCACAGCCATTTTGACGAGTTTGATGGCAGAATTATTGTTATCATTTCAATGCTATTA
TTCATACTGAAAATTGAAATCAAATTGAAATCAAT	
  
	
  
UU  U           UA-    G            CA   CUAU  AA  
  UG UUCUGUUAUCA   UCGU AAAAUGGUUGUG  AUG    UC  A 
  AU AAGACGGUAGU   AGCA UUUUACCGACAC  UAC    GG  U 
UU  U           UUG    G            UA   UU--  AA  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐98932_10	
  
TGGAAAATCGTTGAATGATGTATTGGCAAC	
  
	
  
ATATACCTCATCATGCAATTACAAAGAAATTTCGTACAGTGTTTGATGGAAGTTGCCCGACTTCTAATGG
AAAATCGTTGAATGATGTATTGGCAACGGGGCCAAATTTACAAGATCTATTGCCATATATCATTTGGCGT
TTTCGAGCATATCGTTTTGTTTTATCTGCTGATATAAAGAAAATGTTCAGACAGATCAATGTCCATGAAG
ATGATTTGATATATCAGAAGATATTTTAT	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3268-­‐3p_L-­‐2R-­‐8_2ss18AG19TG	
   	
  
GTTTGTCGATGAATTGGT	
  
	
  
AAGATGAAAAAGTCAAGCATATGTATGACACTGTTTTGAAAATGTTTAAACGAACATTAGCTTTGAGTC
CGGAATTGAAGGCAATTAAATTGAATTTAGAGAAACAACAGCTGTTTGTCGATGAATTGGTGAAATTGG
TGAAATTGGTGGCCAAAGAATCGGGAAATAGAAAAAAAAAATGCGAAAAATTCCAACAATTATTGGCCG
ATAGCGATGCATTTCGAATTAATTT	
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>aae-­‐miR-­‐13-­‐p5_2ss5AG19TA	
  
TCGTGAAAATGGTTGTGCA	
  
	
  
AAAGAAACTATACTGCATAGATATATGCTAAGTATTTCATTGTCAAATCATACTGGACTGTAAAAATATTT
GATCATTTCATGTAAAAATAATTTTGTTTCTGTTATCATATCGTGAAAATGGTTGTGCAATGCTATTCAA
ATAAGGTTCATATCACAGCCATTTTGACGAGTTTGATGGCAGAATTATTGTTATCATTTCAATGCTATTA
TTCATACTGAAAATTGAAAT	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐82789_13	
  
TTGGTGTTATATCTTACAGTGAG	
  
	
  
CAGAAAAGAAAATAAAGTAGACAAGAATGAAATTATAATATGAAAAATCGATGATACGCTATTCTGCTGG
CTGTAAGAAATAAACACAGGCTTGTAAATCAAAGTTGCTTGGTGTTATATCTTACAGTGAGCTGATTGGT
GATATATATCTGCAAATGTTGTAGTAAGTAAATTTTATTTTGCATTTGTTTCCATAATCCATGAATTCATT
TCAAATAGTTAATTATTTTCATGAAAATATTT	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐5408	
  
TTAGATCATTTTTGTGGTAATCGGCG	
  
	
  
TCAGCTCGAAGAGCGTTATTTGATCTAATTTGTTTAGGAATTGTAGGTCATAATCTATAATCGACTCCATA
ACCCAATATTCTGCGCTGTCTTCAGCGATTTTCGATTTTAGATCATTTTTGTGGTAATCGGCGAACATCA
AAGCTGCACTTATCACGTTTGAATGGAATAGTTTCAACGGAATCATCAACCAACGGATCAACGGTTATTT
TCATCGCTGGAAAATGATTCCTTCAATGATTTGA	
  
	
  
GAGCAAAGCCTTATGGCCTAAAAAATTTGCCAAAGAAATCAGCTCGGAAAGAAATCTATAATCGACTCC
ATAACACAATACTCTTCGCTATCTTCAGCGATTATAGATTTTAGATCATTTTTGTGGTAATCGGCGAACAT
CAAAGCTGCACGTATCACGTCCGAATGGAATAGTTTCAACGGAATAATCGCTGGAAAATGATTCCTTCAA
TGATTCGAGTGTTTCAAATGTCAATGCTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐19577_74	
  
ACGTTTAGAACTTTGTATCCGAGAA	
  
	
  
GCCTCGAAACGCCGTTGAAATGAGACGGCGAATCGAAGAGGAATGTGCTGCTATCAGCCCGGAACAAAT
TCTAAACGCTTGTACAACGGAAGTTAAAAAGCGTTTAGAACTTTGTATCCGAGAAGGTGGCGGTCACAT
TGAACATCTCCTCGAACGCAGACGCCTTTAATCGATTTCAATCGATTATTTTCGGCAATTGTGCCCCCAA
GTGATAATAAATCTGTGATATTTTTTGTTTTTTC	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐18767_78	
  
TTAAGTAGGTATTTGTAGGCGT	
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AATCAATCAACATTTAAACTCAAAATAAGAGAAGAATTTCTTCGATGAGGACTTTTGTCTGGAAGTGGA
AGGCACAGCTCGAAATGAACAATTGATTTATGGTGCTGTTAAGTAGGTATTTGTAGGCGTTTATTTATAA
TTGCCAAACATCTACTCTTGCTTACTTCACAACAACAAAATCAAAACAATTTCAAATTAATCCATTGAAC
ATTGAATTCAAAAGTCCAATTCATCGAGGTTTTCA	
  
	
  
	
  
	
  
>aae-­‐miR-­‐2c-­‐p5_2ss15TC19TA	
  
GGCATCAAATTTGGCTGTATT	
  
	
  
AATGCACAATAAATTTGACCATAGAATTAAATGATAAATTATAATTGTTGTTAATAAACCGAGGCCAATT
GAATTCACCGAAAGAGATCACTGGAAAATGTGTATTGGCATCAAATTTGGCTGTATTAGTGTTGCCAAAT
TTCTATCACAGCCAGCTTTGATGAGCAAAACATATCTTCGACATCAACAGGTCTAAGATCTATGGCTTCA
CACATATTTGAATTGGCATTCTTTTCTA	
  
	
  
   A      A   G-       U        AU   U-   G  
GAA AUGUGU UUG  CAUCAAA UUGGCUGU  UAG  GUU C 
CUU UAUACA AAC  GUAGUUU GACCGACA  AUC  UAA C 
   C      A   GA       C        CU   UU   A  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐121229_8	
  
TCGGAATGTTGTTGATGCG	
  
	
  
GAATTATTCAAATTGGAAATTCAAAATGGAGCTGCTATTAACTAAAGAAAAATCGTGGAAAGTGATTTC
GGAAATTCCACCAGTATTGGCTGCAGACGGAGCGAATCGGAATGTTGTTGATGCGTGGAATAAATTGGA
TGGAGATGCTCGAGCTTCAATTGGTTTGTCTATCGAAGATGGTCAGATTATTCACATCAGAAGTGCAAAA
TCGGCCAAGGAGGCTTGGAATAGTTT	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐4126_408	
  
CACGTTGCAGATTGGGGTTACT	
  
>aae-­‐miR-­‐1889-­‐p3_2ss7AG20TA	
  
CACGTTGCAGATTGGGGTTA	
  
	
  
ACGATTATCATTGTGAGTTTGCTGTTACCTAATGTGAATCCGTTTGAATGCATTTTATGGAGAAATCTCA
AATTGTAATTGTGGGCGAATATGTAAATTGAGCGATCCACGTTGCAGATTGGGGTTACTCGGTATAGTGC
AATTGTGTCGTCAGTACAAGTCATCTCTTTCCTATATTTTATATATGTATATTTCTTTAATTTTTTTTTCT
TCGTTTTTGGTTTCATAAAAAGACAAT	
  
	
  
A      U   G   A        A       U     -  AA  UGU  
 UGCAUU UAU GAG AAUCUCAA UUGUAAU GUGGG CG  UA   \ 
 ACGUGA AUG CUC UUGGGGUU GACGUUG CACCU GC  GU   A 
-      U   G   A        A       -     A  GA  UAA  

	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐64118	
  
TGTTATTGTTTTATCGGAATGGTATT	
  
	
  
ATTAGCTTCATGACCTAAAAGGGAAGAATTTAAATATCTGTTATCTTGAAGTTTGGGTTATGTTCATGAA
TTTCTTGAATCATTTGTTCTTTTCTAATTTTGGTCTCTGGTGTTATTGTTTTATCGGAATGGTATTTGTG
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TTGTTCTAATATTATTTTTCCGATGCTAACTTGTTTTAATATTGTATATAATTTTGGTAGAAAACTTTCTT
TGGGGACTATCAGAGTTAATTTCTTTAGTTTTGGAAT	
  
	
  
	
  
	
  
>dwi-­‐mir-­‐10-­‐p3_2ss24AT26GT	
  
CAAATTCGGTTCTAGAGAGGTTTTAT	
  
	
  
TTATGATTGAGACCGAGCAGAGTTACTATAGAAGCTAATTTTCATCGAACCATGTTCTACATCTACCCTGT
AGATCCGAATTTGTTTGACATAAGTTAAAATACGACAAATTCGGTTCTAGAGAGGTTTGTGTGGGACATA
TGATATCAACTTTAACAATATGGTTGCTGACTGCTGACTGAGAGCTGAAACTGTTGCAATTGACATTTAT
AAATTGAGGAATCCTATATAA	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐172341_5	
  
TCAGATTGGATTGATGTATTTGTTTGT	
  
	
  
CGTTACTGAAATTGAATGTGCCTATTTTTCGTCCGAATTTTTTCGTGCTTTTTGTGCAATGGCTTAAGTT
TCTTTGATGTATTTTCTATTGTCGATGAGAGGATTTGTTCTTCAGATTGGATTGATGTATTTGTTTGTGA
TTGGGGAGAGTTATGGCTAGAACTCGATTTGTCGGAAAGGTTGGACTTTAATGGAATTGCATTCAAGTT
GGATGCAACCGCTAAATTCGCTCTTCGTATAA	
  
	
  
	
  
	
  
>dpu-­‐miR-­‐34_R+2_2ss22GT24GT	
   	
  
TGGCAGTGTGGTTAGCTGGTTTTTAA	
  
	
  
CGCCGATTGAAGTCTTAGATTACATAGCATCAGACCTGATTTTAAATGATTCTACAATTTCAAAATGGGA
ATCTTGAACGGAACTTCAACTGAAAAAAGGTTAAACGCGTTGGCAGTGTGGTTAGCTGGTTGTGTGAAT
ACATATAACAGCCACTATCCGCCCTGCCATTGCGGCATGCTTTCATTCACATATAAATTGGATAATATTTC
CACTCTCAAGCTTGACAACCGAATGCC	
  
	
  
	
  
	
  
>aae-­‐miR-­‐11-­‐3p_R+1_2ss20GT21CT	
  
CATCACAGTCTGAGTTCTTTTTT	
  
	
  
CACATCAATAACATCAATGTTCACAAGGTTTATGGTAGAAACTGCCTGAGCGGGAACTCCGATTGTGACT
GCGTTTATTAATTTTGAAACAATTGCATATGCAATTGTCATCGCATCACAGTCTGAGTTCTTGCTCAGTG
AGTTTCATTTCATCAATCACCAGCCAATGCTCAGGTATCGCTATTCTAATTACATATAATCATTTCTATTT
ATTGAAAAAATAAAAATGATTCTCATTTTCATCA	
  
	
  
U    UA-      GC              C        C    UUUAUUAAUUUUGAA        A  
 AUGG   GAAACU  CUGAGCGGGAACUC GAUUGUGA UGCG               ACAAUUGC U 
 UACU   CUUUGA  GACUCGUUCUUGAG CUGACACU ACGC               UGUUAACG A 
C    UUA      GU              U        -    UAC------------        U  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐120878_8	
  
TCGGTTTTTGTAGTAATGCTTTTATGATT	
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1> TTCAATTGGTGCTGATCCTGATAATGCTGACATTGGTCTGAAACATGAAGTTGAACCACTCTCA
ATACTGGTCTGTGTGGGTGGTGTTGTGAAAATATCGAGTTCGGTTTTTGTAGTAATGCTTTTAT
GATTATTTATGAATGCCATTATGTAAAAATATCAAAAATGTCACTTTTGCTTCTTTCAGTACTC
TTCTTTTTACTAACACGTTTTTTGACTACTTTTTTCTTGGTGTCACTTGC	
  

	
  
AATTGGTGCTGATCCTGATAAAGCTGACATTGGTCTGAAACATGAGGTTGAGCCACTCTCAATACTAGTC
TGAGTGGGTGGTGTTGTGAATATATCCAGTTCGGTTTTTGTAGTAATGCTTTTATGATTATTTATGAACG
CCATTATGCAAAAATATCGAAAATGTCACTTTTGCTTCTTTCAGAACTCTTCTTTTTACTAACACGTTTT
TTGGTTACTTTTTTCTTGGTATCAC	
  
	
  
TTCGATAGGCGCAGACCCCGATAAAGCTGACATAGGTCTGAAACATGATGTTGATCCGCTTTCAATACTG
GTCTGTGTTGGTGGTGTTGTAAAAATATCGAGTTCGGTTTTTGTAGTAATGCTTTAATGATTATTTATGA
ACGCCATTATGTGAAAATATCGAAAATTTCGTTTTTACTTCTACCCACGCTCTTCTTTTTATTAGAACTAT
TTTTTGTTGTTTTTTTCTTGGCTTTAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAACAACGAATTCAATAGGCGCAGACCCTGATAATGCTGACATAGGCCTGAAACATGATGTTGATCCGCT
CTCAATACTGGTCTGTGTTGGCGGCGTTGTGAAAATATCGAGTTCGGTTTTTGTAGTAATGCTTTTATGA
TTATTTATGAACGCCATTATGTGAAAATATCGAAAATTTCGTTTTTACTTCTTCCCGCACTCTTCTTTTTA
TTAGAATTATTTTTTGTTGTTTTTTTCTTGGCTTTACGAGCAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3345-­‐p3_1ss16AT	
  
TCCGAATTCTGTTTGTATG	
  
	
  
GATAATAGACATTGATAAATTTGTTTCTGCTGAAATACCGGATCCTCAAACACATCCAAAACTTCATTCT
TTGGTCAAAAGTCATATGATTCATGGTCCATGCGGTGCTCTCAATCCGAATTCTGTTTGTATGATTGATG
GTAAATGTTCTAAAGGTTTTCCGAAAGATTTTACTGAATGTACACACGATAATATTAATGGATATCCTGT
TTATAAGAGACGAAATAATGGTATAGTTGTTGATGTG	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐39054	
  
TGGTTTCAGATTCGTCGTCGATTATT	
  
	
  
CCGTGGTCCGATTTTGAAGATGTGATGCGTTCGTGTGAATATCTTCAATGTGATAATTTCTTCCGTGAGG
TTGCTGTGTCTATCATTATTCCTCGTGTTCATGGGCACTGGTTTCAGATTCGTCGTCGATTATTATTCATC
TATGAAGATATAGAGTTGAACGAAGATGATTGGGACTTTGATTCCGTTGAAAAATCAGATAATGAAAAT
TTTATTTTAAATTTGTTCCCTCCGGATATAATTAT	
  
	
  
	
  
	
  
>PN-­‐190-­‐5p-­‐26	
  
AGATATGTTTGATATTCTTGGTTG	
  	
  
>dme-­‐miR-­‐190-­‐5p_R-­‐1	
  
AGATATGTTTGATATTCTTGGTT	
  
>tca-­‐miR-­‐190-­‐5p_R+5	
  
AGATATGTTTGATATTCTTGGTTAAA	
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ATATTAAGGTAAATTTCCCATTTTTTTCTCATTTCAAAAATGCCGAATCGATTAAATGGTGAAAAACGAT
AGCTGAGACATAGGCGCCAATCTCATGATTACTGTAAGATATGTTTGATATTCTTGGTTGTTTTTTATAA
ATATTCACCCAGGAATCAAACATATTATTATTGTGGTCATACCTTTCATCGGTTGGAACGAAACTTTGCA
GCGAAATTTATTCGATTGTTTTAATTT	
  
	
  
GCCAAUCUC        U    -            AU      U  UUUUUUA  
         AUGAUUAC GUAA GAUAUGUUUGAU  UCUUGG UG       \ 
         UACUGGUG UAUU UUAUACAAACUA  AGGACC AC       U 
CCA------        U    A            --      C  UUAUAAA 

	
  
	
  
	
  
>nvi-­‐mir-­‐190-­‐p3_2ss23CA25GA	
  
CCAGGAATCAAACATATTATTAAAA	
  
	
  
AATCGATTAAATGGTGAAAAACGATAGCTGAGACATAGGCGCCAATCTCATGATTACTGTAAGATATGTT
TGATATTCTTGGTTGTTTTTTATAAATATTCACCCAGGAATCAAACATATTATTATTGTGGTCATACCTTT
CATCGGTTGGAACGAAACTTTGCAGCGAAATTTATTCGATTGTTTTAATTTCTCAATAATTTCAAGCGAA
AAAAAAAACATTTCCGTT	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐138405_7	
  
TAGGCGATTTTGGTATTTCGGGTGACT	
  
	
  
GTGGTGTGACCGACTTTGTTGCGACCGGCTTTGGTGTGACCGACTTTGGTGGAACCGACTTTGGTGGAA
CCAGTTTTGGTGTTGACCCTCGTTTCGGTGTTCTAGGCGATTTTGGTATTTCGGGCGACTCAATGGGTTC
AGTGTAACCGGGTCGTCGCAAGTATCGATCGTAGCGGGGTTTATCTTGTTTTTGGGCTCGTTGTGACATA
GCGGCGTGTGAGCGGATGTAGCATTGGTT	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3808-­‐p3_2ss3TG20AT	
  
ATGTTGGATTAAATAAAATTT	
  
	
  
GAAAAAAACCTACCAATTTACACATATTGGAAGTGAAGGCGAAAAAAAAAATCGTATAAAAACATCCGA
GACGGAAGTCAATGGATATTCGCCATGGAAACGAAAACCAATGTTGGATTTAATAAAATTCCGATGAAT
TTGATTGATGAATTGTTCTGGAATCGTTACATTTCCATCAATTTATTTCATTTCATTTCATTAGTCTCGA
CTTTTTTTTTATTCGTCAAATTGTGTTTGCAATAGTTCC	
  
	
  
TTAATTAACTTTATATAATATTTTTCATTAATAATTGTTTTAATGATCTTTTTTTATTGATTAAAAATTTA
AATTACCTTAGGGATAACAGCATAATATTATTAAGAAGTTCTTATTTTTAATATTGTTTATGACCTCGATG
TTGGATTAAATAAAATTTTTATGTGAAGATACATTTATAATTAGTCTGTTCGACTTTTAATTATTTACATG
ATCTGAGTTCAAACCGGTGTGAGCCAGG	
  
	
  
No loop structure 

	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐76247_14	
  
AGAAATGTGAATTCAATGAAAAAT	
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CCCACAATCCACTGTAAACCAAATTTATTGTCGATAAATTCCAGAAAATTTAATTTTTCAATTGAAATTT
TAATCATTTAAATAATTTTTTTATTGTGAATCGTGTTTAGAAATGTGAATTCAATGAAAAATTTATTCAA
ATTGATATTCTTATTAAATAGCCATACGTGAAATCATAATCAAACCGAATATCGTGTATAAAAACCAGCGA
GAGTGACTTTTCAATGGCATAAGGACGTTTATGCGAAGA	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐2810_614	
  
AGAGATTCCACTTTTCTAACTTAT	
  
	
  
CAATATATTAACATCTATTTTAATAAATAAAGGTTCGCCAATGCAGCTTCAGTGTGTACGTGAAGTAAGT
GGAGCAGTGGTCTCATCGCTTTAGTTTGAAAAAGAGAGATTCCACTTTTCTAACTTATTGGAGGTACACA
AATATCATCCATGGCTTTCAACCTACTCTTTCTGAATCTTCAAAAAACTCAATGCGTTTTTTGTTCAATT
CGAATCAAGCGCGAATTGAAATTGATTT	
  
	
  
C---    A  CAGCUUCAG       GUGA       -    C     UC  A  G    AGU  
    GCCA UG         UGUGUAC    AGUAAGU GGAG AGUGG  UC UC CUUU   U 
    CGGU AC         ACACAUG    UUAUUCA UCUU UCACC  AG AG GAAA   U 
CUUU    -  CUACUAUAA       GAGG       A    U     UU  -  A    AAG 
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐161292_6	
  
TTGGACCTCGTTCGAATTATTTTTTCGAA	
  
	
  
GTTTGTTCATGGAAACACTCCGCCAAGATTAGCTAATTCAAACCATATTGCATTTATTGACGGCATCAAT
AATCCGGATTTTGACTGGAATTCGATAAGTATAGTGGATTTGATTGGACCTCGTTCGAATTATTTTTTCG
AAATTTTAAACATCGAAACGAATTTCTTGAGACTGAATGCTAATGAATGGGATAAAAACAGCGAATATA
ATTCGGCCAAAAAATCAATTGAGGATGCTTTAGTGTGTGTGAATGATAATA	
  
	
  
	
  
	
  
>dpu-­‐mir-­‐283-­‐p3_2ss8TG19CT	
  
TTGGACTGGATTAAAATATAA	
  
	
  
TTTCGGATAAAATGGAACGCAACATTTTTTTTTGCAGAATGAATTAACTTGGAAATGAGTTGATTGAAC
TGCTTAAAGTTTATGATAAATTTTCGATTAAGAAAAATGTCAAATTTGGACTGGATTAAAATATGAATG
AAAAAAAAACACATTACTCAACTTTCATTGACATTTCACTCATTCCACATGGTCGGATGAATGACATTTC
TAATATGTATGTGCTTCGTTATTTTTTACCGGCG	
  
	
  
AGGATAAAATTGAACGCAACATTTTTCTGCAGAATGAATTAACTTGGAAATGAATTGATTGAACTGCTT
AAAGTTTATGACAAATTTTCGATTCGGAAAGATGTCAAATTTGGACTGGATTAAAATATGAATGAAAAA
GAACTAACTCATCACTCAACTTTCATTGACATTTCACTCATTCCACATGGTCGGATGAATGACATTTCTA
ATATGTATGTGCTTTGTTATTTTTTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GATAAGATTGAATGCAACATTTTTTTTGCAGAATGAATTAACTTGGAAATGAGTTGATTGAACTGCTTA
AATTTTATGATAAATTTTCGATTGAGAAAGATGTCAAATTTGGACTGGATTAAAATATGAATGAAAAAG
AACACATCACTCAACTTTCATTGACATTTCACTCATTTCACATGGATGGATGAATGACATTTCTAATATG
TATGTGCTTCGTAATTTTTTAAGGGGGAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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>nvi-­‐miR-­‐277_R+5	
  
TAAATGCACTATCTGGTACGACATTTTT	
  
	
  
CACATATGGTGATCGATACTCAACAACCGACTTGTGCCATTTTTTATTGATTAGTTTTGGAGTACGTATC
AGAAGTGCGTTTGCATAAAAATTCAATACTTGTAAATGCACTATCTGGTACGACACTCCAGAGCAAACGT
TCTTCTTATTTTATTTATCATTTTCATTCTTATTGTGATTGATTTTTTTTTTATTATTTATTTATTATTGT
ATTTCAGCTTTTCAGTTTTAAATT	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐304_R-­‐1_2ss17AT22TG	
   	
  
AAATCTCAAATTGTAATTGTGG	
  
>PC-­‐5p-­‐121263_8	
  
AAATCTCAAATTGTAATTGTGGG	
  
	
  
AATTTGTTGTATTTTGTATTTATTTTTTACATTCTATATTATTTATTGTTTATGAATTACGATTATCATTG
TGAGTTTGCTGTTACCTAATGTGAATCCGTTTGAATGCATTTTATGGAGAAATCTCAAATTGTAATTGTG
GGCGAATATGTAAATTGAGCGATCCACGTTGCAGATTGGGGTTACTCGGTATAGTGCAATTGTGTCGTCA
GTACAAGTCATCTCTTTCCTATATTTTATATATGTATATTTCTTTAA	
  
	
  
A      U   G   A        A       U     -  AA  UGU  
 UGCAUU UAU GAG AAUCUCAA UUGUAAU GUGGG CG  UA   \ 
 ACGUGA AUG CUC UUGGGGUU GACGUUG CACCU GC  GU   A 
A      U   G   A        A       -     A  GA  UAA 

	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐46557_26	
  
TCCACACCAAACATTGACACTGTATT	
  
	
  

1> AATTTGGAAGATTGCGGAGCATTCCAGGAAGTTGATAGCGCACAAAGCGCAAATATCTTACACC
CGTCAACGTCTCGTCAAAGAAGTAAGGCCCCAAAAGTTGGTCGCCCACCATTCCACACCAAACA
TTGACACTGTATTTGTGTTGGTCTTTAGTCTCAACTGTTTGGTGAGGATTTGTTGACGCCCAGT
GTCGAGTGTTCTGACGATTTGGGGCCCCTTGATTGCCGAATTGCGATTCATCCGTCC	
  

	
  
AG    U  CC  C  U-   A         -    C    UAUUUGU  
  UUGG CG  CA CA  UCC CACCAAACA UUGA ACUG       G 
  GACC GC  GU GU  AGG GUGGUUUGU AACU UGAU       U 
--    C  A-  U  UU   A         C    C    UUCUGGU  

	
  
	
  
GCGGAGCATTCCAGGAAGTTGGTAGCGCACAAAGCGCAAATATCTTGCACCCGTCAACGTTTCGTCAAA
GAAGTAAGGCCCCAAAAGTTGATCGCCCACCATTCCACACCAAACATTGACACTGTATTTGTGTTGGTCT
TTGGTCTCAACTGTTTGGTGAGGATTTGTTGACGCCCAGCGTCGAGTGTTCTGACGATTTGGGGCCCCTT
GATTGCCGAATTGCGACTCATCCGTCCAAATAAT	
  
	
  
TTGCGGACGGCCGGACCAATTCGGCCGCGTAGCAAAGCCAAATATTTTTCTGCCCCCAACCTTCCATCAT
AGAAGAAGGGCCCCAAAAGCTGGTCGTCCACCATTCCACACCAAACGTTGACACTGTATTCATGTTGGTC
GTGAGTCTCAACAATAGTGTCAACAGCGCCAACTGTTTGATGCGATTGGGTGGACTGCCAGCGTCGTTCG
TTCTGACGATTTGGGGACCCGTCATTGCCG	
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CGCTCCGTCTTGGTGGAATGTCAGGAAGGTGATAGCACACAAAGCGCAAATATCTTGCACCCGTCAATGT
TTCGTCAAAAAAGGAAGGCCCCAAAAAATGGTCGCCGACCATTCCACACCAAACATTCACACTGTATTT
GTGTTGGTCTTTAGTCTCAACTGTTTGGCGAGGATTTGTTGAGGCCCAGCGTCGAGTGTTCTGACGATTT
GGGGCTCTTGATTGCCGAATTGCGTCTCATCCGTCC	
  
	
  
	
  
TTGCGGACGGCCGGACCAATTCGGCCGCGTAGCAAAGCCAAATATTTTTCTGCCCCCAACCTTCCATCAT
AGAAGAAGGGCCCCAAAAGCTGGTCGTCCACCATTCCACACCAAACGTTGACACTGTATTCATGTTGGTC
GTGAGTCTCAACAACAGTGTCAACAGCGCCAACTGTTTAATGCGATTGGGTGGACTGCCAGCGTCGTTCG
TTCTGACGATTTGGGGACCCGTCATT	
  
	
  
CGCTCCGTCTTGGTAGGATGTCAGGAAGGTGATAGCACACAAAGCGCAAATATCTTGTACCCGTCAACGT
TCCGTCAAAAAAGTAAGGCCCCAAAAAATGGTCGCCGACCATTCCACACCAAACATTCACACTGTATTTG
TGTTGGTTTTTAGTCTCAACTGTTTGGCGAGGATTTTTTGAGGCCCAGCGTCGAGTGTTCTGACGATTT
GGGGCCCCTTGATTGCCGAATTGCGTCTCATCCGTCC	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐91476_11	
  
CTCGTTTTTGCGATCACAACCACT	
  
	
  
CATTGATGCTGCACTGGATTTTGGGAACAAAATTTGATATCAATAATTTGCATTCGTGGCAGTTTTATTT
TGTGACCGACACTAACGGGTAGTGATTTATTTTGATACTATACTCGTTTTTGCGATCACAACCACTGAAA
TTGCAACGAAATTCAACGGCCCGGCCCGGCCCCAGTGAATTTTGATTCGAATAATTTGCCCATAATACCC
GACAGTCGTTCATCAGTCCCTGAATGAA	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐128424_7	
  
TGCATTCGGAAATTGATAATGACATCACT	
  
	
  
GTGTCATCCCCGGCCTTGTTCGCTTTGATGCATCGGATAAAATGATAGCCCTGCACATTGTCATTTCAAT
TAACGCAAAGTAGTTTATAATAATAAATATTGAACATATATGCATTCGGAAATTGATAATGACATCACTTA
CATTTTCTTTCGTTCGGTCGATCAAATTATCAATGTCAGTCATTAACTTTTGGGTGACACATTGTTTTGA
ATTGTTCTTGGCCTTGTCAACGGTCAAACTAT	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐87371_12	
  
TCGGATTTTGATTAGAAGCAA	
  
	
  
GTTTGACGTTTTATTCATGGTGTAAATTGTATAATTAGAGAGATTTTCCGAAAATGAAATTTGTTTAGGG
ATAATTTTGATTTCATTCGTTGTGTTAAGAATCTTGACAATCGGATTTTGATTAGAAGCAATGGAATTGG
CTATGTAAATGCCAGGAGAAATTTCCATATTTGGAATGAATTGTGGAGAATCAAATTTGGGTAGGAAGA
GTGTCCGAAAAACTTCAGCTCTAGCTGGAAGGACTA	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐80336_13	
  
TTACATAGAATTCGAGCATCAATAATAGA	
  
	
  
ATGTAGTTAGATTGGATCATGAGAGATACTTCAAAACAAGGTAGAATAATGGGGCATTGATTATTGAGTT
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CAAATTCGGTTATGTGGCATACTACAAAGTTTACATAGAATTCGAGCATCAATAATAGAGGTACCCAGGG
TATTAAGTAATTATTACATATATAAATTGGGTTATATAGTATTTTTTATTGGTATAAAGCTATGGAGAATC
AATCATAGAGATTCATTGAGTTAT	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐30157_45	
  
TAAATTCGATTTTGTCTTGCAG	
  
	
  
AAAATGATTCTGAAATTCGAAACTGATAACGATCAAAAACATCTAAAGAAATGTTATTTTAATGAGAAT
TTGATCCCGCTCATAGGATCCGGGAATTTGGCAAAAAAAAATTCGATTTTGTCTTGAAACATCAAGTAC
GGAGGAACGGATTGATTTCCACTGAAATTCACATGTTGGCTTTGTTAATGTGTCATCGTCGGAAGTAAA
AAATCTACCAACTCATTTTATCATCAT	
  
	
  
   AA      A--      -     A  
AAA  AAUUCG   UUUUGU CUUGA A 
UUU  UUAGGC   GAGGCA GAACU C 
   AG      AAG      U     A  
	
  
GAAAGGAACGATTCACCAAATCGATGTACGGAATACAATTAAACAAATAACAAATGACAAAAAGTAAGT
TTCAAAATCGACTTTTGATCGGGATGATTCCATTAAATTCGATTTTGTCTTGCAGTTTTTTAGTGTATCG
AGGAGTGCTGACATTTTATGTTGTTGTCAAAGGAAGCGAAGCTGAAAAGTCATTTTTAACGCAAGAACG
AAATAAACTGAATATTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐146988_6	
  
TTCGCTTGAATTTCACAACGTTATGTACGT	
  
	
  
CACCTTTGATCCAGGAAATCGGCAAAATTACATTTTTTTTCAATTTTAACAAATATACAACGAAATACAT
CTCGTACTTTTATTTATTTGCAAATTATTTTCTCTTTGAAACGTTTTTCGCTTGAATTTCACAACGTTAT
GTACGTTATGCAGTAAAAACGACGAATGTTTGAGCGTGCAAAGAGAACTGTCAGCTCTCACGTTTAACC
GGCCAATGAAATTGTGTTATTTTCAAGGCTACTTTGATCGATTTCGAGT	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐6708_243	
  
TAGTGAATTTTTGAATGTATTATCGATT	
  
	
  
GTGAATTTTCGAATGTATTA	
  
TGAACGGTCATATCCATACAAAAAACTTTAAAACGAACGAAGAAGAAGAAGAAGACTTGTGATGGGTGG
AGGCGGGACGAATGAAACCAATTAGAACGTTTACATGTATTTTTGTGAATTTTCGAATGTATTAGGCGAT
AACGACGAACTTCACGAATATGAGCCGAAGTGACACGATCGGCAATTACAATAAAAGTTTCCGCTCATCT
GCTAGTTATATGTTTACATATGGCAACAA	
  
	
  
UU        UU    AAUG    A  
  UUUGUGAA  UUCG    UAUU G 
  AAGCACUU  AAGC    AUAG G 
--        C-    AGCA    C  
	
  
TTAGCGTAAAGTTCGGCAACCATTTTACCATGACTATTATTATAAATTTGGACAAGGAATGAAGTCGCGC
GCGAGACTTCATCTTCATTTTTATGAACATCTTCATATATATATTAGTGAATTTTTGAATGTATTATCGAT
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TTAGATAATACCGTTAGTGGAGATGGGAGGCATATTCACATGGATACAAGCCAAATAACCCACACATTCA
AATTACAACAATAATTTTCGCTCAGTTTTTCGCAAGACGTTGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CGCGACTTCATTGCGCGTCGGCCCCACGATCTACATGCTTGTCATGTCTATTATAAATTTGGACAAGCAA
TGAAGTCGCGCGCGAGATTTCATCTTCATTTATATGAACATCTACATGTATATTAGTGAATTTATGAATGT
ATTACATGTTTAGATAACACTCATAGTGTAGATGTAGGCAAAATTCACACGGATATGGTCAAATATACAA
ATACATTCAAATTACAACAACAATTTCAGCTCAGTCCCTCGCAAGACGTTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐miR-­‐29b_R+1_1ss18AG	
  
TAGCACCATTTGAAATCGGTT	
  
	
  
CCGTCTGTCTACGAGCAATAGAAAAATCTGTCCAAACAAAAATATTCTTCCAATTTTCAAAAACGAAAG
GAAAAACGGAATAGCGAAAATAGTTTCCGACTACATGAACCATTTGAAATCGGTTCGAAGAAGAATAGT
ACGTGGCAATTGTAGGAGGGTAAAACGGTAGTAATCTTTTCGGTAAAATTGGAGTAATGTAAATGTTGG
GCAAATTTGAAGGAATAGAGG	
  
	
  
	
  
	
  
>isc-­‐miR-­‐7_L+3R+1	
  
ATCTGGAAGACTAGTGATTTTGTTGTT	
  
>dme-­‐miR-­‐7-­‐5p_R-­‐2	
  
TGGAAGACTAGTGATTTTGTT	
  
	
  
CTAAATGACTGCGAAAAACTAACTAATAGCTTTTGACATATTTTTTTTTTTTTTCATCATCTCGTTCATT
TACAACTAAAATTTCAACCGAAATCCTATGGCATATTTTGTATGGAAGACTAGTGATTTTGTTGTTTTGC
TTTTGAATATAACAAAAAATCTCTTGTCTTTCTACAATGTTTGCTGCTTTCTGCAATGCTTAAAACGCCT
GACTAACCAACCATTTTTGATTGATCACATCGAAAATTAA	
  
	
  
    U  U     U       U  U     --      -   GC  
GGCA AU UUGUA GGAAGAC AG GAUUU  UGUUGU UUU  U 
UCGU UG AACAU CUUUCUG UC CUAAA  ACAAUA AAG  U 
    U  U     -       U  U     AA      U   UU  

	
  
	
  
	
  
>api-­‐miR-­‐315_R+2	
  
TTTTGATTGTTGCTCAGAAAGCCTC	
  
	
  
ATAACTGACATTTCATACATTTATTTCGTTTGAATGAATGAACAATGAACAATGACTTAAGAATTAAGCC
TGAGAAAAATGTGAGCCATTTTCATTTGTCGAACAGTCATTGATTGTTGCTCAGAAAAATGGAGGAAAA
TCAATATAAACAAACTTTGTGTACCAACGTTCCAGGTACAATGGAAAAGAAAGGGGAAAAAGAAAGCGA
TTTCATGCTCAATCGTTTACTAAATT	
  
	
  
AG       CA    UCG       A  
  CCAUUUU  UUUG   AACAGUC \ 
  GGUAAAA  AGAC   UUGUUAG U 
--       --    UCG       U  

	
  



	
  
	
  

71	
  

ATAACTGACATTTCATACATTTATTTCGTTTGAATGAATGAACAATGAACAATGACTTCAGAATTAAGCC
TGAGAAAAATGTGAACCATTTTCATTTGTCAAACAGTCATTGATTGTTGCTCAGAAAAATGAAGGAAAA
TCAATATAAACAAACTTTGTGTACCAACGTTCCAGGTACAATGGAAAAGAAAGGGGAAAAAGAAAGCGA
TTTCATGCTCAATCGTTTACTAAATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐75494_14	
  
TGTTTCAACTGAATTGACTGGCTCGGT	
  
	
  
TTCGGTTGTTTCCATTGGATCAATCGTATCGCCCGGTGTCGTTGCTTCAATTGAATCGACTGGCTCGGTT
GTTTCAATTGGATTAATGGCATCGACTGTTGCCGTTGTTTCAACTGAATTGACTGGCTCGGTTGTTTCAA
TTGGATTAATGGCATCGACTGTTGCCGTTGTTTCAACTGAATTCAGTCGAACCTCTTGATTCCAAAATGG
GTTGTCAGCACAAGTTGATTCGATTCGGCC	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐124898_8	
  
TGCTCTTAACTGGTCAATTCGATTGTT	
  
	
  
GTATTTTGTTCCGAATTTCCATTTCCTGGTGTGGTGTTTGTATTATTGTCGTTTGCTGCCATATCTGCTTC
CACTGATGCTTCTAAGTTACGTGTGAATGCGCTTTGATTTGCTCTTAACTGGTCAATTCGATTGTTTAGT
GTGGAACTTGTTGTTTGGTTTGGTGTTTGTTCAGTTTGGTTTGGCACAGTTAATTTTGATGGAGTGTAT
ATTCTATTCAATCTTACTGATGGACAATCTATCAATCTAT	
  
	
  
GCCATATCTGCTTCCACTGATGCTTCTAAGTTACGTGTGAATGCGCTTTGATTTGCTCTTAACTGGTCAA
TTCGATTGTTTGGTGTGGAACTTGTTGTTTGGTTTGGTGTTTGTTCAGTTTGGTTTGGCACAGTTAATT
TTGATGGAGTGTATACTCTATTCAATCTTACTGATGGACAATCTATTAATCTATTCAAATGTTCGACAGAC
AAGCCCAATCGTACCGATAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>aae-­‐miR-­‐137_1ss21AT	
  
TATTGCTTGAGAATACACGTTG	
  
	
  
AATATTTTTTTTTCCTTCCATAACAGGCATCCATTTCCGGACGGATAATACAGGGAAGGCGTGTAAAACT
TAGTTGGCCACGCGTATTCTTGGGTTATTAACACACAATTAATGTTGTTATTGCTTGAGAATACACGTAG
TTGACGGTTAATTGAAAACATCGATTGAATCACCATGAGAATAGTTTCAATAGGACTGAATGAAACAAA
AGCGTCGATAGAATCCCTTCACAAAGAAAACATGAAATAT	
  
	
  
TTATCATAGATTGATTAAGATAAAACGAAGCAATTAAAAAGTCAGTCATTGACATTCGCATCGAAATGCA
AACAAAAAATAACATTCCAGAACACACCGCTGCATATTGCTTGATAATACACGATTAAATGTTTACATAT
AATCCTTACACAAACATCGTGAACAAAGTGATGTAAATCGTGCAGTAATTGAAAATTCAAACTTTATCCA
CTCCAGAAAGATTTGTCTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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>PC-­‐3p-­‐142703_6	
  
TTGGAAGTAAGTTCTGAATGTGG	
  
	
  
AATTATGTTTCCATTTACACAGACGCATCAAATCACGGAAGCACTAAAGTATTTCCCGTTCTTGTACGAT
ATTTCATACCCACAGTCGGAGTGCGTTTAAGAGTTTTGGAAGTAAGTTCTGAATGTGGTGAAACATCGG
AAGTAATAGCCAACCTCATACGGTCCGTTGCACGTGAATATGGCTTAGAAATGAAAGTCGTCGCTTTCTG
TGGCGATAATGCGAAAGTG	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐93054_11	
  
TTGGAGAATATTTCTGATTGAATGCCT	
  
	
  
GTTGTTCCGTAGTTTTGCTTCATCCAACAGCGCAGAGTACATCATGAAAATATCTGTGAGCGGTCGAACT
TCGCTTTTTTCAATCACAGTATCATTCACGTGCGATTTAACTTTGGAGAATATTTCTGATTGAATGCCTC
TGTAAACTTCTTTGACTTGATGCACAGTCGAAATATTTTTCGACGGAGAATTTTTTAGTAACTTGTTTTC
TCGCTGAGCAAAGCATGTCAAATGGTAATTGATGTACTTGGCATTTTTCAT	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐2808a-­‐1-­‐p3_1ss2GA	
  
CACGATCCACTGAGA	
  
	
  
GAAATTGATATATAAACCAGGCATGCATATCCATAAATGTATTTGGGAAAAGGGATAAATTTAGCATCTC
AGTTCTTGTTCTTCAATCGTTCGCATTATTACTTTTCCACGATCCACTGATTGCAGAACAAGTATTGATT
TTGGGTATTTTTGTTGTCGCTGTCGCTATTTCTGTACGTAATTTCAATAAATCTTTCTCAGTCTACTATAT
GTACATTGAATTAATGTCTTTA	
  
	
  
AUC     U        U     -  ---   CAUUAUU  
   UCAGU CUUGUUCU CAAUC GU   UCG       A 
   AGUUA GAACAAGA GUUAG CA   AGC       C 
---     U        C     U  CCU   ACCUUUU  
	
  
AATGAAATATGGAAATTTTTATTTCGTTAATAGCAATTCGAATAGCTTACGGCACGATTAAGATTCAATC
GGCTGAATTCTCCTTTGATAAGACCACGAACGATAACACGATCCACTGAGAAAATAATATCCCGTTGATT
ACGAGACACAACCACATCATGCCACACATTATCATCCAATAGGCTGCCAACGGATAATGTTGTCATCAAA
CCGGATCCAAGATCAATATTCAATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐2854_L-­‐6_1ss12TA	
  
AAAACAGCAGGACGG	
  
	
  
AAAACAGCAGGACG	
  
GGAAAGCAGGCATATAATATAGTATACCCATGTGATAAAAAATAATATCACCGAAAATATAAACATTGTTT
TAATACATATTCATTGAAACCTCGAACGTATAGAACATTAAAACAGCAGGACGAATAAGCAAAAGCGAAC
ACGACAAGAAGATCGCGAAAATATTCAACAACTTCTTAACTTAATGGTCTGTTGACTTTCGAACGGATAT
CGAAAACTTTACATGAACG	
  
	
  
GTGGGCCACTTTTGGTAAGCAGAACTGGCGCTGTGGGATGAACCAAACATGATGTTACGGCGCCTAAATT
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AATGACTCATATTGATACCATGAAAGGCGTTGGTTGCTTAAAACAGCAGGACGGTGGACATGGAAGTCGT
AATCCGCTAAGGAGTGTGTAACAACTCACCTGCCGAAGCAACTAGCCCTTAAAATGGATGGCGCTCAAGT
CATATGCCTATACATCAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AGAGCGATATCCAAATCATTCATTTCGGAGCATCATTTTGGTAATTACGACGACGACGACGACGACGACG
TCAACGACTACAATAGAACTGTAGCAGGCAATAGCATAAACAGCAGGACGGCAATTGAAAAGCTGTGCA
ACGAAGTGAATAGCAAGCATTCACCCGCTATTAACCGAATACAACGAATCGGCCGTAAAGCAAAATTACC
AGAGACAAGGCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3368-­‐p3_1ss2CA	
  
AATAAAGCGGCCGAA	
  
	
  
CAAAAAACTAGAGAAGTATATGAACGTGCCTGTACCATACATCATTTGGATAAACCAAATTTGCATTTAC
TTTGGTCAGCATTCGAAGAGCAACACGATAATTTGAATAAAGCGGCCGAAATTCTGTGCAACTTGGATA
AAGTATGCCCGAATATTATGCAATTGGCATACAGACGAATCAATTTGGAACGAAGGCGAGGTGATTATGA
CAAATGTACACAAC	
  
	
  
AACATTATGCCTGGTTAAGTGTTCAATATAATGCATTTGCTGAATTATTTTGTGATGCAATAAAATGCGG
TTTGCCCGCATTACAAACACAACATCCTGGAATTTATTATAATAAAGCGGCCGAAAATGAGAATTGATAT
GAATACAGCCTTGAAGTGAGTGCGAACGATGCTGTGCGCTTTGCACGGTGAAATCATTTTCGTTTGACA
TTTTTTCGTTTTCTGTTTTTTTTTTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAACATTATGCCTGGTTAAGTGTTCAATATAATGCATTTGCTGAATTATTTTGTGATGCAATAAAATGCG
GTTTGCCCGCATTACAAACACAACATCCTGGAATTTATTATAATAAAGCGGCCGAATATACGGCCAAACG
AAAGGAAGCCTTTCAACAATGTTGCATGGCATCGTCGCCGTTAATTGATTTTTTGCCATTGGCCGAACA
AAATTCCATGAACTATTCGAATATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TAAATGTAAAAATTCACATTTTTCCAGTTATTTTTTTAGCATTCCAGATCAGATCACAAATAATAATTGT
TTTCGTTGTTTCTTATAAATCAGAGAAATCTCTTTCAAATGGCAACAATAAAGCGGCCGAAACAGAGTC
TCCAAAAGATGAAGACGTGAGCGATGATACAAATTTTAACATCAATATTTTATTGCCCGGCATATCAGCT
CCGGTCGAAATTTCAATAAATGCCGTTGAAATGATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CAAGCCATGGCATGTACTCCCTTAACAAATTTATGTGTCATCTTGAGTGGCGTATAATTTTCGACCATTT
GGCTAAATTGATTGAAAAATATCAGAAAAAGCCAAAAATAAAGCGGCCGAACGATTCAATTGACCTGAC
TGACACAAATATTGAATTGAATGTGGAATGGTCCGAAATGGATAAAGCATTCTTTGGTAAAGTGTTTCC
GAATATAGATTTAGAAATGGTTTAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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>ame-­‐mir-­‐3779-­‐p3_2ss9CA17TG	
  
TCGATCAAACGGCATGG	
  
	
  
GAGACCATCTCTTCCTTCATTGCTCTTATCCAATGTTCACTTTCTTTGCTTTTGATTGCTTCAGTGTATG
TTCTTGGTTCAATCACTTCACTTTTAACAACATGTAATTCGTCGATCAAACGGCATGGTGGAATTCCCTT
GTTGATTCTTTGTGATCGTCGAATTACCGGTGTTTCTCCAATGTCTTGAACCTCTGGAGCTTGATAATAA
TAAAACATCCAATATAAATGCA	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐miR-­‐3731_R-­‐6_1ss1GC	
  
CAACATCGACCAAAGCT	
  
	
  
GGATGCATTAATGAAACAAGCATTTCTATTTGAGTTTTTGCAACATCCGTACCAACCAGGTGTATCAGTC
TTCCCACAGAAATATTTGACCATCGCTCAAAGCTACAACATCGACCAAAGCTACGATTCATACAAAAACA
CTGATACCGTCAAGCAGTTCATGTACTACTACAAAAAGGGATTGATTCCATTCAACGAGCTATTCTCAAT
CTATAACCCATACCATC	
  
	
  
	
  
	
  
>aae-­‐miR-­‐285-­‐p3_1ss7CG	
  
CGAAATGAGTACTGAA	
  
	
  
GATATCTGAAATAATTGATCTTTTCTTATCTGCACAGACTTTCGAAGCATCTGGAATTAAGGGTGCTTTT
TTTTTTGATCAGAATTTTTTTCAAATACAGCATATAAACCGAAATGAGTACTGAAAACAGTTGGATAAG
AACCAGAAGTAATTTTTTCGGAAGAGTTTGAAAAGATCCAGTCGATTTGAGAATTGACATAAGTTGTAC
TCTCTTTATCAGATAAACATGATTGC	
  
	
  
AG---   G   U   UU   A--    A    U    AAAUACAG  
     GGU CUU UUU  UUG   UCAG AUUU UUUC        C 
     CCA GAA AGG  GAC   AGUC UGAG AAAG        A 
GAAGA   A   U   UU   AAA    A    U    CCAAAUAU  
	
  
CGAAATGAGTACTGA	
  	
  
CGACGTAATTAGTTTGTGAATTATGTTTATGTTTATAAGATGAACATTTTAGTTTAAAATCTTCATTACT
GTTTACTATTGTTATTATTTCGTTTGTTTGTGGAATCTCGAAATGAGTACTGAGTACATAACAAAAACTT
TAGCATACATGCTATTGACGTATGTCTTCTGTCGAGAGATGAACGGTAGACGAACCTAAAATACGATTCA
GTTTGTCATTCATACATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GATTCAATGGAAAAAAATAAAAAGCTGAACATAATCGAAAAGATTGATGCTAACATTTAAATTGAAATA
CCAAAGTATGCTCCATGCATACAATGCAATTATATTGGCGAAATGAGTACTGATTCTTTTTCGTAGTATCC
AATAACTTTTTTTTATGTTTGAATTGAAATTCCTCGATTGAATTGGGCTCCAACGAAAACTAGCTTGAA
CCCATTCATATGTCTGTTTGTCCAAACGAAAACCAAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TATATTCCTTTAACTTGATTCTCAATTTTGTTTGTACGTTTTTTTTCTTTTCGTTTATTTTTGATTTTTT
TTTCTGTTTTTATTTGTTTATTGCAGAGCACAGTAGTTGGTGAAATGAGTACTGAATTGTAAACGCTATT
CCCGCATAAGATGTCTGAGGGTGATATGAATTTTTTTTTAATAGAAAAAAATGCGCTTGACGAAATGTGC
ATCAATAAATGTTTAAATG	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dpu-­‐miR-­‐263b_L-­‐7R+1	
  
CTGGAAGAATTCACAA	
  
	
  
AAATCTGACATTTCAAACGTGTTTGTTACCAGAAGAAAGAAAAGAAATATTCCGAAGCAGATGAAGAAA
AAAAAATTCAAAACGAGACAAATTCAATTTCTCCCATCACATGGCAATGGCACTGGAAGAATTCACGGG
TTGATTTTAATATTCCCGTGATCTCTTGGTGGCATCATCATAGTGAGTGGATTATTCATCATTTGATCGTG
AAAAACCAAAAGTTTTAGCGAATTTGTCGTGAAAGGCTTAC	
  
	
  
----   -    -    CA   G   UG A   AU       UUG  U  
    CCA UCAC AUGG  AUG CAC  G AGA  UCACGGG   AU U 
    GGU AGUG UACU  UAC GUG  U UCU  AGUGCCC   UA U 
AUUA   G    A    AC   G   GU C   --       UUA  A  
	
  
GGAAAATGCTGAATGCACTTGACGATTAGGTGTATTTCATGTTTTACAATAGAAAGAAAGTATAAACGTA
GCGTCTCAGCCCTATATTGAATTACCAAATTTTTCATGGAAGAATTCACAATCAGTAATCCGACCATGTG
TTGGATTATAAATTATGAATGATTTTTTTTCGTTTGTCGTTCCGTTCCGTACATTCTTCAAACTTCAAAG
GGCCTCCATCGACAATGAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AGAGTCTTATCAACTTCCGATGGTAATGTGTCATCCACTAATATATTTGGTCCACTTGTATCAGGTCCAAA
AGCCCAAATCGAACGTGCCGCTAACAAATCCCAATCATATTTATGCTGGAAGAATTCACCCAAACGTTTT
TTATTCCAACTAATCGATACCACTTCATTTTCAATATCTTCAGCCAATCCCTTCTCAAGTGGTTCGGCGAT
CATCGTAATTTTATTCTTTTTATTTGGAGTTTCTGCAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3294-­‐p3_1ss15TA	
  
CTGAACACAGATATA	
  
	
  

1> CAACATAAACATACCGTTTTTTGGTAGAATTCTCCGTTGTACATTCATATATTCACTTAAAAATG
CAAATGTATTCATGTTTGAATATTTATTTTATGAAAATATAAACACTGAACACAGATATAAGCG
TTTAACAACAGTGTACCGGTGCCGATGCAACTGGAAACTGCTAATGCCCATGTGTGGTATGTAT
TATAGAAACAGCACTTTCCTTGCATGCAATTTATCCCTGAATAT	
  

	
  
AATTATAATATTTATTATCATTATTTGAAAAAGATTAATTAATATTAAAAAAATAATTTTTGCAAATCAA
CAAAATACTTCAATTGAATGAATACAAAATAACCCCCCTGCTGAACACAGATATAATGAAATACCAGTTC
TAATATATTAAAAAAAATTGTCAGAAAAATAATGAAATGAATTTAAAATTCATATATATATATATATATAT
ATATATTATTTTTAATTTACAAAGAAGGAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAAAGTATTTTTACAATTTACATAGAAATGCTGCAGCTCAAATAGATCCAAAATGTCCACATTACATAT
TTAATTTAAGGTATTTATATTTATGAATGTTCCTTGAACATTTGAACACAGATATACGCAGATATAAACAC
AGATATAGATAAGGTTGTTTTTATGCCATGTCTACCAATTTTCATTTCATCGAAAATGCACGGCAATATC
TTTATGATGGCGACTTTATAATGAT	
  



	
  
	
  

76	
  

	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CTTTGAGAATGTCGAGCCACCAAAAAGAAAAATTAAATGCATGAATCATGTGCTCTCATTGTTACTGCAT
ACCTACATATATTCAACCGTCAGACGCACCTGATGAACACAGATATAAATCATGACCGAGCGAATAAAAG
CAACGGAAAGAATTCAAAAAAAATAACAAATAAATGTATTAATAAAATGGCATTTTTCTATGCATTTCAT
TTTTATATTCATTTTAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐981-­‐p5_1ss10TC	
  
TACAAGACTCATATCT	
  
	
  
TCTCGATATTCTGAAATGAAATGAATAATGCCAGATGAGTGCGAAATTTTTTTATTTCACACACAGTCTG
AAATGATAAGCCAACCGTAAACCGTAAGAGGAAAATATACAAGACTCATATCATTCTTCGTCGTTTTCGA
ATAATTTGATATTCTTCGGTCGGTATCCATCTAGCACTACACAATCCACATACCACACATCCAAGCCAACA
TAATAACGTACGAAGT	
  
	
  
AAAAUAUAC    CUC      UUCUUCG   U  
         AAGA   AUAUCA       UCG U 
         UUCU   UAUAGU       AGC U 
---------    ---      UUAAUA-   U 	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
   
	
  
AATAAATAACCAGAATGGGTTTCTTCAGCTCATCCTTTTTCGATTTTATTCATAAGCTGTTGATTACAAG
ACTCATATCAACGAGTAAAAGTTAATTATTATTGCATAAGTTTATCAAATCGTATCGAATTGGTTTTATTT
TTGCCACAGATAAGTGAACAAGATATTACAGTTAAAATTGAAAATATTCCCATGTAAATCGATCGCTACG
AGATAATGGCTAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐6007-­‐p5_1ss15AC	
  
AACAGGACTACGAACT	
  
	
  
GCAAAAGCGAAAAGGAATTTCGAAATGAGTGAGTGGATGTCGTAAAGATAGACAGAAACTATTTCCATC
CTTAGAAAAACCGAAATTTTCGTGTGATCTAAATCTGAAACAACAGGACTACGAACTGTGAATCGTACG
GATTGTTTAACTATGGAATTGAACCGACAATTAAAAAAAAAAATCACCAAAACTCAACGCTTTTATTTG
CAACGCACACACACCCATCTTTTGTATATAATGTATT	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3895-­‐p3_1ss4CA	
  
AATAGGAACCGGAAC	
  
	
  
1> CGATTCGTCGTCATATCGAATCATTTGTTATTAGTTTTTGAATGTTGATGAATCATCCAATCGTCCTC

TTGACATTCAGTGCCACGGGAGAACTGAATTCACAATTTCATTCAAATAGGAACCGGAAATTCCCGA
AAAATGCCGCATTCAAATCTTTTAAAACGAAATGTTTGGGAAAAAAAAGAGATTAAAAGATCAATT
AGTTGATCAAATGGAACGGTTCAAAAGTATCATATCA	
  

	
  
GAAGATAAATACGAAACCACTTGGTGAAATCACTTCGAAAATTGTTGCTGTTCCGAAAATCAAAATAAA



	
  
	
  

77	
  

AACCATTTGATTGCAAATGTAAACAATTTGAAGTCAAATAGGAACCGGAAACTTGCTATTCTTGTCTCG
GTGAATCTCAGAATAGAGAACCCAAATAAAAAACTTTTTTACTTTGGCCGTACACTTTGGTCTCTTTTGA
TCTCCATTGATTTGATATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ACCGTAGCCACCATGGACTTTTGCATTGCATACCATCGAATATGAACCACGAATATTATGACTTCATCCAA
ATCAATTGATAAAAATTAAAAGTTGTTTTTTCTTCGACAATAGGAACCGGAAATCGGCCTAACGGCGAA
CAATTGAACAATTCAAAATTTTCATTCACCATTGAATGAAACGGGAGAATAAAACAGCGGCTGTTCTGT
TGAAAAGATAACGAAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐2494-­‐p5_1ss8CA	
  
AAAGCTGAAACTTAA	
  
	
  
1> GTGGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTTTACTCTCAACATTCGATGGATGAGCAAACAACAAACAACG

AAATATCCCATACATTTCATGACTTTCGCATCTAAATATAATCCGTTTGGAGAAAAGCTGAAACTTA
TTCGAGAGCGCGAACGCAGTAATATGTGATTTTTCATACTGTTTTCATTCCAAGTATGACGTTGTAT
CTCACTCTTTTGCTCGCTTACCAAATAATATGCGTGAGACTGTATATTAT	
  

	
  
     UUCA-  ACU     A-   A-    UAA-  C    GG  
UACAU     UG   UUCGC  UCU  AAUA    UC GUUU  A 
GUGUA     AC   AAGCG  AGA  UUAU    AG CGAA  G 
     UAAUG  GC-     CG   GC    UCAA  U    AA  
	
  
CCTGTGGTGCTTACTAGTAAATTCGGTACGACCAAATTCTGTCTATACTTGTTTTTGAAATAATTCACTT
AATATGCGATTTCCATGAATGGGTTGAAAATGTTAGCAACCAAAGCTGAAACTTAACTATCAGCCACCCG
CTGATTATAGAGAAAACTAATTGGTGTTTTACGAATTGAAAGGAGGGAAGAATAACACATTATTTTAATA
TGATTCTAGAATGAAAATAAGAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AACCATAAACGATGCCAGCTAGCAATTGGATGTAGCTACTTCTATGGCTCATTCAGTCGCTTCTCGGGAA
ACCAAAGCTTTTGGGCTCCGGGGGAAGTATGGTTGCAAAGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGC
ACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGAAAACTTACCAGGTCCGAACATAAAT
GAGTAAGACAGATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATATTTTTCGATTCAAAATGATTCACACTTTACGCAATTATTATATATAGCGATATGATTTCTGGTTACA
CGATGAAAGCTGACAGCTGGGCACCAAGGAATTGAAATTTCAAAAAAAAGCTGAAACTTATGATAAAAC
AAAAAGAAAATATAGAGAGAAACAAAATGAAATTTTTGTTATAATCATTGCAAACATGTAAATCGATTG
AATTAAGTTTTCGACACTAAATTGCAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TCATTTGAGTCTTCTTTTGTTGTGTTTGGTTTGGTTTTGTTTGGTTTGATTTGAGAATTACCTGCGGGA
GCTTTTTTGTTGACAAAATTGTTTGAGCATTCGTTGATAAGCTGAAACTTAACAGCAATCGTTGTGGTAT
ACCTTTTGCCATGAATTGATAGCCACCGGAGGATACATAGCGCGACGAAAGAGTAAAAAAATGGAAAAC
AAAAAGAAATATGTGGTGAATGGAGAAGGAG	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐31-­‐p3_1ss16GT	
   	
  
ATCCGGCCAACTTAAT	
  
	
  
GAATTTTGAAATTTGTACATTTGCAAATACACATAGTACGCAACACAATTAACATCGGCAGGAACTTGAA
AACAGAGCACACATACACACGTGCATGGCTCAAATCAACACATAATACCCCGGCCAACTTAATTCCATGT
AAATAATCTTACCCAATGTACTGTAAATTTGTGAGCCTGTAGGCATATTTAAGTTTGCCTGTGCTTAATG
TTCATATACAATAATAATTACACTTTTGGGTTTTG	
  
	
  
TAAAATTCAACAATCAAATATATTTGAAAAATTTGTTTATTTTTGTATATATATTTGAATGGTTTAGCTG
GTATGCCACCATATTATGGTGTAGCACCATGGGGAATGTATCCGGCCAACTTAATACCACAACAAAGTTCA
CAGCCACAAAGACGACCATTGACACCATCACAACAAGCTGGTGAAAATCAGCCACCGTATCAGGTCTGTA
TTATTTCATTCCAAAAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GGAACAGCATTCCACTGTAAAAAGATGGTCAAAAGAAACGATTTAGTAAATATTTTGCATTGGAATAGT
GCCTTAAAACGTGCAATAATTTTGATATTAAATTAAATATTGGAAAATTATCCGGCCAACTTACTTCCAG
CCAAAATGTAATAAATGATGATGTTACCAAAATAATGCCCGGAATGAATACGGTTGTAAAGTAAAAAGCT
CTGTCTCTTGTGAATATGAGATCAACTTTAAGGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3264-­‐p5_1ss13GC	
  
AGGGGTGAAAGGCTA	
  
	
  
CAAACAGGGATCCTGTAGATCATAGAGGAGTGGTGATTTTGTTCTGGGTAGCTTTAAACTCGATTTTGAT
GGTTCCGAATTTAGGTTGCCGATTTTGTTGTTGAGTTAAGGGGTGAAAGGCTAATGATTCCACTCGATAA
AACTGCTTTGCATGCATTTTTAGATTCTTTGGGACATTTGAAACACAATTGTAAAAATTTGTTTGAAAA
AAATCTTTCCCCGTCTTCT	
  
	
  
	
  
>api-­‐miR-­‐14-­‐p5_1ss3AG	
  
AGGGATAACAGGCTT	
  
	
  
1> TGCAATTACGGTAGCGTAAAAAGTTGGAAGATAACAAAACACTTTTCGCTTCTTTTTTTTGCGTTG

ACATGAATGATGTCCGGCCGTGACGACTACTTGAATCGATAACAGGCTTGCTTTTACTGATTTTGAG
AATAAAATGACAGGCACAGTGTATTCGGATTGTTTCCATTTGAATTGACAGATTTTGAACAAAAAT
CTAAATAAATAAAAATTAAATGAA	
  

	
  
No	
  loop	
  structure:	
  
GCAAATCGGCATTGATCCAGGCGGAAAAACTATGGCTGCTGTATTGCAAAAATTCCCAAATGACGATGA
AAATTGCTTTTCCATTGAAGCAAAAAAATACATTGAGATAACAGGCTTTCGAACACGGGAATATAATCG
CCGTGGAATCACCGGCATAAGTATTAAATCAATTCAATTTAATTTATTTTTCAAAAGAGAATTTTTCAAT
CATTGCACATGAATAATTA	
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TATTTTTATTCTCTCTCACACACACACACAACAAAAAAAAATTATGGAAGAGATCGTATTTTTCAAAATC
CATTTGCACGATGATGACGTAAAATAATTTTTTCCGATGATAACAGGCTTCGGGAACGTGAACGAAAAA
TGAGAGAAGAAGAGCGATTGCGGGCCGAAGCAAGGCGTAGACAACGCGATGAAGAGGAACGTTTGGTCC
GTGAAAGAGAACGCTTG	
  
	
  
TCATAGCATCAATGTGAACAGTTGAAACGGTGGAATAAGTTGCTCTTAAAACAAAATAATGGAGAAAAA
AAGGAAAAGAATCAAAGAGGAGCGATAGTATGACAGTGAGTGGGATAACAGGCGCTGACAATACGGATA
AACTGATGCGTTTATGTGAAATAAATAAAAAGAACAAAAAGAAAAAAAAAGATATTGAAGAATGAAAAT
AAAAAACAAAACAGAAGA	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐3728-­‐p3_1ss14CG	
  
CGAAGGTAGGATAGG	
  
	
  
TTATGAAAATTTAAGAATTTCTCATGATACTTCCTAATTTGAAAGCCATCAGCAATGCTCCACGGAGTCT
CTATCCTGGTTTTAGTGGATCTTCAGGGATTTTTTTGAGGTAGGATAGGATTTTACCAGGAAATTCTGGG
ATTTTATCAGGTCTGATGGAAATTGTGATAAGTTCCCATGATATTTCTCAGTTGAGAAGCCACCAGCTGT
GCTCCACGGAGCCAAAATCCTGG	
  
	
  
ATTGAAGATAAAATTACTGAATTTGTTTTTGAAATAATCGGTAAATATTATATAATCTGAAATGGACTTA
CAAATCGCGTGGAACGCTGTAAATAGTGAAGAAAAAAAGGTAGGATAGTTTTTTCTTTATTAAATTACTA
AATTTATTTTTGGGATAATCAGTAAATATTATTATCGAAAATGGACTTACAAATTGGGTTCGGCGCTATA
AATAGTAAAAAGAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATAATCTTGATTGTGATCGCATTACAAATCCTTTCTCCCAAATTGTTATCATAATTATTCCCGATTTCCGA
CACAGTCAATTATGCAGATGGCGGAGCGATTTGGTAAAAGGTAGGATAGAAGCACGAAGAGAGGGAGTA
AAACAAAAGATATGAAATACACATGAAACATGAAAACAAAATATACAAAATAACCACTTGTCGTAGCTCT
GGTAAAAAGCATTGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>aga-­‐mir-­‐9a-­‐p3	
  
TAAAGCTAGCATACCGAAGTTA	
  
	
  
CAGTCGATGTGGTGGAGCCGGTATTGGGCTTGGTTCTTTGCGTAAATGGGCTGAATACAAAGCCTTGGC
ACGTTCTTCATCTTGGGCTCGGTATGCTTCAATCATGCTGGGTGCATACCGAAGTTGATGCATTGGATCT
AACCGATATGGATCACGATATGCTTCTAAGCCAGGTGCAGGCCAACCAGGTGCTGGTGGGAAATGCATTG
GTGGACCTGCCATTGGATGTGTT	
  
	
  
CATCAAACAGTTGTTACTTTGAGAAGGTCTCTTGAGAAAGCAAACATTGAAATAAACTCATTAAAAAGA
GAAATCGCAGTTAAAGACAGCACACACGGAAGAAATTCATACCGAAGTTATTTGAATGAAACAGAAAAA
AATTATTCTGGAAGTGAGAATTATGATAACTGTGAAACACCTAGTGTCCTTGTCGTAAACAACAGAAGTG
AAATTATTCCTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAATTAGTTTGAACTTTCGCAAAAAAAAACTTTGAAAAATTTTAAATTTCACTTTTCGTTCACGTAGCA
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ATAAAAAATGCGTACGAACGCGTCTATGTCTCAGAAAAAGCTAGCATACATAAGGCCAACCGATGACAGA
GGTTTGAGTGCGCTACTAGTACGAATCACGAATATTGATAAAAAAAATTAGGATGGACGGTCTTGGACGG
GTGGCCGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTCTTCGGATCATAAATGATATTCTATTTCATGATACGATCACTTTCGAAACCTTTTTAACTCTCTTTCTT
TCCCTTTCTGCTGAATTTGGAACATTGTGAAATAAAATTAGCATACCGAAGCATAATAATAACAGTCTAG
TGCATGTACTAACGTATCATATCGTACCCGATCATAATTATTCAGATGAATTACACACACATAAAATAGAA
TGATAAAACAACGAAACAAAACGAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐2780a-­‐1-­‐p3_2ss2GT17AT	
  
CTGGCATATCGAAGAAT	
  
	
  
ATTCATTTTAGATTCGTTCAACCAAAATAATTATTTGAATCCATTACATTGTAATCGAACGCTATTTGTAT
TACATACGATAAATCAATACTCACTTTTTATCCGATTCAAAGACTGCTGGCATATCGAAGAATAAACTAA
CTATGTAATATGTGTTTCGATTTCTATTTAAATCGTTTTATTGGTTCCTTTATATATGTATATTTATTTTAT
TTTCTTTTAATTTTTATGTATTTTTGAAATTTCAAA	
  
	
  
	
  
	
  
>dps-­‐mir-­‐958-­‐p5_1ss15AC	
  
TTGGCAAGTAGAATCG	
  
	
  
GTTCGGTAACAGACACCCAACAATCGGAACAGCCATCTCAAATTTCTGCTGTTTCTGAACTGGCAACGA
AAATAAAATTACCAGATTTTTTTGCTGAAAACGTTGAATTATGGTTTTGGCAAGTAGAATCGGCATTTAT
TGCGTCAGGAATCACTTCTGATGTGAAAAAGTATCACGCTATCATCGGTCAATTGCCATCTCGCGTAATT
TTCAAACTTGCTGGTTTCAAGTCAAATCCACCA	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3388-­‐p5_1ss11AG	
  
CTGACAAGTCGAACA	
  
	
  
1> TGCGTTATCGGCTGCCTATCTACTTTACCAGGTGTTTATGGGAATAAAATACCCAGAGGAACATATCA

AGAATGCATTCATTTCGGTGTTAACTTATGCTAAAGACAAGTCGAACACTGCATATTTGGTTCCGGA
TAATTTAATCAATGGTTCAGCAGAGATTATCCCAATACAACCGTCAGATGATGTTGAAGTAGATTAT
GTTCATAGTCCGGGTTATTTA	
  

	
  
ATAATAATAAAATGAAAGAAAATTTCCAACCAGACCAACTGTGTGTGAGCTGTGAGACCTCTATATAATT
TAACATAGTCGACTGTTCTGAAGTCGTGTCCGATATTTCGACTCTGACAAGTCGAAATGACTACTTTTTA
CGTCAATTTTTTTTTCACTGAGTAACAAATCTCTTTTCTATTCGTCTCAGAAATTTCATAAACGTCTCAT
TACTTTAAATATATTCCAAATTTTGGCATTAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CGTTAATGTTCGACTGTGTACCGGTTGCCAAATTCATTTCATACCGACCGTTGCACGATCGAAAATAAAC
ATAGTCGACTGTTCTGAAGTCGTGTCCGATATTTCGATTCTGACAAGTCGAAATGAGTTTGTTAAAAGCA
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ATTTTTTTTTTTACTGAGCAATTATTTCCTAAATAGTTTTATTTGGTTTGATTTTAATGTAACATTAATA
ATGTTTATGATAATAACACTGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTTAGCTGTTTTAGAACTTTCATATGCAATGCCAAATTCATTTCATATCAACCGTTGTACACTCGAAAA
TTAACATAGTCGACTGTTCTGAAGTCGTGTCCGATATTTCGACTCTGACAAGTCGAAATGAGTTTGTTAA
AAGCAAATTATTTCCACTGAGCATATTTACGTACATTTGGAATGCTAACCGTGTATATTTTGTAAAAGTG
TTTTTTTAATCGAAAATAGCATATTTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐let-­‐7-­‐p3_2ss1TA17CA	
  
AACGAAGTCCACTGTAAA	
  
	
  
CCACCAAAAAATATAAATAATTATCCAAATTCTCCTGTGGATCATAACAATGGTTATCCATTACCCACCAA
TGCAGCGGGCAATCCAAATACTCCACAAAATAATAATAACCAAACGAAGTCCACTGTAAACAATGAAAAC
AACCGTGACAATCCAAATGCACCCGGGAATCCGAATAGTTATCCATCGACAATGATCATTCCGAAAGAGA
ATTCGGTTTCCGGAAATACACCAAG	
  
	
  
TTGGATCAATGGTTCAAAAATAAAAATTAAATTATTTCCACTCAGGTGCGGAACAAAGCATTCGATGCG
GCGGTATTGTAATTGATCAGAATTATATTTTAACAGGTAATGTGTTTGAAGTCCACTGTAAACACTCAAA
ATGCCGGTTTTTTTTAAGAGTTTTTTCTTTCAATTTTATTTTAGCGGCTCATTGTGTAACAAAAAACAAC
ACTATTCGCTCTGTTCGACTGGGTGAACATAATTTAGCATC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐18400_79	
  
AAGTACGGTAAATTGGAAGCT	
  
	
  
GACCATCATAATATCCGATTTTGATTTTATTAAACCGATGAAGTAAAGCGATTGGAAAATAGTCATCTAA
GAAATCTCTAAAACGGCAATTCATGTTTGTTTCTTGTTTCAAGTACGGTAAATTGGAAGCTATTCTAGCT
GCTATTGGAGCTATAGCTAACATTAGTTGGGCCGTGACAGATGAGAAATTTCGATAAAGTGAATTATCGA
ACGAGAAGTGTTGAACAATCG	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3364-­‐p3_1ss7TA	
  
AAATGAATCGTATGG	
  
	
  
TCAAGCCAATCATCACGAAACATTCGCAATTAATTTGTTATCCAATTAAATTGTTGGTCGAAAATAAACG
TGATGAAGAAGTGAGCAACGTTGAAGTATTTTCTCAAAAATTGTTAAATGAATCGTATGGAAGTTCGTC
AAATGATTCGGATTTAAGTGGAGAGGGAATTTTTACAGCTGACGATCTTGGTTATGAGCTTAAATTGGA
TCCTTACGTAACAGAATGGCTTAAAAAA	
  
	
  
    -   U   UU   AAAA   GUUAAA        A   AAG  
GUUG AAG AUU  CUC    AUU      UGAAUCGU UGG   \ 
CGAC UUU UAA  GAG    UGA      GCUUAGUA ACU   U 
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    A   U   GG   AGG-   AUUUAG        A   GCU 
	
  
GGTCATTTGGAATGTTCTTATCGGACACAGGCGGTACGTATACTTTTTGTTTTATCGATAATGGAATTCC
GCCATAATAAATTTTTGTTAAATAGTTTCCTGGATTTTGCACCGTTAAATGAATCGTATGGATGTGATCA
TCGTTGTTAGTGGTGAATGTTACCGGTATCTTTTCACCAGTCTCCTCATGAATTAAGTACACATTCAATT
CGGCTATATCCAAAGCTGAAGCATCAACAATG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
No	
  loop	
  structure:	
  
TCGGCTCAGTTCAAGTGTTCGATATAATAAGTTTGTTTGAAGAAAAGGCAAGCGTGTGTAACCAACAAC
ACACTCCAACATCGTTATCAAATAGAAAACTTTAATCACGCATCAAAATGAATCGTATGTCAAAAAATAA
GAAGAATTTAGCATTGCCAACCAATACGGATCCAATGTTAATGCCATCAATCAATTCGTTTGGTCCATTG
AATTCGTTAGGTCCGATTGCAACTATTGA	
  
	
  
AGCCGTTGATCGTCGCCATGAACGTTTAAAGTTTGAAGCGAACATAGAAATTATTATCAACGATCCATTG
TAAAAAAAAAAAACTATGATTTGATTGGAACTATTTTTAGAAAATGAATCGTATGCATTTGCGTCATTCA
TAAATTCACAACAAATTATCGCTAAAACCTACATAAGTATTGTTGGAAACGTCGATAGACCCGAATTGAT
GAAGCCATTTGAAAAACAACTTTTGAA	
  
	
  
TTCGTTACACGCTGCATTTATGGTCATTCGTGCCTCAAAGTTGTCAACACAACTCAAAACTAAATCTACC
GGACTTTTATTATCGAGACTACCGGTATTAATTGTATGCAAAAATGAATCGTATGTATCGACCGAAGTGA
TGTTATAATTATGTGTTATTATCTGTACATCTGGATTAATGAACTGAAGTGTACGTGCGGCTGCATCGACT
TTTGATAGGCCAGCTTGGTC	
  
	
  
CAATCAACGTTTGTTTTTCAATAATGGAAATTTATTTCAACGTTTCCGAAGCGGTAATCGCTGTATATTT
GGTGGTGCATCTGAGCTTGAACAAAATTCTATCGATCAAATAAATGAATCGTATGATATTTTGGAAAAAT
TATTGGAAACTGATCCATTTATGGTGGGTGAACAATTGACGGTGGCCGACATTTGTTTATCAACAACATT
GGAATGTTTAAATCGTTTGGTGCC	
  
	
  
CAACAACAACAACAACAACAGCAGCAACAGAGTCAAATGAATCCAAATTTGCAAGCAGGTATGTGTCGA
ATGCACCATGACCCATGACGCATGACAATCAATCATTCAGAGAAATGAATCGTATGAAATTAATCATAGA
AACTTCATTTCCAGGACCTAATATGATGACACCAAATGTTGTTCCATTGAATCAACCGGGTAGCAGTGGA
ATGGGAATGGTCCCAAATCAAGC	
  
	
  
CTAAATTGAAAACTTTAAACAAAAAGATTCCTTTAAAATTTGCAATAATGTTGAACTCATGCATTGTAA
ATATAAAGAATCCATAACAAGGGAATATTTAAAATCATGGAAATGAATCGTATGTTCAATTCATGCAGCG
CAAGCAATGCCATTGCTCGGACGTGAATATAATTTTTCTTTTATGAAATCTAATTATTATCGTTTTGCGT
GTGAAAAATATCAAAATGTGAG	
  
	
  
ATAACGAAGTGTTATATTTTCGAAGCGGATATCACCGCGATGTGGCCACGATATTGGAACCGGAATATCT
AAATGCATCAATCAAATGAAAAAAAAAAATTTGTAATCAAATGAATCGTATGCATGAATGGGCGGACGA
TAATATATTGGAAATAGAAAACAATAAATATTGATAGAATATTGGCATCTTTCCATTTTGTTATAACTCCA
GTTGATGGAGTTTGATTTCC	
  
	
  
TATAAAAATTCATAATAATAACAATGATAAAAATAATAATAATGAAGAATATATGTTTAATAATTATAACG
AAGAAATTGATGCGCTTATAAAGCGATTCGATCGCCTGAAAATGAATCGTATGCCACAAAAGAGTGAAG
ATACTACCGAATTGAATACCGAAATATTCCTTCACGATTTGGGTGCCGAAAAGGAAATACCGATCAATGA
TCTAAACGTTGAAATGTGTG	
  
GTGTTATATTTTCGAAGCGGATATCACCGCGATGTGGCCACGATATTGGAACCGGAATATCTAAATGCATC
AATCAAATGAAAAAAAAAAAAAAAATTTGTAATCAAATGAATCGTATGCATGAATGGGCGGACGATAAT
ATATCGGAAATAGAAAACAATAAATATTGATAGAATATTGGCATCTTTCCACTTTGTTATAACTCCAGTT
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GATGGAGTTCGATTTCCATAA	
  
	
  
CAGTCAGAAGAAGAAAAAAACAACAACTAATAAACCTTATTTCTTTCAACAGGTGACCTGTCCTCAAAA
TGAAAACCGTTCAATTGCCGCATTGGATACATCGCAAATGAATCGTATGTTGTGGTTAGATCGAGGCAAT
ATGACAGCTTGTTTTGAGTCTGGTATTATTGGTCAAGATTTGGAAAGAGAACTCAAAGCACAGGGATTA
ACCGTTGGACATGAGCCT	
  
	
  
ATTGAAAACGTTCCCTTCACTCAAACTCGTTCGATTTCAAGCAGTTTTTCATTATTTATTTTTTTTCTGT
ATAAATTCAGGATAAATGTGATGTAAATTGTAAATGGTACAAATGAATCGTATGCAATATGTAAATTATT
AAGCCAATTCTATTGTATAAAATTGTATCATTTCGAATGTTCATATCCTTTTATCCAAAATAGATTGAACC
GTAGCGATATAGGTGTCCTTCCTTTT	
  
	
  
CAAACATAATCTTGTTATTATTGTTAGCATTATATAACCAATTATGGTTTCATATTAAGTGTTACAAGCCC
ATTATTATTAATAGTTTGCTATCGTACCAAAGGGAAGAAAATGAATCGTATGCTGATTTATATGTATACCA
TTTGAATTAACTCAAACGCTATTTTTCCATCTCTCCTGCTCTTACCATAAGATTATTGTTTTGATTTTTC
AATTAATGAGTTAATTTATATTT	
  
	
  
TCTCCATTGCTAGTCGTAATTTTATATTGTGCGTAGAATTATTTTTTATCAGAAATCCCAATGTAACATTG
TCGATCGGGTACACCTTCGTTCGGATAATCTTAATTTTCGAAATGAATCGTATGCTTCTTCAATAGTAGA
ATCAAACTGAAGCTCGCTTTTCATTGTGATCAAATCTTTTATTGAACGAACAGTTCCTTCAAATCAAATC
CAAATTGAAATTCGTGAGGAAAA	
  
	
  
	
  
	
  
>dps-­‐mir-­‐2513a-­‐p5_1ss15AG	
  
AAGGAATAATATGAGA	
  
	
  
TTGAGAAATTCAGTTGAATATGTCAAATCAATCGTATCCAAAATCCAAGCTCTTTAGTGCGTTTGTCAAA
TTTAAAATGTGAAAAAGAAAAAAAAAACCCCCGAACAAGGAATAATATGAGTGGGGAATACATCGTATT
CGATTTTTTATTTGCCTGCCCACAATTTACCTACAAATGTTGTAGAGAATTTTCATTGGGCCGTTCAAGC
GCATGTCAAATTTATAGACGTTCA	
  
	
  
TGTTCATGTTCAGTGTTCAACCATTGTCCATATGCAGAGCGTGCAATGTGTAATTCATATACATATACCAT
TTTTATGTGCTAAATTGATATTGCATGTGATACAATATAAATAAAGGAATAATATGAGCACAAAAAATAA
CGGAAAAATAAAAAATTAGAAGCAGCAGCAGAAGCAGGAGCAACATACTGTTTGTTCATCGTAAGAGTC
AGATTGTGGTACAGAAACGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTAAAAACGAAAAAAAAAAATTACATCGCATAATCAAAGGCCATATAATCTAATGTTAGTCCAAAGAGCT
GAAAAAAAACGAAGAAAAAAACCCCATTCGCTATAACTTGGAATAATATGAGATGTTTGCTATTTGATT
GAACAACATTGAACACGGTGTGCGCTTGCCCGATGATCATTAGTTGATAAATTTTCACGCTTCTGCTCCG
ACATAATTCCTTGATGCTTTTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAATATAAATAAAATGGGTCGTTTGGTTCGGGACTTAATGATCTCACTAAACGGTTTATCATTTGGATCT
TTGGTGGAAAATTGAAAGATAAAATAAATAAATATAGAAAGAAGGAATAATATGAATGAAGAAGGCTCA
TTGATTGAGTTTGACATGAAATTAAAGTGGCTGAACCAAATAACAATATAATATTAAATTGTTTTGGACA
CATATATCGCGCAACATTGTACAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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>bmo-­‐mir-­‐2753-­‐p3_1ss1GT	
  
TGAAGAAGCTGGTATT	
  
	
  
1> TCGTCTGGTTTAAGGATGGTCAAGAAGTACGAGCTGATGCACGAGTTAAAATTCAACGAGACTCGC

AACGTTTGGAAACTTATAATTTGTCATTGAATTTGATCAAACGTGAAGAAGCTGGTATTTATGAGAT
AAAAGCTTCAAATACACTCGGCACAGCAGTCAGTAAGAGTATTGTAACTGTTCACAGTAAGTTCGAA
AGCCCATCATTTCCATGTGAAAGAAAAAAAA	
  

	
  
ACGATCGCGTTGAAAATGAAAGTACGTTGGTACCACTGTTGTCAAAGATAGTATTGGTATTGCTGTTGTT
GTTGTATGCGACTCTTTTATTTTCGTTTTTCCGTACAATGTCCGGTGATGGTGATCAGTTTGAAGAAGCT
GGTAAATTTTCATACGCAAACTCATCATTGGTTTGCGATGCATTCGATAATTTTGCATAGTCATGTTTAA
TTCATTTTTTTTTCTCTTCGAAAAAAAAAAAGGAGAAAGGCGGGAAATGGATTGG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3429-­‐p3_2ss1CT17TG	
   	
  
TGGACAAACGTATGATGT	
  
	
  
ATGTCCAAAAATATACTTGAAATCGATTGAGGTTATGTTTACGGGTTTCTAGGATTTTATTCTTAAACAT
ACATTTTTGGTTGAACTTTTGCCAATTTTCAGATTCATGGACAAACGTATGATGTTGAAATTGAACGGT
GGTCGCACTGTATCTGGAATTCTGCGTGGATTTGACCCATTCATGAATGTTGTAATCGATGAAACTATTG
AAGAATGTCGTGATGGCACCA	
  
	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐190-­‐p3_1ss8AT	
   	
  
AGGAGTCTAACATAT	
  
	
  
GTTATAGCCTCTAGTGATGCAGCGAGCGCCGGGCGAGGTCCGCGCTTCGGCTAGGATGCTGGCGTAATGG
TCGTAATCCGCCCGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATCTATGCGAGTGTTCGGGTGTCAAACC
CCTACGCGTAATGAAAGTGAACGGAGGTGAGAACCGCAAGGTGCATCATCGACCGATCCTGATGTCTTCG
GATG	
  
	
  
UA       G     -   GUCGUAA   GC---    CUU  
  GGAUGCU GCGUA AUG       UCC     CCGU   G 
  CUUGUGA CGUAU UAC       AGG     GGCA   A 
--       G     C   AAUCUG-   AACCA    CAA  
	
  
TATCATTAATTTTTAATTGTTGATAGCAGAAATGGCATGTATTCGATTAACAATGCGATAGATTTGGGAT
GCCTTCGGGACCCGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATATGTGCAAGTCATTGAGTATTTTGTT
GAAACTTAATGGCGTAATTAAAATGACTATATTTTTAATTTGGGATCACAAGTAATGTTCAAATTTATGC
ATTATTTTTCAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ACAAAAGTCATTTACAGATTAAAGGTAATTTTGCAAAGGGGTTTCTTCTTCTTCTTCTTCTGATTCTGTT
GCTTCCTTCGGATGAATAGTTTTTTTACAGCTCTCGGTAGAATGGCTGAAGGAGTCTAACATTAGCAAAA
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TTGTGAATAAAGTTTTTATTTTTTATGTTCTTATTCATTCTCTTACGCCTGACAAAGTGCGTTATCAGGC
AAAATGTTCATTTTATAACATCGACTATTTTGAAAATGCAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PN-­‐190-­‐3p-­‐12142	
  
CCCAGGAATCAAACATATTATTA	
  
>dme-­‐miR-­‐190-­‐3p	
  
CCCAGGAATCAAACATATTATT	
  
	
  
ATTTTTTTCTCATTTCAAAAATGCCGAATCGATTAAATGGTGAAAAACGATAGCTGAGACATAGGCGCCA
ATCTCATGATTACTGTAAGATATGTTTGATATTCTTGGTTGTTTTTTATAAATATTCACCCAGGAATCAAA
CATATTATTATTGTGGTCATACCTTTCATCGGTTGGAACGAAACTTTGCAGCGAAATTTATTCGATTGTT
TTAATTTCTCAATAATTTCAAGCGAAAAAAAAAACATTTCCGTTAAAACGAATTCATTTT	
  
	
  
GCCAAUCUCA       U    -            AU      U  UUUUUUA  
          UGAUUAC GUAA GAUAUGUUUGAU  UCUUGG UG       \ 
          ACUGGUG UAUU UUAUACAAACUA  AGGACC AC       U 
----------       U    A            --      C  UUAUAAA 

	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐73230_15	
  
TGGAAACTAAAAGATATGACA	
  
	
  
AAAATGGATCAAGCATCAAGAAAACTTGAAATGCGGAACTTGAATGCGACACCAAAAAAAAAAAAAAG
TTGAATTCACTTGTAATTTTATAATTATTATTTATCTAATTGTGGAAACTAAAAGATATGACATGGAATT
TAGTGCATTGCCCGTTGCTATGCGGTTTGAATTTTATACATATATTTTACGTTTTATGATATTCCTTTTGA
TGGTTGAAGGATTATATATTTCAAATTAA	
  
	
  
A         UUUAUCUA  UG     AC     G     AC           --     U  CC  
 UAAUUAUUA        AU  UGGAA  UAAAA AUAUG  AUGGAAUUUAG  UGCAU GC  \ 
 GUUGGUAGU        UA  AUUUU  AUUUU UAUAC  UAUUUUAAGUU  GCGUA CG  G 
A         UUUCCUUA  GU     GC     A     A-           UG     U  UU 
	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐2944-­‐p5_2ss10GA17CT	
   	
  
AAAGAATTCAGAGGAAT	
  
	
  
TTCATCTGTATCTTGTGAGCTAATCGAATAGTTCAATTGATGATTGTTTCATATAAATGACGAAGGTTCG
ATGTTCGCTTCAAATTACAATTTCCAGAATTTAATAAAAATTCAGAAAAAGAATTCAGAGGAAAATATG
GACCTGATTATATCGCACATTGTCCGATTTAGTACAGAATAGTACAGAGTACAATGGATCAGTACACGGGT
AAGCGGCAGCTGTGGGAGTGATTAATATAATG	
  
	
  
AGGCACGAATCCACAATAAATTTGCTTGAAAAAAAAAACAAACAAACAAATATCGCATTCTTTGGGAAA
TACTTCATATTGAACGAAAAGTAATAAAATTAAAAAAGAGAAAAGAATTCAGAGGAAAAAAAGAACAA
ATTCCCGTGTTTTATTTTTTTATTGAAAATTCGGTAATACAGGACCCTAGTCTTCCAAATGATATAATGTA
TCACTGCTGAAATATTCATGTTGTTCAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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>api-­‐miR-­‐317-­‐p3_2ss8CT19CT	
  
ATGAAATTAGAGTGAACAT	
  
	
  

1> ATAACTTATGATTCACAATTCACACATTCATCAATATGATTTAATCATTTTTTCCGTTTCTCTCT
CTTTCTCTCTCTAACTCGGTGTTCACCATAATGTAACAATTATCTAATTCGAAATCGATTATAAT
CAAATTAGAGTGAACAATTTCGTGTGCCTTTTTGTTAACGTTCCGATTTTGACATGTTCATTTT
TAACCGAAGGATGAAACAGTTCATAGCACTTGACTTGATTCCAATCAAAAAGATAGCAGTTATA
AAAAC	
  

	
  
  U   ---       CA    GUAACA     CUAAU   A  
AC CGG   UGUUCAC  UAAU      AUUAU     UCG A 
UG GCU   ACAAGUG  AUUA      UAAUA     AGC A 
  U   UUA       AG    AAC---     UU---   U  
	
  
	
  
CGCACGACTAACGTTAAAACACTTGATGTTGCTATAACGATGGATATCAAATATTCGGTGACTGAGTGAA
TGTGAATTTGCTGTTTGTTCGATGCTAAAATGATTGAAATTAGAGTCAACATTGGCACAGTTAGAAGAA
TACACATTTACAACAGCACATCGAAAATCAATTAGTTTTGGAACAATGGATTTTCTCTTTTGAGACTCGA
TAAATCTATTAATTGAATCATGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TGCTTGTCTTTGTATGGGTTTTCCCAGCTTTTTTATCATTTGTTCCAATATTTTTCGGATGGTATACAAC
CGAACAACAAATTCGATATCTCAAAAATTATCCACAAGTTTGTGAATTTAGAGTGAACAAAACATATTCT
CTAATCAGTTCATCGGTTAGTTTTTGGATACCGGGCATTGTTATGATTCTAATGTATTATAGAATATACAA
AGAAGCCGATCGTCAAGAGCGTTTACTTTAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐87515_12	
  
TGAGACTGAATGCTAATGAA	
  
	
  
TTGACGGCATCAATAATCCGGATTTTGACTGGAATTCGATAAGTATAGTGGATTTGATTGGACCTCGTTC
GAATTATTTTTTCGAAATTTTAAACATCGAAACGAATTTCTTGAGACTGAATGCTAATGAATGGGATAA
AAACAGCGAATATAATTCGGCCAAAAAATCAATTGAGGATGCTTTAGTGTGTGTGAATGATAATAGCGAA
AGAGTCATTTCAAAATGTAAAAG	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐75283_15	
  
TAGTCAGTAGAAACAAGTTCAAAATT	
  
	
  
ATTAGCATGCTTCTCGTCCTTTTTTAAATCTTTTGGTGCAGAATCGCTCATACTGCTGTCAACCTTTATA
AAAGAATTATGAATTAGTTATTGACTATCGAATGCAAAAAAATAGTCAGTAGAAACAAGTTCAAAATTAT
ATGGAAATCAACGTGTTGACTTACAATTATAAATTTTGCCGGAGCAAAGTAAAACGCGTGTTGCTATATT
GACGGCTCGTTTCAGAAAAAGATTTTTTATTTTGTACACTTTTGA	
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>PC-­‐5p-­‐112338_9	
  
GGGTTCAAAGGAGAGCATGTA	
  
	
  
CGTTTCCATTTGCAAAAAGTAAATTTCAGTTTTTCAGAGGAACTTTTAGTTTACTCTTCTTCTTTTTTT
TTCAACAATGTTCAGTACCGGCACTACAAAGTTTATCAGTGGGGTTCAAAGGAGAGCATGTATGTATTAT
TGAGGATTACATACTCTCCTTTCGATCTCATCGATAAATCGAACGCAACAATTCACAACGTCTTTTAATAT
GCGACAGTGATCAGACAATGGGCAATA	
  
	
  
	
  
	
  
>api-­‐miR-­‐184b_R-­‐1_2ss20GA21GC	
  
TGGACGGAGAACTGATAAAAC	
  
	
  
GATTTTTGGTTTAAACGACATTTTGTGGGTTTTTCTCATTTAGCAGTAGTTTCATCTCGGCCCGCTCGTA
CCCTTATCATTCTATCGCCCCGTGTGAATTTTGAGCAACTGGACGGAGAACTGATAAGGGCTCGTGTCGC
CACATTCAACATGGGACATCATCTTGCATTTATTGATGTATTTCTTTAAAAAAGACTTTGTTCCTGTTTT
GATCCATCAATATCAGTGGATATTCGAAATTGA	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐2768-­‐p5_1ss11GA	
  
CGGGCGACCGATGAA	
  
	
  
GGTCAGGCATATTACCAGCATTACATTGCCGTGAATTACGTTCAATGTCAAATCAGGATCGTGTTAAATT
GTATAATTCATTGGTACGGCGAGGTTTTCATGCGATATGTTTGCTTGGGGCGACCGATGAAGATGCCATC
GATATTGTACATTCATTTCCATTAGCATCGAAACATATACATTCGTTGAGTTTACGATGTGCATCGGTCAG
TGATCGAGGATTGGAAGCTTTACTCGA	
  
	
  
GACACGAATCGAAATTGGTAGAACTAGAAGAATTACCCATTAGTCAGATGAATTTTGGAATGCTGAAAG
AATCCACAATGCTAATAGCTGTTCGCCATGTTACCATTTGTGGGCGACCGATGAATTCATTGAACGACGA
ATCGTTCCGACAATTACTGAATGAAAGATTACAGCGATTGAACGGCACAAAAGATCACAAACTGACCATC
AATATCGAATTGGTAAAAGCGAAGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐46942	
  
TAGGAGAATGCAAACATGATTCATGC	
  
	
  
CAAATTAAACCCAAATCATATTGATTTTCGTAACGCTCACATGACCTGCAACTCGTTTATATTCATACGTA
AATCGAATGAAATTTTTCATTTTTTCAGGTATGAAAAATCTTATTCAATTCGTAGGAGAATGCAAACATG
ATTCATGCAAATATTTCAACCTAAATCATGTGCTTGTATGATCGCCTGTTTCCTGTTTTATTCCCCATACG
AATCAGGTGAAATTCTAACATTTTTTGTGGAAATCTTCTCATTAATATTTGAAAAA	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐3717-­‐p5_1ss2AG	
  
GGGAGGTGAGAGAAA	
  
	
  
TCAATGCTAATTGGAGTTTAAACATTTGACATGAAATATATTTGAATATATGTAAAAATGTGCCAATTGA
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GAAATAAAGCAAGGAACAGAGAAAAGAAAAGAAGAGAGAGAGAGAGGTGAGAGAAAAAAAGCGATACC
GACACGTTTTGTGCAATTTTTAAGTGTTTGGCTTTGGTAATTTTCATCTCATTTCTTATTCAATGTCCGC
ACGTCTTGAATATACTCCATTCGCATTACACATGTTCTTATTTGGTT	
  
	
  
   A           -     AAAG   UA    -   GUUUUGUG  
GAG GAGAGGUGAGA GAAAA    CGA  CCGA CAC        C 
CUU UUCUUUACUCU CUUUU    GUU  GGUU GUG        A 
   A           A     AAUG   UC    U   AAUUUUUA  
	
  
ATAAATCGACAAATTACAAATAAAACAACATTTCAATATAAAATAAATGATTATAGTGAAAAATTCGATT
AATTTTATTAATTTTTTGAAAACATCATTCATGGCATCGGAGCCGGAGGTGAGAGAAATCAGGTTTTAG
CAGTAAGTTTAAAAAGCAGCAGGCCAATTTTTCTTAGCAGAAGCAAGCATGTTAGGCAACCTACTTTTC
TCATTGCTTACTTGCTTGCTGCTTATACCTCAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CACCAATAGTCAACCTCATTTACCACAAATAACCCAGATGCCAATTACATCGAACACCGTGGCCACTACAC
CAGCTCAACAATCAACGGCATACGCATCAAATTATGTGGAGGTGAGAGAAAACGTTATTATTATTATTAT
TTTCGTTTATTGTTTACTTTTATTGGATTTTTAGAAATAATTGTTGAAGAATGTTTACCAGACGATCAAA
TTTATTAATTTCAAATTTGTTTCTCTTTTTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dpu-­‐miR-­‐1_R-­‐3_1ss4AG	
   	
  
TGGGATGTAAAGAAGTATG	
  
	
  
TCTGGTCAATTTTATACCGCGTTATGAAAGAGTTGAAGATATCATTGAAGATACGACCACTCTGAATTTT
CTTGTAATTCAACATCGGGCAGAAATGACTATTTTTCGATGTAAAGAAGTATCTTTATCTTGACAGGGGT
CCATACAGTCAAGATAGTTTTAATGACCAGGTTATATTATTTTGTGATGTGATTATATTTCCTGAACATTT
CATTTTATCATTCCACTCTCCCTT	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐1-­‐3p_1ss6TN	
  
TGGAANGTAAAGAAGTATGGAG	
  
>PN-­‐1-­‐3p-­‐1	
  
TGGAATGTAAAGAAGTATGGAG	
  
	
  
ATATAAACGTACACGAGCACAACATTTCGCACGTCGGCGGCTACCAATTAAAAATAGCTCACGAAAGTTC
CATTCTTCCTTGCATTCGATAGTCTTACAAATATGTCGTATGGAATGTAAAGAAGTATGGAGCGATTCGG
GCTTATGCAACAGTTTTTCCAACGTTGAATGAGCAATTCTTTTAACCAAAACTATTTTTTATTTGTTCTT
ATTTTTTTATTTTCGTTTCCATTATTTTCATA	
  
	
  
    A-       U    C        G   GUCUU   A  
CGAA  GUUCCAU CUUC UUGCAUUC AUA     ACA A 
GCUU  CGAGGUA GAAG AAUGUAAG UAU     UGU U 
    AG       U    A        G   GC---   A  

	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐263a-­‐5p_R-­‐6_1ss5GA	
  
AATGACACTGGAAGA	
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GACCGAAGAACGTCTTTATTTACCAAATAATAATAAGCTTCTGTTATTTTTTGCTGTTGTTTGCAAAGTG
ACGAATTTCGATGTTTAATTGTAGAATTTTTGGATTTTGAATGACACTGGAAGTTCAAATTGATTTTTG
CTTGCAAGAAATCACCTTGATTCAGTCATCGGCGCATGACTTTGCGACTCAACTACACTTTTTTGTATTC
TTCATTCATTTTTTTTTC	
  
	
  
GAC       GA-    UAAUUG       U  
   GAAUUUC   UGUU      UAGAAUU U 
   CUUGAAG   ACAG      GUUUUAG U 
---       GUC    UAA---       G 
	
  
GAATTATAACAAAATTTAAATAAATAAATAAATAATATACACATACAAATTAAAATCGAGTTGAAACTCG
TAAAAATAGTATAAAAAAAACAATAAATCATTTCAAAAATGACACTGGAAGATTCGCACACATCAATAA
CAAAACTCAATGAAGAAGGATTACATCGTCCACATATTGATCATTTCCATGGAAAACAAGCATTAGCCGG
TGGCGTTGCTGCGTTTGTAACACG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAATAAACAAAATTTCATAAGCGATTCTTCATGCCGCTCCGGTGCATATTTTCATTTGCATTCATATAG
CAATAATAATAATAATAATAATAATATCAATCTGAATGCATAATGACACTGGAAGTGTAATTTTCAATTCA
ATATTAATTCAATAAATTTTCCAACGCATGTCTTACACGTTGTTCTTCGTTTATTCGCCTATTATTTCTCA
CTCTTTGGTCGTTCACAGGCACAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>api-­‐miR-­‐263a_R-­‐9	
  
AATGGCACTGAAAGA	
  
	
  
GTTGCGCTTGCAATCGTCCAAAGTATTGTTGAATACAATCAATAAGAACTTTTCAACATTGGCTTTCTGT
AAACGTTGGCTGGATCGGGCCGGTGCCACAAAATATCAAATGGCACTGAAAGATTTGTGCGATAAAGGT
GTCGTTGAAGCATATCCACCATTGTGCGATGTCAAAGGTTCATACACCGCTCAATATGAGCACACAATTA
TGCTTCGGCCAACATGCAAA	
  
	
  
GAGTTTGGAACAATAGTGTCGATGATATTAGCGAAGAAAACAACGAACCATTGTGGCTGGGCCCACTAA
GACACGCATTATTCTTGATGCTTAGCAATAAAGTCAATGGCACTGAAAGGTATTTGACTTGGTACTTCGT
AATAATTTTGATTTGTGGAATTGTGAAGTTTTTGAATTTATGAAATTGCACAATCGGCGTCTAACATTAT
TTTAACGACGACTCTGTCATTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐3735-­‐p3_2ss2CG17AC	
  
TGGACGAACAAAACCACT	
  
	
  
GAACGATTCTATTTGTTTTGTTTATCGTTTATTTTTTATTTTTTATGATTAGATTCCGTTTTCATCGAAA
TTTTAATTCGTTGGAATTTAGTTTACATCATCTGTCAGTCATAGAACTTATTGACGAACAAAACCACTCG
AGGTAAGCGGTGCTGTTTTCAACTTAATTTAGAAAATTGATTTCAAATCGATTTTAGTGTTCTGTGTTCA
CAACGATTTGAATTAACGTTTATTTTATTTTATTTTCGTCATTATCATT	
  
	
  
UUA    C     AA   A  CGA  
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   UUGA GAACA  ACC CU   \ 
   AACU UUUGU  UGG GA   G 
---    -     CG   C  AUG  
	
  
AAATTACAGGCCGTTCAAATGTTATGGGTTAATTTGATTATGGACACGTTAGCATCATTAGCCCTAGCAA
CTGAAATGCCAACATCCGATTTGCTGCTCCGTAAACCATATGGACGAACAAAACCACTTATATCACGCAC
AATGATGAAAAACATTATAGGTCAAGCATTGTATCAATTGGGAATCATATTTTCATTGCTATTCATTGGT
AAATCAAAAAAACAGAAAAATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐179810_5	
  
CGAGAATTGAAGACAATTGATGGT	
  
	
  
CATCCGATGCATTGGGTCGAATTTATACTGTTCATCCGAATAATGCAGAGTGTTTTTATTTACGGTTGCTA
TTGGTCAACGTTCGTGGACCAACATCGTTTCGAGAATTGAAGACAATTGATGGTCAGTTGTGTGAAACA
TATCGAGAAGCCTGCCAGAAGTTGCAATTACTTGAAAATGATGCACATTGGGAAACGTGCCTTACTGATG
CATCAATAACATCTTCACCT	
  
	
  
---        -    -     AAGA     GA    CA   GUG   AA  
   CAUCGUUU CGAG AAUUG    CAAUU  UGGU  GUU   UGA  C 
   GUAGUAAA GUUC UUAAC    GUUGA  ACCG  CGA   GCU  A 
CAC        A    A     ----     AG    UC   AGA   AU 
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐4917-­‐p5_1ss9TA	
  
GATGGCCGAGGAAGA	
  
	
  
CGCAGACCCGACCCACAGCGTCACCATCAACCCCGTCGGCCAGAGTGGCGTGCCGTTCGACAAGTATTAC
GCCGATCAGGCCGACGCCTACATCGAGGGCTTGTTTCACCAGGCGCACCTGGCCGAGGAAGAAGTGACCG
CCAACACCCATGACACCCTGAAGCTGTTGCCGGCCAGGACAGCGCCCTGAGCCGGACGGCATTCACTTTT
TT	
  
	
  
  -     CA  AA  CCG        A   -  G  CC  UC       AUUACGC    C-    C  
GC GUCAC  UC  CC   UCGGCCAG GUG GC UG  GU  GACAAGU       CGAU  AGGC G 
CG CAGUG  AG  GG   AGCCGGUC CAC CG AC  CA  UUGUUCG       GCUA  UCCG A 
  C     A-  AA  ---        -   G  G  --  CU       GGA----    CA    C  
	
  
GGGCTCTATCCGCCGCCGCCCGGCGCCAGCCCCTACATGGGCCTGGAATGTGCCGGCGTGATCGCAGAAG
TGGGGGCCGGGGCAGCCTGGCGGGTGGGCGACAGGGTGTGCGCACTGCTGGCCAGCGGTGCCATGGCCG
AGGAAGTGATCGTCGATGCGCGGCACGTGCTGCCTGTGCCCGAAGGGCTTAGCCTGCATGAAGCGGCAGC
CC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAATGACTCGAACTGAAGCACATTATTATAAAAAAGATAATTCTGACTCGTAGTTCTGGATGAAAATTT
TAGAAAGAAACATGAATTAGGGTAACTGATATTCATTTGGTTGCACATGTGGCCGAGGAAGAGTTTTTT
TTTATGCACCACAGGTGCATACTATATTAGGCGTAGAATTTTGTTTTTTTTTGGTTATTTCTTTCTCCGTC
CACCCTTTGGATGAATTTTTGACCAACTTCTGCCGG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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>api-­‐miR-­‐316-­‐p3_2ss9GC18AG	
  
ACAGCAAACTGAAAGAGGC	
  
	
  
CCGCGTCGGCTGTGTGTTAAGCATAATGCATATGTAAACATCGAACTGATATATTATGATCTATTGATCTG
TCTTTTTCTGCTTACTGCCGTCTATTTACTTTAATATCGACAGCAAACTGAAAGAGGCTCATCGTAGAAT
TCATTCGAACATCAATAATGCATAAAGCATTTAAAGCATGGGATTGGGCGGGCGGTCGTTGGGCGGCGTA
TCCACCGTACGGACAAAAAAAAATTA	
  
	
  
	
  
	
  
>mja-­‐mir-­‐6490-­‐p3_1ss15CT	
  
GAAACGGGAAGAGCTCAGC	
  
	
  
GGCAAACGAACGCCAGAGAACAATAAAAAATATTCCATTTTATTTCGAGCACCTATTTTAATGTTAAAAA
GCGGATATCGTTTTATCGATGGAAAAATTCGATATCCGGCAAAACGGGAAGAGCTGCTGCAAGCGATTTT
TCATTTTTGCTATTAGTTTTGTTGATGATTGTCGGTGTTATTGCTTTTAAGTGTTGCTATTTTATATTCTG
TCAAATCCATTTCTGTCATGTTTGGCT	
  
	
  
	
  
	
  
>rmi-­‐mir-­‐5326-­‐p5_2ss10TA18AC	
  
CGGAAGAACATCAAGAACA	
  
	
  
ATTTGCCCAACATTTGGACGAATCAAATGTTGAACATCATCAAAATCAACAGCATGAACTTGAACAACA
GGATGGCGAACATGATATTGATAAAACGCATCATGAACAAGAAACGGAAGAACATCAAGAACATATGGA
TGATGAACAAGCGGTTGCAATTAAAACAGAAGAAACATCACAGGACGGTGAACAATTACAGCATGTAGT
TAGTGAAACAGATTCAGGTATAACTACAGTTACAA	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐6496-­‐p3_2ss5GA18AC	
  
AGTAACGGCGAGCGAACC	
  
	
  
GAACTTATGTATTTTGAATTCATTTCTAAAGCGACCTCAGCTCATGTGAGATTACTCCCTGAATTTAAGC
ATATTAATGAGGGAAGGAAAAGAAATTAACTAAGATTCCTTTAGTAGCGGCGAGCGAAACAGGATAAGC
CCAGCACTAAGCTCTCCGGTCGTCCTGACTGGTAGAGGATGCAGTGTATGGAAAGTCTATTATCTTATGC
AACGATAATATGTTCAAGTCCATCTTGAAT	
  
	
  
       G   -   C  G   AACA   UA   CCAG  
UCCUUUA UAG CGG GA CGA    GGA  AGC    C 
AGGAGAU GUC GUC CU GCU    CCU  UCG    A 
       G   A   -  -   GG--   C-   AAUC 

	
  
TTGAAGTAGCAACATATGAAAGTATGATATGTTTTGATATTTGCAACATACTTTAATCGTACTCTTTAAA
ATGAAAATGATGATCATTGAATTGTATAATAATCAAATATAACCTCAGCTCATGTGAGACTACTCCCTGA
ATTTAAGCATATTAATGAGGGAAGGAAAAGAAATTAAATAAGATTCCTTTAGTAGCGGCGAGCGAAACA
GGATTAGCCCAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  



	
  
	
  

92	
  

	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐3757-­‐p5_1ss3AC	
  
GACAGAGAAAGAAGA	
  
	
  
1> AAAAGATTGATATATCGAATGCATAAACATATTACATATGTATATTGGGAAATTGTTTTGGGCTGAA

CGCATTAAAGCGAAACATTCGAATGTCCGTGATATAGAGAGACAGAGAAAGAAGAATGTGGCAAGT
ATTTTGTGTATTTTGGATGAACTTTGAATGTTAAGAAAGTGAATGCCGCACGTTTTTCCTCTAAAA
ACGGAAATCAAAAAGAGACGAAAACGTGCATAGTTTATT	
  

	
  
GAUA     AGACAGA      AGAA       AG      G-  UAU  UG  UG  
    UAGAG       GAAAGA    UGUGGCA  UAUUUU  UG   UU  GA  \ 
   AUCUC       CUUUUU    ACGCCGU  GUGAAA  AU   AA  UU  A 
AAA-     -------      GC--       AA      GA  UGU  GU  CA  
	
  
ATAATTCGGATTGTCATTTTATAGAATCAATGGATGAAACATAATCACTCGACCATGCACAATACACTTT
GAGCAAATATCTTTGTGCTTCAGACCTAAAACTCACTCAGACAGAGAAAGAAGAAGAACGAAACGAATA
TTTTTCGTTAAACTTTTTCCTAAAGCGAATTCACTGTCAATAAATAGGACGCTATGAATCGGAATGAAAG
TAAAAAAAGTTAATTGATTGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAAAATAGAAAGAAGAAGAAAAAAAGAAAAGAGATCAACTTACTTACAGAGATATCAATCGAATATTGT
GAATATTCACCAAACAAGTAACAATACGTAAGAGAAAGAGACAGAGAAAGAAGAGAAAAAACGCAGAA
AACATTGTTGCGAAAAGTAAAATCACGTCGAAATTGTTTTATCTGAATTCTAATCGAGAATAACTGTGTG
CAAAAGAAGAAGAACATAATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CACAGAAGATAAAGAAAACCGCCGAATCGACGCGTCCAACGAATTCGGAAAATAATCATCATAAATCGAA
TTCCACATTTTATGTTTCAGTTGAAGATTAGATTGATGACAGAGAAAGAAGAAACATTTTTTTCAAACT
TCGAAAAAGACTGACTGACTGATTGATTAGTGAAGAGGATTAACAAAATGGAATCAAATATATGATTTC
AATATAAATATATATATTTAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AGTATTTGCTATTTGATATACATATCGTCGAATTGCGAAAGCTACAAAATGAAAAAATTTCATACAGCAA
AATCCATAAAGGTATAGCAGTAATAGATGAACTAGAGCAGACAGAGAAAGAAGAGTATGCAGAGCATATC
AAACAAAAGATTGAACAAAATGATGAAAAACTTTTGTGTTTGACTTTGTCCAATTGAGCGAAAATTTGG
ATTGGTATTCGGTAAATATATATACTGGTATGATATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AGTAAAACTGATTTTTAGATTAACTATTTAGATTGACTCGAAATGAACGACCGAAGATTTTGTTGTTATT
TGTTTATTTAGATTGTGATAAAAGCATTGGATTCCGTCAACAGACAGAGAAAGAAGAAGCAGATTCAAC
GAGAACTGATACTAATATATGGTCAAACAGTCAACAAAATAATCAAATATAAAAACAATTCAGTGGTAGA
GGACGAAAGGAGTAAAAAAAAGAAGAAGAAGAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CAACATTCAACTTAAGTTTCCATTTTGGAACGAAAAATATCCGTCATCATAATCATCAGAAGCAACAGCA
ACAGCAACAACATGATGAAATTGATCGCAAACATAGAGACAGAGAAAGAAGAAAAAAAAAAACGTCGA
TTGTACAATTCCGTTGTTCGACACGTTGTTCAATTTAATATGAAACGTTCATTTCTCACTCAGGTTTTTT



	
  
	
  

93	
  

TTTCCATTGCTCACG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GGAAATTGATCGGCAATAGAAAAATTACAAAATGTTTGAAAGAAGAGAAAAAAAAAGAAGAAAAAGAA
GAAAAAACAACTACAAAACTTAAATCGCACACACTTCATAGACCGACAGAGAAAGAAGAGAAAACACAC
ACACACACACATTCTGAACGGTTGATTATAGGGCCATCCATATATGTATAATGTATATGCATATACAATAT
GCATGTGTATGAGTATGTGTGTTTATATTATTTGTTAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐4939-­‐p3_1ss14AG	
  
AAGAGGACGACGAGAAC	
  
	
  
CGTGTACTATGCACATTACAAGAATGTCGAAAAAGCTATGCAAAATGGGAAATTCGATCCAACTGCAGGT
CTATCGAGCAGTGGAATTGCCGGTACGGCACCGGACAAAGAGGACGACGAGAACAAAAATGCAAATACA
GACGAAGAAATGCGTGACCTCTCGAAAAAAGATGGCGGTAAGATTTATTCGGAATTTTGGATATGTTTG
CGGAGTGTTAAGAGA	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐162349_6	
  
TACACACTGGAGAATACAAGCGGATGATT	
  
	
  
TATTCTCGCTCTTGAGTGCATGAATTTTTCCGTGCCACTTAAAGAGTGTCTCTTTAGCTATTCTCAACTG
GTTGTCAGATAAAAGATGTCTGTATCGTGGATCCAAATACACACTGGAGAATACAAGCGGATGATTTAGG
ATCATTGGTTTACGATTTTCTAGTGATTTGTAGAGCATTTCTGAAAATTTTGGTTGTGAACCGACATTAG
TTCGAATGAGACGTTTCAGCTCCACTTCACATA	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐4911-­‐p5_1ss9AG	
  
GGAGGAGCGAAGTGGC	
  
	
  
AAGATATAAGAATGCTTTGGATCATTATTGGAAAATAAAGTTAAAATAAATGTCAAATTGTTATTTGTTT
TTTTGGTATTCGAAAATCGGGAAAGAAGCAGCGAGAAGGAGCGAAGTGTTTTGTTTTAAATTTATGATC
GTCGTCAAGTTCAATGTTGAAAAAGCGAGAAAATTCGATTAAAAGAATGAAAATCGATAGTAATAATTT
TTCTGTTTCTCGTGCCAT	
  
	
  
AAATTAATTGCCGATGGTACCAACCGATAGATCCTTAAAAAATAATGTTAGTCTATGCAGAGGTTCACCC
CTAACCCCATCCTTCATCATAAAAAATATAATCAAAGTTACGAAATTGCTGGGGAGGAGCGAAGGAGGGG
TCGGAGGAAAAAGTCCAAGAGTGTACCTCCCATATCATTTGGCATCATTACATTTGTTTGTCCATGGCAA
ATAAATACTCCTCTCGCCCATATATTGTAGGAATTATCATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GCGCCTTTGATTCTCGTTTTTCTCCATTTTATTTATTCAAATATTCAGTAAACATTATGCGAACAAAATG
AAGTCGGTGAGCATTTAGAAAAGAGGCAAACAAATGTGGAGCGAAGTGGAACAGAACAGAGGGAGAAT
AATATTTTCGCTCGGCCGCCCTTTGTTGCTTTAAAAAAATGAAATTTTTCTCGCTCGCACTCGAATTCAC
TTTAGTGTGTGTTTCGCATTTAA	
  



	
  
	
  

94	
  

	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GACCATCGAAAAATAACTCGAGTTATCCCCCCATTGAGGGGAATGTAGAATGTAGACTGTAGACCCACTC
CTTCACCCCTAAAAATGGGGTCAAAGTATTAAACGGGCCCTGGAGGAGCGAAGAAGGGTCGGAGGGGGA
GATCCTAGAACATTACCACCCTGCCGCCATTATCGGACCTCCCCTCAACACAAACAGATGTCAAAGGATC
CGATTCATGTGGAGCATACA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐miR-­‐3741_L-­‐3R-­‐3	
  
AGAGGGGGAGAGAGAA	
  
	
  
1> TATTCAGTTCAATGTTGAACATCAGACACTGAAAATTGAGTTTAAACACTGCATCGACGATCATTTT

ATTCAGAATTTAATGTGATTTCCACATTTTCAGGGACAAAGAGAGAGGGGGAGAGAGAGAGTAACA
TCTTTAGCCATTCAACTCATTTAATATGATTTTCATTATGCTCCCCACTGGCAAATAGAACGAATGTA
TTCTTGATTTTGGTTAGCAAAGAGCAAATATT	
  

	
  
AGGGACAAA   A-   GG  AG     GAG  
         GAG  GAG  GG  AGAGA   U 
         CUC  CUU  CC  UUUCU   A 
UUA------   AA   A-  GA     ACA  
	
  
CCCCTTTTCATATTCGTTGAATTATTAATTTGATCTGGTACTGGCGGTGTTGCTATTATCATGCATATTTC
AGGAGCAAAGAGAAGGAGTAGATGAAAAAAGAGACAGAAAGAGGGGGAGAGAGAAAGAGAGAGAAAG
AGTGAGAGAATGAGATTGAAGCATTTGTAAAACCAAATTTTCTATTGTTATTTGGTTGTTGGATATTTT
GAAGAATGCAGAATGGAGAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CTCGTTTTTTTTTTTCCATGATTGAGAAAATGTTGGAAAGGAAAATTCGGAAGAAAGAAACCCTTTTTT
AAGGTCAATGTATTATTATTATCAACAACAGGAGATGGAAAAGAGGGGGAGAGAGAAAACAAGAAAAAA
AAATTCTTGTTAAAATCCATTGAAATGTATTTCGTGAGCAATGAACAGTGAGTTTGTTTCACTCCCGAAA
TATTCCGATATAGTGGAGAAAAATAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ACACAGTTTATAATAATGCGAAACACATTTTGATTATTATATATAATTATTCATGAGGAGAAATGTTTATG
AGCGATTGACCCACTATCGTTTTTCTAGAGAGCGAGAGAGAGGGGGAGAGAGAAAGACGGAGAGAAAAG
AAGATATTCAACAAATCAAACTCGTGCCAAAGCCAGCAATGACAATTTAACGGTTCAATAATCATATGAT
CGCAAAAATACTCTCAAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AGAAATGTACAGAAATTTCAATTCAGAATTTTGTACAGAATTTTTATGAGCGAAAGTTGGTAGCCTTAA
TCATACGTCTAATAATATGTTTTGTGGGAGAGATAGAGAGGGAGAGAGGGGGAGAGAGAGAGAGAGAGA
GCGCGCAATCGATATTATATAATTCGTTATAGACCGTTCTGCAGTATTCTGTAAGGTCAGACGGGCAACTA
CTATCGAGTTTAACTTGCAGTGTGTTTCTCATTTTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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GAAAAATGACACACACACACACAAATTATGAAAAGAAAAAAGAAATTTGCTTTTATTTTTGGTTCGGTT
TTTTTGGTTGGTATTATGAAAAAGTGAGAGTGAGAGAGAGGGGGAGAGAGAGCTAGTATGCAAGACAAT
TTCAAATATATAAAACGAAATATGTGTTTGTTGTAAACTCTTTAGATCCAGAAAAACCTGCTAAAAAACC
AACACCGAAACGACAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CAATCACATAAACAATAAACACATCGCACAACGATCGGAACACAGATCAATGAGCTCATTCATTCAATCG
GTCATTCCAAGAATAGGAACAAATTGAAATGTTTACATAGAGAGGGGGAGAGAGAGAGATAAATAACTC
GTTTCAGCAATCGTAACAGCAAAAACAAGCATAATATATTCATATTTGATGGTGTTTCCAGTTTGTTGGT
TGTTGGTACTATTGTGCATTCATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATGTGCACTAAAGATATGAAAAGTGATGATCGTGAGTTGGATCATAATCGATGCCATCATTCGCATTCA
GCACACATGCACACTGGCACAAGAGCGAAAGAGAGAAGGAAGAGGGGGAGAGAGAGAGAGCAGACGAT
CAAAGCAAAGCCAAAATAAAAATAATAATAATAATTTATTAAATTGCATATCACTCTCGATAACAATGAC
CATGACAGTTACGATTCGAGAATGTTCGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CACAGAAAACGATTCTAATACATTCAAGAAATGACTGCAGATTATGGGCCCAATGCCCAGTGAATATGGC
CAAAATATGAGGCAAAGGAAATAGAATAGGAGAGAGGGGGAGAGAGAGAGAGATTGAGGCGAAGGAAA
ATTGGTCGACAAAATTTGCTTTTGGTTTTGAATGCAAAATAAAATTTTGTGCAACATCCTGACAACGCC
CAACAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CATTCGTTTTTGGAGTGTTCATTTCAGTTATTTCGATTATGTTCGTCGATTTCAAGATCAAGAAACGTAT
AAGAGCATGCTACTTGGATAACGGAGTTGGGGGGGGAGGGGGAGAGAGAAGCTGTAAATTGACAGTGAA
ATCAAAAGCAAAACGAAAAAGAAAAATCAAAAGATTGGAATGGAAAACAAAGAAAAAACTCAAAAACA
ACAACAACCACAATAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐252-­‐5p_L+3	
  
ATCCTAAGTACTAGTGCCGCAGGAG	
  
>dme-­‐miR-­‐252-­‐5p_R+1	
  
CTAAGTACTAGTGCCGCAGGAGT	
  
>aae-­‐miR-­‐252-­‐5p_L+1	
  
CTAAGTACTAGTGCCGCAGGAG	
  	
  
	
  
GCAAACAATTTTCGAAATGTATGATTGAATTAAACGGAAAGCGAGAGAGCTGTTGATCGGGCAACTGTT
GAATCATTGGCCAATTAGGAGAACGGAAAACGATTCTTTTCTAAGTACTAGTGCCGCAGGAGAGATATAA
ACCCCTGCTGCCCAAGTGCTTATCAAAGAGTTGGATAGTACAACATATACGTTTGGATCGAAATCGATAT
AAATGGGTGACATATACTATACAATAGACATTATA	
  
	
  
GAAAA         UC        AGU  C     AGAGAU  
     CGAUUCUUU  UAAGUACU   GC GCAGG      \ 
     GUUGAGAAA  AUUCGUGA   CG CGUCC      A 
-----         CU        ACC  U     CCAAAU 
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>dme-­‐miR-­‐4977-­‐p3_2ss5AG17GA	
   	
  
GTGGGGCGACGAGAACA	
  
	
  
AATTTTTTTTTTCCTTTTAACGATCACCAAAAGATCATCGTTCATCTAATGCTTGCCAGACATCGTGTGC
TTTTTCCATCGACTCCATTTGCTCATAATTAAAGTAAGGCGACGAGAACAAAAAAAAAAAGAACAGAAC
GTCCAAATGGCAGTGATTTCTTTTTCTGTCTCTATTCAAGATTGGCTTGATTGCCAAAACACGCCCTGCT
CATCGAAAATGAA	
  
	
  
TAAATCAACATTCAACGATGTGATGATTCAGGATGAGAGTTTATGAACGAAGCACAAATAACAATAGCCG
ATATAACAAATGGAACAAGGGCAAACAAGTAGGCGACGAGAACAAAAAAAAAAAAAAACCCCTTAGAA
AGAAGCAAAAATTTCACCATCGACTTTTATAAGCACAATGAAAAAAGTGAAATCAAGAAATGAAGAAAC
GGTGGCGGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐167220_5	
  
TTAAGTAGGCCGTAGTAGGCAC	
  
	
  
TGCTCATGCAGCTCGGCAAAGAATTCCCAGTCATCATTTGGATTTGTCCAAGAGATCTTGTCACTTCTAA
CATCTCTATTCGAATTCCAAAATTGCTCCTGTTGTTAAGTAGGCCGTAGTAGGCACATTTGTTTTGATTA
TGCCTTCGATGATCTACTTTACGATACTACGCAATCAATCAACATTTAAACTCAAAATAAGAGAAGAATT
TCTTCGATGAGGACTTTTGTCT	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐995-­‐p3_1ss16AC	
  
TTCGTGGTACAGGATC	
  
	
  
TGTCTGCATCCCAAGTTTTGAATATAAAGGTCAAAAACGTTGTCCAGTCAAGCGACAAAATACACAAAG
TTTCCGAAAAACATCTGAGATGAAGGACCGTCTTGAAGAATGCATTCGTGGTACGGGATCAGCGCGGAG
TGATTTCATTAACCGAAGAAAAGATCGTAGCGGCACCGAAAAGTTGCGTTGGCGAAAAGAACAAATGCC
ATACAGGTTCGGATGGAAATAATTTTTTATAATT	
  
	
  
ATTGTGAGTGACGTTGGCAATGACGTAATTCAATTGCACATCAAATCGATTGAATTTAATTTTTACGGCA
TAGACGAAAAGACCAATTTTTTGACAGGTACTTTTTCGTGGTACAGGAGAGAATTACGAAAAATAAACA
TTCAGCCATGTTTTGGATTGTAAATTGTGAAGTAATCAATGAAAATTATTTCCTTTCAGTATGCAATCAC
GGTTTATTCGGTAAAAATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3874-­‐p5_1ss11TG	
  
AAGTGGCAGAGTGGC	
  
	
  
AATAATTGTGCAGAACACAAATAAAACGATACTCAATGCCGGATCAAAGTTAGATAGCTTTGATATCCGT
TGTCTGTATGTTGTGTGTGTGGAAGAGTGGCAAAGTGGCAAAGTGGCAGAGTGGAAGAGTGTATATTTT
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TTTCATGAATTATCTTTATCTTAACACTGAAATCAACATCCGCCCAATAAATAAAATAGTTTCTTTGTTT
TTTTTTTCGGTTTTTATTTTTTATT	
  
	
  
     AGAG   CAA-    GC  AG   C   ------         UGU  
GUGGA    UGG    AGUG  AA  UGG AGA      GUGGAAGAG   \ 
CGCCU    ACU    UCAC  UU  AUU UCU      UACUUUUUU   A 
     ACA-   AAAG    AA  CU   -   AUUAAG         UAU  

	
  
AATAAATGTATTTTAACTTTACGTTTTTGAGACTGGACCATTTTTCCGTCCGATTTGTCATTGTCAATGA
CAATTTGTCATATTTCTATCCCCATTTATGTATGGCAGAGTGGCAGAGTGGCAGATTGGCTCGTTATTATT
TATAAATGTATGAAAGTTTATTTATTTATAAATGTATGAAATCATTTGTCTTTGATTTTTCGTAGCAATT
TTAAGCTATTAGCTGAAAAAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3811a-­‐p3_1ss15TC	
  
TGGAGACCTGGGGGC	
  
	
  
GACATGGAGGCGTATCCGCATTAAATACAATCTCTTTTTGAAATGAGATCCTGTCGATAAACATAAGTTT
TTTTTTGTTTATAGCGATATTCATTGCCACGTCGAATTGGAGACCTGGGTGCTGAATCATTGATTAAAAA
AATATTTATTATTATCAATAATTTATTCATCTTTAAAATTTATTTAATTGGGAACAATTTCAGTGCTTCTC
AAATGTTTAATTAGTAA	
  
	
  
	
  
	
  
>dsi-­‐mir-­‐137-­‐p5_1ss4CA	
   	
  
TGGACACGTGTATGCT	
  
	
  
CAAGGACAATACGATAGTACAATGCGTAATGGTAAAAATTTGATTGATCGTGCGCCAAAAGGTGATGAAC
CTACATTGGCCGGAATGTTGAGCGAATTGAAAGAAACATGGACACGTGTATGCTCAAAGAGTGTCGATC
GTCAACGTAAGCTGGAAGAATCGCTACTATTGTCTGGTCAATTTTCGGATGCATTGCAAGCATTACTCGA
ATGGTTGCGCAAAA	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3840-­‐5p_L-­‐2R-­‐4_1ss16TC	
  
GGGGTACTGTAAGCA	
  
	
  
GTGCTGATCGAATACTGTAAGTACATTTCAGTAAATAATATTAACCAATCATTCCAAAAATAAATTTCAT
AATTTTATAATGAAAGAACTATTATTTTTGATTTACTATTTATAGTGCTGATCGGGTACTGTAAGTACATT
TCAGTTAATAATATTAACCAATTCCAAAAATAACATTAGTAATTTTATAAAGAAAGAACTATTATTTTCT
CTTTAATACATTTACAGCTATGAAGACGCACTGTAAGTAAATTT	
  
	
  
AUUUAC-             GA  
       UAUUUAUAGUGCU  \ 
       AUGAAUGUCAUGG  U 
ACUUUAC             GC  
	
  
CAACAAAGCGTTTATTTTTCCATGGCCTATACACACTCTGAAGCGATCTATTGCCATGTTTTTGCATCAG
ATGTTACAATTGAAGGTAGCAGGTATATAGAATATGGGGTACTGTAAGCATTAGAATGAAAACAATAATG
CTGCTGAGATGGCAACATTTTTTGAAACGAATTCGTTCGGTAGTATGAGAGATGAACCATTCCACAAACG
AAAACTTTTACTTCGG	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dsi-­‐mir-­‐957-­‐p3_1ss4TG	
  
CTGGGAGGCGTGAGC	
  
	
  
CAAACACACGTTGTGGCTGGGCATCAGCGTGCTCACCGGGCTGACCTTTGTCGGCTACTTCACCCCGATC
CGCCCCCTGGCCGCCGAACTGCTGACCTGGCAGATGGGAGGCGTGAGTCTGTTCTGGGTGCTGTTTTTTA
CCGCCGCCACCTACATCAACGCCGGCTGGCTGCGTGAAGCGGTGTGCATGCACATGTGTCCGTATGCGCG
GTTCCAGAGCG	
  
	
  
AUGGGA    -   GUC   UCUG    - U  UU  
      GGCG UGA   UGU    GGUG C GU  \ 
      CCGC ACU   ACA    CCGC G CA  U 
CGG---    A   ---   UCCA    C C  UU  
	
  
GAATCGGATAATAAACGCGGATGTAATGCATTAAAAAATGGTTTAAAATCTACAAACTGAACGATGTTTA
TCGACTTTCTTGGGGGGGTTTTTTTTGCATGGGAGGCGTGAGTTTTACACTTTTACATATATTCGCAAGA
CACAAACGCACACAACAAAATCAATCGAAATCGATGGTGGCATATGGATTGATATCGGAAGGGATTAATT
TGCATTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>aae-­‐miR-­‐286b-­‐2-­‐p3_1ss6CG	
  
AACTGGTGTGCAGTT	
  
	
  
GAACCCTTTTCGGAAGTTAAAGGTTGGTTAGTGAATGGATAAGTGGTAGACAATTTCAATTTGACAGCT
AACTCCAAACTGCCATTCAATCGACTGTTTAACTGGTGTGCAGTGTGCAGCCCTTAACAATGATCAATGG
ATGTACAAAAAAGCTGATTGACCGCATATTCACGAGTTATTTGTGTGTGTTCGAAACTTTGAAACTGTTT
GCTGTCTGT	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐6040-­‐p3_2ss13CT17GT	
   	
  
GTACGGGCAGTATTGGTA	
  
	
  
ATAATAATGCATCATTTTCATCATCGTCCGGATATAATACACAAAATAACAGTTTTAATTCATCAAATTGG
ACAAACAAATCGTTTGCATCGCCAAAAAGTAATAATAGTACGGGCAGTATTGGTACGGTTAATTCACCAA
CACCATATACGCCAGTATTCAGTTCCGCTCCAAGCATTGTTACACCAACGGCAAAAACGGCAAGTGGTGG
TTTATTTTATCATCAAA	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3888-­‐p3_1ss5GA	
  
TTCCACGTGACGTAG	
  
	
  
GTCTGGACGTTTGCTGTCTCAACCATGATTTTTGCCCGAGATCTGTTCCTCCAGGTCATCATGCAATCAA
TAGAAATCATTTATCGGTTTACTACGATGATTCAAATTCCACGTGACGTAGCTGCAACTTTGACCACCAG
CTAGGAGAGTGTCTAGTGAAAGTAGAATTAAGACGAGCCGTGGTATGGCCAATATAGTGAGTTCCGTTGA
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AAAATGTATTGTTTTT	
  
	
  
GAAGTGCCATTCCACGTGACGTAGCTCAAAATGGTGCAAAAATTTCGGCGGTCAATAAAATACGTTCGAT
TAATCCATTCAGTCAATCTAAGGTCAATGGCGAAGATCCTGCACACATGGATCTAAACATTTCGGGAAAA
TGGTTTAAGCAACCAGCCGGTAGTGATGGAGATGGTTTACTCATAGATGTCCACAGACGCAAACGAATTA
GAAAACATAAAAACAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>api-­‐miR-­‐275_L+3	
  
AAATCAGGTACCTGAAGTAGCGCG	
  
>ngi-­‐miR-­‐275_R+2_1ss23GC	
  
TCAGGTACCTGAAGTAGCGCGCCAT	
  
>der-­‐miR-­‐275_R+7	
  
TCAGGTACCTGAAGTAGCGCGCGTGGGCCC	
  
>aga-­‐miR-­‐275_R+5	
  
TCAGGTACCTGAAGTAGCGCGCGCTATA	
  
>aae-­‐miR-­‐275-­‐3p_R+7	
  
TCAGGTACCTGAAGTAGCGCGCGTTAT	
  
>dme-­‐miR-­‐275-­‐3p	
  
TCAGGTACCTGAAGTAGCGCGCG	
  
	
  
TACATAGCCCGTACATGAACGACGTTTGTCGATGTCCGAAGCCCAATCAGCGTCACTATAGCCAATGATTT
GACCTGTTTCTTGAGGAGAATATGAAAGTTTATAGTTAATTGTTGCTTTCAGGTACCTGAAGATACGTTT
AACGCCTTTCCAATGAGCCAATGTGTAATGACTATTAAAACGGCTGACATCGTTAACTGTAAAAGCGATA
TCAGGACGCGTTCCCTGAGCCAAATATAGTAACGACCCCACT	
  
	
  
  U    G   AGAAUA       UU    U  
GU UCUU AGG      UGAAAGU  AUAG U 
CA AGAA UCC      ACUUUCG  UGUU A 
  U    G   AUGG--       U-    A  
	
  
TTATTGTCATCGTTCTTGAGTATGAGTTCTATGCTTCGCGCGCTAAGCAGGGACCATGGCTTTGATCTCT
TTCTCTCCGAATTACAGCGATTAGCATTCAAATTAGTCAGGTACCTGAAGTAGCGCGCGTGGATTAGAAG
TGATTTCAACTGAGAACTGAATGTCACATCAGAGGACATACATCTATCGACTGAACATTTTTATTTATGT
GAATTACGTAGTTTTTCTTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATGTATGTAAATTAGTTGTGACGAGTGATGACAAAGGGCTGAATACTTATATACAAAAAAGGATTTGTTT
GTTGTTTTTTTTCTTTTTGCCAAACAAAGAGAAGGATTGTATGTACCTGAAGTAGCATATGAATATTTGT
TACATCAATGTGTAACACATTCAGTTAAATATATATACATTATTATTATAGTTGAAACGCGCATTCACTTC
ACATAGCATGCATGTTTAACATTATTTTATTGTTCTGTGGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PN-­‐970-­‐3p-­‐29472	
  
TCATAAGACACACGCGGCT	
  
>dme-­‐miR-­‐970-­‐3p	
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TCATAAGACACACGCGGCTAT	
  
	
  
ATTATACACTGCACAAAAGTGTCCGGATCACATAATGGATTCCGAAACGATAATGATCATTGGCCGTAGC
TGACGTTCGTCTTATTGGTATTGAATGATACAAAATTATCATAAGACACACGCGGCTATGGCCGATGTATC
GATTTCACATTTCACAACATCAATTTGTTTCGGTCGATAGAGAAAAACTCGAAAATGTTTTATGGATATT
TTTCGGAAATTTGTCATTGGTTTC	
  
	
  
               A   UC       U    UUGAAUG  
CAUUGGCCGUAGCUG CGU  GUCUUAU GGUA       A 
GUAGCCGGUAUCGGC GCA  CAGAAUA CUAU       U 
               -   CA       -    UAAAACA 

	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐122413_8	
  
TATAGTTTAACCACCAAAACCC	
  
	
  
GGAGTTTTGATTTGAACTTTGCAGTTCGTTGGATTGTTTTCTTCTTTTCTTTTAATTAGCTATCATGTCT
TTGGTGGTTTTAGCTGTATGTTGAAATTTATGAAATCATATAGTTTAACCACCAAAACCCTGATGGCTTT
TTATTTCATTTTGAGTTCTTTTCATTACTGATTTTTATTTTAGTTATTTTTTTTTTCTCAATTTTGTATT
TTTTTGAATTTGAAAGTAAATTCACTAA	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐78294_14	
  
TCGGTACGTAATAGCCAACACAATGACGT	
  
	
  
GTGTTCGTTTTAGTTTGCTCGCCTTTGATCTTTTGGTGAATTTTCTTGGGTTTTGGATTGCCAAAGTCAT
TGGCTGTTTGACTCTTATCCTCCGATCGCTGCTCAGTTTCGCACAGTCGGTACGTAATAGCCAACACAAT
GACGTTTTTTTCACGATATATCTCTTCGGTGCAAAACACTTTATTTCAACATAAGGTGAATTTTCTGGAA
CTTCTTCGTTTCCAAATTTTTCTGAGAAATTCTTCAATTTCAAAATATTCCGG	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐190912_5	
  
TGCCGGAATAATCTTGAACCACAGTCT	
  
	
  
ATGATCTCCTCAATAGATAATGGTTCAATTCTTGACAATGCGTCAGCCACTTGGTTCTGAGCGCCCGGTC
GATGGATGATCTTGAAATTATAGTCCATCAGTTCAAGTTTTTGACGGAATAATCTTGAACCACAGTCTTT
CATGTTAAATAGATAGCATAATGGTTTATGATCCGTTAATAGTACGAAATAGCGACCATATAAATATGGTC
GAAAGACGCGGATACATTCAACCATAGCACAAAGTTCTTTTTGAATGGTT	
  
	
  
TCCTCAATTGATAATGGTTCAATCCTTGACAATGCGTCAGCCACTTGGTTCTGAGCGCGCGGTCGATGGA
TGATCTTGAAATTATAGTCCATCAGTTCAAGTTTTTGCCGGAATAATCTTGAACCACAGTCTTTCATGTT
AAATAGATAGCATAATGGTTTATGATCCGTTATTAGTACGAAATAGCGACCATATAAATATGGTCGAAAGA
CGCGGATACATTCAACCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐25832_54	
  
TGCAGTAAAAACGACGAATGTTTGAGC	
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ACATTTTTTTTCAATTTTAACAAATATACAACGAAATACATCTCGTACTTTTATTTATTTGCAAATTATT
TTCTCTTTGAAACGTTTTTCGCTTGAATTTCACAACGTTATGTACGTTATGCAGTAAAAACGACGAATGT
TTGAGCGTGCAAAGAGAACTGTCAGCTCTCACGTTTAACCGGCCAATGAAATTGTGTTATTTTCAAGGCT
ACTTTGATCGATTTCGAGTATTTTATTTAACTGTTCTGCTTGATCGTCACTATA	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐277-­‐3p	
  
TAAATGCACTATCTGGTACGACA	
  
>der-­‐miR-­‐277_L+3	
  
ATCTAAATGCACTATCTGGTACGACA	
  
	
  
CCGATTGCTCACATATGGTGATCGATACTCAACAACCGACTTGTGCCATTTTTTATTGATTAGTTTTGGA
GTACGTATCAGAAGTGCGTTTGCATAAAAATTCAATACTTGTAAATGCACTATCTGGTACGACACTCCAG
AGCAAACGTTCTTCTTATTTTATTTATCATTTTCATTCTTATTGTGATTGATTTTTTTTTTATTATTTATT
TATTATTGTATTTCAGCTTTTCAGTTTT	
  
	
  
AUUA          A-         -            UAAAAAU  
    GUUUUGGAGU  CGUAUCAGA AGUGCGUUUGCA       \ 
    CGAGACCUCA  GCAUGGUCU UCACGUAAAUGU       U 
AA--          CA         A            UCAUAAC  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐91570_11	
  
TATGATTGCCGGCAAAGCGCAAACTTTGC	
  
	
  
1> TAGCGACACAGCTGTATGCGCTAATAGTTTTAAGTAAACATTGTTTGAACCTGCTAGGTTGGTCGCT

GCAACGGCAATCATACGTGTGTGACAAAGATCACACCATATGATTGCCGGCAAAGCGCAAACTTTGC
AGATTCAAATAATGCCAAAGTCCAAAACAGACAAAGTCTGTTCTGGACATCAATCAATAAATTGAA
TCAATTGTGTACCGACTTTCTAACTTAATGGATCAATAAAATATA	
  

	
  
GTGCGAAGCAACACAGCTGTATGGGCTTATAGTTTGAGCAAGTATTGCTCGAACTTGCAAGGCTGAGCGC
TGCAACGGCAATCGTATGAGTGTGACAGAGATCACACCATATGATTGCCGGCAAAGCGCAAACTTTGCAA
GTTCAAACAGTGCTAAAGACTTTGTACGTTTTGGACAATTAATCAATTAAAAGAATTAATTGTATTCGAA
CCGCCAAATCGATCAGATCAAATAAATATATATAATATATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATATAACAGTGCAATAGCAACACAGCTGTATGCGCTAATAGTTTAACAAGCATTGTTCGAACCGGCAAGG
TTGGTCGCTGCAACGGCAATCATATGTGTGTGACAAAGATCACACCATATGATTGCCGGCAAAGCGCAAA
CTTTGCAGATTCAAATAATGCCAAAGTCCAAAACTGACAAATTCAGTTTTGGACAATCTATCAATTAATG
AATTAATTGTATTTTGGCCACTGAACTTATCGGAACAAATAAAACATACCTTCGTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PN-­‐124-­‐3p-­‐18	
  
TAAGGCACGCGGTGAATGCCAA	
  
	
  
GCCGTCGTTCTTTTTCTTTATTTTATTCTTCAGAATTTGATGGACTCTGTCTTGCGCAAAAACGTTTTTC
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TCCTGGTATCCACTGTAGGCCTGTATGTTCGATAAAATTCATAAGGCACGCGGTGAATGCCAAGAGCGAA
CGATAAGCACCAATAAAATATAATCCGACTGAGAATGTGATAGAAGAATGGATAACCATAATTCTGTTCA
TACAAAACTCATTGATATCCATTCTGAATT	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐193-­‐3p	
  
TACTGGCCTACTAAGTCCCAAC	
  
	
  
AATACTTCTTACATTTTGTTCCATAGATTTAACATCAAGTTAAAATGTTAACTTACCAACTTTTCAATTG
AGATGGGATTTTTTGGACCAGAAGTCAGATATAAATGCATGCTACTGGCCTACTAAGTCCCAACTCAATG
AAAAAGTTAGCCGGCTTTGTTCCAAAAATTTAATATCATTTGACATCCGAATTAATGTAGATACGTAGAG
AATTATGATTCATGATGTTCATTATGGCAAACATAGTAAA	
  
	
  
CUUACC       CA      A        UU   A    A   ---  GAU  
      AACUUUU  AUUGAG UGGGAUUU  UGG CCAG AGU   CA   A 
      UUGAAAA  UAACUC ACCCUGAA  AUC GGUC UCG   GU   U 
------       AG      A        UC   C    A   UAC  AAA  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐188305_5	
  
TTGGCAACTGAAGACACCACAGATGT	
  
	
  
GTGAAAAAAAAGGAATCAATTATATGTCGTTTTGTAATATTTTTCAAGTGAGAACGATTTGAAATTACT
CAGCGTTTCCGGTGTTATTTCTTGTCGATTGTTTTTTTTTGGCTTTGGCAACTGAAGACACCACAGATGT
AAATTAATCATCTTAGATTAACTCGATAAATAAAAATTATTTAATTTGAAAAATAACGATGCTCGATGAT
TTTCGTTAGTTTTTTCATCTTAACTTTAACGAAGTAAGTCGTTGAATT	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐263b-­‐5p_R+2	
   	
  
CTTGGCACTGGGAGAATTCACAG	
  
>hme-­‐mir-­‐263b_R+2_1ss23GA	
  
CTTGGCACTGGGAGAATTCACAAAA	
  
	
  
GGAAGTATATCAACATTAATAGTAGTCATAGCTCTGCATGACGCTGCCGTTAATACTGAAACATGAGCCG
GACAAGCGATATTTCATCAAAATTGTTATGGTGAATCTTGGCACTGGGAGAATTCACAGTTGTTATTTTG
AATATTCTGTGGATCTTTTTGTGCCACAATTCAACACTACAAGCAAATCACCATCAAAGCCGGTTCATTG
TTTGAAAAAAATCTTCAAATCGATCGATTTTTTT	
  
	
  
    UA  G     CU      UG     A       U-    AU  
UUGU  UG UGAAU  UGGCAC  GGAGA UUCACAG  UGUU  U 
AACA  AC ACUUA  ACCGUG  UUUCU AGGUGUC  AUAA  U 
    UC  A     AC      UU     -       UU    GU  

	
  
	
  
	
  
>tur-­‐mir-­‐263a-­‐p5_2ss19GA20GA	
   	
  
CACTGGAAGAATTCACGGAAA	
  
>ame-­‐miR-­‐263a_L-­‐1R+1_1ss2TA	
  
AAAATGGCACTGGAAGAATTCACG	
   	
  
>dan-­‐mir-­‐263a_1ss2TA	
  
GATAATGGCACTGGAAGAATTCAC	
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>aae-­‐miR-­‐263a-­‐5p_L+3	
  
CCTAATGGCACTGGAAGAATTCACGG	
  
>dme-­‐miR-­‐263a-­‐5p	
  
AATGGCACTGGAAGAATTCACGGG	
  
>isc-­‐miR-­‐263a_L+3R+4	
  
ATCAATGGCACTGGAAGAATTCACGGGA	
  
	
  
GATTAAATCTGACATTTCAAACGTGTTTGTTACCAGAAGAAAGAAAAGAAATATTCCGAAGCAGATGAA
GAAAAAAAAATTCAAAACGAGACAAATTCAATTTCTCCCATCACATGGCAATGGCACTGGAAGAATTCA
CGGGTTGATTTTAATATTCCCGTGATCTCTTGGTGGCATCATCATAGTGAGTGGATTATTCATCATTTGAT
CGTGAAAAACCAAAAGTTTTAGCGAATTTGTCGTGAAAGGCTTACAATATTA	
  
	
  
----   -    -    CA   G   UG A   AU       UUG  U  
    CCA UCAC AUGG  AUG CAC  G AGA  UCACGGG   AU U 
    GGU AGUG UACU  UAC GUG  U UCU  AGUGCCC   UA U 
AUUA   G    A    AC   G   GU C   --       UUA  A  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐2796-­‐3p	
  
GTAGGCCGGCGGAAACTACTTGC	
  
TTTCTTTACTTTTATATTAGTGAAGTGAACTTTTATTTTATAAACTTGATTTAAATGACAGCATAAAGAG
TCTGTGGCAGGGGTTTCTTTCGGCCTCCAGCAGATTTGAAATCTGTAGGCCGGCGGAAACTACTTGCCAT
CGATTTTTAACAACAACAAATTCTTTAACTATCTTAATTTCTTTATGATTTGTTATCCTGTGCTCTGGTT
TACTTTAACAGAAAGTTATAATTTTTGTAAGCAGCATCGAAATG	
  
	
  
	
  
	
  
>cqu-­‐mir-­‐79-­‐p3	
  
TAAAGCTAGATTACCAAAGCAT	
  
	
  
GAGGCAAAAACTACTAACACATTTGCTAACCATTCAACAAGTCTGATGAGAAATTAATTCAAGGCATTTA
CATGCTTTGGCGCTTTAGCTGTATGATAGAAACATATTTCATAAAGCTAGATTACCAAAGCATTAAAGCG
CTGATTCATTTCAACGCATTTACTCTCAGAAAGGCTTCGCTTTAGAATTAGGGATTTGATAATATTATTT
AACTAATACAAATGTCAGAAGTTTCTCATTTTTTCA	
  
	
  
AC         CGC       G     UAGAA  

UU  AUGCUUUGG   UUUAGCU UAUGA     A 
AA  UACGAAACC   AGAUCGA AUACU     C 
AU         AUU        A     UUAUA  

	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐10416_151	
  
TAAATCGAGACAAGAGAAGAATTTCGCCCT	
  
	
  
CGAAATGAAACGGAAAAAAAATCCACTTCGTCATCCATTTTAGTCGCTTTATTTGATTGAACTTTAGTTT
AAGTTTGCTTGGACCTTTTTCCCCACGTTATTGATTCAATTCAAGAAAAATTAAATCGAGAAAAGAGAA
GAAAAAAAATCATTTCGGCCAATTTATTCATCAGTTCACAATGTTTATTTTGAACATTGATCATCAAGCG
AGCACAAACTCTTGCTGTGACTTAACAATAGATGTGAAGTTTTTTTTTTTCAA	
  
	
  
U     UUAGUU      U   ----   ACC      CCCACGUUA-      C    CAA  
 GAACU      UAAGUU GCU    UGG   UUUUUC          UUGAUU AAUU   \ 
 CUUGA      AUUUAA CGG    ACU   AAAAAG          AGCUAA UUAA   G 
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-     CUACUU      C   CUUU   AAA      AAGAGAAAAG      A    AAA  
GCCACGTTCAGACCGAAAGGCAAAACCCTCCATTGAAACGTACCCTCTTCAGTGGTGAAGGCCGTTAGTT
CGCGTGAATTTTTTTCTAATTTGATTTGGTGGAAGCCAGAGAATAAATCGAGACAAGAGAAGAATTTCG
CCCTGCCCAAGCTATCGAGTATTTCATCGATTCTTGGCAAGGGAAATTTATCAGCGATTAATTTTCTATT
CAATTGGCGATAGTCAATGCATAATCTCCATTTTTTGGCTCCATCAACCGATTTCTTTGGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
TGAAATCGTACAGCGCATTGAAGATA	
  
	
  
GCGATCGGAAAGTGAAACATAGTTAGATTTGAGTGAGAAGATCGGTATTTTGTATGAAAAAAGGTTGAT
GGACTCAAACTTTCCGCTGGCAGTGTAGTTGAAAACGAGTGCGTGAAATGAACTCGTACAGCGCATTGA
AAATATTCAGCAAGTAGTGTAAGCAATGTATGTTCTAGCACCATCAATGAATTTAAAGGTCTATTGTGTG
TGTGCTAGAACATACAGTGTGAATTAGGGTAAAGAAGAAGAAGAAGAGAA	
  
	
  
CGCCCAAAAACAATTTAATTACTACCTATCATTAATTAATTAAACTTACTGATACGCCTTTACTCTTTGGC
TCAAAACTTATTTCAGCAGTTGGAAACAAGTGCTTGAAATGAAATCGTACAGCGCATTGAAGATATTCA
GCATCGGTATCCAAGTAATGTGCGAAATCCTTGTAGAACGTCCTCGCCAATTTATATAACTCGGGGTAAC
AGACAAAGAATTCTATTTTCGCAAGCCATTGCCTGTGTTGCATTGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐107918_9	
  
TCGAGAAACACTCTGCACAAATGAGA	
  
	
  
AATTAAAGCATTCTCAATGAACAATATTCATCGTTTACTGTTTGGAAGAAATATTGTTGACAAAAATCAA
AAAATGCTGACTGAATCAGCATATTCAGAATTTGATATCGAGACATCGAGAAACACTCTGCACAAATGAG
AATTTGTTAAGAGTTTTTAATTTCGATTATGGTTCACATTTTGAGAACTGAAGTTTGCAAAACGACAAT
GACGGATATAAGACTCCGGACAAATCCGGACTTTTTCGAATCGATCCGG	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐957-­‐3p_R-­‐1	
  
TGAAACCGTCCAAAACTGAGG	
  
>PN-­‐957-­‐3p-­‐2138	
  
TGAAACCGTCCAAAACTGAGGC	
  
	
  
GTTAATTGAGATTTTCGAATTTTATAATCAGTGTGGAACTTTCTCCAACGAATCGATACACTCTGTGGGC
GTTAGTTTTGAACGGGTTTTGGTATGCATTTATTAAAATCAAATTGAAACCGTCCAAAACTGAGGCTTG
CAGATGGCGTACAAACAACGAAAAGTTCACATTGTCACACGATGAAACCAATTCTATTGACGGTAAGTAA
TAATTAATGTGAAAGAAAAAAAAATTCAATTTGGAATT	
  
	
  
GAAUCGAUA---  C    UG   G         A    G   UG  A  C    A  
            CA UCUG  GGC UUAGUUUUG ACGG UUU  GU UG AUUU U 
            GU AGAC  UCG AGUCAAAAC UGCC AAA  UA AC UAAA U 
AACAAACAUGCG  -    GU   G         C    -   GU  A  -    A  
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>PC-­‐3p-­‐30842	
  
TAGAGATTGACCATACGGAGAGCAGT	
  
	
  
ATTGAACATACGGAGAGC	
  
ATAATAGCCATAACCTCAAAAATATGTTCGTGAGAAGTCAAATTGTCTGAAATCGTCTGAATTGTTTGAG
CTGTCAGTGACATTGAATGCATTCATTTCAATATGGCGCTGCCCATAAATTGAACATACGGAGAGCCGGG
GTATGCACATACGTTACATATAGGTTTTCTGAGTAAAAATTTCAATGGGCGTGGCCTATAAGTCACTCTAC
AGTTGCTTATCAGTTGTTTTGTAACATTCTTTTTTCTTGTAACTTACCTT	
  
	
  
ATAAATTTATTTCAGTGCGAATGGCTGGAATAGCGCAATCATCTTCAAATTATTTAAAACAGATAACATC
GATCGTTTGGAGCAATTTGTGAGAATCCGGCTACAAAGTATTTTAGAGATTGACCATACGGAGAGCAGTG
AAACCATATATCCGTTTTTTTTCGGCACATATTCAAAACCAGAAGAGTTCAAATTTACCGAAGATGAGAA
GGCCTTACTTCTTCAAATTGCTCGCCATGTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>aga-­‐miR-­‐286_R+4_1ss21GT	
  
TGACTAGACCGAACACTCGCTTCCAAA【92】	
  
>dme-­‐miR-­‐286-­‐3p_3ss20TC22CT23TC	
  
TGACTAGACCGAACACTCGCGTC	
  
>PN-­‐286a-­‐3p-­‐8969	
  
TGACTAGACCGAACACTCGCGT	
  
	
  
GTTGCCAGAAAAAAAGTTATCGAGTTTCAAAGTGATGATCAGAAAATAGTAAGTCACACATTTATAAGT
CAGGGCGAATGTCGGTTTGGTAACTGTTGCAATAATAATATCCAGTGACTAGACCGAACACTCGCGTCCT
GTTTTATAGAACTTTCAGCTAGATCATAGAGTCACAATCAAAACCACAAGCGGTTACAACATTTTGAACG
ATTCATTTTTCAATTTCGATTCTATTTGTCAACAAACTTCTTTGGTGTTC	
  

U       AA--   -         A    UUGCAAU                 
 CAGGGCG    UGU CGGUUUGGU ACUG       A                
 GUCCUGC    ACA GCCAGAUCA UGAC       A  
U       GCUC   A         G    CUAUAAU  

	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐279d-­‐3p_R-­‐4_2ss18GA19TG	
  
TGACTAGATCCATACTCAGCT	
  
	
  
ATAATTCTTTATATTTTCATTCAACTACCGGTCGCACAGTTTACGGCCTAAAGTCTCATTGTTTTTGATG
AGTGAGGGAATAGTTTCGCATTATGAATACCTAATGGAACTTGTGACTAGATCCACACTCATTAAAAATA
ATAGAGGAACACCTTCAATAATAATTTCGTCAACGACACCAAGGAGAACTCGGTTCGGAGACAAAGGGA
GATCGCTCTTTGTGCTTCATTCAGTT	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐4533_369	
  
CAAGTACGGACATATGGGGATC	
  
	
  
AATGCATTTTATTAATTGTATTGGGAATTCATGCGTTGGATGGGATTGAAAAATATGGACATTTCATTTT
ACCGAAACCCGTAGATCCGAACTTGTGCTGAATTGATAAGTGTTACAAGTACGGACATATGGGGATCCGT
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TGATTTTGAAAATATACATCAAAGCGCAAAAAGATGTGCGTAATTGAATCATGCGTAGAACACTCTATAT
AACATTCACTTCTATCCATGGGAAATGAGGAAAGTGT	
  
	
  
	
  
	
  
>isc-­‐miR-­‐184_L+2R-­‐1	
  
CATGGACGGAGAACTGATAAGGG	
  
>cqu-­‐miR-­‐184_R+4	
  
TGGACGGAGAACTGATAAGGGCGTGG	
  
>api-­‐miR-­‐184a	
  
TGGACGGAGAACTGATAAGGGC	
  
>dme-­‐miR-­‐184-­‐3p_R+1	
  
TGGACGGAGAACTGATAAGGGCA	
  
>hme-­‐mir-­‐184_R+4	
  
TGGACGGAGAACTGATAAGGGCATTT	
  
	
  
CTGTCTGATTTTTGGTTTAAACGACATTTTGTGGGTTTTTCTCATTTAGCAGTAGTTTCATCTCGGCCCG
CTCGTACCCTTATCATTCTATCGCCCCGTGTGAATTTTGAGCAACTGGACGGAGAACTGATAAGGGCTCG
TGTCGCCACATTCAACATGGGACATCATCTTGCATTTATTGATGTATTTCTTTAAAAAAGACTTTGTTCC
TGTTTTGATCCATCAATATCAGTGGATATTCGAAATTGATTCA	
  
	
  
AUCUC   CC  U  UA         -    A   -  CCG   GAAU  
     GGC  GC CG  CCCUUAUCA UUCU UCG CC   UGU    \ 
     CCG  UG GC  GGGAAUAGU AAGA GGC GG   ACG    U 
-----   C-  U  UC         C    -   A  UCA   AGUU  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐970-­‐3p_R+4	
  
TCATAAGACACACGCGGCTATAAAC	
  
	
  
ATTATACACTGCACAAAAGTGTCCGGATCACATAATGGATTCCGAAACGATAATGATCATTGGCCGTAGC
TGACGTTCGTCTTATTGGTATTGAATGATACAAAATTATCATAAGACACACGCGGCTATGGCCGATGTATC
GATTTCACATTTCACAACATCAATTTGTTTCGGTCGATAGAGAAAAACTCGAAAATGTTTTATGGATATT
TTTCGGAAATTTGTCATTGGTTTCTA	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐38482_33	
  
TAAGAACACAAGGTGACAACGGATCT	
  
	
  
GGATATTGGACTGAATAGTCTGATCCAAAAGTGGTGTTTGGAGCTTGGATTGAATAATCTGACCCAAACT
GAGAAATTCAATAGTGTGGACTCTGTCTGCCTGTTTGAATAAGAACACAAGGTGACAACGGATCTTCCA
TCCCTTTCACTCCTGGTGGACATATTCGTCTGTCATTGTTTTCATCAATTAGCCATATTGGGCTGCGCTCG
AAACGATAGACACTAAATCAATCAAATTAGGCAGCTCTA	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐89075_12	
  
ACAAAACAACTGAACGGTGCT	
  
	
  
GTATTGACCATGCGAATAAAAGTAGTTAAAATAATAGATCAATTCATACTGGACTTCACAGCAGAGTTAA
ATAATCGAATGGTTCGTCCCTGGTCGTGTAAAGTGTGTAACAAAACAACTGAACGGTGCTTCGTACTTGG
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TTGTGATTGTGAGAAAACAATAAAACTACGTCAACAATGGAAGATTTAAGAGCGGGTTTCAAACGGTTG
GAGAAATGGGCCGACATGGACCTACGGGACAAGA	
  
	
  
-     AAA  G   AACAAAA      AAC  U  U    A    --------     GAU    AGAAAAC  
 CGUGU   GU UGU       CAACUG   GG GC UCGU CUUG        GUUGU   UGUG       \ 
 GUACA   CG GUA       GUUGGC   CU UG GGCG GAAU        UAACA   GCAU       A 
G     GC-  G   AAGAG--      AAA  U  -    A    UUAGAAGG     ACU    CAAAAUA  

	
  
GTATTGACCACGCGAATAAAAGTAGTCAAAATAACAGATCAATTCATACTAGACTTCACAGCAGAGTTAA
ATAATCGAATGGTTCGTCCCTGATCGTGTAAAGTGTGTAACAAAACAACTGAACGGTGCTTCCTACTTGG
TTGTGATTGTGAGGATACAGACAAGAATCACTTTGTTTGTTTTCCGTGCGTTCAACATCTGGCGTTCACG
ACACAATTGTGTTCATATTGTTACCAAAAATTCAGCCAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>aae-­‐miR-­‐2944b-­‐5p_L-­‐1_1ss23AG	
  
AAGGAACTCCCGGTGTGATATG	
  
	
  
CATCATAAAGCTGGGCCATCACTGTGAGTCTGGTGACAAAAAAACCATCAAAATTTTTCGTTTTTCATTC
TCGATTGAAACGATGAAGAAAAATAAATCACTTGTTATCCAGATAAAAGGAACTCCCGGTGTGATATGTT
CAACATTTTGCCATATCACAGCTGAAGTTACCTGCTAATTAGATAACTCTAATCATCATCAAATAAAAATC
GTACAATCGAGAAAATTTGAAGAAAAAAACAGAATGTTACTGCAATCG	
  
	
  
      C  A  AA   -    CC   -         UU   C  
GUUAUC AG UA  AGG AACU  CGG UGUGAUAUG  CAA A 
CAAUAG UU AU  UCC UUGA  GUC ACACUAUAC  GUU U 
      A  A  CG   A    A-   G         C-   U  

	
  
	
  
	
  
>aae-­‐miR-­‐11-­‐5p_L+2	
  
CGAGAACTCCGGCTGTGACCTGTG	
  
	
  
CGCCGCCGATGCCGGTCCCGCCGATATCGTGCTAGCCAGGACATATCTTCCCGTTGCGCGCCCGGGAAGGT
GGCGTCCTGACCCGTGCCGGGCATACCGAAGCCGGCTGTGACCTGGCGCGCCTGGCCGGCTTCACGCCGG
CGTCGGTGATCGTCGAAGTGATGAACGCGACGGCACCATGGCCCGCCGCCCGGACCTGGAAGTGTTCGCC
CGCCAACACGGGATCAA	
  
	
  
A      A      U    C-     GCG  
 UACCGA GCCGGC GUGA  CUGGC   \ 
 GUGGCU CGGCCG CACU  GGCCG   C 
-      G      -    UC     GUC  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐113098_9	
  
ATCGATTTGAAAACACCCGGGAA	
  
	
  
ACAATATAGTCGAGGGCTTACTGTATGAAAACAGCACCTGTCAAATACACTGTACACACGTTTTATATGG
TCGACACAAAACGAAGAAAAATTTGAAAAAAAGGCCGAAAATCGATTGGAAAACACCCGGGAACTGCT
AATGGTACTTACCAGAGTGTTGTCCGACAGGAAAAGCGGCTCCAATTAATGGAAAATTTCTCAAAATTT
TCAAAAGCAAAATCAATGTTTTGCTATGTGCACCTAACCTTACTATACAGCA【96%】	
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>aae-­‐miR-­‐2940-­‐3p_L+1	
  
TGTCGACAGGGAGATAAATCACT	
  
	
  
CTGCGTTGGAACAAGAGAGCACTGAATCCCAAAAAGAAACATGGGAAACACGGTACATGCTGTTGTTGT
GGCTATCCATTTTGGTATTGAATCCATTTCAAATGTCACGTTTCGATATTGGAGATAAATCACTGAGCAT
AATGGATCGAATTTTTTTCATTTGTAAAACAAATACAAATAGCAATGATACATGCTCCAAATTGGGAGCA
TTTCTTGCTTCCAAATATTTAATTCGCATCGATATCAAAGACAAATA	
  
	
  
GGCU       U  G-  U   AUCC     A      ACG  
    AUCCAUU UG  UA UGA    AUUUC AAUGUC   \ 
    UAGGUAA AC  GU ACU    UAGAG UUAUAG   U 
----       U  GA  C   AAA-     G      CUU  
	
  
ATAAAATTGAACATAGCTTATGATGTTTTACATCGTTAAAAGAAGATGAATTGGTGTTGTCATTGAATTT
CAATGCAATATCCATGAATTTAAATGAATAGTGAGTGAGAGAGAGAGAGACAGGGAGAGAAATCATTTA
TTGAAAAGTGGCAATTCAACAATCAGAAAGTTATTACATGAAATTCATCAAAATTGAGAAAATAACAAA
TATTTTCGTAACGAAGCATTCCTAGTCTATGACTAATAATATTAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐87214_12	
  
TCGGGCTCGAGATCAACTTGA	
  
	
  
AGGAAAAACAAATGAGAAAAATCGTAAAATAGAAAGAAAAACGGCTGAAGAATATTATACACATGACTT
TTGATTTGATTTTGGATTCAAAATTTTTGCAAACAAATTTCGGGCTCGAGATCAACTTGAAAGTTATGT
ATAGCAATTCAATAGTCTGGAGACAAAAATGGAACTAACAAATCGATATTATTCTTAATGAACAGATTTA
ATTAAACTGAATGTAAATTTATTTTTTAAACGAGCGTCGGCAA	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐67091_17	
  
TCAGGATTCAGATCAGGAAGATC	
  
	
  
GGTTGGTTGCCACGTCCGTGGGAGGAAGGTGGAATCGATAATGTTTTACCACCTGGTTCACCAGATTTTC
CTGGATTCGCTGCACCAGATGCAAATTCAACCGTGCGTCTGGGAGATCAGGATTCAGATCAGGAAGATCA
GGACTTGGACAATACATTGCCACCGAATGTTCCCTCACGGATAGAGCCATTGGTTCCTGAAGATCCCATT
TCGGAAGCGTCGGAGGATTCGGATGGGTCGGA	
  
	
  
	
  
	
  
>api-­‐miR-­‐281-­‐p5_1ss24TA	
  
AAGAGAGCTATCCGTCGACAGTAAAA	
  
>bmo-­‐mir-­‐281-­‐5p_R+4	
  
AAGAGAGCTATCCGTCGACAGTATTT	
  
>dme-­‐miR-­‐281-­‐2-­‐5p_R+2	
   	
  
AAGAGAGCTATCCGTCGACAGTAC	
  
>tca-­‐miR-­‐281-­‐5p	
   	
  
AAGAGAGCTATCCGTCGACAGT【100】	
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>tca-­‐miR-­‐281-­‐5p_R+5	
  
AAGAGAGCTATCCGTCGACAGTATATT	
  
>PN-­‐281-­‐5p-­‐61569	
  
AAGAGAGCTATCCGTCAACAG【96%】	
  
	
  
GTTTTTTTTTACTTTTTGTTTGATTTAATCTGTAAGTCATGCCAAAAGAGACGAACGATCATGTGACTGA
TCCAGTTCCAGAGAGGTGAAATAATTCCAAATAAAACGAATATGAAAATGAAGAGAGCTATCCGTCGAC
AGTAGGGATTTGATTCACTGTCATGGAATTGCTCTCTTTATCTACTGTTCGAAAGTCATCAGAATGTGAT
ATCAAAATGCAAACATTTGCATTTTATGCATCATTTTTTCATCCATTTATTTATTATTTATCTT	
  
	
  
A      UGAAA           UA-     C      A   AU  
 CGAAUA     AUGAAGAGAGC   UCCGU GACAGU GGG  U 
 GCUUGU     UAUUUCUCUCG   AGGUA CUGUCA CUU  U 
-      CAUC-           UUA     -      -   AG  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐71-­‐5p_R+4	
  
TGAAAGACATGGGTAGTGAGACG	
  
	
  
GCGCGCGCATTCCGTGACGGTGACCGGGAAGCACTTGCCAAGGCAGGCCTCGACTTCGATAAGTTATCCG
AACTTCCGTCCCGAGCGGAAGTTGTTCGCTCAATACTCAATGTCGTATGCGACGTAGACATGGGTAGTGA
TATTCCAGCCGAAGAGCAGCGAGATATTGCGGCACACATGCTGGATTGGGTCCTTGACACAGAGTTAAAT
CCCTCCCCGCCAGACGCCGCGGCGATTACGGAGTACGCCATA	
  
	
  
CAAGTGGATGGAGATAAGTTAATTATCGTCGCCATCTACGTGGATGATGTTTTGATTTTCTCAAATGTCA
AGTCATGGGAGAATCAACTCAAGCAAGAGCTATCATCGAACTTTCAAATGAAAGACATGGGCAGTGCGT
CATCAATCTTGGGAATTCGCATTACCCGTGATGATTTAAATGGAACTATTGCCATCGATCAGTCACAGTA
TTTGGCTGAAATTTTGAATCGATTCGGCATGAGCGACTGCAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAGATTGAACGCGGTATTGTTAAATTTTGGTCTTAAACGTAGTGAGGTGGACCAATGTGTTTATTATCG
AATGGATGGTGATAAGTTAATTATCGTCGCCATCTATGTGGATGATGTTCTGATTTTCTCAAACAACAAA
ACATGGGAAAACAAACTTAAACAAGAATTATCATCAAACTTTCAAATGAAAGACATGGGCAGTGCGTCT
TCAATTTTGGGAATACGCATTACCCGTGATAAAACAAATGGAACTATTGCCATCGATCAGTCACAATATT
TGGCTGATGTATTAAATCGATTCGGCATGAGCGACTGCAATC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
>aae-­‐miR-­‐375-­‐p5	
  
ACTTAAGCCCAACGTACAGAAACT	
  
	
  
1> ATTACCAGCCTCATCCTTCCAGTTTTTAGATATTTCTTTTAAATCCGTTTGAACGAAAATTTCTACA

GCATTGATGGCATTTTCATCTATATTTTGCAGTGTGATTGGTTCTCCCAACGTACACAAACTTAAAA
AAGAAAGGATAATTGTGAGAAATGTCGGCAGCAAACAGCTGAATATTTAGCTTACTGTAAACAATT
TTTAATGTGAGGCGAAACTTTGGTAATTAGTTCTGTCTCCAGTTTCTGCC	
  

	
  
AUCUAUAUUUUGCA--     A-    UU  
                GUGUG  UUGG  \ 
                CACAU  AACC  C 
AAAGAAAAAAUUCAAA     GC    CU  
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GAACTAAATCAAACGATGTGAATTGTTTTGTATTTTAAATGAAATAAAAATGAAAATGAAAAATTTGAA
AGAAAAAGGAAAAAGTCACAAAATAAATGAAATGGATTTATTTCTTAAGCACAACGTACATACACAACG
CCTGGGAAATGAGTACAAAGCACTCTTCAGAATTAAGAATAAGGTAACAGAAAAAGAGCCATCCTTGGC
TTATGGTGTCCATACACCAAGCATTTAGCAA	
  
	
  
No loop structure 

	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐183826_5	
  
GTGAAACATATCGAGAAGCCTGCC	
   	
  
	
  
1> TTGGGTCGAATTTATACTGTTCATCCGAATAATGCAGAGTGTTTTTATTTACGGTTGCTATTGGTCA

ACGTTCGTGGACCAACATCGTTTCGAGAATTGAAGACAATTGATGGTCAGTTGTGTGAAACATATCG
AGAAGCCTGCCAGAAGTTGCAATTACTTGAAAATGATGCACATTGGGAAACGTGCCTTACTGATGCA
TCAATAACATCTTCACCTCATCAAATACGTACATTGTTCGCAATCATATTAACTACAT	
  

	
  
GAATTTATACTGTTCATCCAAATAATGCAGAATGTTTTTATTTGCGATTGTTATTGGTCAATGTTCGTGG
ACCAACATCGTTTCAACACCTAAAAATTATTGATGATCAGCTGTGTGAAACATATCGAGAGGCCTGCCAA
AAATTGAATCTACTTGAAAATGATTCACATTGGGATACGTGCCTTAGTGATGCATCAGAAACTTCTTCAA
CAGATCAAATTCGAACATTGTTTGCGATCTTATTAACAACTTGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐14103_108	
  
CCGGATGACAGTCTCAAACGGTC	
  
	
  
GAAATCCAGAAACCGAGTGTTCATCATGCAATCGAAAATGACCAACGGATCAAATAGCAACCAAGTGAG
AACAAGTGAAACGCGATTTAAATAATTTCAATAAGCATGGTACACCCGGATGACAGTCTCAAACGGTCGT
TATAATTATACAGATCGGTGGGACTTTCGTCCGTTTGTAACACTTATTCAACATATATAATATTGCATCAT
AGGGTTTCTTAAGGTGCCAAATTAACATGAATCAAACGAGCTGCAAC	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐121318_8	
  
GCCCGGAACAAATTCTAAACGCTT	
  
	
  
AGATCTGACACCGTTAGATTTTCATCTTTGGGGACACCTCAAAGATGTAATCTACTCCAACATGCCTCGA
AACGCCGTTGAAATGAGACGGCGAATCGAAGAGGAATGTGCTGCTATCAGCCCGGAACAAATTCTAAAC
GCTTGTACAACGGAAGTTAAAAAGCGTTTAGAACTTTGTATCCGAGAAGGTGGCGGTCACATTGAACAT
CTCCTCGAACGCAGACGCCTTTAATCGATTTCAATCGATTATTTTCGGCAATT	
  
	
  
CCATTATGGCCGCCGCGAAGCCCAGATCTGACACCGTTAGATTTTCACCTTTGGGGATACCTCAAAGATG
TAATCTACTCCAACATGCCTCGAAACGCCGTTGAAATGAGACGGCGAATCGTAGAGGAATGTGCTGCTAT
CAGCCCGGAACAAATTCTAAACGCTTGTACAACGGAAGTTAAAAAGCGTTTAGAACTTTGTATCCGCGA
AGGTGGCGGTCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ACACCGTTAGATTTTCACCTTTGGGGATATCTCAAAGATGTAATCTACTCCAACATGCCTCGAAACGCCG



	
  
	
  

111	
  

TTGAAATGAGACGGCGAATCGTAGAGGAATGTGCTGCCATCCGCCCGGAACAAATTCTAAACGCTTGTAC
CAGGCAGTTAAATAACGGGCAACTCTACCCAAAATGGGTAGTTCTTAACTGAAATTGGGCAGTTCTAAAC
AGGACTTTGGGCAGTTAACTTTTATTAAAATATTTGATTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐92404_11	
  
CTTCGGAACCAATGACACTT	
  
	
  
CAGAAGCCATTGCTCGTTCATTGGACTTCAATTTGAGAAATGCTCATTAAGCATCTTCTGATTCATTCGG
TTTAATTTTGGGTACAGTGCATTCATTCCGCTCCCATTCTTCGGAACCAATGACACTTCCAATTTTCCGA
ATTAATTAAATAAACAATGATGTTCAAATGAAAAATGAATTTGTATTCTTTTACCCTTGAATTAGATATC
TTACATATGATTGCTTTAGGAACAAATTCCCTTCTGCAAA	
  
	
  
     C      UUU  UU     UAC    -    CA     CUCCC  
UGAUU AUUCGG   AA  UUGGG   AGUG CAUU  UUCCG     \ 
AUUAA UAAGCC   UU  AACCU   UCAC GUAA  AAGGC     A 
     U      ---  UU     ---    A    CC     UUCUU  

	
  
TAAAAGTGCACTCGAACATAGCATCTTTCTTATAGATACGATAAAAGCACAACATTGAACGTGAACTCCC
GTAATGTGACGGGGTCAGTGCCTTCGTTCCGTTCTCCTTCGTTCTTCGGAACCAATGACACTTTTTTTTC
TCGTTTGTCCAAGGAAACTATAAAATTGATTGCTCCAATGGAACACCCTATCATTGCTGGAGTGAGAACG
AGATCCACTCACGAAAGCACTCAAAACTGAATATAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐4679_359	
  
ACTGCGATCCACTGAAACT	
  
	
  
CTTGTGTTTGACGAATAGTTTTATGCCTAATTACCTTACAATATCGCGAGGGTGGGTTGCGAAAGTGCCT
GCTCGAAGAGCAAATTGTAATTGGTTGAACATTAGGTTTTAGCGACGTTGGTACCCGAAATCAATTGTAA
ACGACTTTGGTAACATGCTAGGTGTTGTAAGTGGTAGAGCAGCTGCCATACTGCGATCCACTGAAACTTA
TCCTATGCTT	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐8-­‐5p_L-­‐2R+2	
  
TCTTACCGGGCAGCATTAGACC	
  
>aae-­‐miR-­‐8-­‐5p_R+3	
  
CATCTTACCGGGCAGCATTAGATAT	
  
>aae-­‐miR-­‐8-­‐5p	
  
CATCTTACCGGGCAGCATTAGA	
  
>dpu-­‐mir-­‐8-­‐p5_1ss1TA	
  
ATCCATCTTACCGGGCAGCATTAGA	
  
	
  
GATTTTCAGACGTTCGAAATCTTCAAATTTGTAAATCAGTTCCCGTATGGCCTTACTCTGATGGACTGGA
AGCGTTGCCGCAATAAAAACGTTTTTATGTGCATTTAAAAAGGGCGTCTGTTCACATCTTACCGGGCAGC
ATTAGACTAATGAATTAAATACGCTAATACTGTCAGGTAAAGATGTCGTCCGAGCTCTTAACCAACAATT
CAAAGACAATTCAACCTGAAAAAGTTCCAGCAATTTTTGGCCAGCAACCATATGCAACAT	
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AUUUAAA      G  UGUUC       -   G     C     ACUA  GAA  
       AAGGGC UC     ACAUCUU ACC GGCAG AUUAG    AU   \ 
       UUCUCG AG     UGUAGAA UGG CUGUC UAAUC    UA   U 
CAA----      -  CCUGC       A   A     A     GCA-  AAU  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐285-­‐3p_1ss21GC	
  
TAGCACCATTCGAAATCAGTCC	
  
	
  
GTGTGTGTGTGTGTGTGTGTTGGCTTTTTATCATCCGATTTGAGAACTGAGGTCGAGTGGTGAATAGATT
GTTGCCATTTGTTGAATGCAAATAAATGAAATTCAATTCAAATGCAAAATTTTGGAAATTCTAGCACCA
TTCGAAATCAGTCCTTTAACGGATCCGTTCAACTACTGTGCAGAATCAAAAATTTAAGGAATACTTCACC
GTCTATTTTCACCGTAAGTTCTTCTTTTATTTTGTCCTGAACCGTTCGCATTTTTAAATTTATACTGAATA
AAATGTGTCTCT	
  
	
  
     A  U   A     GG          AA    UUG---------   C      --      GCAAAU  
AUCCG UU GAG ACUGA  UCGAGUGGUG  UAGA            UUG CAUUUG  UUGAAU      \ 
UAGGC AA UUC UGACU  AGCUUACCAC  AUCU            AAC GUAAAC  AACUUA      A 
     -  U   C     AA          G-    UAAAGGUUUUAA   -      UU      AAGUAA  

	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐956-­‐3p_2ss15TC18TA	
  
TTTCGAGACCACTCCAAACCATT	
  
	
  
ACCATCAACCAAATGTGTCAATTAAAGTGTGTCGTTTGACGGTGAACAATCGGCAAATTCCGATTAAACG
AATGAGTACGAATGTGAAAAAGAAAAGAGCAAGAAAAAAACCACACCAAACCATTGTTACACTAATCAC
TGTACAGTATGCATAGCGATATTTGTGTATAAATCATAGTAGTAGCGCCGAAAAAAACGAATGTGAAAAT
TGTGTGATTTGATCGCTGACGATCCGATTGATG	
  
	
  
A------   G    A  ACGAA    AAAAAGAAAAGA  
       AAC AAUG GU     UGUG            \ 
       UUG UUAC CA     ACAC            G 
AAUCACA   -    -  AACC-    CAAAAAAAGAAC  
	
  
CTTTTGATGAAAAATTTGCAATTGAAAGATTTGCAAAATACACAAACGATTTCTATGAGAAATATTTGT
CATCACCGTTCACTGTTCATGGACTACACACTACACAATTGTGGATCCACTTGCTAGACCACTACAAACC
ATAAATTATTCATGTAGATGTCTTTAACGACCTCGTTCTTCACAACTGGCTGAAACTTCTATGATCATTG
TTCAACGATGATGATGAGCATTATTTCTTATAAAATAATGCATTACTATTCGTTGCTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>aae-­‐miR-­‐965-­‐p5	
  
GGGGGAAATCCTGTACGCTGTATG	
  
	
  
AATAAAAAAAAAGAAAAATAAATAATAATAATTAAGAAGTCAGCGTCTGTTTTTTTTTCTTTTGTACATA
TCACATCATTCGCATTCTTTCACTTAAAGCATAAAACAGTGTATGTATCCAAATGGGGAAATCCTGAACG
CTAAAATGTATGATTATTGTTTAATATTTATGGCTTATGACGCGCGCAACTTGCTATTATTCCGCTTCATT
TAGTTTCGATGTTTCGATCAGAGTTGAAAAGGTCCAGAATAGAATGTTCGTGATTC	
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>PC-­‐3p-­‐140735_7	
  	
  
TCGGAAAGGTTGGACTTTAA	
  
	
  
CGTGCTTTTTGTGCAATGGCTTAAGTTTCTTTGATGTATTTTCTATTGTCGATGAGAGGATTTGTTCTTC
AGATTGGATTGATGTATTTGTTTGTGATTGGGGAGAGTTATGGCTAGAACTCGATTTGTCGGAAAGGTT
GGACTTTAATGGAATTGCATTCAAGTTGGATGCAACCGCTAAATTCGCTCTTCGTATAATTTCGGAATCG
GAGGTTGTTGGAATCGTTGAATTTTCTCCCAAAGAAACGCTTCTTGGCCGAATTATTTT	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐192357_5	
  
TCGGCTTGAGTAATCAAATG	
  
	
  
GATGTTACACGAAAATCAGGAGCCACCAAATTCCATTGCTGTAAACGGGATGCTATTTATTCAGCACTTC
GAGTCGAAATATTCGAATCACGTTTCAGATCATTGAAATCGGCTTGAGTAATGAAATGTGGTATTCGCTC
TCCCAATTCACTTGGAGTTGCAACAAATTCGGATACAGAAGCATCATCAGAAGGCATTTCTAACGTTGTT
GTTGTTGTCAAATCGCTTTCTACTACATGCACAC【95】	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3210-­‐p5_2ss16GA18TC	
  
GGCTGCTCTTGAACTATCA	
  
	
  
ATGGCGATCACTTCTTCCATACATTTCTTTGCACAAATATCAATAGATCCGAATAAATGTATTTTAGCTGA
GACCAAGTCTTATGTTTGTTTTTGAATAAACTAATTGAATTCAGTAAATTGCTGCTATTGAACTATCATG
ACGATGAATTTGAAACATGGCGTAATTAGTCTGTTAATATTCATTTGTGACCCATGAACTGATGGTTTTG
ATGTCCGTATCGAAAAATTATTGATGAAATGTTTATTCAGTTGTTAGA	
  
	
  
UA     AUU   UA-      U     UGAACUA--    G  
  AUUGA   CAG   AAUUGC GCUAU         UCAU A 
  UAAUU   GUC   UUAAUG CGGUA         AGUA C 
--     ---   UGA      -     CAAAGUUUA    G  
	
  
CAGGTGACGATCAAACAGATGATGCAAAAGAAATCCTTCAAGGCAAAGCATATCAATGGCATGAATGGA
GCATATGTCGTGGTCGTGATTGTTTATATGTTTGGTCCGATTCGGCTGCTCTTGAACTATCAAACGGATC
AAATGGTTGGTTTCGTTTCATTATCGATGGGAAACTAGCCACAATGTATTCCAGCGGCAGCCCAGAAAAT
GGAAACGATAATTCAGGTAGATTGAAAAATTCTTAAAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐134791_7	
  
TTCGAATTTCTCCGAGCCAAACT	
  
	
  
CCGCGGGTCGAAATAAGAGAAGAACAATAAATTCATTTTTTTCGGTGATAAATTTGTCACTTTTTTTGG
ATCATTTTGTTCGGCTCGGAGAAATTTTAATTTGCTCAGGTTGATTCGAATTTCTCCGAGCCAAACTAAA
CGTTTCAAAAAACAGCAAATTCATTGTTTCGGTGAAAAAAAATTTGAGGGGAAAAAAATTTGAGAGAA
AAAATTTGAGAGAAAAAATTTGAGGGAAAATTGAGAG	
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>dme-­‐miR-­‐276a-­‐5p_L-­‐1R-­‐1_1ss10AT	
  
AGCGAGGTTTAGAGTTCCTAC	
  
>PN-­‐276b-­‐5p-­‐1588	
  
AGCGAGGTTTAGAGTTCCTACG	
  
	
  
AAAAAATATCTTGTAAAATATTTTAACAGGTGTGCAATTATATTGAAGACACGCAATATACAATGATTCC
TGACATATTAAGGCGGCTCTATTTACACTTATATTCAGAACATAACCAGCAGCGAGGTTTAGAGTTCCTAC
GTTCAATATTTAATTCGTAGGAACTTCATACCGTGCTCTTGGAATGTTTTAATTCATCAAATACGTTGAA
TGTCATCAAAAATAGCTAGATATATTTTACGAAAGGCCGTGAATA	
  
	
  
       AA    C    A   UUA           UUCAAU  
AGAACAU  CCAG AGCG GGU   GAGUUCCUACG      A 
UUUUGUA  GGUU UCGU CCA   UUCAAGGAUGC      U 
       A-    C    G   UAC           UUAAUU  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐981_R+1	
  
TTCGTTGTCGACGAAACCTGCAA	
  
	
  
TATAAACAATGAGCAAAAGATGAAATGGAAGGGAATCGATTGGAGCATATATTGGACAATGTATGAATCG
GGTTTCGCGATAAACGCACGTTATAAATGAAAATCAGTTCGTTGTCGACGAAACCTTTACGTTACATTGT
CAAAACATCAAGTGAATAATTGATATGCAAATGCCAAATAGAGCCTACGTATTCTAGGTTGAGCAATTTA
ATGCGTTTCAATAGCCTTTTGATTATT	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐iab-­‐4-­‐5p	
  
ACGTATACTGAATGTATCCTGA	
  
	
  
TAAAAATGCCGCCATTGAGAATATCCCTGGATTCTTATCCAACACAATTTTATCAGCAGCTATTGGTCAT
TGTTGTAGGTTTTAATGCTGCTGCGGTGGATTTTGTGACACTTCGTAAACGTATACTGAATGTATCCTGA
GTGCTATCTATCCGGTATACCTTCAGTATACGTAACACGAGTTGACACCGACATCAGACCATATTACGGTT
CATCGAACGGGAAGACTGCTGAATATTTATTTTTTTCTCAT	
  
	
  
UG   -  U   A  C     AA-            U    C   AG  CU  
  GAU UU GUG CA UUCGU   ACGUAUACUGAA GUAU CUG  UG  \ 
  CUA AG CAC GU GAGCA   UGCAUAUGACUU CAUA GGC  AU  A 
A-   C  C   A  U     CAA            C    U   CU  CU  
	
  
	
  
	
  
>aae-­‐miR-­‐283-­‐p3_2ss19CA21AG	
  
CGGAATTCCAACTGATATACGC	
  
	
  
GCAGTACTACACACATTCAAATCCAAATTTCCAAACCATTAACGAGACCTTTTGAGCATTTCGAAAAGTC
AATATCAATTGGTAATTCTGGGCTTTTATGATGTTAGTTTTCGGAATTCCAACTGATATACGCTTTTTAA
ATGATCCGGCATACATACACACATATCAACATTCGATTCGTAAGAAATTTTTATTCAGAATCGACTATTGA
ATTTTTCAAAATTTAATTTAATTTACGAGATTCA	
  
	
  
G     C       CA      A    U         CUUUUAUG  
 CAUUU GAAAAGU  AUAUCA UUGG AAUUCUGGG        \ 
 GUAAA UUUUUCG  UAUAGU AACC UUAAGGCUU        A 
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A     -       CA      C    -         UUGAUUGU  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐63524_18	
  
TGTAATTCCCATTCGTCGACATCGAAT	
  
	
  
ATCGTGCAACATTGGATATGGTGGTGGCCCATTCATTTGAACCCGATCAGCCAAGGCTGCGTTGCAACGA
ATGTGCACGTCCAAGTATGAATTACGAACCAATTCGAGTTGGTCGTGATGTAATTCCCATTCGTCGACAT
CGAATGTACTGATTCCAATAGGAATTCGAGTGACGTTTTCACCAAATCGTATGCCCAAAATATATACGGT
GTTTTCACGGAGTGTATTTGGGATTATTCCATCCGCAATGGATTGGTGATAATC	
  
	
  
TGTATGAGCATCTCTGGTCATAGTGCCCATTCATTTGAACACGGTCAGCCAAGGCTGCGTTGCAACGGAT
GTGCATGTCCAGGTATGAATTACGAACCAATTCGAGTTGGTCGTGATGTAATTCCCATTCGTCGACATCG
AATGTACTGATTCCCATAGGAATTCGAGTGACGTTTTCACCAAATCGTATGCCCAAAATATATACGGTGT
TTTCACGGAGTGTATTTGGGATTATTCCATCCGCAATGGATTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐64389_18	
  
TATTTTAACCGAGTCGAGCCGATATAAGC	
  
	
  
ATTAAAAATGTGCTCTTAAATAGCACTTAAAATGGATTTTCATGATACAGCGTCTTATAATTCGCCAAAA
CAAAAATTTCACATGATTCGTATATATAGCGGACGAATTCGAATGTATTTTAACCGAGTCGAGCCGATATA
AGCTCTTAATTGTATGGCAATTGATTCGATTGAACTGATTCTTGGATTGAGGATTGTTGTGCTTGAATCT
TTAGTTGGATGGCAATCAACTCGCGCATTCATTCTTCATTTAAGAGATGGTTTT	
  
	
  
C-    G  U     C        --   G      GCU  
  GAAU UA UUUAA CGAGUCGA  GCC AUAUAA   C 
  CUUA GU AAGUU GCUUAGUU  CGG UAUGUU   U 
UU    -  C     A        AA   -      AAU  

	
  
	
  
	
  
>dsi-­‐mir-­‐2577-­‐p3_1ss3CT	
  
ATTCGATCCCCAGGAA	
  
	
  
GGGTTTTTCGCTGCAGTATGTGGCGCAACCGTATTTCGACTTCTTGCTGTTTGGTTTCAGAAAGCCGATA
CCGTGACCGCAGTATTTTCAACCAATTTCGAGACTGATTTTCCATTCGATCCCCAGGAATTGTTTGTGTT
TGCTTTAATGGGGTAATTGCTTATGAAATTACTAATGTATTGAATTAATTTATTCGTTATGCTTATTTTTC
GTTGTTTTCTTTTGTATATCGTTGCCGAAATA	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐932-­‐5p_R+1_1ss10TA	
  
TCAATTCCGAAGTGCATTGCAGT	
  
	
  
GTTTTAAATAAAGCTTCGTAAAGTTGTTCATCAGTAAAATGCATCACAGGAAAATGCTCTTCAACATATT
CTCCCGAAACATAGGTCAAAGTTCGGAGAGCTGCTTGGAGACGGCTTCAATTCCGAAGTGCATTGCAGT
GTTAAAACATGATAGAAAAAACTGCAAGCACGGCGGGAGTGATGCTGTTTCTAAAGAAAAATCGACGCT
CAAATATTATAAGCAAATTAGAATTCAAAATAATGGGGAAACAA	
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UGC           U   A     AA    A       GUUAAAACA  
   UUGGAGACGGC UCA UUCCG  GUGC UUGCAGU         U 
   AAUCUUUGUCG AGU AGGGC  CACG AACGUCA         G 
A--           U   G     GG    -       AAAAAGAUA  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐252-­‐3p_L-­‐1R+3_1ss22TC	
  
CCTGCTGCCCAAGTGCTTATCATT	
  
	
  
GAATTAAACGGAAAGCGAGAGAGCTGTTGATCGGGCAACTGTTGAATCATTGGCCAATTAGGAGAACGG
AAAACGATTCTTTTCTAAGTACTAGTGCCGCAGGAGAGATATAAACCCCTGCTGCCCAAGTGCTTATCAA
AGAGTTGGATAGTACAACATATACGTTTGGATCGAAATCGATATAAATGGGTGACATATACTATACAATAG
ACATTATACAATTATACATATATGACAACACAAACAATGCTGACCAATCATA	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐219-­‐5p	
  
TGATTGTCCAAACGCAATTCT	
  
>PN-­‐219-­‐5p-­‐6916	
  
TGATTGTCCAAACGCAATTCTTG	
  
	
  
ATATGAAGTGCGAATGGTTTTTACAATTGAAAAGTTCAACGAGGCGTTACAATGAATATAATAATAATAA
TCGTTTGCAGATGAAAAATATGCTTAACGTTTTTTATACTTTTCTAGCTCTGATTGTCCAAACGCAATTC
TTGTGATATTTTTTACAAGTCAAGGATTGTATCTGGACGTCGTTGCTCGAAATACGAATTCAACAGAGAA
CAGCGGATTTTTTTTTTTTTTGATTGAATATATGTAGTTTTTAAAAGAAGAATGTTTTTT	
  
	
  
UUAUACU    U   UC    U     AAC          UGAUAUUU  
       UUUC AGC  UGAU GUCCA   GCAAUUCUUG        \ 
       AAAG UCG  GCUG CAGGU   UGUUAGGAAC        U 
CAU----    C   UU    -     CUA          UGAACAUU  

	
  
	
  
	
  
	
  
>cqu-­‐miR-­‐10-­‐3p_R-­‐1	
  
CAAATTCGGTTCTAGAGAGGTT	
  
>dvi-­‐miR-­‐10-­‐p3	
  
CAAATTCGGTTCTAGAGAGGTTTC	
  
>PN-­‐10-­‐3p-­‐3	
  
CAAATTCGGTTCTAGAGAGGTTT	
  
	
  
ATGTCTTTTTATGATTGAGACCGAGCAGAGTTACTATAGAAGCTAATTTTCATCGAACCATGTTCTACAT
CTACCCTGTAGATCCGAATTTGTTTGACATAAGTTAAAATACGACAAATTCGGTTCTAGAGAGGTTTGTG
TGGGACATATGATATCAACTTTAACAATATGGTTGCTGACTGCTGACTGAGAGCTGAAACTGTTGCAATT
GACATTTATAAATTGAGGAATCCTATATAAGATGACATCGTTCATTCATCAACTCTTTATTTT	
  
	
  
AACC           CU   -  G    U           ------    A  
    AUGUUCUACAU  ACC CU UAGA CCGAAUUUGUU      UGAC U 
    UACAGGGUGUG  UGG GA AUCU GGCUUAAACAG      AUUG A 
AGUA           UU   A  G    U           CAUAAA    A  
	
  
	
  



	
  
	
  

117	
  

	
  
>aae-­‐miR-­‐305-­‐3p_R-­‐1	
  
CGGCACATGTTGGAGTACACTT	
  
	
  
GTGAATTACGTAGTTTTTCTTCAGTTTGTTTCTATTATTTCAGTTTGTTATCATCCAGTATTTTAATTTAG
TCCCATGTCTATTGTACTTCATCAGGTGCTCTGGTAATATTTGCAACCCGGCACGTGTTGGAGTACACTC
AATGTGGTGACAAAAAACATCATTTTCATTTGAATAGCTTAAAGAAATTGGATGTTGACACAATTTTTG
TTCCAAAACTCTTATAACATAGAATTAATCAATAAATTATATAGTATT	
  
	
  
AA   A   -       CUAU         U  G     CU   AAUA  
  UUU GUC CCAUGU    UGUACUUCA CA GUGCU  GGU    U 
  AAA CAG GGUGUA    ACAUGAGGU GU CACGG  CCA    U 
AA   A   U       ACUC         U  G     C-   ACGU  

	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐39750_32	
  
AGCTGGAACAGTTGATAGTAC	
  
	
  
AGTAATTTGGTTTGTGGATGATCAGAAATGCGGCGGAGTTATATTAGATAAAAGATGAATTTTGACAGCA
GCTCAATGCGTTAAAAACGATATGTCGCAATACTTTGTAAGAGCTGGAACAGTTGATAGTACATGATTTG
GAAATAAATATCAAATTAAAAACCGTTTTAAACATCCTTGGTACGACAAAGAAACTTACAAACATGATGT
GGATCTCTTCGAATTGACTGAGGACATTCAGTACAGCGATAAAAT	
  
	
  
TTTGGTTTGTGGATGATCAGAAATGCGGCGGAGTTATATTAGATAAAAGATGGATTTTGACAGCAGCTC
AATGCGTTAAAGACGATATGTCTCAATACTTTGTAAGAGCTGGAACAGTTGATAGTACATGGTTTGGGAA
TAAATATCAGATTAAAATTCCATAAATTATTATTGCATCTATCCACTTCCGGTAAGCAGGTATGAATGAAA
ATACAGCTGGTTTGTTCGTTTTAAATTTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐22471	
  
GGATCAAGAGATTGTCGGT	
  
	
  
ATATAATTTTTTTTGTCATAATTTTCTTCCACTTTCATACTATTCACGAGTATATTATGTTCATGTGACTA
TTTATTCCATTCCAAGCATATGGTCCCGTGGCCAAATTGGATAAGGCGCTTGACTACGGATCAAGAGATT
GTCGGTTCGAGTCCGATCGGGATCGAATTTTTTCTTTTCGAATAGACTTGAAAAAATTGGTAGATAGTCA
GATACGTGGGATATGGGATGATAGTTTTGCTCTAAATAACCAAAAAAATAAAAAAAAATT	
  
	
  
GAATGAGACTGAATATATAAAATCGTGTACATTTGTTGTGATGACGGACATCTATGAGTCCTGTAAGACA
GGATACATGTATCGGGTCCCGTGGCCAAATTGGATAAGGCGCTTGACTACGGATCAAGAGATTGTCGGTT
CGAGTCCGATCGGGATCGTGCATTATTTTTTTTTTTCATTTTTTCTAATTTTTTTTTTCTAAATAAATGC
TTTAATAGATTCGTACAATTGTAAATACATTCAACTTTCAATTAAATTTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATAAATGGAAGAACAGGAAAAATCATTTCCTAGGATTACTCATCAGGCTATATAGGCGAAACACATACCA
AGGTCCCGTGGCCAAATTGGATAAGGCGCTTGACTACGGATCAAGAGATTGTCGGTTCGAGTCCGATCGG
GATCGTTTTTTTTTTAATATTCTAAATTTTCAAAATTAATTTAACTGTCTTGCTAGAAAGCTTCTCCCAT
TGACTAGAAATAATTACATAAATTTGTCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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>dme-­‐miR-­‐317-­‐3p_1ss21-­‐T	
  
TGAACACAGCTGGTGGTATCTCAGT	
  
>ame-­‐miR-­‐317_R+3	
  
TGAACACAGCTGGTGGTATCTCAGTATT	
  
	
  
ATATTATTTGAGCTTATATAATGCAGTAACGAGCATCGATTCATTATGTACAAATGTTGTCCAATTTGCTG
GGGTACTCCCTGTGGTCGCTTTATTTTTAAATGTAATCAACATAAGTGAACACAGCTGGTGGTATCTCAG
TGAATTGAGCATAAAATCATCATTGTACTGCTAACTGCTGTCATCAGTTCATCCATTATTTTCGATTCTTC
ACGAAATTTAATCGAAATTATGAAAACATCTGATCATGAAATGGGCTTGAAA	
  
	
  
      --   U-----  UC     UG          -  --     G      UAUUUUUAA    AA  
GUACAA  AUG      UG  CAAUU  CUGGGGUACU CC  CUGUG UCGCUU         AUGU  \ 
CAUGUU  UAC      AC  GUUAA  GACUCUAUGG GG  GACAC AGUGAA         UACA  U 
      AC   UAAAAU  GA     GU          U  UC     A      ---------    AC  

	
  
	
  
	
  
>aga-­‐mir-­‐308-­‐p3_2ss15AT17GA	
  
AATGGTCAAATCACTGAA	
  
	
  
ATCGGTCATTCCATTAGAATATCTTTCAGGCAAAAATACGAAAATATCACCCAATGTGACTTTCAAACGG
ATCCCAAGTTTGGTTTTATATAATTCAAATTTGCTTATTGAATATTCACCAATGGGCAAATCACTGAAAT
TTTTATATTCTTTTGGAACTGATGCCTTCTTCAAAATTTCGAATGCAGACATTATTTTCCACATAAAACT
TCAGAATAGATCTCGAGAACTGATCAACTTGGAATGATGAAACAGTTGAATA	
  
	
  
CAGTGAAACACTTTCAAATTAAATTTAGTCAAATGGACGAAGTCTTTGGAAACGGAAATTTTTCATTTG
ATATGCCAAACCTGAAAAAGCTCACCTTGAATGGAGATCAAACTAATGGTCAAATCACTAAGTTTATCAA
TTATTTCAAGAAATTAGAAATTTTGGAACTTTTTGTAAATGGAAATATTGCCATCGAACGTATTGGAGAA
TTGCAACACATCAGAGAAATCACGACAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CCACCAAAGTCTTTTGGTCGTAACATTTCATTCTCCAATGGCATGATCTGCAAATGTGTGATCAACATTA
TCTTTCAAAAAAAAAAAAATTCTCTCCCGCGAAAAATGGTCAAATCACTAAAATAATGCTAATAAATAT
CGAAAACTTACCACACCAATGGCTTCCAATGCAAAGAGCACAGTTCCGAAAAATTGCGGAAATTCGGAC
AGTGTAGCAACTGGCCG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐140441_7	
  
TATATCCATCGTCATCAGAACTGGTTTCGA	
  
	
  
AATATCATCTAGTGAACTTAAGCTAATATCCATATTGACGGAGCTATCACTATTGCTATCAATTGTGATCG
CGTCGTTTAATTCACCATGTTTGGTTTGTGCTGGATATATACTTATATATCCATCATCATCAGAACTGGTT
TCGATATTTGTCATTGGTTTTTGTGATTTTGATTGTTCGTTCAATTTTGCATTCATTCTTTTGCTAATAG
CAGTGACGATTGATCTTTTTTTTCGTTTCATCTATTTTTTGAGTTGGCTTTG【97】	
  
	
  
ATTTGAATATCATTTAGGGAACTTAAGCTTATATCCATATTGATGGAGCTATCACTAATGCTATCAATTGT
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GATCGCGTCGCTCAATTCACCATGAATGGTTTGTGCTGGATGTATACTTATATATCCATCGTCATCAGAAC
TGGTTTCGATATTTGTCATTGTTTTTTGTGTGTTTGATTGTTTCAATTTTTCATTGATTTTTTTGCTGAT
ATCGGCAACAATCGATCTTTTTTTTGTTTCTTCGATTCTTTGACTTGGTATCGAATTATTTTTTTTAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>aga-­‐mir-­‐2-­‐1-­‐p5_2ss13GA17CT	
  
CTGTCTCTCAAAATGGT	
  
	
  
ATCGTACAATCCATGTAAGAGTACGGTTGATATCTGCGAGCATACTATCAAATTTGTAGATATTTTACGTA
CTGAACATCGTTTGGACTATAACATATTATTAGAACAAATTCTGCTGTCTCTCAAAATGGATACGTTATT
CCCGAATACGGATTTCTCTCATGATACAAGCCACAAGGACTGGTTAGTTCGATTCATTTTGGAAGACTGT
TTCCGGATACGAGCCGTTTATATTGCAAAGAATTT	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐176370_5	
  
CTCTCAAAATGACTGTGAAATG	
  
	
  
AAGATCTATGGCTTCACACATATTTGAATTGGCATTCTTTTCTAAATTTTTTTTCTTTCCATTTTGAAAG
GAAAATGAAAGCAAACTTATTTATCGATTACTTTTGGGTTAAGCTCTCAAAATGACTGTGAAATGTTGA
TTCCTATATTCATATCACAGCCATTTGATGAGCTTGGCTGAAAGTTCTATCAACGTAAAAATTTTCGATT
CATTTTTGTATTGGAATATTTTTTCAGCGTTCAGCTCTTCAACA	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐999-­‐3p	
  
TGTTAACTGTAAGACTGTGTCT	
  
	
  
GAAAATGAATGCGGGACAGAAAGTTTTTTTCGAAATCCATACAATGTAATGGGAGGACAATACAGTTGA
CGAAGACATAGTCTCACAGACAATATTGTGTATTGCGCTAATGTTAACTGTAAGACTGTGTCTCTGTTGA
CATGTACAATCATCAAATCATTCATCAACATGAAAAATATTGCTTCGTTTATGATTATTTATTTTTGAAT
TGTGATTTCAAATTCAGATTGCATTCAATTTTGTCAATTT	
  
	
  
G  G  CAA    -  UG   A           C    AC      -   UA  
 GA GA   UACA GU  ACG AGACAUAGUCU ACAG  AAUAUU GUG  \ 
 CU CU   AUGU CA  UGU UCUGUGUCAGA UGUC  UUGUAA CGC  U 
-  A  AAC    A  GU   C           A    AA      U   GU  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐929-­‐5p_R-­‐1	
  
AAATTGACTCTAGTAGGGAGT	
  
	
  
GTATCAGTTCAAAATAAAAAAAAAATGAAACAAAGCAAACAAACAAACGAAACATTTTGAAACTTAATA
TTCGAATACTCGAAATAAAACATTCAAACATCACCTATTTGAAATCAAATTGACTCTAGTAGGGAGTCCT
TGTAACAAAAATTGACTCCCTAACGGAGTCAAATTGATGACATATAGGTCAATCAACAACTAAAATGGAT
GGAAAATTCCAACTTTCAAACAGAACACTGAAAACGAAATC	
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>ngi-­‐mir-­‐283-­‐p3_2ss16CA17TC	
  
GTATCCGGTTACGAAAC	
  
	
  
ATTTAATTAGACTGGTGCCGGTGAAACGTACAAAATGACAGAGAAATTATCAACATACAAAACGTTATAT
AATTCATCGAGCTATGCACCACCGGATGATCGCAGAAGTCCATCGTATCCGGTTACGAAACATATTTCTAG
TCCCGGTAAGTATAATTTATTCTGTTTCAAAATCAGAACAAGAAATAAAAAGAAAGAATCAAAGCTCAT
GCGTTCATTAATCAATGACAATTTAAAATT	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐105242_10	
  
TGCATGTCCAGGTATGAATTACGAACC	
  
	
  
CACAGAATGTGTATGATTGTTTTGTTTTTGTTTCAAATATTATCATAAATAACATTTTCATAGCGGTTCG
AATGTTTCGTGCTGTTTTTTCTTTTCGTTTTTCGTTTCTTTTCGTTGAATGTGCAGGTATGAATTATGTG
TTGATTGTGTTCCAATCAATCGTTCTTTGGCCCAGCAGCTGTTCGGCAAATCAAAGCACACAAAAGTTAT
TTGAAACGGAATCCCGGTGCATACAAAATCCGCACATTC	
  
	
  
AACATTTGATACGGTGGTAGGAAAAGTGTCCTCTGGAGGATAATTATTTGGGTCATAATGTCCGTTCAAT
TGAACACGATCAGCCAAGGCTGCGTTGCAACGGATGTGCATGTCCAGGTATGAATTACGAACCAATTCGA
GTTGGTCATGGTGTAATTTCCATTCGTCCACATCGAATGTACTGATTCCCATAGGAATTCGCGTGGTGTT
TTCACCGAAGCGTATGCCCAGTATGTATACTGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TGTATGAGCATCTCTGGTCATAGTGCCCATTCATTTGAACACGGTCAGCCAAGGCTGCGTTGCAACGGAT
GTGCATGTCCAGGTATGAATTACGAACCAATTCGAGTTGGTCGTGATGTAATTCCCATTCGTCGACATCG
AATGTACTGATTCCCATAGGAATTCGAGTGACGTTTTCACCAAATCGTATGCCCAAAATATATACGGTGT
TTTCACGGAGTGTATTTGGGATTATTCCATCCGCAATGGATTGGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GCTTTTGTTGAGCACGTTTGGTGGACCGTGAAGGTGGTGCGTTGCGAACAGATCGTGCAACATTGGATA
TGGTGGTGGCCCATTCATTTGAACCCGATCAGCCAAGGCTGCGTTGCAACGAATGTGCACGTCCAAGTAT
GAATTACGAACCAATTCGAGTTGGTCGTGATGTAATTCCCATTCGTCGACATCGAATGTACTGATTCCAA
TAGGAATTCGAGTGACGTTTTCACCAAATCGTATGCCCAAAATATATACGGTGTTTTCACGGAGTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐187937_5	
  
TTTGTCTTAAGCTGTACGAGGC	
  
>PC-­‐5p-­‐12784	
  
TTTGTCTTAAGCTGTACGAGGCA	
  	
  
	
  
GAAGAGAAAATATCGTGATCCTTTTTCACTGCGGGGTCAATGGGAAGCCCAACGAAAAATTTCACATGT
TCTCTTTAATTCTTGTTCGGTTGAGTGCGTTAATTTATTTGTCTTAAGCTGTACGAGGCAATGAGAATTC
ATTTGTTGTTTCGTTACAAACTAAGACTAGAGTAAAACGAAAAAAAAGAATTCGGTTGACTTTCAGCCT
GAAAACCTGAAGCCCATGTAAAGTTTCATAGTCATAT	
  
	
  
AAU      --      AGC    -        UG  AA  
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   UUAUUU  GUCUUA   UGUA CGAGGCAA  AG  U 
   AAUGAG  CAGAAU   ACAU GCUUUGUU  UU  U 
CAA      AU      CAA    U        GU  AC  
	
  
	
  
	
  
>dps-­‐mir-­‐277_R+3_1ss23AT	
  
TAAATGCACTATCTGGTACGACTTTT	
  
	
  
CCGATTGCTCACATATGGTGATCGATACTCAACAACCGACTTGTGCCATTTTTTATTGATTAGTTTTGGA
GTACGTATCAGAAGTGCGTTTGCATAAAAATTCAATACTTGTAAATGCACTATCTGGTACGACACTCCAG
AGCAAACGTTCTTCTTATTTTATTTATCATTTTCATTCTTATTGTGATTGATTTTTTTTTTATTATTTATT
TATTATTGTATTTCAGCTTTTCAGTTTTA	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐15921_93	
  
CTGTACGATCTGCTAACTTGTA	
  
	
  
ATTTATTTATTTGTTGTGATATTATTCAATAAAACCGAAAGCTGCAGAAAAAGGCTTTTGCGATGTGAGG
TAGTAGGTTGTATAGTACGGATACATAAATATTACATACTACTGTACGATCTGCTAACTTGTATTGCGATT
CGCTTAATTCAACATCAACGCTTTGGAGCGTTTCGAATGTGCGAAAGTATTCTGATTCTTCCATTTTTTG
AAATATATTAAATTGAAAACAAAGTCGTTCACCCATGTCGAAGATATT	
  
	
  
CA   AA    UU-        UG  G                 CG----    CA  
  GAA  AGGC   UUGCGAUG  AG UAGUAGGUUGUAUAGUA      GAUA  U 
  CUU  UUCG   AGCGUUAU  UC AUCGUCUAGCAUGUCAU      UUAU  A 
AA   AA    CUU        GU  A                 CAUACA    AA  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐274-­‐5p_R-­‐1	
  
TTTGTGACCGACACTAACGGGT	
  
>dvi-­‐miR-­‐274_L-­‐1R+2_1ss25-­‐C	
  
TTTGTGACCGACACTAACGGGTACGTGG	
  
	
  
ATTTTCGATAATGGAGTTCAAATTGAGTGTTATTATTATCGTTGGTTTGTTTCATTGATGCTGCACTGGA
TTTTGGGAACAAAATTTGATATCAATAATTTGCATTCGTGGCAGTTTTATTTTGTGACCGACACTAACGG
GTAGTGATTTATTTTGATACTATACTCGTTTTTGCGATCACAACCACTGAAATTGCAACGAAATTCAACG
GCCCGGCCCGGCCCCAGTGAATTTTGATTCGAATAATTTGCCCATAATA	
  
	
  
A     G         UU--      C  A  CU        GUG-   UA  
 UUCGU GCAGUUUUA    UUGUGA CG CA  AACGGGUA    AUU  U 
 AAGCA CGUUAAAGU    AACACU GC GU  UUGCUCAU    UAG  U 
-     A         CACC      A  -  UU        AUCA   UU  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐184-­‐3p_R+6	
  
TGGACGGAGAACTGATAAGGGCTTATAT	
  
	
  
GATTTTTGGTTTAAACGACATTTTGTGGGTTTTTCTCATTTAGCAGTAGTTTCATCTCGGCCCGCTCGTA
CCCTTATCATTCTATCGCCCCGTGTGAATTTTGAGCAACTGGACGGAGAACTGATAAGGGCTCGTGTCGC
CACATTCAACATGGGACATCATCTTGCATTTATTGATGTATTTCTTTAAAAAAGACTTTGTTCCTGTTTT
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GATCCATCAATATCAGTGGATATTCGAAATTGATT	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐117296_8	
  
TCGGGATGTGACAATGCTTCGGGAT	
  
	
  
GATTTAAAATTTGTTGTAGATCGGTCAGATCCTTTAACAAATTAGCACCATCTCGACATATTTTCACTTC
TTCATTTTTCTTTTTAACATCCGTGTCTGGATTGGAATATTCGGGATGTGATAATGCTTCGGGATTAGGT
TCCCGTTGAATTTCTTGGTTCAAATGAGCCAATGACTTTTCGGTCGGACGCTGTTGAGCATCATATTGTA
CACAGGTTTGGAAATTTCGAAGTGAAATTTCG	
  
	
  
	
  
	
  
>dya-­‐miR-­‐31a_R+7	
  
TGGCAAGATGTCGGCATAGCTGATACTGAA	
   	
  
>aae-­‐miR-­‐31_1ss1TA	
  
AGGCAAGATGTTGGCATAGCTGA【95】	
  
	
  
ATTCATTAATAGTGCAGCGATCAATTACGCTCAACGGATCATTTTGGTCTATGAAACGCAAATGGGGGAG
ACGAATTCCGGCTGAAAAAGAAAGTTAAAATTATGCATCGAATTGGCAAGATGTCGGCATAGCTGACAT
TCAAACGATTACCTATCGGCTATGCCACATCCAGTCACTTTAAATGCATTGAAATTCATCGGAAAAAGTG
AGCCCACGCAACGCATGTTATTTCAGGTAATTTTCGTCG	
  
	
  
AAAUU      CG  U-    AA     C           CAU----  A  
     AUGCAU  AA  UGGC  GAUGU GGCAUAGCUGA       UC A 
     UACGUA  UU  ACUG  CUACA CCGUAUCGGCU       AG A 
-----      AA  UC    AC     -           AUCCAUU  C  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐190861_5	
  
TGTACAGGATGTGATGAGATTGGAGC	
  
	
  
GAAGATTGTTCAAATACTCAGTATTTTGAAGCATTCAAAATTTAAAATTGAAGAAATAAGCATTAGCTTA
TTGCAGAAACATTTCACATCTATTATAACAAATGGCATTGAATGGGATGTGATGAGATTGGGTATGTAAA
TACAGATTCGATTGTCTTGTCGCTTGATTTTGTTAGATATACGTACAGCGTACAGTATAAAAACTGTTTG
AAATGCTCGATTATAACAAACGGAATCATGTCATGAT	
  
	
  
ATTTGCATTGTTAACATAGCGATTTTGAGTCGATGTTACGCCGCTAAATCGTCCCCCAATAGTAGGAGTC
TGTAGATCAGTCATTCCATCACCATACTGTTCCATAATCTCAACGTTAAGTTTTGGAATAGGTACAGGAT
GTGATGAGATTGGAGCATTAAATGTATTTGTAGTTTTTACTACGTTTGGAGCAACTGAACTTGTAGTTAG
AAGCATATGCTGTCTATCCACACTTGTGATAATATTTTCACCACTTCGGTTACTTGAAGCCGTTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐76957_14	
  
TGAGATCCAAAATGCGAAATAATTGTT	
  
	
  
CTTTCAATTCGTGAAATGATTTGATAAATAAGAAATAATGATTGAAAAACGATTTTTATATTTTATCTCA
AAATAATAATAAGTAAATGAGATCCAAAATGCGAAATAATTGTATTTTCATAATGACATACAGAACTGGA
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GAAGCGAATGTGTTTGGAATATAGGTTACTGGCGGAGTCAAATACATGCGAAATAACATCCAAATATATC
TGTTCATGAAAATATTGC	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐88605_12	
  
TGGACGAGAATGAAGCGGAATATTTATTC	
  
	
  
ATTGGGTTCTTAAAATTAACGTAATGCGTGGTTCTATTTTCAGATTGTGTATTTATTGAACTTTTAAAGT
GGAATATTGGAAATTATGGATATGGATGATGTGATGATGGGCATGGACGAGAATGAAGCGGAATATTTAT
TCGATGAGGAGAACGAAGCGAATGAAGTAATTCCGAATTCTCAACCAGATGCCGTGCGGGGAAATTTAT
TGGTTCAGAAGCGTCCATATGCCGATATTGAAGATGAATTTAATATA	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐142719_6	
  
TGGGACACGCAATTAATGAAGT	
  
	
  
TTTGCTTTCAGAAACAGCTCGGCTCCACTTTATCAATGGCAGCGCAAAAACTTTAAAGGAGAGGAATTC
GTTCTGCACAATGGTCCACCGTATGCAAATGGGGAACTTCATATGGGACACGCAATTAATGAAGTATACT
TTATTAATTAAGTTTAATTTATTGATTGCATGTCCCATATGAAGTTCCCCATATGATATTTATCATCTGAA
CTAACGCCGGTTTACCCCCCTCCCCCCCCTAAAGTCTTT	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐8-­‐3p_R+1	
  
TAATACTGTCAGGTAAAGATGTCC	
  
>nlo-­‐miR-­‐8_R+4	
  
TAATACTGTCAGGTAAAGATGTCCTGA	
  
>isc-­‐miR-­‐8_L+3	
  
ATCTAATACTGTCAGGTAAAGATGTC	
  
>aae-­‐miR-­‐8-­‐3p	
  
TAATACTGTCAGGTAAAGATGTC	
  
	
  
ACTCTGATGGACTGGAAGCGTTGCCGCAATAAAAACGTTTTTATGTGCATTTAAAAAGGGCGTCTGTTC
ACATCTTACCGGGCAGCATTAGACTAATGAATTAAATACGCTAATACTGTCAGGTAAAGATGTCGTCCGA
GCTCTTAACCAACAATTCAAAGACAATTCAACCTGAAAAAGTTCCAGCAATTTTTGGCCAGCAACCATA
TGCAACATCAAATGGTCAGCAGTTGGTTCTAAATATTCTCGACATTTTGAATTTCG	
  
	
  
AUUUAAA      G  UGUUC       -   G     C     ACUA  GAA  
       AAGGGC UC     ACAUCUU ACC GGCAG AUUAG    AU   \ 
       UUCUCG AG     UGUAGAA UGG CUGUC UAAUC    UA   U 
CAA----      -  CCUGC       A   A     A     GCA-  AAU  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐84989_12	
  
TCAGGTAACTGTTGAATATGCAAATTGCC	
  
	
  
CACCGATCAATCTCATAACCATTCAATTCATATCGAATTTCATCAAATAAAAATGCTGCAGCGTTATTTG
CAAGTTTTGGGCAAACTTTATGTTCAGCAGTTGCTGTTTCAGGTAACTGTTGAATATGCAAATTGCCTTC
AATATATAAATAACTATCATGTGGAAGCACATATAGGTCTTGTTGTTGTATAACAATACGTATTTCTTCAC
TATTGTTGTGTGTATTGGTGTATGGATTGTACGAATGA	
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>PC-­‐3p-­‐50597	
  
TGGATTAATGTGATCGTCAGAAAATA	
  
	
  
GAAAGATAAAATTTCGGCATTCAAATCGAAAAGTAAAGAAATCGGAATTTGTCCTTCGCCTGGTGCAAT
AATTATATTTTCGAATGTATTATCCAGCAATGTTTCTTCCGCACCTGGATTAATGTGATCGTCAGAAAAT
AACTCATCAATTTCATTGTCAATTTTTGTCAAGTCAAAATTGTCGTCTTCATCATCAAATATTGACTTCA
ATGCTTCTAAGTCTTCTTCAGATAAAATAAAGGGTTGATGTTCTT	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐137-­‐3p_L-­‐1R+1	
  
TATTGCTTGAGAATACACGTAG	
  
	
  
CCTTCCATAACAGGCATCCATTTCCGGACGGATAATACAGGGAAGGCGTGTAAAACTTAGTTGGCCACGC
GTATTCTTGGGTTATTAACACACAATTAATGTTGTTATTGCTTGAGAATACACGTAGTTGACGGTTAATT
GAAAACATCGATTGAATCACCATGAGAATAGTTTCAATAGGACTGAATGAAACAAAAGCGTCGATAGAA
TCCCTTCACAAAGAAAACATGAAATAT	
  
	
  
AA    UA  UG  C   C       UG   UAU     C   AU  
  AACU  GU  GC ACG GUAUUCU  GGU   UAACA ACA  \ 
  UUGG  CA  UG UGC CAUAAGA  UCG   AUUGU UGU  U 
--    --  GU  A   A       GU   UU-     -   AA  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐152747_6	
  
TGAATTTAGGCCGCGTGAATTAAGACC	
  
	
  
TACTCACTCTGAAAATAAAAAACGGAGTCGTTAGAAAGCGATTCCGATGAATAAAAATAATTTGATTTC
GATTCAATTGGATTTTGTGGCCAAACAATGCCAAAAAACCGCAGTGAATTTAGGCCGCGTGAATTAAGA
CCGCCTATGGAATGAAGTGAGCTATGCGTGACATTCGCTGGTATTCACTGAAAAAATGTAATTTTTGTAA
TTTGGAACAAAGTGGAATAAAACACCAATGAATAA	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐69791_16	
  
TGTAGGATTAATGACGTGGAACC	
  
	
  
GTTTCATGCATTGGATTGTATGGCATTTTGTTGTATCTTGCAAACACTCCGCATCCAGAGATAGTGTTTG
AAAACGTTAATTTCATTTTCATGGCACAATCCATCCTTCTGTTTTTCGAATCAGTCACTGTAGGATTAAT
GACGTGGAACCTGTGATTTTAAATCAACAACATAAAATAAGCGCACACTCATTCATTTTTTCTTAAATTA
CAATTTAAAAATTTAATCAAATGCCGAATGTTATTTTCTCGCCTTATTTTTGAAAAAATA	
  
	
  
	
  
	
  
>aae-­‐miR-­‐9c-­‐3p_1ss11GA	
  
TAAAGCTTTAATACCAGAGGTC	
  
	
  
GAAACAAAAACAAAAAACAGAAAACATAACAACAACAATTATTTAATTGAAGACAAAAAAAACCACCC
ACATGTCCACATGTTTTGTATATTTAAATCATTTTTGCTGAGCTCTTTGGTATTCTAGCTGTAGATTGTT



	
  
	
  

125	
  

TTTAATATTGTGTATCTAAAGCTTTAATACCAGAGGTCTTACGAAAATTGCTTGCTGCACATCACCATAA
CTATTTTATAAATAATATATAAAATAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAATACACACGATATCTCACAAACAC
CGTATGTTATCGTATTACGCATTCATTCGCT	
  
	
  
C       C    CU          CU    G     UGUUUUUA  
 AUUUUUG UGAG  CUUUGGUAUU  AGCU UAGAU        \ 
 UAAAAGC AUUC  GAGACCAUAA  UCGA AUCUA        A 
-       -    UG          UU    A     UGUGUUAU  
	
  
	
  
	
  

	
  
>PC-­‐3p-­‐2392_719	
  
ATAAAGCTAGTTGACCGAAGTT	
  
>dme-­‐miR-­‐9a-­‐3p_L+1_1ss13TG	
   	
  
ATAAAGCTAGCTGACCGAAGTTA	
  	
  
GCCATGCATCACGATCATGACCGCAAAAACAAAAACCGAAAATATAATTTGGCGCATTTCTATCTTTTGG
ATCTTTCGGTTTAAGATGCTACCGTTGTCTTTGGTTATCTAGCTGTATGAGTGTATAATGGACGTCATAAA
GCTAGTTGACCGAAGTTAATATTAGCGTCAGTTCGACAATCTCTACACATATACTGTATAAAATGAATCAG
AGTGTTCATTTTATTTAAAATCGTTTAAGTGATTTATTTAACTTGATTTTTTTTTGTATGGTTTTTTTTA
AAACGTTTTTTTTTCTTTTTG	
  
	
  
       CC    U         U      G     G   AUA  
GAUGCUA  GUUG CUUUGGUUA CUAGCU UAUGA UGU   \ 
CUGCGAU  UAAU GAAGCCAGU GAUCGA AUACU GCA   A 
       UA    U         U      A     -   GGU  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐56048	
  
TCGGAATTGCTCAGTAAGTTGGTGTT	
  
	
  
ATATATATAGATTAAAATATTTTTTTGTAATATTTAAATATTTTTTTGTATTATCGGAATTGCTCAGTAAG
TTGGTGTTGAAATCACCCACAATTATTGATCTATCTCTGGTCTCAAATATATTTTTAATCACGGATTCAA
ATGTGCTGAATGGCACTGATGGTTGTTTATAAACCACAACAATATTAAAATTGAAATCAATTATATTCAC
CATGAGAGCATTGATATTCTCAATACA	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐26867_51	
  
TCGAGAAGATATGAGACAATTGGTGTTA	
  
	
  
TCAAATACTTCTTTGGATTTACATAATTTCTATTTAGGTGATGTATATTTGTCCTTATCTCTCCACCTGTC
CCAACTTGATCGCTAGGGATATCTACCAACATCATTTTCTTTGTATGTTTCATTGTATTAGTGTACCATTT
TTTCGAGAAGATATGAGACAATTGGTGTTAATAGTATTGGTAGAAATCCACTACCACGTTGCACAATTAA
TTTCTTCTTGGTATTAACTTTTCCACGACTATTCACTATTCTTCGCAATGTACTTTTATGTTTTTTAAGTC
TTTTAATACGTTCTTTCTTCATTGATACGTTCCCAACTAATACA	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐91336_11	
  
AAAATTGGAGAAGTCCGGAGTG	
  
	
  
GCGACATTCCGGACTTCTCCAACTTTTCGGCTTCAAGAAAAATTGGAGAAGTCCGGAGTGTCGCGTGAA
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ATGTGTTAAATTTCTCTTCTGATGAGTCCTCGCTCATTTGACGCACATTAAATTCTAATAGCAAACAAAT
TGAAAATTTTAGAAACCATTGAAATAAGTACACTGCAGGTCATAAGTTTAAACACCACTCAAAAATTCA
AGAAAAATTCGTTTTTTTTTAAATTCTCTCTCATTTTCATGC	
  
	
   	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐36814	
  
TACGATTATCAGATGATGCTTGAACT	
  	
  
	
  
TTTTTTCACCCAAGTCATTCGTTCATCAATATCGAGTTTCAAGAAAGCCGTGCATTTCGAAGTATAATGT
GCCCGTTGACAATATAGACATTTCATAGATGCAGATGTAGTACGATTATCAGATGATGCTTGAACTGATAC
CGATGATTTACTTTCGGCTGATAACAATGCCATATGACGTGTATCAATAAATTTTAAAAATGCTTCAAGT
GTCTGAGGTTCACGAACGTCTGCTAATTGGCATTCGTAATCT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GGAGAACGAATGGCTTATTTGTTTGGCTGTGATGTACTTTAACCGAATTATCGATCGAAAATGTAATTGA
TGTGTCACCATTATTGTTCGTATCGATGATGTCATCATTATTATCAGATGATGCTGACACAGGTTTGTTTG
TTGTACTTTGACCATTTTCGATTTGTGGTTGAATGATGTGATTTGTAGCCACTGATGATTCTTCTTCTGG
TGACTTTTGATTGTTTCCACTTT	
  
	
  
	
  
	
  
>dpu-­‐>miR-­‐iab-­‐4-­‐5p_L+3	
  
TGGACGTATACTGAATGTATCCTGA	
  	
  	
  
	
  
ATTGAGAATATCCCTGGATTCTTATCCAACACAATTTTATCAGCAGCTATTGGTCATTGTTGTAGGTTTT
AATGCTGCTGCGGTGGATTTTGTGACACTTCGTAAACGTATACTGAATGTATCCTGAGTGCTATCTATCC
GGTATACCTTCAGTATACGTAACACGAGTTGACACCGACATCAGACCATATTACGGTTCATCGAACGGGA
AGACTGCTGAATATTTATTTTTTTCTC	
  
 
 
	
  
>dme-­‐>miR-­‐iab-­‐8-­‐5p_R-­‐3	
   	
  
TTACGTATACTGAAGGTATA	
  	
  	
  
>miR-­‐iab-­‐5p-­‐24979	
  
TTACGTATACTGAAGGTATACCG	
  
	
   	
  
ATTTTATGTTTGGTTTAATTTTGTTTATATTTTTAAATATATTTTGGGATGAGAAAAAAATAAATATTCAG
CAGTCTTCCCGTTCGATGAACCGTAATATGGTCTGATGTCGGTGTCAACTCGTGTTACGTATACTGAAGGT
ATACCGGATAGATAGCACTCAGGATACATTCAGTATACGTTTACGAAGTGTCACAAAATCCACCGCAGCAG
CATTAAAACCTACAACAATGACCAATAGCTGCTGATAAAATTGTGTTGGATAAGA 

U   GUCG   U  AC     UU            G    A  G  UAGA  
 GAU    GUG CA  UCGUG  ACGUAUACUGAA GUAU CC GA    U 
 CUA    CAC GU  AGCAU  UGCAUAUGACUU CAUA GG CU    A 
-   AAA-   U  GA     U-            A    -  A  CACG  

 
 
>PC-­‐5p-­‐30305	
  
TGTTATATGACGATACGTTCGGTAA	
  
	
  
GCTCTGCTTGAATGAGTTCATGTACTGTTAAAAAACCTGTGTTTTTATTGTTCACGTTTTTGCAATTGAT
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TCCGAATCGTAGACACAAGGCTATTATGCGTTTAATTTTGTTATATGACGATACGTTCGGTAACAGAAAT
GTGATCGGATGTACATTCAGATTTAATACAGTGATTTTGGTTTCGTGTGTAGTATCAAATGTATTTACTT
GTGTATGGTTTTCCAAGTCACCGTGTAAAAATTTC	
  
	
  
TCTCAAAACATTACCCTCATTATCGTACCTTGTCTATCGATTTGCATCATTAGTTTTATTTTTGTCCAAGG
AAAAATCAGGCACACGGCTATTATGCGCTTAATTTTGTTATATGACGATACGTTCGGTAACAGAAATGTG
ATCGGATGCACATTCAGATTTCATACAGTGATTTAAGTTTCTGTGTAGTATCAAATTTATTTACTTGTGC
ATGGTTTTCCAAGTCATCATGTAAAAATTTTGGACCG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐57282	
  
TATTGTACGACGGTTAAGCGTGTATG	
  
	
  
ATTTGAATTTTCTTTTTCTGAGCGCATCGCATTCTCCCTTAAGCAAAAATAAAATCTGTACGGACGCGCG
TGTGACGCTATGTTCAAGCCATACATAAGCCGTTTTTACGCTATATATTGTACGACGGTTAAGCGTGTATG
TGGCTTGGTATTCGAACGCACGGTATTCACACTCTGTACAGTGTACATATACAAAGCAAAGGAAATCATC
CGAACATCAAGCCACATGCACGGCGCATGTGTAAGTGTTTCGG	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3333-­‐p3_1ss10GA	
  
TGTTGCCGTAGTAAGAA	
  
	
  
GTGGTGCTGCCAGCACTGACAACACCGATTGACATTTCCATATCAATTTTTTGCACATGGTTAACAAACG
TCACAGCGGTTTCAACTTGAACATTTCTTTCCTGTCCTGTTGCCGTAGTAAGAAGGTTGGTTTTATAAAC
GTTTCCGAAATATAATTCCGAAAAAATTCAAATCATCCGGTGTGCTTTTCGAATATAATTCGACGGGAAT
TAATTTTGAATTTCTCTTTTTTCG	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐180209_5	
  
CTGGGATGGTATGTCGAAAACT	
  
	
  
GAGAAATAAAATCTAGAGCACAAATTGAAGATTCGTTTAATATACCTATATTGACGAATAGAGATAATTC
TTCTTTGAATTGGAGAAATCATTTTCTCATTGAAATAAATTCAAGTGCAGAAAGAGCATATCCTTAAAA
AAAAAAAAATTCTTTATCGCAAACTGGGATGGTATGTCGAAAACTTTGTCGAGTATTCGACATTGGTACC
ATTTCTTCATTTCAAGTGATATT	
  
	
  
AAACU GG      ----       A    U  
     G  AUGGUA    UGUCGAA ACUU G 
     C  UACCAU    ACAGCUU UGAG U 
CUU-- UU      GGUU       A    C  

	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐173845_5	
  
TATAGTGTAGAAGCTTGCGAA	
  
	
  
TTGCTCCTCCGGTATCAGTTGGCTTGGCAAATGGTTCGGGATGGATGAAGCAGCCCGAATTTTTAAAATT
CATGGAACATTTCATCAGGTATTCTGCTGCTTCCATTGATCGTCCAACTTTGTTGCTGCTGGACAACCAC
GTATCCCACTATAGTGTAGAAGCTTGCGAATGGAATCACAATTTTGAGTTTCCCCCCTCATTGCAGTCAT



	
  
	
  

128	
  

CGAATGCAACCATTGGACGTATCGGTGTTCGGACCACTGAAAAATTATTACAAGGCCGCTTGCCAAGATT
GGATGGCCAATCATAT	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐39757	
  
TAATGTAGAGCATTGGCGCAATTTTA	
  
	
  

1> AAATTTGTACAATCGAGCTCGTGTTGAGTCGATGGTGCCGCTAAACGCTCTGTTTTAATCAGTG
TCGATTCGAGCTCGGTTGACGGTGCTTGCAAAATCTCCTTCAATGTGGATGGGCGCAATGTTGA
GGTTGAACTTAATGTAGAGCATTGGCGCAATTTTATGGTTGAACACAATTTTGGATCGAGCTCG
TATGAAATGTTCTGCGCTAATATGTTTTGAACAAAACCATTCAACCGAATATTCACAGGCTTGT
CTTTATGTTCGAGAGTGGCGTAACCGGCATTGAGAACTAATTCC	
  

	
  
	
  	
  AATGTTGAGCATTGGCGCAATTTTA	
  

2> ATATCTGCGGACTATTGAGAATGTCTTCAATTGTTGATTTGGGCATCTTAGAGAAAACATTACT
TTTCAGCTCATTTGGAGTTGACGGTGCTTGCAAAATCTCCTTCGTGATCAATGTGGATGGGCAC
AATGTTGTGGTTGAACACAATGTTGAGCATTGGCGCAATTTTATGGTTGAACATAATTTTGGAT
CGAGCTCGTATGAAATATTCTGCGCTAATATGTTTTGAACAAAACCATTCAACCGAATATTCAC
AGGCTTGTTTTTATGTTCGAGAGTGGCGTAACCGGCATTGAGAACTAATTTTCGAAAAGATT	
  

	
  
AC---      G        CACAA-    --      --       ----       ---    -  A-  UA  
     AAUGUU UGGUUGAA      UGUU  GAGCAU  UGGCGCA    AUUUUAU   GGUU GA  CA  A 
     UUAUAA GCCAACUU      ACAA  UUUGUA  AUCGCGU    UAAAGUA   UCGA CU  GU  U 
GACAC      -        ACCAAA    GU      UA       CUUA       UGC    G  AG  UU  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐48401_25	
  
TACGAGAGTTGAATGCGATGCGTCGGTT	
  
	
  
TATCTTTTTAAATCCTATCGTTAACGTTTCTGTTATATTGCTGTTGAATTGTCAAGTTTCGAAAGATAAT
GCTGCATTTCATATTGGAATTGACAGAGAGATCAAGAGACAGAGAGAGAGAGAGTTGAATGCGATGTGC
TGCATTTTGAATTTCAATTATCAACAATGATAAATGAATATTGAGTGTATGTTATCACGGTGCACCACCC
GACATACACACAGAAAAAGAGCTTCATGTTAACTA	
  
	
  
GCCATGCCCGATGGATGATGAAAATAATTTACTGCTTCAAAATGTTCTGTTTTCGATCTTCATTTGTACT
CACTTTACGAGAGTTGAATGCGATGCGTCGGTTTTTATTATTTGTAACTCGTTTTTACATTAAAGCATGG
TATTCATGCACAAACGCAGCAGAAGCACCAAATAATGATTTAGTCTTATTGAAAAACGTTTATGAATATC
GAACGAAAGATCAGCAGTTGTCCAATGCCGTTATCAAAACCCTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐19199	
  
TAGAGGATTCGGAAGTTTCGGAAGTT	
  
	
  
GATTTCTGAGCATTTGTCGTACTAGAACTACCCTCCAGGAGGTTTAACCAGCATTGCCACTATGTAAAAT
CACAATGCCATTAAAAACTACGTCTCCTGTAAAATTTTGAAAGGAATCGGAAGTTTCGGATTCAAGTTAT
TGAGTCTCCCTATATTATTTTGTTATTATGCTAGAAACCGGGCTTCCTGGGGTGCTAGCACCAAAATAGG
AAAACATATCTCAAGATATTCAAGAAATAAATATTATAT	
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CGTTTTGTATCGTGTCGCTTTCGATGTTTGAGGGTGCAATGGCGACCGGAGGCGGTCTAAAATACGAATG
ATCGGACATAGAAGGCGGTGTGAAATGTGAATGATCCCCCTTTCCAGAGGGGTCCGACAGACGTTCGACG
TCGATAGAGGATTCGGAAGTTTCGGAAGTTTTGGAATGTAAATGACTCTTTAATTCTTTATAATTGGGTC
TGTTGGAGCGATCCCTTAGCTCATACGGTGAAAATCTCTTAGATGTAGAACCGTCCTTACTTGCTTCCAT
TCGAAAATTTTCGAATTGTGTCAAATAATTCACCGCCGCCAATGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
>aae-­‐miR-­‐100-­‐p3	
  
CAAGAACGGATGTATGGGATT	
  
	
  
GGATGTATGGGATT	
  
AACTGTGTATGAGGTCACGTCTTCAAATGTCCATTCATTCGTAGATATTGTAGCTCTTAACGCTCCTCCCA
TTGCTACTGCTTCTTCTTGATCGATGCTGTTGTTTAACGTTTTTCCCTCGAAAAAATTCTTTATACCATT
TTGGATGTATGGGATTCTTGACGATCCGCCAACCATGATGATTTCGTTAATATCATTCTTTTCCAGCCCA
GCTTCGATCAATATATTTGCAACAGTTTTGATTGTTTCATCAAAATGGCTCATGTTTAAATCAACGAATT
GTTTCCGGGTAATATTTTTTTTGAAATTTTTT	
  
	
  
ATTTGAATTTTTATTTAAGCGATTTCTTTAACATTTTTTTAACGTTTTTGGCATTTTTATGACTAATACT
GTGGCATTCCCACATAATAATGATATGCCAAGTTGAATCATATACTTATCGAAAAAAAGTTGAAAAATAT
TAATGACGAACGGATGTATGGCAGTTTTCTCTATGAATAATGAACACAAAACACAGAAAGAATAAAATT
TGGATGTTTGATATTTGAATTTCAAAGCCTGGTTACGAGTCATCATTGCAGCATGAAACTATTTTTGAAT
CTTTGAATTTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAAACAAACCACAAACATGCTGAATAATCCGAATCGACATGAAATTTATGGATTTTCTGAAATGAAGT
TTTATAGAGCTCAATTCCAATAATTCGGAAACATTTGCTGCATTTCGACTCGAATTATACATTTATCGATA
CGGATGTATGGGACAATTGTTTACACAAACATTTTGCCAAACAAAGCGCCATCTTTTTTTATTCAATTAA
ATTGCTCGTTGCCACAGTCACATTATTATTGCTGTTGTGTAATTGAATTTCGGTCGCATCATTTCTTTTT
TTTCGTCTGTGAATTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐2635_653	
  
TCAATTGTAAACGACT	
  
	
  
ATAGTCATTCAACTTGCTTGTTTGACGAATAGTTTGATGCCTAATTGCCTTGCAATATAGCGAGAATGGG
AGGCGAAAGCACCTGTTCGACGAGCTAATTGTAGTCGGCTAATCATTAGGTTATTGCGATGCTGGTGCCC
GAAATCAATTGTAAACGACTTTGGTAACAGGCAGGGTGTTGTAAATGGTAGAGCAGCTGCCATACTGCGA
TCCATTGAAACTTATCCCTCGCTTGCCGATTTGTGCTACACCATACACTATATATTGTGTGATATGTATAC
ATTATTGTTGTGTGTTCG	
  
	
  
UA    UU     A-       GC    GCC  
  AUCA  AGGUU  UUGCGAU  UGGU   \ 
  UGGU  UUCAG  AAUGUUA  ACUA   C 
--    --     CA       --    AAG 
	
  
	
  
TCGTATCCGTGCTGGATATGGATGATAGTAATGGGGTAACCGTGTTGCTTGGCAAATACTATTTTATAGTC
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GAGCACTTGTGTTTGACGAATAGTTTTATGCCTAATTACCTTACAATATCGCGAGGGTGGGTTGCGAAAG
TGCCTGCTCGAAGAGCAAATTGTAATTGGTTGAACATTAGGTTTTAGCGACGTTGGTACCCGAAATCAAT
TGTAAACGACTTTGGTAACATGCTAGGTGTTGTAAGTGGTAGAGCAGCTGCCATACTGCGATCCACTGAA
ACTTATCCTAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3894-­‐p3_1ss4TC	
  
AATCAATTGTAAACAA	
  
	
  
GTATGATGGAGCGGAAGCCTAGGACTAGGATATCAAGAATGTATTATTATTTTCTTCGGAATTGTGTTCC
CGTTGATGTGCATGGAAAAGATATTTTATCTTGTTTGGGTGGCATACTAAGTACCGATAATATTTTTTAA
TCAATTGTAAACAAATGGTTGAGCTCAATTGTGAATTATTTTATTATCATTTGATCGAATAGAGCAAAGA
AATCAACAGAAACAATTGTTGCCGGTTTTTTAATAACTTCGTTGAAAGGTTTTTTTTTGTGTTTTTTTT
TTTCGTTCCTAAT	
  
	
  
ACTGCTGGGCATAAGCAATAATGATGCAATAAATATTGTCTTGTTATTTTAATTCAAAGCCGTTGAAGTG
AGAACGGCAACACCACGCTCATAGAAACTGTGTGGACTCTGACCAGATGCAACTGCCAAATCAATTGTA
AACAAAAGCTCAGCACGTGTTGAATTCAAATATACTGGAAGATTCAATTTGCCAGGACGATGTTCGGCC
GATCCAACCCTGCGAATAAACGAAACAATTATGAAATGAAAACATATTTGTTCCATTTATTTATTTATTT
ATTTTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATGGATTGATGTGTATTTCCATTCAATGGAGATGCACCCGATGACATATGCAATGTAAGGGCCCTTAAA
ACCTCAATGCTTGATGTTTCCGATTCGGAATCATTCCCGTTTGTATCGAGTTGACATGATGCCAATAGAC
TCGAAATCAATTGTAAACAACAAAATTCACTGCGAACAATGGTAATCGAATGTAAAATATATTTAACATC
GATACAAATTGGTGGCAAAAAAATTGACGTAAATAAAATGCTGCATATTTGAGCATTGCCATCAAATTTA
AAATTATTCAACAGTTTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dpu-­‐mir-­‐12-­‐p3_1ss2CA	
  
TAAACGGTCAACATTT	
  
	
  
TTCGTTCTTCGTCTGCCACAGTGCACATTGACATTGTTTAAATTCACATGAAATATTCCAATTACATTCA
TTCATTCATTTTATCCAACACTCTGCGTATGTGTGTGTGAGTGTTTGTGTATGTGTTGTCAAATGATGTT
AAAGTAAACGGTCAACATTCAATAGTTCGTGCTTGGAATCGTTCATTTAATTCATTCACGATAACATGTT
CATTAAATGCGTTCAATGTTCAATTCTTAATGCTTAAAGTTAAACCATTTTGAAATGATTTTGTATTTCG
TATTTCGTA	
  
	
  
U          A--     U      GUA      CAA  UU  AUA  
 AUGUGUUGUC   AAUGA GUUAAA   AACGGU   CA  CA   G 
 UGUACAAUAG   UUACU UAAUUU   UUGCUA   GU  GU   U 
-          CAC     -      AC-      AG-  UC  GCU  
	
  
TGAATTGATGAGGTGAATTGAATTTTTATTTGAATTAAAACAACATCGTAAACAATATTTGAAGGTCTAA
TTGAGCGATGATGCACATTTTTAAGTGAATATTTCCCACGATTAAGAGAATATGTTTTTAGTAACCATTT
AGAAAATATAAACGGTCAACATTTTGGAATAAATAGTACACATTCGGGAATAAATGATACGTATACTGTA
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TACTGTATACTAAATAGTGAAAACTGACGTTTAAGCATATCTGACTTGTTGCTATGTGCACCGAAACGAA
AAACTAGTAAAATGGAAATGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTTTGCAGTTGAACATTTTTCACCCCAATCAATCTTAGGTGAAAAGTTGAAGAGCTATTTACAAATTGG
TTTTGTCTTTTGTGGTTTATGGCAAAATGCATGAAGCCACAAATCCATTGATGAACAAAAAAAAAAACG
GTCAACATTTTCAGTGCACTTGGCACATAGATGAAATATATTCGGATATTATACATCATCCAACTGAGATG
AACACTGAACCACACGAAAATTAATGCAATTCAATCGTCGCCCATTCAAATAGTATAATTCGTTAGACGA
AATGAAAAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAAACGAACAAGTGTGACATATAAAATGCAACTAACGTTAGATATTGTCAACAATATCAGAAAAATCCA
ATCATCAAATCCATCAACTTCATTATTTTGTCGCTTGGTCGTTGCCATTTGTGAGTCATATAATTAAATAA
ACGGTCAACATTGAAGAAAATTCGTTTCGATTTCTATCGAGAAGCCATAAATTCATATCGTTCACTTCTT
TTTTTATACTCGAAGAGCGAAGAATATGCTTTGTGTGATCAATATCATTACAAAATAACTTTGATTTTAA
TAGATTTGACCAAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTAAATGTTGAATATGCCATTAATAATCATAATCAGGTAGTTCAAAATGTATGCAATCGGTACAACTTTT
AACCTCAATTTAAAAAAAAAAATGAAGAAAGATTGCAATGTTTGATGTCCTAAGCGCTGTTGTCGGTGA
AACGGTCAACATTTCGTACGTCTAACACATCGGCGGCTGCTTGGTCATCGGTCACCGAATATAAAAAACA
TTATTTTTATCAACGCATAAAACATTTGCATGAACTAATGTGTAATGTGTAAACGTGCGTAATTTAAACG
ATAACCAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAGGAAGATAAAATGTGAGTGAATTGAATTTGATTTCATAAATAAATTTTAACTGTAACATATTGTTGTT
TGGCCAAACTTTGCTTATAGTAATTGTAATGAATCTCTATTTAATAACTGAATGAATTCTGTAAAAAAAA
ACGGTCAACATTTTCTTTTTCGAATCAATAACTGCATGCCCGATGTTCTAAAACCGAATTCTGGAATTTT
AAAAAAATAAAATGAAAGGGGGATGACTGTTACTTCTGGATCAGTTATTATAAAGAAAGATCAGAGTAA
TTTGATTGGTATTAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATATTAATATATATTTAAAGTGATGAAGTTTACAATTTACATCTCGAGAAAAATATGCATTTAGAATACAT
ATTTTTAGAATGAGAGAAAAAGAAACGGAATGAACTCATTAAAAATATTGTCCTCTGTAATCCAATTTC
AAACGGTCAACATTTCACATCACGCACTTTAAAAGCCTTTTTAACCATATCATTTTTCCATTTAAAAAAA
AAAATATTATATTTTCAGTGTACCAAATAGCCGTTCGACATAATTCAGTTAATGGCCTACGGGTTATCAAC
TTCACCAAATATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dwi-­‐mir-­‐287-­‐p3_2ss3AC19TC	
  
TTCCAATTATTGTAAATGC	
  
	
  
ATTTGCTTTCAACTATCAATTATAAAAATGGAAAATAATAATTTCTGAATTGAATTGAATTTCAAAAAA
AATGAAAAAAATAACCGAAATGAAAAGAAAAGAAAACGATGAAAATTTGAATAATTTGAATGAACATT
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AATTTCGGAAATAATAAACGGAAACAAAATTAAAACAAAATGAAATTAGGAACGAATTCAAAAAATTTC
TGAGTAATGTAAAACCCTGGGAATAGTTAATTTTAAGTCTTGAGATTCCAATTATTTTAAATGCCAATTT
CGGCTGACTCCCTATCTAATAATG	
  
	
  
ATTTAAAAAAAAAACTAGAACAAGTGCCGTAAAAAATATTTTTAGAGTCTTAAAACAAACTATCAATAA
CGGAATTTGTGCTTATATTTTTAATGCTACGAGAACCGCTTGATTAAAAGAAATGATTGTCGCCATCAAT
AATTCCAATTATTGTAAACTTTCTCATTATGTTGATAACTACTGTGAATTGGTGCTGTCATTACCGAAAA
ATATGATTCCTTCAAGATCTTATTCCAGTCATCGCCATCAACTTTGCACACTAACATTGTGAGTATGTTCT
GATAGCATGTCTACATG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTCTATGTCGCCGTAGAAATTCGTTTGCTTAATTTAAATTTAGTTTGAAAGTCTTCCACCCCAATATACC
AACAATGCTGTCATTGTTCTTCATGCTTTATTTTTTCGCTTTTCGTTTTTCGATATTAGAAATGAGCATC
CAATTATTGTAAATCAAATGAGATAATTTTGTAAAAAGGTTTCGCTATAAGACGAATGAAACCATCATGA
ATATTTGACGAGATGTTTCGCGTATGAAAAACGTTTGGTCCATATGTTACGATTACAAAGCAAAACATCC
GAAAATATTCCATAAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PN-­‐304-­‐5p-­‐46155	
  
AAATCTCAAATTGTAATTGTG	
  
	
  
TTTATTATATGTATTTGTAATTTGTTGTATTTTGTATTTATTTTTTACATTCTATATTATTTATTGTTTATG
AATTACGATTATCATTGTGAGTTTGCTGTTACCTAATGTGAATCCGTTTGAATGCATTTTATGGAGAAAT
CTCAAATTGTAATTGTGGGCGAATATGTAAATTGAGCGATCCACGTTGCAGATTGGGGTTACTCGGTATA
GTGCAATTGTGTCGTCAGTACAAGTCATCTCTTTCCTATATTTTATATATGTATATTTCTTTAA	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐bantam-­‐3p_L-­‐5R-­‐1_1ss22TA	
  
TCATTTTGAAAGCTGAA	
  
	
  
GAACAACAATAATTGAAAACATGAAATTATCATCAATTGGGTGTTGCTGGCATTGTCATCATTTGTATTC
AATCATTTATAACACGAAACCAGTTTTCGATTTGATTTTATCTTTGTTTTAAAAAAGTGAGATCATTTTG
AAAGCTGATTTTGTATAAAAACACCGAATACAAATCGCATTGGATCGGCGGAGCAAGTGTTTGTTCTACA
AAGACATACAAAACAAGAAGATAAAAAAAAACTGAATAATTTTCAATTGCCAATTTGAGCGTTTG	
  
	
  
TCAATGTGAATCTATCGTAAACTATTAAACATAAAACCATTTCGCACCATGACAATGTGTGCATAAAAGA
GTATTGTGATAAATATTTTCAATTTGAACATTTTCCATGCACCGTCATTTGTTCATTTTGAAAGCTGAAA
GCCTCTATCTGGACCTCTCTGTTCGATGTCACAGTATGAATGTATATCATGGTTACCATGTTCCATAACGG
TGTCTTTTATGCCCGGTAGCCTCATCATTAGATTCGTATTGTGTTCC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAGCAGACAATCAATTTTCTTTGATTTTACAATGAATATTGAATATCCAATGATATAAATGCGTTGAGCA
AACACAAAGTAATGCCTGATGCCAAGCCACAGATAAAAAGCGCATTGAATCAATTGACTGATTTTTCAA
TCATTTTGAAAGCTGCGGATTTCAATATCCAATAACTTTGCAAAAACTTTTACTTCAATCGAGATTATCA
AAAACATCTATTACAACAAGGAAACAGTTTAAATGCGTGTAGAATGGTTGATGGTTGTTGGTTGGAGAT
CGTTATATTAT	
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TTTGTTTATGGGCCATTGCATTCATTTGTTTCGACTTTCTGCCAATGATTGTTCACAAATATCCATCTGT
TTTGGGTTCAGGAAAATATTAATGGTTTTTTATGTGATTTACATTTTGAGAGCGACAAATTTGGTTCAC
AAATTTTGAAAGCTGAAAGATATATTGTTTGAATTGATCGTTCGATCGATGGATATATATTGGGCAATTG
TTTAGATTAATTTCAAACCATTACAGATAATGATGACTTATTGACAAAATTTCAATTTATTTATTCACAC
GACGATGATTGTG	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐bantam-­‐3p_L-­‐5R-­‐1_1ss22TA	
  
TCATTTTGAAAGCTGAA	
  
	
  
GAACAACAATAATTGAAAACATGAAATTATCATCAATTGGGTGTTGCTGGCATTGTCATCATTTGTATTC
AATCATTTATAACACGAAACCAGTTTTCGATTTGATTTTATCTTTGTTTTAAAAAAGTGAGATCATTTTG
AAAGCTGATTTTGTATAAAAACACCGAATACAAATCGCATTGGATCGGCGGAGCAAGTGTTTGTTCTACA
AAGACATACAAAACAAGAAGATAAAAAAAAACTGAATAATTTTCAATTGCCAATTTGAGCGTTTG	
  
	
  
TCAATGTGAATCTATCGTAAACTATTAAACATAAAACCATTTCGCACCATGACAATGTGTGCATAAAAGA
GTATTGTGATAAATATTTTCAATTTGAACATTTTCCATGCACCGTCATTTGTTCATTTTGAAAGCTGAAA
GCCTCTATCTGGACCTCTCTGTTCGATGTCACAGTATGAATGTATATCATGGTTACCATGTTCCATAACGG
TGTCTTTTATGCCCGGTAGCCTCATCATTAGATTCGTATTGTGTTCC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAGCAGACAATCAATTTTCTTTGATTTTACAATGAATATTGAATATCCAATGATATAAATGCGTTGAGCA
AACACAAAGTAATGCCTGATGCCAAGCCACAGATAAAAAGCGCATTGAATCAATTGACTGATTTTTCAA
TCATTTTGAAAGCTGCGGATTTCAATATCCAATAACTTTGCAAAAACTTTTACTTCAATCGAGATTATCA
AAAACATCTATTACAACAAGGAAACAGTTTAAATGCGTGTAGAATGGTTGATGGTTGTTGGTTGGAGAT
CGTTATATTAT	
  
	
  
	
  
TTTGTTTATGGGCCATTGCATTCATTTGTTTCGACTTTCTGCCAATGATTGTTCACAAATATCCATCTGT
TTTGGGTTCAGGAAAATATTAATGGTTTTTTATGTGATTTACATTTTGAGAGCGACAAATTTGGTTCAC
AAATTTTGAAAGCTGAAAGATATATTGTTTGAATTGATCGTTCGATCGATGGATATATATTGGGCAATTG
TTTAGATTAATTTCAAACCATTACAGATAATGATGACTTATTGACAAAATTTCAATTTATTTATTCACAC
GACGATGATTGTG	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐3716b-­‐p5_1ss2GA	
  
TAAAATTGAAGAACT	
  
	
  
AAATAATAAACGAATCAAATAAACAATCATTAACGATGGCAGTGAATGTATATTCAACAAATGTTACATC
AGAGAATTTGTCACGGCATGATATGCTGTTGTGGGTAAATGATTGTTTAAATGCACAATTTGGTAAAATT
GAAGAACTGTGTACAGGTAATTTAATTTTGTTTTGACATTGAATCGAACCGAAGGATTTGATTTTCTTT
TTTACTTTATTTTTTTTTTTTTTTTGTTTTCTATTTCATTTTCTTTGATTTTGGCATCTGATTGTCGATG
T	
  
	
  
ATATATCCTCCATTTCGTTCGATGTTTTTGTCTTTTCTTATTCATTCATCACATCGCTTCTGGATGTTTAA
TGTTTACGCACGAATGCGACCAAATATGCATGCTGCATTCAACTGCGATAAACAACAAACTCAAAATTGA
AGAACTGATCCAAATGTTTTTTTTGTCAACAAAGGACAAAAAAATGAGACATTTAAATTCATATAGTTT
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TGTGACGGCAACCGACAACCATACGCATTTAAAGTTTTTCTTATTCCACCAGTCAGTATGGATTGAACTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
>ngi-­‐mir-­‐927-­‐p3_2ss1TA17CA	
  
ATTTTAAATGGCAAAGA	
  
	
  
CGCTAGAAATATAATTGATGAAATAAACAAATTATTGTAATTTTTTTAAAGAAAATTTTTTTTTTGATGC
ATTCATTTTCTCACTGCTTTTGAATATTGTTCAATTATTTGCTGATCATGCTAAATTATGTGATTTTAAA
TGGCAAAGTTCTAAAATGGCTGATTCATAAAAAATCGAAAAAAAAACCGATAGACTAGAATAATAAAAA
AAATTATTATTAAGTTCGGTGTTTCATTGAATTAATGGAATAAATATTTTGCCGAAATTATTAACCTTT	
  
	
  
ATTTTTATTATCGCAATTATATCCACGAATTTATACATTGATTCCATCTGGATTGTTTGTTGGATTCGGTG
GAGGACCATTGTGGTGTGCAAAATGCACATATTTAACTGTGATTGCCGAAGCTTTATCCATTTTAAATGG
CAAAGATGGTAAATCGGATGCTCAGGTTGTGCGATTCTTTGGATTATTTTTTATATTTTATCAAATGGCT
CAGGTGTGGGGCAATTTAATCTCATCATCAGGTTTGTATAAATAATAATATAAAATAAGTATTTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTTTGTCTTCGTTTTGGTTCATTGGTTTTTCCATCATTTTTTACGTTTATTGTACTGGTTTTTGTTTTTC
TCGCCAGAGTAGATAACAATAATAATAATTACTGCATTACAATTTTGTTTTAATCATTTTCAATTCTTTAC
ATTTTAAATGGCAAAGTTCTACAATTAGTTTTTTCATGCTGAACCTAAAAAATCAGCTAAACCTAAAAA
ATCAACACTTTATATAAGTGGCCGAAAGAGGAAAATATGAAAAACAAATTCGCCTAAATCTGAAATTCG
T	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAGAGAGAGAAGAAGAAAAAACACGCTGAATAACCAGACAAAAGGCTGCCATTGTCGGAAAATATTGTT
CAGCGCCACATGTTTTGCTTTATAATTTTCCATTTGTTGGCGAAAGCAATGATTTCAAACCTCTCTGACT
TTTTAAATGGCAAAGACAGCAAATTAAAATCGAACAACATGTTTTCAATACAAATAATGTGAACGAACA
GATGACCCAATCTCTTCTATTCTGCTGTACAATCGATAGTATGTGGTTTTTCTAAGACAACGAATAAAAT
A	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTCTTATTTTTATGTGGAAAAAAATTCGAAATTTAACTGAATTTCCTTTCAAAATATTTCTTTGCCATTT
TTCGTTATGTAATTCATGTGATTGCACAACTGAACGCATACAATTAGCGTCAGCTAAATTATGTGATTTT
AAATGGCAAAGTTCTAAAATGGCAAAGTTCTAAAATGGCCGATTCAAAAAAAAAAATCGCAAAATTTG
AAATCGTGCGGTTATCGTTCTAATATTGCCAGCCGAAAATTGAAAAATTCTCAAACTAAGTGAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTTGTCTAACAATGTACAAATAAGTGTGCAGTGTTGAAAACCGTCCGCATTAATACAAACAAAAATCAAT
AAAAAAATAAACTATCATTCACATAAAGAAAACATTTACAGCATATTCACGCTAAATTATGTGATTTTAA
ATGGCAAAGTTCTAAAATGGCCGATTCATATCAGTTACGTTTTCTTGTCGATTTTTCGCCCAAAATTTGC
CGTTTTCGGCGCAATTTAACAAAATGGTCAAACGCACCAAGCGAATTGGTGATTTCAAAAAACAAAGAA
AA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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>dme-­‐miR-­‐2500-­‐p5_1ss11TC	
  
CGTTTGAATTCCAAAT	
  
	
  
1> AAAATAGATCACGCATGCCAAGAGCCTAGAATACAAGCCTGACAATGAATGATATTTTGAATAAATG

ACATTCAAATATAGCTATCAATTGTGTACACTGTTCACTGTGTATTTTACACATAGAAGTTTGAATTC
CAAATGTTTGAGTCATTTGAGTTTCCATATCAACTGCGCTTAATTACCTCGTTCTTCACTCCATTCTC
TATTTTACATTCTCATATCGATTCAGAGACCCTTTTATTAGGCTGCGTTCTTAGAAACTGAAAATACC
GAAAAT	
  

	
  
UA-  A  UU      C     UUU  
   GA GU  GAAUUC AAAUG   \ 
   CU UA  UUUGAG UUUAC   G 
CAA  A  CC      -     UGA  
	
  
ATATTAAACAATCAGGAATCTCTTGGAATCTTAAGTTTTCATCAGCAGCCAATTTGGGAATTTTGCTTTG
TCTGATGTATTCCGCACAAGTTCTGCATACCGTTTCAGAATTATAATTGAATATTCTATTTCTGATCTCTG
CCCGTTTGAATTCCAAATATTTGGTTTGTTCATCGTTTTTCCATTTTTTTTCGGCAACGTCTAGGATTTT
GTCAATATTCTGTTTATCTACTTGTCGAGGATGAAATAAACCACAGCAACAGAAACAGACTTGATTATTT
CCGATGTGTTTAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TATAATCAACAGAATATAAAGAAAATTGAAATCGAGAAATGGAATATAATTTATAATTCTATTAAAATGC
GAATAAAGTAAAACCAATGTTCAATGTTCAAATTTCGAACTTATCTAAGAACAAAATATGTGTTTGAATT
CCAAATGGTCTGAGTTAGTGGAATGGATTTTTGTCACTAAATTCCATGTCTATATTCTATGAGTAGAAAA
TGTTTAACGCCATGGAAAAATGTAACCAACCAAAAGCGAACATTGTCAAAATGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATAAAAGTAAAACAATTGTTAATACAATCGAATGCCAAAGTAAATGAAACGAATGAAAAAATAAATAA
AAATATATTATCGACAATTAATCGGACAGCCGGGCGTTCAAACAATTCCAACAATCTTATGCAGTTTGAA
TTCCAAATCACAAAATCATCGATCTACCGTTCTGGGCCTAAACTTTCATATATATATATATATTTTTTTTG
TTTGCGTTCATTCAGTCTCTAATTGAATGCATTATTGAGTCGGCGTTTGAAACTTTCAAGCATATCATTC
AAATATCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTATTAATGACTAGAAATATTTTGGACCCACCAGCTTTGCTCCACAAGAAAAATATACTGCCAAGAAACT
TGGTAGTAACACTTGATGTACTTACTATTCAAAAAAATTACTTTTAACAAAAAATATACACGAATGGAAG
TTGGATTGAGAAAATATTGACATTATGGATTTTAGGTTTGAATTCCAAATTATTCGATTGGCTGATTTTC
AAAGCTTGTAATATTCGAGCCATCAGCTCAGATCTTGGCACAAGAATTAAGTGCTCGACGAGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATATTAAACAATCAGGAATCTCTTGGAATCTTAAGTTTTCATCAGCAGCCAATTTGGGAATTTTGCTTTG
TCTGATGTATTCCGCACAAGTTCTGCATACCGTTTCAGAATTATAATTGAATATTCTATTTCTGATCTCTG
CCCGTTTGAATTCCAAATATTTGGTTTGTTCATCGTTTTTCCATTTTTTTTTCGGCAACGTCTAGGATTG
TGTCAATATTCTGTTTATCTACTTGTCGAGGATGAAATAAACCACAGCAACAGAAACAGACTTGATTATT
TCCGATGTGCTTCGAT]	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTTTCTCATTTTGTTTTCTTTTATTTGCAGTTCGAAATCTAATTACGAATTTTATATGCAAATTGTAAA
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TAAGAAAAAAACTGCGGATCCACATTCCTCACTCCCCGTCATGTGGATAAACGAAAAAAAAAAACACTT
GGTTTGAATTCCAAATTGATCAGATTTATTTTCTCAGTCTCCTCACAAGTCTGGGTCGAAAACTGAAATG
ATGAGAGATGAAAAATGATGGTGGTGCTCAGTTTTGCTTATCTTTTTAGTAAATCCGTAGAGCTGTCATC
AAAAGTGACGTCT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAACTAAATAAATGCACCTCATCTTCAGGAACGATTCGATCGTTGATCCAACACCAGAAATTCAAAAG
GAACTACAATCCGAATTGGATCGTGTGGCCAAGGTAATTAAATAAATTACTTCCCGTTTGAATTCCAAAA
CTCGCAATCACTTAATTTTCCATTAATTCATTTTGACAGCAATTTGGTGGTGCTTCTGGAGCTGAAATGG
CTAAATTTCCAGATTTCAAATTTGAAGAACCAAAATTAGACCCAATAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3386-­‐p5_1ss7TA	
  
ATGCCAATTGAATTT	
  
	
  
GCGATCACTTTCATTGTCGGCGTTTAAAGCGTTTTTGTGGTAATTTGTGTTATTGTCGATGTCCCGGGTG
TATTATTTCTTTGAATATTCAAATTTTGAGACATTCAGCGGCAAAACAGATTGTCAACAGATGCCAATTG
AATTTGGTCCGAAAACATCCGTTCTCAGTATTCACGATGCATATATAAAGTGAAATATACATTTCATATTA
TTATTACAGAGAATAAAATAAATTTCATTTCCAAATTGAATAATCGCTAAGCTAACCAGCT	
  
	
  
G    - ---      A--      UUG  GU       GUUA      AUGUCCC      A   UUUC     A  

UU UCGG C   GUUUAA   GCGUUU   UG  AAUUUGU    UUGUCG       GGGUGU UUA    UUUGA U 
AA AGCC G   UAAGUU   CGUAGA   AC  UUAGACA    AACGGC       CUUACA AGU    AAACU A 
A    U GUU      AAC      CA-  UG       A---      GA-----      G   UUU-     U 

	
  
TTATTTGAAATTGTGTTTCAAATAGTTTCGGTTCCAATTTGAAAGATTCGTTGTGATTTTGTAATTTTAT
TTGTGTAATTCAGTCATTTTGTATTGAGAGTGTTTTTGTTTCACCTAAAAAAGTGTATCATTTGGCTCAT
GCCAATTGAATTTATTTATCGTGTGAGTGAAAGGAATGATTTTCGTTTTTCTAAACGACAAAAGAGTGA
AAGAAATTTTTAAAAATTTTGAAGTTTAGTAAAATGTTGAAAGAATTTCAATTTAAATGGAACCAACGG
C	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTTTCTTTTCCATGCCGTTTTTCATCATTTCCAATGATTCAGGAAATGAGTCCGTTTGCTGAACCATTTT
TTGAAATTTTTCGCTTACTTTATTTTTTGAGTGATCGATGGTTGAATTTGATATTTGTTGGATGCCAATT
GAATTTTTTTCATCATTCATAATCGATCGTGTTTTAGTTTCGATTTTAATTAATTAAACCAAACACTCAG
TGCACATTATGGTTTCACAAAACTCCGGACATGTGAATGAAATATTTTTCGTTTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAGTCCAAGTGCTGTTGGTCTCAGTCGAAATGATACAGCAAGAAGTAGCATTCGCGTTAAATCAGCTGGT
GCTAAGCCAAGTACACCGACCAGCACAAGAGGTAAATAAAAAGATTGAAGTTGGTTGAGATGCCAATTG
AATTTTATTAAAAAATCATTTTCTTTCTCAATAGATTCAAAAAGTCGAGAGCAAGAGTTATTGATGTGG
CGACGTCGAGCCACATATGATCCAATGAAGGCAGCAGCTGAAGGTAAAAAAAAGCAACTAGAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CGATAAAAAGAGGCAAAAAAATCTAATTGTAAGTGCAAATTCAAACTACAATGCATTTATTCGTATAATG
AAGAAGCCGTGTTGTGAATAGCAACTGGAAAAAAACTGCAACAAAAACAAAATTGAATGCCAATTGAA
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TTTTTTGTCCGTCGGTCAAATTAAAATTACGCAAACGAAAATTCAATGAAACTTAAAGTGAAAGAAAGA
GAGGGAGAGGGAGAGAGAGAGAAAAAAGCCATAAAATTGCCTGAACGGAATC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GCAGGACACATGAACATCGACATTTTGAACGCATATTGCGGTTTATACTGACAAGTTTCTTAACTGAAGC
TGTATAGACCACACATGGTTGAGGGTTGTATTATTATGCCAATTGAATTTGTGTTTTTTTTTCTGTTCTA
TTTTATTATATTACAGATCTAAACCTAATAATGAAGTGTTGTTATGCTTAAGTGTTCATAACATCCTTTGA
AAACATTTGCTATTTACTAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐3733-­‐p5_1ss3AC	
  
GTCGATAGAATAATG	
  
	
  
1> TAATAAATTAGCAAATAACTGAAAAATGTCGGAATATTTTCTACCATCGGAATCACATTGTTTCAAG

ATAAGCTAACGTTATGTTGTTCATATGACTTTTAGCACATGCTTGAATAGCAAACTGGTTGAGGTCG
ATAGAATAATGAAATATTTTCTTTCGATTTTGAATGAAAGTTAAAAGAAATCCATCTCTACAGATTT
CAAGTGAGAAAGAGTGATTGTAGCAGAAAAAAAAGGCCAATGTAAAACATAAACGCCAAATCGAAA
ATGCGACGAGA	
  

	
  
GGATTGGAAGAACATGACATTTATTGTTGTGTCAATATTTTCTCTTTAGACCTTGAAAATCTATGGTGGG
GCCACGCAAATTTCTCAACAGACCGTACCGATATCCGCAGCCGGTCTCCAAGGTGAAGAGTCTCTAGTCG
ATAGAATAATGTAGGTAAGGGAAGTCGGCAAATTAGATCCGTAACTTCGGGATAAGGATTGGCTCTGAAG
ATCGAGATAGTCGGACTACTATTGCAATAAAGACCCTAGTAAAAGGGACTAATTTAGTCCTGTTCGCTGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TGGATTGGAAGAACATGACATTTATTGTTGTGTCAATATTTTCTTCCTTGGACCTTGAAAATCTATGGTG
GGGCCACGCAAATTTCTCAACAGACCGTACCGATATCCGCAGCCGGTCTCCAAGGTGAAGAGTCTCTAGT
CGATAGAATAATGTAGGTAAGGGAAGTCGGCAAATTAGATCCGTAACTTCGGGATAAGGATTGGCTCTGA
AGATTGAGATAGTCGGGCTTGATTGGGAAATAATTATAACGGTTTATGTACTCGTTCTGGGTAAATTAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GGAAGAGCATGACATTTACTGTTGTGTCAGTATTTTCTCCTTGGACCTTGAAAATCTATGGTGGGGCCAC
GCAAACTTCTCAACAGACCGTACCGATATCCGCAGCCGGTCTCCAAGGTGAAGAGTCTCTAGTCGATAGA
ATAATGTAGGTAAGGGAAGTCGGCAAATTAGATCCGTAACTTCGGGATAAGGATTGGCTCTGAAGATTGA
GATTGTCGGGCTTGATTGGGAAACATTTATAACGGTTAATGTGCTCGTTCTGGGTAAATAGGGTTGGTGT
TCT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dsi-­‐mir-­‐2584-­‐p3_1ss11CA	
  
AAAAAGAGGTATATT	
  
	
  
GAACAATAAGAAGAAGAAGAAACAATTTTGAGGAATGAATAATATTGAAAACTCGTGCCTCTTTTACAC
TCCAAATGAAATGTACGCCAATCAATGCGAATTGTTGTGAATGAAAAAAGAGGTATATAAGAGTTGAAA
AAATTATTCTTTCATTGTTGCACATAATTTGATGGTCTTTTTACTGATTTGTTTGAGTTAATTTATGCAT
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TCAACATACAATTTTGTGAACTATTTTATCAATTTCCCATCCTGTTCCG	
  
	
  
AATAATGTCGGAAAGTGTTTTAACACAAATGAAAACTGCATACGATAATTATTGGACGATTAAACGTAAT
GAATGGATGTTAAAATGGTGCGGTCAAATAGTTCAAACAATATCCACTATAGCCTGGACAAAAGAGGTAT
ATTTCAGCATTATATTTGATATTGAAATGAGAAAAATAAATTTATTTCAAATAAATACAAAATTCACAGA
CCATTGACGCTATCAATGAAAATACATTGCCGAAATATTTACTCCAATTTAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐3765-­‐p3_2ss9AG17CT	
  
TGAAATATGAATATATT	
  
	
  
1> GTTTCTATTTCATTTATTTTCTTTCCTTTCGTTTATCGTTCCGGCATTTGAACAAAGATGAATTTCT

TCATCTGTACTTAGGCGAGATATTGTTAGATGCGAATAGATGCGATGGTTACAGTTTATATATGAAAT
ATGAATATATTTTGAATTATATGACAGCAATGTAACAAAAATTCAGATATGTCTTTTTCATTTGATG
GCTTTGGTTGCCATACGATATCCATTTTTTGTTGTTGCTTGCTTTTCTGCTCCATCTGAAAAATATC
AAAATTT	
  

	
  
TCTATAAAATACAAAACTATCTGAAATATGAATATATTTAATTTGCGCACATATTTTAGCTGCAGTGAATT
AGGAACATTTCCAAAATGACCATCACCATCACCATCACCACCATTTCCAATAATATTCATAATTTGAAAA
TGAAACGTACCTTTTAATTCTTCGAATACGAAGCACAAAAGTATCAAGTATCCGAAGCCATTTCAAAGAT
ACCTTCATACAAAGAATTCAATTCAATTTAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATATAAAAAATATTTACGCATACTGTAAATTGAGCAGCTCATGTCTTCCTTTTTGAAGCTCTTCTTTAT
TCAGCGTTTTACCTCTTCTTTTTTCAGCTTTGCTTTTGACTCATCGCCATTTTGTAAGCTTGACAAATCC
TGAAATATGAATATATTTGGAATTGTTTTAAATAAAAACTCAGACCCGTACCTCTAATACTTCCGAATCA
TTAAATTTTCGTTTAATTCCCGAAGAGATCTGAAAAGTTTTATTATTGATATTTTGTACATTTATGAACG
AAATTGAATGAAAGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GCTCCTCATGCGGTGACAATGCAATTTTCTTTTTGGGTGGTGAAGCTTCGCTTTCGCTAGAACTGATTGT
TGATTCTTGGTCTATCGCTGTATCTTCAAAACATTTGTTGTTGATGTTTTTCTGCCCAGTTGAGCTGAAA
TATGAATATATTTGAAATATGATATTTGAGATCTCATAAAAGTCGAATAAAATTTAATGAATTATCAATAT
ATTAAAATATTGTGATTGAAAGAGAGATTTAAATGCAACGATTTACCGGACCAAATAATTGCAAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
Sequence	
  similar:	
  
GTTTTTTTTCTCGCAATTTTTAGTTTTTTTTTTCTTTTGGATTCTTCTTATGAAATAAGGAAACCGTGTC
GAAGTGTCACACGTTTAAGAGTTTAACTTAATTAGATGAAATATGAAATATGAAATATGAATATATATAT
GTATAGATAAATGCGTAATATAATGATGATGATCAATTTGAATTTATATTTGTATTTGTCTTTGCATTCAC
AATTTGCATCGCAGCATATATTATTAACGTTTACTTACTCGCTCTTGATGTTTTATTACGAT	
  
	
  
	
  
AATAATACAAAGATTTCACAAGGAATCCAGATGGTGCATCGGCTTATGAACAATCGAAACAAAATTGTAT
ACCCGTAAACGAGCGATATAACACCATGAAACAAACACGAAGTTAAGAAAATAGTTGAAATATGAATATA
TACAATTCATTTATATTTTCAATGCATTTCTAGCGCGCCACGAATGAGTTGATATCAATAAAGTGCGTCG
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TCCTTTAAATGTAAATTGTTCCTATTATTTTCACATGAGCACTATGCTAATGCTATTCGTTG	
  
	
  
	
  
TTTCTTTTGAATGTTTTCGTTTCGGTTTTTTTTCTTCTTTTGCATTTGTGTCCAGTTGGCTCTGTTATTT
ATTGGATGTTCAAATTGGAGATACAATTCCCAACATGGAAAAACAATTCCATTGATTGATAAATGAAATA
TGAATATATATTTTATCCTTTTGAAGTCTCGCAGAATTGTAATATTTTTTATTGCCAATTTCGAGAAACA
AAGTTGTTTGTTATTTGTTCGTGGAGCAAATCTTCCAAAGAAAAGATTGATAATATT	
  
	
  
ATAAATATGAATTTTCATTTAGTGATGTCGGTTTGAAATGCGTCACGTACATTTGTTCATTTAACATTTT
GTCACAAATATAATAATCGACTCATTGGCGTATGCATTAGAGTGTTTTGAAACGAGCTGTGAAATATGAA
TATATCGCAAATTGCGAATCGCAAAACGTCTGATGAACAAAAATATGCGGCTTTTAAAGACATTTCATGC
ATGCCATTCATTCGAATCCATGAGAATATATGAGAATGTCAAAATGTTGATTCCTTCT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐2810-­‐p5_2ss11CG19GT	
  
GAGAGATTTTGGAGAACAT	
  
	
  
TGAGACTCTTCAATGGCACCTTTTTTTCAATTTAAGTTGAATTTTAACAAGGCAGAATTCGATTGTAAC
GAATTAAATGATATGCACCACAGATCTTACCTATTCCGGCGCATTTTTGGCAAAGATTTTGGAGAACATT
TTTTTTTTTGGACCTGATGGGGTGTTCAAAAGCTGATGATACCATTCGAAAAAATTCATTTACCAAATT
GTGACCGATTTCAGCTCTGACGATCCAATGACACGACACA	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3809-­‐p5_2ss2TA17GT	
  
AAGAATTCTGATAAATTT	
  
	
  
TTTTAAGAAATTTTCCAAATCAGGAACAATCACTGAAAAAACTCATAATTTTAATTTATCTTTGTTAGCT
TTTTAATTAAAAAGCATCATAGAAATACCTCAAACTTTTCAATTAGTCTGATAAATTCTCAAAGAATTCT
GATAAATTCCATACGGAGGTAAGACAATCAGATTTTAGCAGCAAGTCCAGCAAGCAGCAAAATAATTTTT
CTAAGCAGAAGCAAGCATGTCAGGTAACCTGCTTCCTTGCTTGCTTTCAGCGT	
  
	
  
GAACAATATGCTGGGCATATTTTCAATTAAGGCCACTTTGACGAGATTCTTTATTTTCTTTCTAAAAAAA
ACTTATTCTAAACCTAGTCCTTTCTTTGCTTTTGCTTTTCGTCCTCGTTTCGGGTTTGGTTCCAAGAATT
CTGATAAATTTGCTGGTGGTTCGAGTAATCCTCCTCGGTAGAATATGAAATGATTTATATGAAATGATTT
ATAGTAATCTATGAAATGATTTATACTATGAAATGATTTATATATGAAATGATTTAAACTATGAAATGATT
TATAGTAAGTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3406-­‐p3_2ss12TC17AC	
  
AACAATTAATTCAGAAC	
  
	
  
CGAAACGAAGGAAACAACTTCAATTTTGCGTTCAATGTAAAGAAGTGTGATTCATGCAAGATACCGAAT
GCATTCAAGTGATTCCATTCATTTGGATATATTGCTTACGTGTTATGTGTCTTTGTCTACAATTAATTCAG
AACGAGTCGTTGAGCTCGTATGGCTTTGGTTATAGGTTATAATTATTTGAGATTTAGATTATTATTATTAT
TACTTAAATGGATCAAATAGATACTTTTCCTGCACCAAAAACATTACAATCTAAATTAAGAAAACCGAAC	
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GGGCTTGATTGGGAAATAATTATAACGGTTTATGTACTCGTTCTGGGTAAATTAGAGTCTTTGACTTGTT
CCCTGGATAGTAGATTTCATAGCCAAATTATGGAACAATCTTGCTGTACAGCTATTTGGTGCAAATCATT
TAGCTTAAACGATTATCAATAAACAATTAATTCAGAACTGGCACGGACCTGGGGAATCCGACTGTCTAAT
TAAAACAAAGCATTGTGATGGCCCTAACGGGTGTTGACACAATGTGATTTCTGCCCC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GGGTTGGTGTTCTGCATCGATCTGTTCCCCGGATAGAAGATTTCATAGCCAAAATGTGGAACTTTCTTGC
TATGATGGTGGAGGGCTTCACGGCTCTCCATCAAAAACGATTATCAATAAACAATTAATTCAGAACTGGC
ACGGACCTGGGGAATCCGACTGTCTAATTAAAACAAAGCATTGTGATGGCCCTAGCGGGTGTTGACACAA
TGTGATTTCTGCCCAGTGCTCTGAATGTCAAAGTGAAGAAATTCAAGTAAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3853-­‐5p_L-­‐3R-­‐4_1ss10TG	
  
TGTATTGTGTGAAAT	
  
	
  
AAAATAAAAAGACGAATACAATAGAAAAACTCCACAACCGCGATAATAAAGATTTCAAAATTTCAGTTT
TAGTCGAAAAGTTTTAAATAGTAAATAAACGAATGCCGGAATGTTTGTAAAATTTTGACAATTTGTGAA
TTGTATTGTGTGAAATAATTTTCGAGACGACTACGACAACATCATCAACATCAACAATCGGTTTATCGGT
TTTCCATTGCAAAACATTGCCAAATTTACACGGGATTCCAACTTTTATGGTAAACCAAAGCGGAACAAAT
ACAAA	
  
	
  
CAGTGACAACTTAAGTGATTTTTACTTTGCTACAGACACTGGACGAGTTATATTATTTCTTCTTTTTTTT
TCGTTCACGTTTCAGATGGAATACGGTGGGCGATGATGATTTTTGGCCTTGTATTGTGTGAAATATTTTG
GCTGAAAAAAAAAACAACATTAAATACATTATTATACATAAAATGTTAGATTTTGGGACCACCTTTCAAC
ATATTTCGTTTACTGTTTGCTTCTGATTTCTTTTTCATGGACGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATATATGTGTGTTGACAACAATCGATCGTTTGCATTCAATTGAGTTCATTTTATTTTCATTTGGGATTCG
TTGCCCTTTTTGTTTTATACTTTATTGCTCAATTGCAAATTTAATGGCCGCTTCTTTCAATGTATTGTGT
GAAATGCTCATTTATCTTCTCACTTAGTTGCTCATGGTTATTTTGTTTGTTTCTTTTTTTTTTTTTTGAG
CCGTTCACTATTCGTCTGCTTCCATTGACTGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐2852-­‐p3_2ss7TG17CT	
  
TGAATTGTTTGAGAACT	
  
	
  
TCATTAAATAATAATAATCTTTCAAATTGTATAAAATAATTTTTTACAATTAATTTTGAATCGGTGTTTA
ATACGTTTAGAAGTTTTTTTGTTTTTGTTTTTGTGCATAGCATTTCTTATGTGAATTGTTTGAGAAGAA
AATGTGTTTTTTGGCTTTTTTTCCGCGTGAATCATTCATAATAAAAATATGACGTTATATTCTTGTAATC
CAGTACACATATACAATTTGATACAAATATCTATGTAATTACTA	
  
	
  
ATCTTTTATTCTTTCTGGTTTATTTTTTGGATTTAATTCTAGAAATGACTCATCCCTTTCTGTTCTTGTT
TTTACTTGAGAAATGAATTTAGGTTTTTTCGAATGAATATCTTTCTTCGTTTCACTTTCTTGAGAATGAA
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TTGTTTGAGAACTTTCAGTGGGAGGATTAGGATTTGATCTTTCTTCTGGTTTGGGATTGTCTTCTGGGT
TTTGTTTAGTATCTGATTTTTTAATAGGGGAGTGTACTACTTTTGGCATGACGAACTTAACACATTATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dps-­‐mir-­‐276c-­‐p3_1ss7CA	
  
TGGATTACTGTTATGAAA	
  
	
  
1> GCCTCATAAAAGGAAAATAAACAAAAATGATTTTATTTCGAAAATAAATCGAATTGATGCGGATCCA

TCGGCATCTGTTCGGGTATTTTCTATTCAACATATTGCACATCCCTTATGATTACTGTTATGATACAA
AATCTAGTTTTTGTTGGTGTTGTATCGTTCATATCTATTCATCGGAAATTCGGCAGTAGCATTGAAA
CGGTACGAAAAGGACCCTTGAACTGTGTACATCACTTTCGAATTGA	
  

	
  
     CA-      ACA---   CUU    U  C-   U-         AAU    UU  
UUCAA   UAUUGC      UCC   AUGA UA  UGU  AUGAUACAA   CUAG  U 
AAGUU   AUGACG      AGG   UACU AU  AUA  UGCUAUGUU   GGUU  U 
     ACG      GCUUAA   C--    U  CU   CU         GU-    GU  
	
  
2> CGCGATCTTCCTTGGGAATAGTCGAGCTCTCAGTGCCCAACGAGATCTATCGGCCATTTTTGGAAGA

GCTATGTTTATAGTCAATGTGTACAAGATTCCTGCTTTAGCATTTTTTTACTGTTATGAAATTGATCC
GACTGATCCCACTTATTTTATGTCATTCATTCTATATGAGGCCCTCGTTCACGTTGTTGTTTATTCAG
GTATGAGAATAAATTTCAATTCATTTTCGGCAACCAATTCTATC	
  

	
  
AUG----       U  AUGU   C    UUCC   U  
       UUUAUAG CA    GUA AAGA    UGC U 
       AAGUAUU GU    CAU UUUU    ACG U 
CUAGUUA       -  ----   U    U---   A  
	
  
CATAGCTCTGAATGTCCTATCGAAATTTGTCTATATCTTTCAAATAATAATACGATTCTTTTTGTTTTTTG
TTTTTTTTTTTTTCATCCATAGACCGTCTTCCAAGTAACACCACTTACAGGCGAAGAATGGATTACTGTT
ATGAAATTCTCGATTCCAGTCGTTTTGCTCGACGAAGTTTTGAAATTTGCAGCCCGGAAAATTTCAGAC
GGTACGAATCCATTAAAAACCATACACTGGATTGTTTTGATGTGGGCAGTGTATTTTGGTTTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAGTAATTTTCATACAAAAAAATAGGCACAATGGTCAGTCGGTTTGATTCGATGTCTAGCCGTGAAAAG
CGGCTTCAATTTAATTGTTTTTAGTGCAATAATGAAAATGTGTTTACTGTTATGAAATGTGTAACTGCGG
TTCGTAAACGACAATGAAAATAATATAAAGAATCGATAAGAAAAATTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTC
TCTCTCTCTCTTGAATATATATATCGTTATTGAATC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dps-­‐mir-­‐2504_L-­‐1R-­‐6_1ss13AC	
  
TAAGGATTAAGCTTA	
  
	
  
TCCATAACCATCTAGATTTCCATTTGTGTATGTCAATTCTTTTACATTTGGTGATAGTCTAAGGATTAAGC
TTATGGAATGTGTTTCTGATTCCGTGTGTGAAGCGAATATCTGTATTTTTGTTAAGAATTCAAGTTTATT
TCTTAACGTGATTGGCGGTGCTCTTACAGGAAAGAAAGGTTGGTCTATGAATGTCAATGTTTCAATATAT
TTTTGGGCATTTAATAA	
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>rmi-­‐mir-­‐5316a-­‐p5_1ss5GC	
  
TTCCCGTTGAATTGAAT	
  
	
  
GAAGATATGTGGTCAGAATTAAAAGCAGGCGCTGAAAGTGGAATGGATTTTTCTAGCCGTTGGTTCATC
AAAAATGGTACAAATGATGGTGAATTAAAGGATTTAAAATGTCGTTCAATTGTTCCCGTTGAATTGAAT
GCCATTTTATTTTGGAATGCACGAATTATATCCGATTTTCATATGATGAGCGGAAATCCAAAGAAAGCGG
CCGAATTTGAAGAAAGAGCACAAGAAATGTATGAGGTAAGTACACAGCCCAA	
  
	
  
TTTCGAAAAGTGAATTATATTTTATTTACCTGAATCAAAGACGAATTAATAGCGGAATGCATACAATTCG
TTGGTTCATTAAAAATAGTTCAAATGACGCTAAATTAAACGATTTAAAATGTCGATCAATTCCCGTTGAA
TTGAATGATATTCATGAATTGAAATAATATCTGATTTGAACAAGAATTATATCCAGAACAAGATTATATC
TTATTTTCATATGGTGAGTGGATAGGAAAATTTGCCTGCTTTTTTCGTTGAGCTCGGTTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dps-­‐mir-­‐2524-­‐p5_1ss7AG	
  
ATGTTGGATTAAATA	
  
	
  
GAAGCATAGGCTGGAAAATGTGGATACATTGCGGCTGTATGGGTCGCTGCATGCACTGGATGGCTAACTG
GTGCTCGATACATATTTGATAATCTTGGATCCATAAAATCGGGATATTGGAATGTTGGATTAAATAATTG
GCCAGCATGCATTGACATTGCAAATGTATCGAGCGATGGAAATACACCGGCTGGATGTGTTAAACGTTCA
TCGGGTCGATATGGTTGGAAACCACTTCGACTTGATTCCGATTGTTGTTG	
  
	
  
ATAATTAAATTTAATTAACTTTATATAATATTTTTCATTAATAATTGTTTTAATGATCTTTTTTTATTGAT
TAAAAATTTAAATTACCTTAGGGATAACAGCATAATATTATTAAGAAGTTCTTATTTTTAATATTGTTTAT
GACCTCGATGTTGGATTAAATAAAATTTTTATGTGAAGATACATTTATAATTAGTCTGTTCGACTTTTAA
TTATTTACATGATCTGAGTTCAAACCGGTGTGAGCCAGG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATAAAATAATAAACATTACGGTATACATTTTGAGATTTATTCACAACGCAAAAAAGAATAAAACAAAAAA
TGATACGAATGAAAGGATAAGCGGAAGATATGTGAAGCTATGCGAACGTAACAATGCGAAAAAATGTTG
GATTAAATATCAACAAAACAATGCGTTTCAAAAGGAAATCAAAGCGATTAAAGAAAAAGAGAATTTGCC
AAATAAAAGCAAAATATCGGCACTCCGTCCCATCTTAGATAACGAAAGTCTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐miR-­‐125_R+2	
  
CCCCTGAGACCCTAACTTGTGACA	
  
>PC-­‐5p-­‐59350_19	
  
TCCCTGAAACCCTAATTTGT	
  
>aae-­‐miR-­‐125-­‐5p_R+2	
  
TCCCTGAGACCCTAACTTGTGAAA	
  
>PN-­‐125-­‐5p-­‐55364	
  
TAATCCCTGAGACCCTAACTTGTGA	
  
>dme-­‐miR-­‐125-­‐5p_R-­‐2_1ss16CT	
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TCCCTGAGACCCTAATTTGT	
  
 
TTATTTCTATCGCTTGCATTGGAACACAATAATAAGGAAAAAATGAATGAAAAATTAATTGCGTTGAATGAACTACCGCA
TTAAAAACAACATTACATATTATTATGGATCGTGTTTGTTGTAGCTGATTCCCTGAGACCCTAATTTGTGACTGTCGATTAA
GTTTCACAAATTTCGATCTCCGGTATTGGCGACAAACTATCAACAAGTCTCTTTCCTCCCTGGGCGACTACAAAGACATA
ATCCAGATACATACGCATATGAATTTAATTCCATTCAAATGATCATGC	
  
	
  
G    A  UG  UC  U    CCCU         --  GUC  
 UUGU GC  AU  CC GAGA    AAUUUGUGA  CU   G 
 AACA CG  UA  GG CUCU    UUAAACACU  GA   A 
-    G  GU  U-  C    AGCU         UU  AUU  
	
  
	
  
 
>dme-­‐miR-­‐100-­‐5p_L+6R-­‐1_1ss15AG	
  
CCGTGGAACCCGTAGATCCGAACTTGT	
  
>ame-­‐miR-­‐100_L+2_1ss24GT	
  
CCAACCCGTAGATCCGAACTTGTT	
  
>api-­‐miR-­‐100_L+2R-­‐1_1ss5CT	
  
ACGATCCGTAGATCCGAACTTGT	
  
>dan-­‐miR-­‐100_R+5_1ss9AG	
  
AACCCGTAGATCCGAACTTGTGATGTT	
  
>bmo-­‐miR-­‐100_R+3	
  
AACCCGTAGATCCGAACTTGTGAAC	
  
>dme-­‐miR-­‐100-­‐5p_R-­‐1_1ss9AG	
  
AACCCGTAGATCCGAACTTGT	
  
>tca-­‐miR-­‐100-­‐5p_L-­‐5R-­‐3	
  
GTAGATCCGAACTTGT	
  
 
GAAATTGGTTCAACAATGATGCAATTTAATTCGCAGAAAATGCATTTTATTAATTGTATTGGGAATTCAT
GCGTTGGATGGGATTGAAAAATATGGACATTTCATTTTACCGAAACCCGTAGATCCGAACTTGTGCTGAA
TTGATAAGTGTTACAAGTACGGACATATGGGGATCCGTTGATTTTGAAAATATACATCAAAGCGCAAAAA
GATGTGCGTAATTGAATCATGCGTAGAACACTCTATATAACATTC	
  
 
     UUUU--  C  AA      GA    A       CUGA   G  
UUUCA      AC GA  CCCGUA  UCCG ACUUGUG    AUU A 
AAAGU      UG CU  GGGUAU  AGGC UGAACAU    UGA U 
     UUUAGU  C  AG      AC    A       UG--   A  
 
 
 
>dvi-­‐miR-­‐10_L+2R+1	
  
TCACCCTGTAGATCCGAATTTGTT	
  
>tur-­‐miR-­‐10-­‐5p_L+2R+1	
  
ATCACCCTGTAGATCCGAATTTGTT	
  
>tca-­‐miR-­‐10-­‐5p_L-­‐1R+5	
  
ACCCTGTAGATCCGAATTTGTTAAAA	
  
>dpu-­‐miR-­‐10_R+3_1ss12TA	
  
TACCCTGTAGAACCGAATTTGTACT	
  
>dan-­‐miR-­‐10_R+1	
  
ACCCTGTAGATCCGAATTTGTT	
  
 
ACATTTGGAAGCATCTCTAAACAAATTTCTTTTTTCTTTTTTTTATGTCTTTTTATGATTGAGACCGAGC
AGAGTTACTATAGAAGCTAATTTTCATCGAACCATGTTCTACATCTACCCTGTAGATCCGAATTTGTTTGA
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CATAAGTTAAAATACGACAAATTCGGTTCTAGAGAGGTTTGTGTGGGACATATGATATCAACTTTAACAA
TATGGTTGCTGACTGCTGACTGAGAGCTGAAACTGTTGCAATT	
  
 
    CUAAUUU    CGAACC           CU   -  G    U           ------    A  
GAAG       UCAU      AUGUUCUACAU  ACC CU UAGA CCGAAUUUGUU      UGAC U 
UUUC       AGUA      UACAGGGUGUG  UGG GA AUCU GGCUUAAACAG      AUUG A 
    AACUAU-    ------           UU   A  G    U           CAUAAA    A  
 
	
  
	
  
>cqu-­‐let-­‐7-­‐5p_R+2_1ss6TN	
   	
  
TGAGGNAGTTGGTTGTATAGTAT	
  
>tca-­‐let-­‐7-­‐5p_R+4_1ss9TC	
   	
  
TGAGGTAGCAGGTTGTATAGTAAA	
  
>ame-­‐let-­‐7_L+3	
   	
  
TGGTGAGGTAGTAGGTTGTATAGT	
  
>hme-­‐let-­‐7_L+5R-­‐1	
   	
  
CGTGGTGAGGTAGTAGGTTGTATAGT	
  
>dwi-­‐let-­‐7_R+5	
   	
  
TGAGGTAGTAGGTTGTATAGTAAAAA	
  
>aga-­‐let-­‐7_R+7_1ss10TA	
   	
  
TGAGGTAGTAGGTTGTATAGTTCCGTGG	
  
>PC-­‐5p-­‐19011	
   	
  
ATATGAGGTAGTAGGTTGTATAGT	
  
>dme-­‐let-­‐7-­‐5p	
  
TGAGGTAGTAGGTTGTATAGT	
  
	
  
CCCTCTGAAACTGGTTATGGAACATCTGATAATAATCGCCCGATCATTTTATTGACACCAAAAATGTATTGAAT
TTATTTATTTGTTGTGATATTATTCAATAAAACCGAAAGCTGCAGAAAAAGGCTTTTGCGATGTGAGGTAGTA
GGTTGTATAGTACGGATACATAAATATTACATACTACTGTACGATCTGCTAACTTGTATTGCGATTCGCTTAATT
CAACATCAACGCTTTGGAGCGTTTCGAATGTGCGAAAGTATTCTGATTCTTCCATTTTTTGAAATATATTAAA
TT	
  
	
  
AAA    UU-        UG  G                 CG----    CA  
   AGGC   UUGCGAUG  AG UAGUAGGUUGUAUAGUA      GAUA  U 
   UUCG   AGCGUUAU  UC AUCGUCUAGCAUGUCAU      UUAU  A 
AA-    CUU        GU  A                 CAUACA    AA  

	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐966-­‐p5_2ss9TG17TG	
   	
  
GTGGGCTGGGTGGCTGGGG	
  
	
  
TAATTATCAGGATGAAGTTTTACGTCTGACCACCGGCTGTTCCGTCGCCATCACCGGTAAAGTCGTTGAA
TCTCCGGGCGAAGGTCAGAGCTTTGAAATTCAGGCTACCCACGTGGACGTGGTGGGCTGGGTGGACGAT
CCTGATACCTATCCGATGGCGGCTAAACGCCACAGCATTGAATACCTGCGTGAGGTCGCTCACCTGCGCCC
ACGTACTAACCTGATTGGTGCCGTCGCCCGTGTGCGTCACACTCT	
  
	
  
CATGATCAACGGCATGATGACCCTCTCCGGCGCCTGGCATAAGTGCGCACCGACCCGATCCTGCGCTTTC
TGGTGGTGTCCCTGGCGTTCTACGGCATGTCGACCTTCGAGGGGCCGATGATGGCCATCAAGACCGTCAA
CGCGCTGTCACACTACACCGACTGGACCATCGGCCACGTGCACGCCGGCGCCCTGGGCTGGGTGGCGATG
ATCTCCTCGGCGCGCTGTATCACCTGATCCCCCGGGTGTTC	
  
No	
  loop	
  structure	
  
TCAATTAAAATTGGGTTTTTCAATTTTCCACAAAGCGATCATGATTTGACAATAAAAAAAAACAGAGAA
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GATATTTCTAGATAAAAAGCGCATGCAATCATGTATCATTCTCATGCTGGGTGGCTGGTGACTGGACGAC
TGCTGTATTGTGCACAGAGGCAGCTAAAGCTATTAGATGAGAAACAAACCGAACACAAATTGCCCAACG
AGTAAATCTCGATGCAAATCTCTCAATCGAATAGTTATAA	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐3776-­‐p5_1ss1AC	
  
CGGGGCAGGAGGAGGGG	
  
	
  
ATTATGGATTACTCTTGTCGCGTTAAAACCATATTTTAAACACATTCCAAAATGTGTGTGTGGCATAGCC
CACATTGATTTAAATACAATATATTTCAAAACACAAATGATATTCATAATAATAATAATAATTTTGCGAAT
AAATAACGAGGGGGGAGGAGGAGGGGGGGGGGAATAAAGCCCCGAAATGAACCCAAATGCTGGCTTTTC
CAAGGATTTAAAGCAAAAAAGCGGATCGCTGAACAATGTTTCATAGATAACCGAAACAAAAACTGGGAA
AAAAAAATAATAAGGAATTCAAACAGAAGCC	
  
	
  
      GAA     AACGAG  GG   GA  AGG--   --------    GAA  
UUUUGC   UAAAU      GG  GAG  GG     GGG        GGGG   U 
AAAACG   AUUUA      CC  UUC  UC     CCC        CCCC   A 
      AA-     GGAA--  UU   GG  GUAAA   AAGUAAAG    GAA  

	
  
AATCCACACACACACACAACAAAAAAAACTGCCGCATTTCGAGAGCAATAGAAGACACTGAACGCAAAG
GAAAAATAAAAAATCAACAACAAACATTCCAAAATCATGAACTGATAAAGAAAAACAGAACGAGAAAA
AGGGCAGGAGGAGGGGGAGAAGAAGGAGAAGGAAAGGGAACAAAAACCGAGCAAACTCCAATTCCAAT
ATATGTTAAATGTTAACCACACTCGGTGCATGAAAATGACATTTGAGTGGCATCAAATTTCAAACAATCA
AAGTAGTAAAAAGCTATTT	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
[94%]AAAAGAGACAACAAACTACACGTTAAATGGAATACGGAATACGAGAGAAATGAACGAACAAAAA
GAAAAAAATGAAAAATAACACAAAATTATTAAATATGAAAAGAAGATGTGCTAATTGAAAATAATACGG
GGGAGGAGGAGGGGGGGGGGAAGGGAACTAACATGAAATGGGACAATCAAAAAAGCATTTTCTCTCTT
CGCAGTTATTATCATCATCCGTTGCCATTGATATTGTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTCATATTTAT
TTTCTTTTCGGTTCGTTGTTTTTTT	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐306a-­‐p5_1ss5GT	
  
GCGGTCGGCCGCCTC	
  
	
  
CCATACCGGTTACTACAACGAAGTGGACAGCTTCCCGGTGTTCACCGTCGAGCGCATCACCCACCGGCAA
AACCCTATCTATCACAGCACCTACACCGGTCGGCCGCCGGATGAACCGGCGATTCTTGGCGTGGCGCTGA
ACGAAGTGTTCGTGCCGATCCTGCAGAAACAGTTCCCGGAAATCGTCGATTTCTACCTGCCACCGGAAGG
TTGCTCGTACCGCATGG	
  
	
  
A-   C  A  UAUCA    A  U  A    UCGGC      AU  
  AAC CU UC     CAGC CC AC CCGG     CGCCGG  \ 
  UUG GA AG     GUCG GG UG GGUU     GCGGCC  G 
GC   U  -  CAA--    C  -  C    CUUA-      AA  

	
  
GCCCTCGATCTCGATGCTGGAGATCGACGGGCGCTCGACCACGGTGATGACCAGCACGTTGCCGTCGCGG
CCCAGTTGAATGTCCTGGAAGAAACCGGTCTTGAACAGCTCACGGGTCGCTTCGGTAAGCGTGCGATCGT
CGGCCGCCTCGCCGACGTTGAGCGGCAGCGCGCCAAACAGGCTGCCCGCGGAGACGCGCTGCAAGCCGTT
AACGCGAATATCGGAGATGGTGAAGGACTCGGCGTGAACTTCGGCGATCAT	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTCTTCTCAATTTGTTTACACACAGTTCTTACTCTACACATCAATTTACAGTTTAATGTGTTTTGACACA
TTCTGCCCAATGTTAATTACTCCATCGTTCTTTTTCAAATTAATTTTTCGTTTATCTCATTTTTCTTTCGG
TCGGCCGCCCGACTCATTTTTCGTCATTGTATTTTTTTCGTCGTCTTTTTCTTCTCTTTTTTTTTTTCTT
TTTTTTTTGGCATAATTTTTATTTCACGGTATTCAATGAATCATACATGTATGTGATATGTTTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>hme-­‐mir-­‐6302-­‐2-­‐p5_3ss5AC17GA18GC	
  
GTGGCGGTTGACGGGGAC	
  
	
  
CGGTCGCATCAATTATGTGCTTAAAGGCTTCGGTTCGGAATATTTTCGTACAAATGAATCGTCCGGTGGC
ATTTATGTGAAAAAAAATCTTGATTATGAAATTCAAAAAAGTTACAGTTTGTCAATAGTGGCGGTTGAT
GGGGATGGTTGGGAAACGAATGCGAACATTTTGATTTATATAATCGATGAAAATGATAATCCACCAATTT
TTGAATCAAAAGAATATACCCGAACGATACGAGAAGGTGCAATTGAATTTGAACCTC	
  	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3897-­‐p3_1ss16GA	
   	
  
GGTGGGGGTGGGGGTA	
  
	
  
ATTCATGTTCAGGTGCTTGTGCTCTTTTGGTCAATAATAATTGGTATTTTTAACTAAATTTCGTACATCT
TCTTATTTCTTCTCATTATTGTTCATCAAAATACTCGAATTTCAATGGTGGTGGGGGTGGGGGTGGTGCG
AAATGGTTCATTTGATCAATTGAATGAAAAATGGAACAATTACAAACTTCAATTCAAACGCATTTATCA
ATTCAACAGCCAACGTACACCTCTGAATTCAAATGCCATATAATTGTG	
  
	
  
	
  
	
  
>api-­‐miR-­‐3049_L-­‐7R-­‐2_1ss12GA	
   	
  
GGCAACTGCGGCGGA	
  
	
  
TCGTTCGCCGCATCTTCGTTCATTACTGCCGTTTTCTTACTGAATTTTGCGGCACAAATGCCAAAGCAAA
CCCAATTTAAATTTAACCGCCTTTTGTTTTTATGATTGTAATCGTAATAATGCAACTGCGGCGCCATTCA
ATTGGTAAACAACTCAATTCAACCATTTTAAATATCAATTTTTTATGCTTCGTTTCATTTTCATTGAAAA
ATTGATTGCTTCAATCGCTAAATCAATATTAAAATCACATAAAATCGGTCA	
  
	
  
AAC      UAAAUUUAA    CUU    UU--       U  
   CCAAUU         CCGC   UUGU    UUAUGAU G 
   GGUUAA         GGCG   AACG    AAUGCUA U 
---      CUUACCGC-    UC-    UAAU       A  
	
  
TTTTTTCCGCTCTAAGCGGATCAAGTCTGGCGCGTCGGTCACGTAATAAGCAGCCAGATATTGAGAAGGA
GCTCTCTGCCTTCGCATTCGAAATCGGGATACCCATTAAGACCCTGGCAACTGCGGCCAAATTCGGATAT
ATACGGCTTTTTTCCCTCCAAAAATCTAATGTATCACAACCGAATTCATTGATATCCTTTAGCGCATTCAA
TTCACTTTCAATTGATGATCCTCCTTGCAATTGAGCTGGA	
  
No	
  loop	
  structure	
  
GCACTGTTTTTTATTTGGCTTCAACAATGTTGATGCGGTTGTTGATTCTTCGATTGGCTCTGGATTTCCT
TTTTCTTCTTTTTTATTTTTTTTTTTATTTTTTGTTTTTCGATATAATAACAAACAACTGCGGCGGCTAT
GGCAGCAAAACATTTTTCGACATCTCAGCCTTTTCCATCTTAGGTGTGTGTTTTTTTCTCTCTCTCGTAT
GCTCTTTTCAGCATATTCATTTTTTGTCCCTTCTCTTTTTTTGATCTTCCTTTGTT	
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No	
  loop	
  structure	
  
TTTTTCTGCTCTTAGTGGATCAAGCCTTGCACGTTGATCACGCAATGCATAGCCAGCTATAGAAAAAGAA
CTTTCTGCGTTTGCATTTGAAATAGGAATAGCCAATAAGACCTTGGCAACTGCGGCCAAATTTGGATACA
AACGGGCATTGTCTTTCCAATATTGCAATGAATTACAACTACTGTCATGAACATCTTTCAAGGCTTTCAA
TTCACCTTCAATTGTTGATCCTATTTGTG	
  
No	
  loop	
  structure	
  
GCCGCGGTCGCCGTAGGGTACCGTCAGATCGTGTGGTTTGATTTCGTCGAGCAGGCCGAGCTCGTCAACG
GCGGCGACAATCGCTTTACGCGCGGCGAAACGCTCCATCTTCTGAAACTGCGGCGGAATTTCATCGGAAC
AGGCATCGCTGACTTCACCGTTGGTGTCGAACACTTCCGCACGCTCGCGGATGTCGCCATCAAAGGTCAG
GATGTTGATCATCGGCAGCTTGTGACGACGG	
  
No	
  loop	
  structure	
  
AGATGATTTGTAGCCGTTTGATGAATAAGCAAACACCAAATGAAAAAAAAAAAACAAAACAAAACAAA
TTTAAATATCATACAATATGGCAACAATTAATCCAAAATTCTCGCACGCAACTGCGGCGCATCTGAATTT
CCTATTTCTTTATTATTATTTATTTCGATGTCGGTTCTTATGCGAAATATTCTCTCGTTGTCTCCCTTCTC
TCGGTTTGTGCTATTTGTTGTTTTGTTTCTCTTTCTTCGTATTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>mja-­‐mir-­‐6494-­‐p5_2ss16TC19TC	
  
AGTAGGAGGGCGCGGCGGC	
  
	
  
TCGACCCCCGACGTATCCTGATCACGCCGGGCGGGTCCGGGGCGTTGCTGCTGGCCAGCGCCTTGCTGGT
GGACCCGGGCAAACACTGGCTACTCGCCGACCCGGGCTACCCCTGCAACCGTCACTTCCTGCGTTTGGTG
GAGGGCGCGGCGCAACTGGTGCCGGTGGGGCCGGAGGTGCGTTACCAGTTGACCCCCGAGCTGGTGAAC
CGGCATTGGGACCAGGAC	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐4952-­‐p5_1ss1CG	
   	
  
GGCGGCGACGACGAG	
  
	
  
TCATAAAAACGAGTCGGACTCGAAAACAGAGTCTCGAAAATAGAAGCTTTCATTTTTACAAACACCAAA
AATGCAATGAATTTCATCAAAAAGTTTTTCGTCCCTCAAACTTGCTGGCGGCGACGACGTACGTGGTATG
TAGCTGCTAAATGAACTGAAGGAAATTCGAACGGAAGAAATTTGAATGAAAGACGTTTCTTATAAATGA
TTCGATGAAAAGTTAATAACAAACTCAAAACAAC	
  

GACTCATGACTAATGACAATGGTGACGGCGGCGACGACGACGACGACGACGACCACTACTCCGATGATGA
TATCGTATATTGTTTTATTGTTCAATGTGCAATATTCAGCAAAAGCAGCAGCAGCAGCAGCAACATGTTT
CATTCTTCCTCTCCCTACTATTTGCGTTGGCTTGTAGAAATTACGACTAAATAATATTTATAAAACAAAGT
GCGATTGATTTATTTGTAAGTCATG	
  

No	
  loop	
  structure	
  

CGACGATACACACACAGCATTTCATTTTTATATAAATAATTGTAACAATAAAAAAAAAGGAAAATATGTA
AGACCAGACCGAATGAGCAAAAAAGATGGATAAACGTTGATGAACGGCGGCGGCGACGACGACGATGAC
AACGACGACGACTAAAAAGATCATTTAAAATTTATAAAGCGCCACATTCATTCAATTGAATGATGATGAT
CATTTGCTGTTGATAGCGAAAAAGTAAAAATAGA	
  
No	
  loop	
  structure	
  
AAAGTAAAATTGAAATATATATTGAGAATTCTGAATGAATGGAAAAATTAAATCAAAACTGAATCGTGG
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TGTCATGTTCAAAAACGAATGAACGCATCAGTGTGAGAGTCATACACACAGCGGCGACGACGACGACGA
CGACGACAACAACATGCAAAACCGATTTGGATTGCCGGTTCGCTGCAACAAGTATACACAATACACAAAT
AATGAATATGCGTTGAGAAATGTTGATTACGGTGCTCGTTCGT	
  
No	
  loop	
  structure	
  
CTGTTTTAGCAGCAATAAATCGGATCGGTTTGCGATCGTTGCAACTTCGCATACCGCAACAAATTCCTCT
TTTTTTCACATTTAACAATTCCATGTGCCTCTCTCACATTTTGAGTGCCAAAGCGGCGGCGACGACGGCG
ACGGCTTGGGCTATGCCATTGTATGAATCATAACAAACAAACGCACTGCATGCTTATTTTTATCATATGG
TCAATGTTGCCGCTCACTGTAAAAGCTATTCCTCTCTTTCATGTCC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3885-­‐p5_1ss15GC	
  
CGAAGGCGGCGGCGCC	
  
	
  
GAAAATGATCCTAAGTCTGAATGGAATGAAATGGAACGAAAAAAGTATCTATTTGGTTCCAATGGTTTT
AATGAAAAGGAAAACTTCTGTTTGACATTCAAATTAATTGCTTTGTTTGGTTTATATTCGAAGGCGGCG
GCTGGCTACTATTTTTGTCACTCCAGCTAGTTGAAGATTCGATGAACCACTTACAAGGGTTAATATCGAA
TATCGTTCGCACAAAATATGACACAACGCTGCACATAAAACAATAATGTAT	
  
	
  
TGGTGATACGATGCAACGTGAAAATATTCATTTGCAACGAATACCGGTGACACCGCCAGTGGATATTTAC
AATAATTATGAAAAAACTTATTCGAATTACAAAGATCATTATCCGGCGAAGGCGGCGGCGGCCGATTATA
AAAATGCATATAACGATCATGGGACACCGTTAAGAACATCTGGCAAAAAATCGAATGGCGTTATTAATCA
TCGTGATGATCCAGGTAAGGGAAATCGTGCATGGTGTGGC	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATCCGCCCTTTTCAATTCTGGGATCGTTGTATTGTTGCTGTTGTCGTTGTTGATGATGATAATATGTGT
TTGCTATCGACGGAAATCCATTTACATGGTTTGGTGAAAGTGGAAATGAAGGCGGCGGCGGTGGTGGTG
GATGAATATTTGTTGGTTCGCCATTCTCTTTGACCGGTATGGTGGCCGGTTTTCGAGACGATGTCGCATG
AATATTATTGGAAAATTGGAAACTGTCAACAA	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dmo-­‐mir-­‐282-­‐p3_2ss8AT17AG	
  
ATATAAGTTCAGACATG	
  
	
  
AAGCGAAATTCGCCAAACTTCACCCCATTAAAAATAAATAAACTACATAGTTTCAACATTTGTTGAAATT
CTAATAAAATACCATTTGTCAAGTACCGCTCTTTCCTTTCCTGCGTATAAGTTCAGACAAAAACATTTAC
TATTACATTTTGTAATCAAATCATGATTTATTTATTCTCAATTGGGCGAAGTTTTGCGTGTTTTGTTTAA
ATTATATAAAACACTTGCATGTTACTAAGAGATCGAT	
  
	
  
CUAAUAAAAUACCA-----      AAGU  -----   UCUUUC  
                   UUUGUC    AC     CGC      \ 
                   AAACAG    UG     GCG      C 
UUUACAUUAUCAUUUACAA      ACU-  AAUAU   UCCUUU  

	
  
GAAACTCAATGAAACTAAAATATATGCTAATCTAAGGAAACAGACAGTACCATAATTAAGCTTCCCATTT
TCCAATATTTCGTTTGGATACATTTGTGCTTTTTTTCATCGTTCAATGAATGAAATCCACTTTCCACGTT
CATTTCGGTCTATAAGTTCAGACATAGCACCGTGCAGTTTTTCCAAATGGAGAAAAATAGCGAAAATGCA
CACTTTGTGGATAAATGCAGCCGGTGCATGTGAACATAATACACTTGTGCACAATTTAACTTAACTATTG
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GCCGTTAG	
  
No	
  loop	
  structure	
  
GAAAAAAAAAAGAAAAATAGAATAAATAACGAGATAAGAAGAGAATAATGCTGTCAACGACAAGATTAA
ATGTAATTTTTATTGAAATCATACCTATTAAAGTGAACAGTGAACAGTAGATCGAGCTCAAAAGTATATA
AGTTCAGACAAGGAAAAAAAGAGAAAGAATAAATCTATTCCGAAGTTGATAATAAAAAAAGTTTTCAAA
TATATACGCCATCTTGAAATTTGAAATTAATATAAACTATTGAAGTGAAACCACTGAAAAAGTCAAATAA
ATGTGAAAT	
  
No	
  loop	
  structure	
  
AAACTGAATAAATGAAGTTTTGCCATTACAAATTGATATGATGAAATGAAACACATGTGACTTCATTCTA
TTTTATTTTCTATCTGCGACTTGTTTCACAAACGAATTGAATTCAAGAATAAGTTCAGACATATTGCTAG
AATATGCGAAAATGTCACTGACATCCACATTTTGTGGAAGAACAAAACATTCAATAGAAAGAAAAGGGA
AACGATGAAATAATTTCCGACAAAATGAAACGAAATGCTGATAAT	
  
No	
  loop	
  structure	
  
TTTTTTTTGAGCGATTTTTGATTTTTGACACTGGTCACCAAAAGCCTTCTGCAACATTCCCAACGTTTCT
GCACAAGAAATTTCATTCCGAAGACAAAATTTAATGCAACTTCTTTGCTCAATAAGTTCAGACATTGTA
AAAAATCGCCGAATTCACTTTTAGCTGTTCAAAAACACAAGCGTCACTTTTCAAGAAATGAATATACTG
ACATAAAATTTGGCACAGATGTCAATAACAGTACTACCAATCTACAGA	
  
No	
  loop	
  structure	
  
TTCGGACTTTGGAATTTTAGACTCACTCGTTGATGAACTTTATATAGTCTTCAGAACTGCAGAAGGGAAT
AATGTTAAAGAAAAGAGCTGAACAATTTGAGGTTCATGCAAAATAAGTTCAGACATTTGAAATATTAGA
CTCACTCTTGGAGTAACTGTTGCTTTCCTTCATATCTGCAGAAGAAAATAATGTAAAAGAAATGTGCTAA
ATAATTTGAGTTTCATGCAAAATAACTTTG	
  
No	
  loop	
  structure	
  
TTTGGACTTTGAAATTTCAGACTCACTCGTGGATGAACTTTACATATGTTTCAGAACTACAGATGAAAAT
AATGTTAAAGAAAAGAGCTGAGCAATTTGAGGTTTATGCAAAATAAGTTCAGACATTTGAAATTTTAGA
CTCACTCTTGGAGTAACTGTTTCTTCCCTTTATATCTGCAGAGATAAATAATGTAAAAGAAATGTGCTAA
ATAATTTGAGTTTCATGCAAAACATAACTTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3885-­‐p3_2ss15CG17AC	
  
GCGGCGGCGGCGGCGGCT	
  
	
  
AATTTTTGCGTGTCATTTTTAACGATAAACATAAAATGGAAAACATATAGTAATGGAAAAAATTTAATTC
ACAGATAATGATCTCAATGGTTCCAGCGGCGGCAGCGGCGGTAGCGGCGGCGGCGGCGGCTAAAGACCA
AACGTAAAATACAAAAAAAAACTACTAATAATGAACTTCTGAGCTTTAAGCATATCATAATAACAATAAT
TGGGTACAATTAATACAATTGACCAACACAATGTACAACCTTG	
  
	
  
AATGATAAAAACCTAAAATGTAGCAGATGTGAGTTGTAAGTCATGCTTGAAATTAAAACAAAAAAACAA
CCTAAAAAGTGAAAAATATTAAATTCGAAAGCATCCCGGAGGCGGCGGCGGCGGCGGCGGCTGTTTTCG
GTAAAGTCTGTTGTTGAATTTATATCTTTGTATGTGATTTGTTCGATAATAAGCAAGTGAATGTACAATC
TGCATTAGCTGAAAGTGATTATTTACCATTGAAGCTTCCTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3885-­‐p3_1ss4AC	
  
CGACGGCGGCGGCGGC	
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ATAATTGGTTAAATTAACGTCTCATTCAATTCTAATTTCGACGTGCAGGTAAAGGTGGAGGACAATTTCT
TGCTGGTATTTTTGGTAATTCGTTTGCTGATTTGCCATTGTTGGCGACGGCGGCGGCGGCATTCTGTCGT
TTGGGTAATGGAGGCGGTGTACCCATCGGTTGCTGATTTGGTGGAATCGGTGGTGCCGCTCTAGCCAAAT
TTCGACTTGGACTCGATGTATTCGATTTGCTTGGATCGACA	
  
	
  
CCATAGCAAAATTTTCCATGATGTATTTTGTGTATTCAGTCAGTATTTTCATGGATACAATATACAATGTT
GTAATACGTAAAGTATGTTGTGTGTTGATGCCCCGGTGGCGGCGGCGACGGCGGCGGCGGCGGCGGCGTC
ATTTATTGTCTTACATTCAACATTGCAATTGCATTATGCGATATAAAAAAGATAACAACACTTTGGCACC
GGCATTCAAACAGCCAAATCACTTGCATTATCGTCCATTATAACA	
  
No	
  loop	
  structure	
  
TGTTGTAGCGACCCACAAAACAAAAGCCACACCGAAAGCGAACAGAACAAACAAATTAAAAATAAACTT
TGAATGTTTCGAAAGAAACGATTTGGGTGATGAAAGCGACGGCGGCGGCGGCGATGATTGTGAATTTTC
GATGTGTATTGATGTTGATGGGCCACTTTCAATACACTGTTCCGCATCAAAGTATTCGCTTGATGCGGAA
TCACTTCCACTGTCACTGTCACTTTCACTGCCTTCG	
  
No	
  loop	
  structure	
  
ACACACATGAAGCACCGAAGAGTCTGGGCATTGATTCGAGTAGCAGTTGCGAATCACTAAACGAGGAAA
AACGTTCTGAAACCCAATCGAATGCATTGAATTCGAATCCAGTGTCGACGGCGGCGGCGGCGGCAGCAG
CAGCAGCAGCAACAACAACAACAACCACAACCAGCAATCAACAGAGAAGTGTTTCGCCCGTTGGAACGG
TCAAATCATTAAACTTAAAAATGCCAAGGCCAACATTACCCGC	
  
No	
  loop	
  structure	
  
TTTAGTGTGTGGCACTGTGTGCAATGTGCAGAACATCGATCGACGTCCGATCATGCATTCGATGAATCGA
TTTCATCTTTCTTGTTTTCGACGACGACGGCGACGACCAAGGTGGCGACGGCGGCGGCGGCGGCTGTGG
CATTGTATATGCATTTAACATTGTACATACTTGCTGATTATTATTATTATAAAATACTATTAAGCGCCACA
ATGCAAAATCACTGTGCAACCGTTGGCAATCCAAA	
  
No	
  loop	
  structure	
  
AAAATTAAAATAACGGGAAAATCATCGCGCAATAGCATGTGTCTTCATAGGCAGGCCAGTATATGTCATT
TCAGATATATAACAAATGCACATTCTTTCAATTGGCCATTGTATGCGACGGCGGCGGCGGCATCGTTTTC
TGTATTCAAATTATTGTTATTATTGCTGTTTTGAATAGTAAACATTTTGCAGAGTTGAAGTTGCCCCCAA
AGAGATGAAAACCAACAAATAAATTATTTTTTTCATTTTTA	
  
No	
  loop	
  structure	
  
ATAAAAGTCATAACGAAAAAAAATGCACTCGAACGGAGTTCAATAAATAATAATCAAGAAAAAAAAACG
GATACCAACGCAATTTGAGAGCGTATACAAATCCCAACCGAGACATTTCCAGCGACGGCGGCGGCGGCGG
CTAAATAATGATACACTTAAAACTGAACGACAATTGGTTTTTTTTCTTCTTTCAAAATGTGACGCGACAA
TTGAGCCACAAAATGCACACCGTACAACGAACAACGTACGGCCTTAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐308-­‐p5_2ss4CA18TA	
  
TTGATTGTGAATGGGTGA	
  
	
  
AATTGATGCAAAACTTGAAATCGTAAGTTGAATTTAAATTGATTGGACACCATAATTTTACTCATACGTT
GACACGTTCGCTTCGTAGGCATTGCAATGAATATAATGTTCTTGGTTTTGATTGTGAATGGGTGACGGTT
GATGGAGCACGAAGACCAGTTGCCTTATTACAATTAGCATCACACCGTGGACTATGTGCTCTGATTCGTC
TATCAAATTTAAAATCAATTCCATCCGAATTAAAGGTAATGATTTAT	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐3787-­‐p3_2ss16CG18GA	
   	
  
TTTTGTAAATATCGAGAA	
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ATACATTCATTTCAAAATCAATTAGTTAGAATAATTTCTATTAATTTCTATTTTCTTGAGAGAACAAAGA
ACAAACAATATGTAGAACGGGTTTGTGGTTTTTGGTTTGACCATTTTTTGTAAATATCGAGAATGAAAA
AAAACAAAAGCAGCATAGTTAGAGCAACGATAACGATAAAAGCTAGCGATTTAATTCCAAATTCGTTGT
GTATTTATTCCGTTTAAGCATGCAGTCGAAAATCGAAAATAAT	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐285-­‐3p_L-­‐6_1ss21GC	
  
CATTCGAAATCAGTCC	
  
	
  
GTGTGTGTGTGTGTGTGTTGGCTTTTTATCATCCGATTTGAGAACTGAGGTCGAGTGGTGAATAGATTGT
TGCCATTTGTTGAATGCAAATAAATGAAATTCAATTCAAATGCAAAATTTTGGAAATTCTAGCACCATT
CGAAATCAGTCCTTTAACGGATCCGTTCAACTACTGTGCAGAATCAAAAATTTAAGGAATACTTCACCGT
CTATTTTCACCGTAAGTTCTTCTTTTATTTTGTCCTGAACCGTTCGCATTTTTAAATTTATACTGAATAA
AATGTGTCTCTTTTAAAATAAAT	
  
	
  
     A  U   A     GG          AA    UUG---------    C     --      GCAAAU  
AUCCG UU GAG ACUGA  UCGAGUGGUG  UAGA            UUGC AUUUG  UUGAAU      \ 
UAGGC AA UUC UGACU  AGCUUACCAC  AUCU            AACG UAAAC  AACUUA      A 
     -  U   C     AA          G-    UAAAGGUUUUAA    -     UU      AAGUAA  
	
  
AATACATATGTGAAACAAGAATGAAAACATACAAAATAATAATAATGAAAGAACCAAAGAAAAACGGTC
TGCATCATTTACAAAAAAGAAGAAGAAAAAAAAATATAAATCACACACATGCATTCGAAATCAGTCCAT
TTTACGGAATTACATTGGCTATCGTATTCCGATTGCCATTCTCATTTTCATTCCCATTCCAACTCGTATTC
ACAATTCGCACTGAAGAAATCCATCAACGACAACAGATACGGACGACGGTTATGTGTTATAAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐279c-­‐3p_L-­‐4R-­‐4_1ss14CT	
  
TAGATCGAATATTCG	
  
	
  
GATAATTGATTTGATGTGTGGTATGTGTGAAGCTTCGAACTTTTTAAAATATTTGTGGTGGATGATGACA
TTTTTGAGATTAAAATTGCTTTCACCACCAAATTATTCCATAGTGTGACAATCGAATTAAAAAATATCAG
ATCGAATATTCGAATTTGAAGCACATATTTTATTCATCCTGAATCAATCAATTCCTTTCCTGATATGGTTT
ATTCTTTGCCCATCACGTCGATTCCGTATTCCACATTTATCTTTTATCCAAAAGTGACAAACATGCTTTT
CTGAATTGATTC	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐142531_7	
  
TGTTAGATATCAGGAAAA	
  
	
  
AAAAACACAAAAATTTGCGGAAAAAAGTGAGAACAAATCAAATATGTTTACGAAGTATTTGATCGTCTC
ACTGCAACTGAGATTACTTTCATTCTGACGAATATATAATGAGAGTGTCGCTGCGACAGTCTTGTTAGAT
ATCAGGAAAATGGAATGCGTCCGACACGAATCATTTCAAGACTTTTATTTTTTCCATGCAAGACAACCCG
TGTGGTAAAAATGCTTCGTAAAGAGATTTGATTCACTCACAGCTCTTCTGTAAGCACAGAAGCATTAGA
AAAATAAAG	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3807-­‐p3_1ss8CG	
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CGAAATTGTGAAATC	
  
	
  
ATGGAATGGTGGCACTCTTACGAAACAGGGTTCAGTGAGTAGTACTGAAATTTCAACACCTACCTCGACC
ACTCCAAGTTATTCGAGTCGTCACAAGTTCCTTGATCTCGATGTGAATGAAGTGAAACCATCCGAAATTG
TGAAATCAGTGTTAGCAAAAAAATCAATATTCGATGATGATTTGAAACGTTTGGAAAATATAGGCGAGA
AATATGAAGCAAGTACATACAGTTTTACACGTTTAACATTGGGTGGATCGAATGTCGTAAAACCAATTCC
CACGCT	
  
	
  
GGACAATGCGAATGGAAAGTAAGCATAAAGAGTTTACCAGTCATGCCAGAACATTGAATTGTTTCAAAA
ATGTTAGCCTCAGTCTAGCAACTCGACATGAACAGTTGGCTAGTTTAGAAACTTATGAATATCAAAACGA
AATTGTGAAATCGTATCATAAAACAACTTTGAAAAACTGTTCCAACTTTGTTCTTTACAATACTTCTAAA
ATTTTGGAAAAAATACCACAAGTTGAAAAAGCCCAAGTATTGAAACATTTGAAAATTAACTCATACGAA
TACAGACAA	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CGTTCATTGTCTACTGACTACCGACTACAATTCATCGTATCAAGTACCAAGTGAATTTATGTGTGCTTCGT
TCGTCTTACAACTGCATCATTTTATAGTATTCAGACACCAGACACCGAATAGTCTTTCAAACAGATTTTA
ATCGAAATTGTGAAATCGCTGTGTGAATATTCAATTAGATGAATTCTATTTCTCAAATGGACAAAGAAAA
TTTCCAGATTATTTATGATTTTTTGAAAAAAATAATATTGTAAGAGCTTGAGCATGAAGCATGAATAATG
CTGTAACCTCGATACAT	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  	
  
CAATAACCAAACCGGCTTTTTTTTATTATTATATTCATTTAACGAAAGAAATCGATTTCTTTTTCTCTTG
TTTGTTATTATCTTAAATGGATGACAGCATGAAGAAAGAAATTTCCATTCCATCCATTTGGTGTGCCATT
GGAAATTGTGAAATCCGAACAAAGAACTTGTTTGAAAGTGCAAAACGCAACTATTATTATAGCAAAAAA
AAAAAAACTGATCAAAGTCTGATACGGAAAAAACATTCAATCGATTTCTTTGCAAACGAATTGCCGTAA
TTTGTTTTGAA	
  
	
  
TATTTCTGAGTAATTTTGTTAATCTGGAATAGTCAATCACACACAACGTGTACCAATGTCCGACATAGGA
TCAGCAATCAGCTGCTATTGCATTGACATTTACAACTTTTGGAAAATTATTATTATTATTTTTTTGATGA
GCGAAATTGTGAAATTATGTTCATTTTTCTGATTTTTCTTCATTTGTTTGTTTGTTTATACAATTGCGGG
TGGCTTATTGACATACACGTATTAAAATTTACCAAATAAATCCCGATGATTACTATTACACTTATGATGAT
GATTCAT	
  
	
  
GATTTATGAGTACATATATTTATCATTGGCATGAAAATGAGCAACCAAACGATAATAAGCAAACGAATTA
AATTGTCATTCAGATGTAAAAAAAAAAGAAAAACAAACAAAAAACAAAAACTGGATGGAAATTGTGAA
ATCGAAAGCAATTTGCGATGAAAAATGTGTTGGAAAAATTCAAATGGCATCGTTCTCTCATCATCGGGG
AACATCTCGAAATTCAGCCAGTATCGTTGATTTGTCACCGTAGCCGCAAATTTGTATCGTTATTAAATATT
ATTAT	
  
	
  
GAAAAATGATGCAAATAGCTTGAATATTTGTTTGGTTCTCTCTCGTTGCTCATATATACCGAACCACTTG
TTACACATGCCGTACGAATGACAAAACAATTCCTCAATTGATGAGAAAATTCTGAAAATGAAATCGACC
GTGCGATCGAAATTGTGAAATGCGCTGCCGAAAAATTGTTTCAAAGGCCTCAATTCGATTAAAATCCAA
AAGCAGTTTTCCATAAATCCAGAAGAAAAAACCTTCCCCTCTTTTGGTTTTAATATAACTTTTTTTTTTG
CCGTTTTAATATATCGATCTAAAA	
  
	
  
AGGCGAATTGGAAATCAAATTTTTTTTATCGTTCACTTTCAATATCAAATCAGAGAAAATTTTGGATTT
TATACGCGACGAAAATAATATAAAATCTTTTCATGTCTCAAATAAAAACGAATAAAAGCGAATGAAATTG
TGAAATCGATCGCAAAATTTGCATAATATTTATTCAATCGTTCTACGTGAAGAAAAAAAATGAAATGAA
TTCTGGCGAATATTTCCCGACATTGAACAAAATAAATAAATTCAATGCAAATAGAAAAAATATGATTATC
AATGAAATCAAAA	
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TAAACACAATTATAAATGGAATAGATGAAAATTTGTTTGAAAATGAAAACAATGAAACAACATCTCATG
GGATTGAAAATAATACAGAAAACGATTATCTTGAACAATTGTCGTCACAATTTACACCCTGGCTAAGTGA
AATTGTGAAATCATCCGATGAAGCAATAGCAAATTCCGATGATGGGGACCGCGACAACTTAATGTATAAT
CCGATATTTGCCAATGATTTTATTAGATTATGCAAGATATTGCCATTATGGTCCGGTATAAGCTGCGATCT
GTTT	
  
	
  
TTTAGCATATAAAGAGTACGGCGTATTGGATTCTCAAACCGCTCGCGAAATAAAACGAGAAGATGTTGAG
TCTGCTTTAACATTCGCAGGATTCTTGATTATATCGTGCCCATTGAAAAGTGATTCTAAGAGTGTAATCA
AGGAAATTGTGAAATCTTCCCACAAAGTGGTAATGATAACTGGAGACAACCCATTGACGGCTTGCCATG
TTGCAAAAGAGCTTCGATTCACAAGAAAGAATATTCTCGTTTTAAGTCCAGACATTCGAAACATTGATA
AAAACGAGACAAAATAC	
  
	
  
TGCTCAAACACAAGCTGATTTATTGCATAAACAACAAAAACAACAAAACAATTAAATGCCAATCGATCG
ATACAAAATGCACACACACACAGACACACAAACCACGATGAATGCACCAAATTGATTTTGGTGAAATTG
TGAAATCAACATCATTCGAAAATATATTGAGAGTGAAAATGGGATTTTTTTTATTCAATTTTCCACTCAT
TTTCTTTGCATCCAATTTATACCGATTTACCAATGAATAAAATGGAAGATCCAATTAAATGTAAAACAAA
AAAATAT	
  
	
  
GAATTTGCAAGAATTTCGTCATCTCTGCATTTCTCGTTGGAATTGATGAGAAGTCGATCAATGTATTCGG
AACATTGGAAATTTTATCGCGAATCGATGGCCACTTTCGACGTAAGGCTTCAACGTCGATGCTATCGAAT
GAAATTGTGAAATCATACAAAACCTGTTGATACGAAAGATGGAGCATTCATATATATGATCATAAGTATA
AAAAACAATCGGAAAATGAAAATAAAAATTTACCAAGCTGGGGTCCGCAAAATAAAACTTCAAGAA	
  
	
  
GGAAACGACATGAAAACATTTTCCGTATCAAATTTTGTCTCAAAGTAGGTGCTATATTTTCATCATAATC
ATCATTGTATTTCCAACATTTGAGAATGATTGTGCTGTCGGTTTTTTTTATCCGTTTTATTTTATTTCGA
AATTGTGAAATTAATTTAAACATGTCATTTACAGCTGAAAGTCGAAACGATTAGAATCCGTTGGTCAAA
GTTATGGAATGATTTGTTTTTGATTTAGTTCATAAGTTGTCACGTTCCCGAAAAAGGGACCAACACACA
AACGG	
  
	
  
TTTGTGTCCATACTTTTGATCGAGAGGGAAGAATGTGTGAAGAAGGCCGACGATATGGTTATGAGCCCGA
ATATGATAATATGTGGGGCGAATCGCCGGAATTTATAAAAAAATGTAATGAAAATTATTAAAACGATGAC
CGAAATTGTGAAATTTACATTTGAAAAATAAAATTGTTTCCGAAACAATATATGTTGAATAAAAATTGC
TGAATTTGACTGTTAATAAGTCGCCAACTTCATGGTAATATTTTTGACATTTATTCAACTGTTCACAGTT
CACACGTGTGTCTGTGA	
  
	
  
TCGCGTAAAAGTTTATTTCCAAATGCGTGTCTTTAAATGCTAACACTCATCGGATATTGCGTGTGTATGT
TCCATTGTTTCATTGTGCATATGACATTCATCAGTCATTATTATACATTAAACAGAGCTGGTGCCTTATCG
AAATTGTGAAATGTGCATTACTTCGCATGCTTGTCTATTGTCTATTTTTATTTTGTTGGTGTGCTCTCAA
CTTTACGAAGGCATTGGTATGGATGAGCTGTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTGTAGAATCTGTATCCATAAA
TTCCTATGCGT	
  
	
  
ATTTTTTTTTGGAAACGACATGACATTATTTTTCGTCTCAAATTTTGTCTCAAAGTAGGTGCTTTATTTC
ATCACAATCATCATTGTATTTCCAACATTTGAGAATGAATGTGCTGTCGGCTTTTTCTATCCGTTTTGTT
TAATTTCGAAATTGTGAAATTAATTTAAACATGTCATTTATAGCCGAAAGTCGAAACGATTAGTATCCGT
TGGGCAAAGTTATGGAATGATTTGTTTTTGATTCAGTCCACAAGCTGTCACGTTCCCGAAAAAGAGACC
AACACGCAAACGG	
  
	
  
TTCTTGCCCCGTTGTTGTTTATTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTATGGGATCCGATTTCCCAGAAC
ATGTTCCGCAATTTGCACTTTAGGTGTTTGAATTCTGGTTATTGTTGGCTCGAAGTTTGATTTTACCCCA
AGAAATTGTGAAATCTATGATAAAAATTATTTTTTGCTTGAACCACTGATTTAACGAATTCCCTGAATTC
ATTTTACTTTTTATAACAATTGCATAACAAACATCTCAAGATTTGTTTGAGTGATGATTCGATTCTTTAC
CCAAAATAAATTTT	
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TTTTCAACTTGTGATGTTTTTGATTGTGGCTAGCAATACGCATTGCGCATGTCTTTAGGAATGGAGAAAG
GAGAAAAATATGACGAATTGGTTTTTTCTTTCATTTTTTGATTTTTTTGTTTTTTGTTTTTCGAAAAAT
TTGACTGAAATTGTGAAATCAATTATATCCGAGCGAGGATGTGCCTGAGTGAAAATTTTATTATTTAGAG
CACATACACACACATTCTCTCATACAAATGACGCACCAAAGAATTTTAATATTTATTCTGGTACACATAA
AAAGAGAATTTTCTAGCTCTCATTTTT	
  
	
  
AACATATGTATTTTTGGTTGTTTGTATATTGTATAATCCGGTGTTGAATGTATCGATATCGAATTTTCGGA
CTGCTCATTATTTGTTCTATATGAGTTCAAAGTTCAATGTATTTCAATTGTTAAATTCCATCCATCCATCG
ATCGATGAAATTGTGAAATCTCTGAATTCTAATCGGCAACACATTCCAGTTTTGTTTTCGTATTGGTTTC
ATTTAATTTATCAACAATGCCGATACTCGATCATGCTAATATAAATAATGATAATGATGCCGTTACCCAAG
CCATATGAGATAAATTTCAACGCAAAT	
  
	
  
GCATAAACAACAAAAACAACAAAATATTTAAATGCCAATCGATCGATATAAAATGCACACAGAAGAGAC
ACACACAGACACACACACACACACACACACACACAGACCACGATGAATGCACCAAATTGATTTTGGTGA
AATTGTGAAATCAACATCATTCGATAAATATATTGAGAGTAAAAAAGGGGATTTTTCTTTTTATTCAATT
TTTCACTCACACAAAATGGTAACAAATCATTTTCTTTGCATCCAATTTATACCGATTTACCAATGAATAA
AATGGAAGATCCAATTAAAT	
  
	
  
GAATAAGAGATACGAACAATTTATGACATGATATGAAAATGATATTCTTTTTCGTTTTCATTTCAAATAA
TAATATTGTGTAGAATTCATTGATCTTAAAATCATAAAAATGGCCGGCTGTGGTGCAATTGCCCTGAATG
TATTTACGAAATTGTGAAATTAATTTTCGGGAAAAGTTAATTTCATTTTCTGTGTGGTTCTTTGCTTTTC
ATCGCATCCATTATTATTATTTATTTGTCATTTTTATGGTTGATTTTCGTCTTTAATTATTGTCGCATGCC
CTTCATTCCTCATTTATTGTATT	
  
	
  
AAAATTTTCAAAATACTCAAATATTTTGGAATAATTTTCGATCGCTGTAGGCACCATATAATGTCATCAT
AATTGTATGATATTGATGTCGTATGATGAATCGCATTCGTAAAGTGAACAAATGATTCTCCAATTATAAT
GTCATATCTGCGAAATTGTGAAATGGAATCTGGTCAATGGTCAGGAATTCATTTTAAGACGTTTTCACTT
ACTTTGTGTTATCGATCACCTTGTTATCTTCATTGCCAGTAACAAATAAGACTTCTTTATTCAATGCTTC
TCCAATAATTTTCACTAATT	
  
	
  
TTTTGATACGGTTTGTTTCTTGTTGTTTGTTTGCTTGCATTTTTTTTTATTTTTTGCACAACATCCAAAC
GATGTCTCTTAGTTCTTAGTTGCATTTAGTTTGCCAAAATGACGAAATTGATGTGCAGTGTGGAAGAAA
TTGTGAAATCAATCGAACAATTGAAGTTAAAACAATTGAATATATAGCTCAAGTTTGAAAGCAACATTT
GTGACGATTTGGAAATTCAAATAGGTAAAAAAAATGGTATTTTGTTATTGATCATAATCATCTTCAGATG
TTCAGCTGATGGACTGACT	
  
	
  
TGTTCATTGTGCGTCTTCAAACAATTCTTTTGGGTGTTTTGGTGTGTGTGTGTGTGTATTGGGGATTGA
GAACTGGAGGCGAAAAATATTTTCAACAAAAATAACTTTTTCAGTCTTATCACACTGTTCAAATGCACG
AAATTGTGAAATTGAAGCGATGGTGTATTGTCATTGTCATCGTCAATGTGCCATCAACACTGCACGTACT
TCGACATTCTTCATACACTTTTTCGTCATTGTCGCTTTGAATGAACATTTTTCTTCTTCTTTTTTTTTTT
GGACGAATGGCAAAT	
  
	
  
GCTTCGAGCTTCGACACAATAATGATAAATGAAAAATGAGCGAATAATATGAATTATTATTTATAACTCA
TTCGAATATTTTTATTCAATTTTTGGTCTTTATCATTTTCATATGTCGGAAACATGGAACAAAGGCATTG
AGAAGAAATTGTGAAATCAACATGTTACAGTAAACATGAAGGTGAACATTCAGTATTTTGCCCATTTGA
GATGATTCAAGAGAATTTAAGTCGAGCGCAATACGTTATTCAACCATATTTAGCTTTATGCTTGTCGCTT
GTAATCGAAACATTTTCTA	
  
	
  
CGATCTTATTTGAATTTCTATTGTGTGGTTTTCGTTTGAAAAAATGCATTCAATACGCGAGTCCCTTTGT
GCTTCGAAATAAATAATGATTGGAAACAAGAAAGACGAAACGAAAGTGAAAAAAAAAACCTACGAAAT
TGTGAAATGAAATCAAAAGTGGCTACGTCACGATTGCTCATCACGTGAATGAGCTCGTACAGGCTCGCCA



	
  
	
  

155	
  

TGCTCTCGTAGTCTTTTACACTCGCACACACATACACACACACACACATACCGAATGCATTGAATACCTTG
AA	
  
	
  
ATCATAAATAAAAAGGAATCTTTTCAATTATAAAATCATGAAAAAAAAGGAATACTCACTTCGTTTTGA
TTATTTTGAGTCTATGCAGTAAAAAATAAAGATAAAATTTATTTGAATAATGTGACGGTGAAGCAATCGA
AATTGTGAAATTACTGTTTTTCGAAAAAATTATCCAAAGCGGAATTAGCGATTTCAGTCTCCTTTGTGTA
ATCTACCGTTCCTTCCTTCTCCACCCTAAAATCAATCCATATTAGCTTCATTGATGGTCAAGATATAGACG
AAC	
  
	
  
GGGTTGAAAGTATTTTATTTATCGTTGTTGATGCCTTGCTCACGTCGGATCTGTTTGGTGTGTGTGTGTG
TGTGTCGTTGGTTGTGAATTTGAAAGACCTGTCAATGGAAATGCGTGCAAAAGACACGATTTTCGAAAT
TGTGAAATGCGTTTGAGGCGTGAAAGATGTCAATGTGATTGTCAACGTTTCACAAACAATGTTTCGTTT
GTTGCTCCCTAAATTCGTTATTTGCTTTTTGTGGATTTTCTTTATTCGAAATGTACGGAATACAGAACAC
ACAACACACAACACACACACA	
  
	
  
	
  
	
  
>dps-­‐mir-­‐31b-­‐p5_1ss3AT	
  
AGTAGATGATTTGAAAT	
  
	
  
ATTCGTTCGTTCATTTCTTTGCGGCTTCGATTCGTAATTCATTCGGTCCATTGTTGTGTTTTTGTCTGTT
CGCTGATGCTAATGGTGTTGATACATTTGACTTCTTCGTTTTCATTTTGTTATTAGATTGGAAATTCTTT
TTTCGTAGATGATTTGAAATAAAAATTTTACTGGTCGATTTTAGAGCACCAAACGTGTAGCGAATGCATG
TTAAAATGAATTCAACAAAGAATGCATGCATAGTGATGAAAGTGTTTTTTGGCGCCGGCCCCATCAATAG
CTTAACGATCGATGC	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-miR-2765-5p 
TGGTAACTCCACCACCGTTGGC 
 
TGGATGGATATTGGATCTACAAAATGGAAATGCGAGCAGAAAAGATTACATTTTTGGAACCTGGTAACT
CCACCACCGTTGGCATGAATATATAAAAGCCAATGGAAGTTGGAGCTACCGCGTGCCGAATGTTTAACAT
CAATTTTG	
  

	
  

     A  C     A     - CA        AUGAAU                                                       
UUUGG AC UGGUA CUCCA C  CCGUUGGC      A                      
AAGCC UG GCCAU GAGGU G  GGUAACCG      U               
     G  C     C     U AA        AAAAUA  

	
  
	
  
>dme-miR-965-3p_R-1_1ss9TG 
TAAGCGTAGAGCTTTTCCCCT 
 
GAAGAAAAGAACATTATCGAAGGGGCACGGCTATACGTCTTATGTTGCCAGTTGAATATTCATAAGCGTA
GAGCTTTTCCCCTTTGATACTGCTTCAAAATCACCGTTTTTTAAAAATATTTAAATTTTTTAAATTTTAT
TTGTTCG	
  
	
  

U           CAC    A    U      UUGCCAG           
 UAUCGAAGGGG   GGCU UACG CUUAUG       U          
 AUAGUUUCCCC   UCGA AUGC GAAUAC       U  
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-           UUU    G    -      UUAUAAG  
 

	
  
	
  
>bmo-mir-6497-p5_1ss16CT 
ATTGGCTCTGAGGACTGGG 
	
  
AATGTGTCAATCAAATAGTTATGAATGGAAGGAAATTACGCAAGAATTCTTTGAAGCGGTTAAAGGTTT
GGCTCTGAGGACAAAAAATTCCATAAAATTTTATACATGAATTTAATCGAATGTCTATTGCACAGAATTG
CAGCTCGGT	
  

G    -  UCUGA     AAAAA   C  A      UAU                       
 UUUG GC     GGACA     UUC AU AAAUUU   \                      
 AGAC CG     UCUGU     AAG UA UUUAAG   A                     
A    A  UUA--     -----   C  A      UAC  

	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐6497-­‐p5	
  
ATTGGCTCTGAGGAC	
  
	
  
AATGTGTCAATCAAATAGTTATGAATGGAAGGAAATTACGCAAGAATTCTTTGAAGCGGTTAAAGGTTT
GGCTCTGAGGACAAAAAATTCCATAAAATTTTATACATGAATTTAATCGAATGTCTATTGCACAGAATTG
CAGCTCGGTG	
  

G    -  UCUGA     AAAAA   C  A      UAU                       
 UUUG GC     GGACA     UUC AU AAAUUU   \                      
 AGAC CG     UCUGU     AAG UA UUUAAG   A                     
A    A  UUA--     -----   C  A      UAC  

	
  
	
  
>tca-miR-1175-5p_R-2_1ss19TA 
AAGTGGAGCAGTGGTCTCATC 
 
ACAACAATATATTAACATCTATTTTAATAAATAAAGGTTCGCCAATGCAGCTTCAGTGTGTACGTGAAGT
AAGTGGAGCAGTGGTCTCATCGCTTTAGTTTGAAAAAGAGAGATTCCACTTTTCTAACTTATTGGAGGT
ACACAAATATCATCCATGGCT	
  

GUGA       -    C     UC  A  G    AGU      
    AGUAAGU GGAG AGUGG  UC UC CUUU   U     
    UUAUUCA UCUU UCACC  AG AG GAAA   U    
GAGG       A    U     UU  -  A    AAG  

	
  
	
  
	
  
>hme-mir-279a-p3_1ss14AC 
TCGTCGAGGCCACCA 
 
AATTTTAAACTGAATATCGCTTGAATTTCTGTGTTTTCCGTATTATCCACCATATTTATTCAAAACTATCG
TCGAGGCCACCAATTGTAGTGTAATCTTGCATGGTAATAATCAACAATTAATATCCACTAAAGTTTATTCT
TTTCAAA	
  

CAAA     C U     C--   CAA             
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    ACUAU G CGAGG   CAC   U            
    UGGUA C GUUCU   GUG   U  
----     - -     AAU   AUG  

GCCATCCCCAATAATCGAACAGCACTCAAACGCTGGCTCAAGACGCTGCCCGCCCAAAGTGGCATTGCCG
TCGAGGCCACCAATATTTACCACTTGGACACGGTTGAGTTGGCCCATGAGTTGGGTCATCAGGTCTACGT
CGTGGACGG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CCAGGCAATTCGCGAGAAACTCGAACATTACCTTCACGAGTTTTTAAACTATAAATTGAACATATATTGT
CGAGGCCACCACATGCTACATAACTGCCAGATGGAGCGTACGCACAAGTCATAACCCATGATGAACGTAA
CGGAATTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dvi-miR-210_L+1R-1 
CTTGTGCGTGTGACAGCGGCT 
	
  
TTTATAAGTCTAAACTAAAGATGGTACCTATTGCAGCTGCTGGCCACTGCACATGATTAGAATTCAACTC
TTGTGCGTGTGACAGCGGCTATTGTGGGCTATTCAAAACATCATATCGGAAGTAACAATGACAGAAACAA
AATCAACAGTGAAACTCCA	
  

UA     UGC        GC   -      U  UUAGA                              
  CCUAU   AGCUGCUG  CAC UGCACA GA     A                             
  GGGUG   UCGGCGAC  GUG GCGUGU CU     U  
UC     UUA        A-   U      U  CAACU  

	
  
	
  
15. >dps-mir-2534-p5_1ss4AC 
TCCCGTGGCCCGTGG 
	
  
GCCGGCCCCACAAGTTGCCAAACTGGCGCTGGGTGCCAAATAAACCAGCATCGTCGAACCTTTGACGATC
GTGGCCCGTGGATAAGTCGACGGGCCATTAATTGAAAGCCGCAGTTGTGCGGCTGTTTTTCACGGCCGAC
CTTGTGTCGGC	
  

C--         G  U                                        
   GUGGCCCGU GA A                                       
   UACCGGGCA CU A                                    
AAU         G  G  

GTTCCGTCCGCGTCTCTCTTAAGAGTGAAATACACAAAAACACTACACAAACAAACACATATTTGGACCC
GTGGCCCGTGGAACTGGATTTAAAAGAAAATTTGTTGTGAAAAGGGAAGGAAGAATCACACACAAAAC
CAACAATCAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATGAAAAATGAAAAAAAGACACACACACACCAAACACACAAATATTTATCTATAACTTTGAATTAAATCC
CGTGGCCCGTTTGCCAACCGATTTCTTTTGTTGAGAAACGAAAAATCACAATCTTTTTTTTTCTTTTTT
GTGTCGTTCGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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15. >dme-mir-289-p3_2ss13AG17CA 
GTGGAGCCTGCGGCTTA 
 
TGGGCTCCGGGGGAAGTATGGTTGCAAAGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAG
TGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGAAAACTTACCAGGTCCGAACATAAATGAGTAAGACA
GATTGATAGCTCTT	
  

AAAG-----       CGGAA    A    CA                          
         GAAUUGA     GGGC CCAC  \                         
         UUUAAUU     UCCG GGUG  G                
ACAACUCAG       CGGCG    A    AG  

TTGGGTTCTGGGGGGAGTATGGTCGCAAGGCTGAAACTTAAAGAAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGC
GTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTCACCAGGTCCAGACACAATAAGGATTGAC
AGATTGAGAGCTCTTTCTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
16. >dme-miR-989-3p_2ss20AT21CT 
TGTGATGTGACGTAGTGGATT 
 
GTGTCTAATAATGATAATCATAAGAGAACGCCATTGCCTCACTATCACTTGGTAATTTATTTAACACATGT
GATGTGACGTAGTGGATTCCACTTTTGATTTTTCCTTCAATGCTATTTTGATCATCATCTGTGCAGGCTG
CGCGAGTCGATCCGTT	
  

U-     U   A-   CG       C    U     U  -  AAUU                 
  AAUCA AAG  GAA  CCAUUGC UCAC AUCAC UG GU    U                
  UUAGU UUC  CUU  GGUGAUG AGUG UAGUG AC CA    A  
UU     U   AC   A-       C    -     U  A  AUUU  

	
  
	
  
17. >dme-miR-981-3p_R-1_2ss20GT21CT 
TTCGTTGTCGACGAAACCTTT 
	
  
TTGGAGCATATATTGGACAATGTATGAATCGGGTTTCGCGATAAACGCACGTTATAAATGAAAATCAGTT
CGTTGTCGACGAAACCTTTACGTTACATTGTCAAAACATCAAGTGAATAATTGATATGCAAATGCCAAAT
AGAGCCTACGTATTCTA	
  

UAUUG         UGAAUC        -      A  C  GUUAUAAA   
     GACAAUGUA      GGGUUUCG CGAUAA CG AC        \    
     CUGUUACAU      UCCAAAGC GCUGUU GC UG        U  
CAAAA         UGCAUU        A      -  U  ACUAAAAG  

	
  
	
  
18. >dme-miR-31a-5p_R-2 
TGGCAAGATGTCGGCATAGCT 
	
  
GGTCTATGAAACGCAAATGGGGGAGACGAATTCCGGCTGAAAAAGAAAGTTAAAATTATGCATCGAATT
GGCAAGATGTCGGCATAGCTGACATTCAAACGATTACCTATCGGCTATGCCACATCCAGTCACTTTAAAT
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GCATTGAAATTCATCGGAA	
  

CG  U-    AA     C           CAU----  A                                  
  AA  UGGC  GAUGU GGCAUAGCUGA       UC A                                 
  UU  ACUG  CUACA CCGUAUCGGCU       AG A               
AA  UC    AC     -           AUCCAUU  C  

	
  
	
  
19. >dme-miR-307a-3p_R+1 
TCACAACCTCCTTGAGTGAGC 
	
  
CCTAAACAGCATCAGCATATTCAATTTTATTCACTCACTCAACCTGGGTGTGATGCTTTATTGAACCATC
ACAACCTCCTTGAGTGAGCGACTAAGATGAAATCACACCGAACCAAACACATTTTTTTCTATTTTCTATT
ATGCTTGATTATTATTGT	
  

A     U  A         CCU  G       C   A             
 UUUUA UC CUCACUCAA   GG UGUGAUG UUU \            
 AGAAU AG GAGUGAGUU   CC ACACUAC AAG U  
U     C  C         CCU  A       C   U  

 
 
 
20. >dme-miR-306-5p_R-1_1ss10TG 
TCAGGTACTGAGTGACTCTCA 
 
TCTCTAACACATTTAATATATGCGGCGATTCAAATGGCGAATTGTTGCCATCACCGAAAATTGCTCGGTC
AGGTACTGAGTGACTCTCAGTAAATTCAATTTATTCTGAGAGTGCTCTTGTAGCTGGTCAAGCATTTTCA
TTTTTTTTCCATTCATT	
  

U   C GU   G   U-    G        --     U                       
 GCU G  CAG UAC  GAGU ACUCUCAG  UAAAU \                      
 CGA C  GUC AUG  CUCG UGAGAGUC  AUUUA C    
-   A UG   G   UU    -        UU     A  

	
  
 
21. >dme-miR-305-3p_R-1_2ss7AG13AG 
CGGCACGTGTTGGAGTACACTC 
	
  
TCATCCAGTATTTTAATTTAGTCCCATGTCTATTGTACTTCATCAGGTGCTCTGGTAATATTTGCAACCCG
GCACGTGTTGGAGTACACTCAATGTGGTGACAAAAAACATCATTTTCATTTGAATAGCTTAAAGAAATT
GGATGTTGACACAATTTTTG	
  

   -      CUAU         U  G     CU   AAUA                         
GUC CCAUGU    UGUACUUCA CA GUGCU  GGU    U                        
CAG GGUGUA    ACAUGAGGU GU CACGG  CCA    U  
   U      ACUC         U  G     C-   ACGU  

	
  
	
  
22. >dme-miR-124-5p_1ss19AG 
GGTATCCACTGTAGGCCTGTATG 
	
  
CGTTCTTTTTCTTTATTTTATTCTTCAGAATTTGATGGACTCTGTCTTGCGCAAAAACGTTTTTCTCCTG
GTATCCACTGTAGGCCTGTATGTTCGATAAAATTCATAAGGCACGCGGTGAATGCCAAGAGCGAACGATA
AGCACCAATAAAATATAATCCG	
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GCAAAAA     UU   C      C      AG    G    UUCGA                              
       CGUUU  CUC UGGUAU CACUGU  GCCU UAUG     U  
       GCAAG  GAG ACCGUA GUGGCG  CGGA AUAC     A  
AAUA---     C-   A      A      CA    -    UUAAA  

	
  
	
  
23. >dme-miR-12-5p 
TGAGTATTACATCAGGTACTGGT 
	
  
GCATGATTGCTCATTCAAGAATAATTTTGCAATTTGCATATGATTATTTTAACGTCTATCGTTTTTGATG
TGAGTATTACATCAGGTACTGGTCCTTTTAATAATTTCTAGCCAGTGCTTATGTTATGCTCGCATTAACTC
GATAGTTTTCTGCATGGTATATT	
  

AACGU      UUU             U    C          CCUUUUAA                          
     CUAUCG   UUGAUGUGAGUAU ACAU AGGUACUGGU        \                         
     GAUAGC   AAUUACGCUCGUA UGUA UUCGUGACCG        U                    
UUU--      UC-             U    -          AUCUUUAA 

 
 
 
25. >bmo-mir-6496-p5_1ss13AC 
CGGCGAGCGAACCGG 
	
  
GCCCAGTAGCTGTGATTGTTGATCTTCTGCAGCGGCAGGTCGCTCCAGTCGCTAACCGTCTGCTGGGCCA
GGCGAGCGAACCATTTCTCGATCAGCTCGGCTTCGGCCTGATGCGCCGCCAGTGGCCTGGCGTTGGAGAA
CTTCAGGCGCAGC	
  

GCCA    A   AAC    UC-    UC   U                                                    
    GGCG GCG   CAUU   UCGA  AGC \                                                   
    CCGC CGC   GUAG   GGCU  UCG C                                               
A---    -   ---    UCC    --   G  

TGATCTGATTCAAATGAAATGTAATTGCGGCAGCCATGTGATCATTGAGCAAGCGTAATGTATTGATTCC
GGCGAGCGAACCAGCATCTTTAACAGCTTGTCGCTGTGCATTATTAAATGATGCTGGTACAGTCAAAACA
AAATCTTTGACTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CTGGTGACCACGAGCCAGGTCACGACCGTAGCACTTGGCGCAGATGCCGTAGCGGGTTTCGCAGCTGATC
GGCGAGCGAACGATCACTTCGTCGATGCTGTTGAGTTCGATGAACTCGACCCACTTCTCGTCTACCAGAG
TACCGGCAGG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
 
 
 
28. >bmo-mir-2733i-p3_1ss3TC 
TTCTCAACAGACCGT 
	
  
ATGACATTTATTGTTGTGTCAATATTTTCTTCCTTGGACCTTGAAAATCTATGGTGGGGCCACGCAAATT
TCTCAACAGACCGTACCGATATCCGCAGCCGGTCTCCAAGGTGAAGAGTCTCTAGTCGATAGAATAATGT
AGGTAAGGGAAGT	
  

ACGCAA   UC   AC----      UAC-  AU            
      AUU  UCA      AGACCG    CG  \           
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      UGA  AGU      UCUGGC    GC  A    
GAUCUC   GA   GGAACC      CGAC  CU  

ACATGACATTTATTGTTGTGTCAATATTTTCTCTTTAGACCTTGAAAATCTATGGTGGGGCCACGCAAAT
TTCTCAACAGACCGTACCGATATCCGCAGCCGGTCTCCAAGGTGAAGAGTCTCTAGTCGATAGAATAATG
TAGGTAAGGGAAGT	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CATGACATTTACTGTTGTGTCAGTATTTTCTCCTTGGACCTTGAAAATCTATGGTGGGGCCACGCAAACT
TCTCAACAGACCGTACCGATATCCGCAGCCGGTCTCCAAGGTGAAGAGTCTCTAGTCGATAGAATAATGT
AGGTAAGGGAAGTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTGGCTACGTCATATGAATGAGCATCGCACCCATCAACAATTTCAATGTCAATATTGTTTTGCACATCCA
TTCTCAACAGACCAATATCAAACAGAATTTCACGTCAACTTGGAACGCATTGAAAAATCTACCCAAAATG
TGGATACAAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TGGTTCTATTTCGCTCAATAGATCAGCCATAAAACCAGTTAAAAATTTAAAGACTGGCTTATTAATTTTT
CTCAACAGACCACCAGCCAACAAACGATCTTTTGATTCAATGGTTGGCGCTTCACTTGCAATATCTAGTC
ATCGCAAAGC	
  
	
  No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTCAAAATCACCAACAGCTATCAAATCAACAGAATTATGCAGAATCATTGAATGCGACGAAAACAGAAA
ACTCAACAGACCGTAAATTGTTTCATTGTTTTAAATTAGAATACATTGAATTTTTGAGCGTTTTGTTTTT
ACGTTTAAATCATAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
30. >ame-mir-927b-p3_1ss6GC 
ACAGACCGTACCGAT 
	
  
GACATTTACTGTTGTGTCAGTATTTTCTCCTTGGACCTTGAAAATCTATGGTGGGGCCACGCAAACTTCT
CAACAGACCGTACCGATATCCGCAGCCGGTCTCCAAGGTGAAGAGTCTCTAGTCGATAGAATAATGTAGG
TAAGGGAAGTCGGCAA	
  

GCAA-----   UC   AC----      UAC-  AU    
         ACU  UCA      AGACCG    CG  \     
         UGA  AGU      UCUGGC    GC  A                                          
GCUGAUCUC   GA   GGAACC      CGAC  CU  

ACATTTATTGTTGTGTCAATATTTTCTCTTTAGACCTTGAAAATCTATGGTGGGGCCACGCAAATTTCTC
AACAGACCGTACCGATATCCGCAGCCGGTCTCCAAGGTGAAGAGTCTCTAGTCGATAGAATAATGTAGGT
AAGGGAAGTCGGCAAATTAGAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTTATTGTTGTGTCAATATTTTCTTCCTTGGACCTTGAAAATCTATGGTGGGGCCACGCAAATTTCTCA
ACAGACCGTACCGATATCCGCAGCCGGTCTCCAAGGTGAAGAGTCTCTAGTCGATAGAATAATGTAGGTA
AGGGAAGTCGGCAAATT	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
31. >aga-miR-124_R-3 
TAAGGCACGCGGTGAATGCC 
	
  
GATGGACTCTGTCTTGCGCAAAAACGTTTTTCTCCTGGTATCCACTGTAGGCCTGTATGTTCGATAAAAT
TCATAAGGCACGCGGTGAATGCCAAGAGCGAACGATAAGCACCAATAAAATATAATCCGACTGAGAATGT
GATAGAAGAATGGATAACCATAATT	
  

AAAAA     UU   C      C      AG    G    UUCGA       
     CGUUU  CUC UGGUAU CACUGU  GCCU UAUG     U      
     GCAAG  GAG ACCGUA GUGGCG  CGGA AUAC     A  
AAUA-     C-   A      A      CA    -    UUAAA  

	
  
	
  
	
  
35. >PC-5p-55665_21 
TATCACAGTTGCTATTTCTGTC 
	
  
TGGAACAATAGGTAAAGAATCCGCTTTCTTAAGGGACAGCAGCGGTGGTTTGTCGTATTTAAAAACCATA
TCACAGTTGCTATTTCTGTCAGAATGCGGATTCGAGCAACATTGATATGGAAGAAAGAGCGACAACCAA
AAATCAATCGAAAATAAATCG	
  

A-   AAAAA        CA      AUU-     CA  
  UUU     CCAUAUCA  GUUGCU    UCUGU  G 
  AAA     GGUAUAGU  CAACGA    AGGCG  A 
AG   GAA--        UA      GCUU     UA 

 
 
>PC-5p-29795_45 
CGGTCAATCACCCGGCAACT 
 
GGCATTCATTTGGACTTGAAGATCATCAAAAAAAAAACAAATTTCAAATCAAAATGTTTATACAATACG
GTCAATCACCCGGCAACTAATAGTGGTTTTATAAATAAGTTAGCTGCCTCGTGAAAGACGATACTGTATA
AATGTGAATCAACAAT	
  

AAAAU         A  CG   AA    CC    A     AGUG    U  
     GUUUAUACA UA  GUC  UCAC  GGCA CUAAU    GUUU \ 
     UAAAUAUGU AU  CAG  AGUG  CCGU GAUUG    UAAA A 
-----         C  AG   AA    CU    C     AA--    U 

	
  
	
  
>PC-5p-15105_99 
TTTTGATTGTTGCTCGAAATT 
	
  
GCAAGACGGTTAATGATCACTTTCAGATAGATTTTTCAGTTAAAAGGCAGATGTGTGACACCTATCATTT
TGATTGTTGCTCGAAATTCCGTGTATTTGTTATGGCTTTCGAATAATAATTAAAGACAAATGTGTCACAA
TTCACAGCACTAGAGA	
  

UG        CUAUCA            C      UU     UAU  
  UGUGACAC      UUUUGAUUGUUG UCGAAA  CCGUG   \ 
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  ACACUGUG      GAAAUUAAUAAU AGCUUU  GGUAU   U 
UA        UAAACA            A      C-     UGU 

	
  
	
  
>PC-5p-10903_144 
AGATGCTTCAAGTCCTGAACGATT 
	
  
GGAAATAGTCAAATGGGCCATTGATTCCTTCCGTCCCTACAAATCTCCGGGACCGGACGGGATCTACCCT
AAGATGCTTCAAGTCCTGAACGATTCTATCGCACCAGTACTAGAAATCATCTACAGGGAATGCCTCACAA
TTGGATACACGCCAAAATCTTGGCA	
  

UA-    A-     C-   A   C   AA-    U  
   CCCU  AGAUG  UUC AGU CUG   CGAU \ 
   GGGA  UCUAC  AAG UCA GAC   GCUA C 
UAA    CA     UA   A   U   CAC    U 

	
  
	
  
>PC-3p-5714_290 
TAGCTGCCTCGTGAAAGACGAT 
 
TTTCAAATCAAAATGTTTATACAATACGGTCAATCACCCGGCAACTAATAGTGGTTTTATAAATAAGTTA
GCTGCCTCGTGAAAGACGATACTGTATAAATGTGAATCAACAATTGTCGAAATCCATCGTCTCTGGCTGC
AACAATTAAAAGTCAAAAT	
  

           A  CG   AA    CC    A     AGUG    U  
AUGUUUAUACA UA  GUC  UCAC  GGCA CUAAU    GUUU \ 
UGUAAAUAUGU AU  CAG  AGUG  CCGU GAUUG    UAAA A 
           C  AG   AA    CU    C     AA--    U 

 
 
>PC-3p-3346_517 
TATCACAGCCATTTGATGAGC 
	
  
AAACTTATTTATCGATTACTTTTGGGTTAAGCTCTCAAAATGACTGTGAAATGTTGATTCCTATATTCAT
ATCACAGCCATTTGATGAGCTTGGCTGAAAGTTCTATCAACGTAAAAATTTTCGATTCATTTTTGTATTG
GAATATTTTTTCAGCGTTCAG	
  

U--     UG G        UCA     A      A   UUG  U  
   ACUUU  G UUAAGCUC   AAAUG CUGUGA AUG   AU C 
   UGAAA  C GGUUCGAG   UUUAC GACACU UAC   UA C 
UCU     GU -        UAG     C      A   UUA  U 

 
 
>PC-3p-31889_42 
TGTAACCGGGTCGTCGCAAGTATCGATC 
	
  
GTTTTGGTGTTGACCCTCGTTTCGGTGTTCTAGGCGATTTTGGTATTTCGGGCGACTCAATGGGTTCAGT
GTAACCGGGTCGTCGCAAGTATCGATCGTAGCGGGGTTTATCTTGTTTTTGGGCTCGTTGTGACATAGCG
GCGTGTGAGCGGATGTAGCATTGGTTG	
  

UU  AG  GAUU-         CG        AAUG    CA  
  CU  GC     UUGGUAUUU  GGCGACUC    GGUU  G 
  GG  CG     AGCUAUGAA  CUGCUGGG    CCAA  U 
UU  GG  AUGCU         CG        ----    UG 



	
  
	
  

164	
  

 
 
>PC-3p-23858_59 
TGTGATGTGACGTAGTGGATTC 
	
  
GTGTCTAATAATGATAATCATAAGAGAACGCCATTGCCTCACTATCACTTGGTAATTTATTTAACACATGT
GATGTGACGTAGTGGATTCCACTTTTGATTTTTCCTTCAATGCTATTTTGATCATCATCTGTGCAGGCTG
CGCGAGTCGATCCGTTCC	
  

U   A-   CG       C    U     U  -  AAUU  
 AAG  GAA  CCAUUGC UCAC AUCAC UG GU    U 
 UUC  CUU  GGUGAUG AGUG UAGUG AC CA    A 
U   AC   A-       C    -     U  A  AUUU 

 
 
>tca-mir-6015-p3_1ss15GC 
GCAGCGCCGGTTGTCGT 
	
  
TTGTTCATCTCGTGTTGTATTTCAAATCACAATCAATTAAAACCATTTATTTTCCTCTTATTTCATTTATA
GCGCCGGTTGTCGTGACTGCAACATCAATTCCGGTTCCACCGGCTGGTTATCCACAAAACATGGCTGGTT
ATCCACAAAGTACGGCTG	
  

AGC     --   UC  GAC  
   GCCGG  UUG  GU   \ 
   UGGCC  AAC  CA   U 
CCU     UU   UA  ACG 

ATTGAACTAGTCCTTTCGGTTTTAAAATCGATAACGATGCTGCTCCAATTCTGCTCGATGGCTTTGGTGG
CAGCGCCGGTTTTCGTCCACTAGGAACAGCATTATTATTCAATGAATTTTCTACCAAACCATCACCTTCA
TTACGCTTAATAACA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
 
 
 
 
>tca-mir-3899-p3_1ss3TA 
ACATCGGCGACACTCGA 
	
  
AATTTAAAATCAAATCTTATGGCAGATGATCCATTGAGAACTGAGGTCGAAAAAATGGAAACAGAAAGA
ACATCGGCGACACTCGATAAATTCGTTTCACATAGTGCAATTTTTAGATTTTCTTAAATACGAAATGAAA
CTTTAATATGTATCAT	
  

GC      UCC-      AAC  AG     AAAAA----  G  
  AGAUGA    AUUGAG   UG  GUCGA         UG A 
  UUUGCU    UAGCUC   AC  CGGCU         AC A 
AC      UAAA      ---  AG     ACAAGAAAG  A 

TTAAATCATATCTTATGGCAGATGATCCATTGAGAACTGAAGTTGAAAAAATGGAAACAGAACGAAAAT
CGGCGACACTCGATAAATTCGTTTCACACAGTGCATTTTTGGATTTTCTTAAATATGAAATGAATACTTA
AAATGTCCATCATC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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>tca-mir-3867-p3_2ss4AC17TG 
ATTCCACCGTTCCCGTGA 
	
  
TTACTCTGTTTATTATTTTCAAATATCATACCTGTTGCAATGAAACCATTTTAGCGACGATGTGCTTTTT
TCCACCGTTCCCGTTATGTTACAGCTGAACAATAAAACGCACCATACACATATAGATAGACACTGATGCAC
AGTACACCCTTT	
  

AU-------    U    UCCACC    CC   AUG  
         GUGC UUUU      GUUC  GUU   \ 
         CACG AAAA      CAAG  CGA   U 
UACACAUAC    C    UAA---    U-   CAU 

TTGATCATTTTCAAAGAATAATGATTTATTATGGATTTTGTTATGTATTTTACCTCAGGAGCCATATATTC
CACCGTTCCTGTGAAAGAAAATGGAGAAAAAACTGTAAAATGGTTGAAATGCAATTATTGTTTTATGCA
TTTCGAACGAACGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GCCATACACCATACACTTCCGTAATTGAGCGCTATTTTCTTTATGACTAGCCTCAAAAACCCTTGTACTAT
TCCACAGTTCCCGTGATATTTTTCATTTCATTTCACTACATTCCATTGCATTACAATCCTCCATTCTCTTG
ATTCTTCATATTCGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-mir-3846-p3_2ss14GT18AC 
CATCAACTGACATTGCACC 
	
  
CCAAATTTACCATTCAAATATTGTATTTAAAAAAAAAGTTTATTAATTTTTATTGCCAGAATATCACATC
GACTGACATTGCACCTGGATTTGTGTCGGAGTTCTCCTGGCTCGCAATTTTTCGCAATAGTTTCGATTAA
ATTGTATAGAAATC	
  

CAC     CU   -     ACCU     -  U   -   G  
   AUCGA  GAC AUUGC    GGAUU UG GUC GGA U 
   UAGCU  UUG UAACG    UUUAA GC CGG CCU U 
AAU     --   A     CUU-     C  U   U   C 

ATATTTATCATAAAAAGGTACATATTTGGAAAAAACAAATGGAATGAATTAATTTTCATCGTCAGAAAGC
ACATCAACTGACATTGCACCTGGACTTGTCTCAACGCGTGGTTACTTAAATTCATACTTGTCCTCGTTCG
CAATTTTTCGCAATAGCTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATCATAAAGAAGTACATATTTGGAAAAAAAACAAAAGGAATGAATTAATTTTCATCGTCAGAAAGCACA
TCAACTGACATTGCACCTGGACTTGTCTCAACGCGTGGTTGCTTAAATTCATACTTGTCCTCGTTCGCAA
TTTTTCGCAATAGCTCCG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-miR-92a-3p_L+1R+4_1ss10AT 
TATTGCACTTGTCCCGGCCTATTAA 
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CAAACTATCGAAATGCAGCAATTTGCACAGGGTGGGACAAGGTCAATGTTGTGCATTTTAAACAAAGAA
TATTGCACTTGTCCCGGCCTATGTGTGTTGAACTGCCTATCAGCCAGTCATCGGATATTTTAATTTTGTTC
TTCAAACTGTTTTAAATCG	
  

--    U    C   G         GU      ----   GCAU  
  CAAU UGCA AGG UGGGACAAG  CAAUGU    UGU    \ 
  GUUG GUGU UCC GCCCUGUUC  GUUAUA    ACA    U 
AA    U    A   G         AC      AGAA   AAUU 

 
 
>tca-miR-34-5p_R+6 
TGGCAGTGTGGTTAGCTGGTTGTTGT 
	
  
TAAATGATTCTACAATTTCAAAATGGGAATCTTGAACGGAACTTCAACTGAAAAAAGGTTAAACGCGTT
GGCAGTGTGGTTAGCTGGTTGTGTGAATACATATAACAGCCACTATCCGCCCTGCCATTGCGGCATGCTT
TCATTCACATATAAATTGGAT	
  

UAAA    U      U    U   C       ---   A  
    CGCG UGGCAG GUGG UAG UGGUUGU   GUG A 
    GCGU ACCGUC CGCC AUC ACCGACA   UAC U 
UACG    U      C    U   -       AUA   A 

 
 
>tca-miR-2765-5p_L+2 
GGTGGTAACTCCACCACCGTTGGC 
	
  
CTCAATCTGGATGGATATTGGATCTACAAAATGGAAATGCGAGCAGAAAAGATTACATTTTTGGAACCT
GGTAACTCCACCACCGTTGGCATGAATATATAAAAGCCAATGGAAGTTGGAGCTACCGCGTGCCGAATGT
TTAACATCAATTTTGTCAT	
  

A  C     A     - CA        AUGAAU  
 AC UGGUA CUCCA C  CCGUUGGC      A 
 UG GCCAU GAGGU G  GGUAACCG      U 
G  C     C     U AA        AAAAUA 

 
 
>nlo-miR-993_R+3	
  
GAAGCTCGTCTCTACAGGTATCTTTT 
	
  
CCACTCCTGCGTGATCTACCCTGTAGTTCCGGGCTTTTGTTGTTTTTTAAAGAATAATTTTTCTATCAGA
AGCTCGTCTCTACAGGTATCTCACAGGGTAGAAGCATTCGACATTTTTTGTTTGCCTGAAAAAAGTATCA
CACAACATAACTTTTATCTG	
  

-   GC    UC  C       UUC          UUGUUUUUUAA    UA  
 CCU  GUGA  UA CCUGUAG   CGGGCUUUUG           AGAA  A 
 GGG  CACU  AU GGACAUC   GCUCGAAGAC           UCUU  U 
U   A-    CU  -       UCU          UA---------    UU 

	
  
	
  
>ngi-miR-34_L+5R+1 
GTGGTGGCAGTGTGGTTAGCTGGTTGT 
	
  
TAAATGATTCTACAATTTCAAAATGGGAATCTTGAACGGAACTTCAACTGAAAAAAGGTTAAACGCGTT
GGCAGTGTGGTTAGCTGGTTGTGTGAATACATATAACAGCCACTATCCGCCCTGCCATTGCGGCATGCTT
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TCATTCACATATAAATTGGAT	
  

AA     UAAA    U      U    U   C       ---   A  
  AAGGU    CGCG UGGCAG GUGG UAG UGGUUGU   GUG A 
  UUUCG    GCGU ACCGUC CGCC AUC ACCGACA   UAC U 
AC     UACG    U      C    U   -       AUA   A 
 

 
 
 
>ngi-miR-13a_R+1_1ss16GA 
TATCACAGCCATTTTAATGAGC 
	
  
AGAGATGTTTTTAATTCAGTCAGAGCATTGAACTTGATAACTTGCTCGATCTGGATACTGGACACTGAAC
AGACATTTTAATGAGCATTAACGCCAAATAAATTGAATTTTTGTTTTGTTTTTTTTTTTCGCAAAGCATA
TGCATAAATATTTTA	
  

ACU     CU       CAU      GA-----  AU  
   GGACA  GAACAGA   UUUAAU       GC  U 
   UUUGU  UUUGUUU   AAGUUA       CG  A 
UUU     --       UU-      AAUAAAC  CA 

 
 
 
>mse-mir-9a-p5_1ss11CA 
AATCCCGCCGAGGCC 
	
  
GAAACACTTTTATTGATACATCGGAAACCTTGAGCTCGGCGAGTCCGGAATAGCTCGCGAGCCACAAAAA
TCCCGCCGAGCCGAATTTCTTACGAGCCGGCTCGGGCTCGTTGCAATTATACTATTTAGTAGAGAATTCG
AAGTAATGAT	
  

CC   A        AGUCCGGAAUA   C  
  UUG GCUCGGCG           GCU G 
  AGC CGAGCCGC           CGA C 
A-   -        CCUAAAAACAC   G 

	
  
GCGAGCCCACCGAGGAGCAGCTGCGCCAACTGCGCGAAGGCGTGCAGCTCAATGACGGACCAACGTTGC
CCGCCGAGGCCCGCAGCCTCGAAGCCCCCGCTCTGTGGCCGCGCAACCCACCAGTACGCTTTCGCAAAAG
CGTACCGACC	
  
 
No loop structure 
 
 
 
>mse-mir-6099-p5_1ss10TC 
AATACGTCGCCTAGA 
	
  
GGCGTGTCGTTGGTTATGCCATCAAATTAAAAAGTAAATGCATCGAAGTCAATAGTTTGGGCACAAAAAT
ACGTCGCCTAGAATCGTTGCCCGTATTTGATGAAACAATGCCATCAAGAACGGTGGTCGCATGTGATTTA
CCATTTGACA	
  

AA U    AG-       -  AAA 
  G CAAU   UUUGGGC AC   A 
  C GUUG   AGAUCCG UG   A 
CC -    CUA       C  CAU 
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>mse-miR-965_R+3_1ss9TG 
TAAGCGTAGAGCTTTTCCCCTTAAT 
	
  
TAATTTATGAAGAAAAGAACATTATCGAAGGGGCACGGCTATACGTCTTATGTTGCCAGTTGAATATTCA
TAAGCGTAGAGCTTTTCCCCTTTGATACTGCTTCAAAATCACCGTTTTTTAAAAATATTTAAATTTTTTA
AATTTTATTTGTTCGAAATGAAT	
  

U           CAC    A    U      U-  CCAG 
 UAUCGAAGGGG   GGCU UACG CUUAUG  UG    \ 
 AUAGUUUCCCC   UCGA AUGC GAAUAC  AU    U 
C           UUU    G    -      UU  AAGU 

	
  
	
  
>mja-mir-6494-p3_1ss12CT 
TGGAGCCGCCATTGG 
	
  
AAATTTATGAAATTCTAGTGAGTTGGAGGGTACAATGGTGTGCGCAGAAGTGCTTGGCGTGAGCCTGCA
TGGAGCCGCCATTGGCACAGATCTTGGTGGTAGTAGCAAATAATCGAATGATATCTTGGAGGACTGAAGT
GGAGAAGGGTTTCGT	
  

  A-        U  GCAGAA    UU   G  
GU  CAAUGGUG GC      GUGC  GGC U 
CA  GUUACCGC CG      UACG  CCG G 
  CG        -  AGG---    U-   A  

 
 
>isc-mir-79-p5_1ss5AC 
GAGGCTGAAGGCGCT 
	
  
GCTTTAAATCATTTGGCTGCTTTTGGTGTTGCACATTCATCAAAATGAAACCGATCCGAGTTTGAAGAA
AGGCTGAAGGCGCCTCAATCACATGTAATCTCATAGATGAATTGCCCGAGCGTTTGCGATAACGGTGTAG
TATTCAATTTTGTA	
  

AG-   GAA    CC   A  AC   UA  
   GCU   GGCG  UCA UC  AUG  A 
   CGA   CCGU  AGU AG  UAC  U 
UUG   GC-    UA   -  A-   UC  

TTGTAAATGTGTGCTAGACTGTAAATGTTTCGATTTTGTTTGCTTGATAATTCGAAGCTTGAAGGCTGAA
GGCTGAAGGCGCATGCAAATCCATGGAAAAGAGAACTTAACGATGGATTTTTTTTCGTTTTTTCCCATT
TTTCATTCGGAGA	
  
	
  
TAAGGAAGAATGTGTATTGCGTAACATTCTTATTCTTATCGTTTCGATCTAAGAGGTCAAGCAACTTAAA
GGCTGAAGGCGCACTTCAAATCGAAGTCTATTTCCAATTCGTGATCAATTTTAATGGAAAAAATTTAAAT
ATTTCATTTTA	
  
	
  
AAGGAAAAATGTGTATTGCGTAACATTCTAATTCTTATCGTTTCGATCTAAGAGGTCAAACAACTTAAAG
GCTGAAGGCGCACTTCAAATCGAAGTCTATTTCCAATTCGTGATCAATTTTAATGGGAAAAATGTAAATA
TTTCATTTTAT	
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>isc-mir-153-p3_1ss11GT 
GTCGCGGCGGTGCTG 
	
  
CGCGCAAAGCGTTCGCCGACATGGCCCAGGACGACATCGTCCAGACCGTGAAGGACTCCGGCCTCAAGGG
TCGCGGCGGTGCAGGCTTCCCCACCGGCGTGAAGTGGGGCCTGATGCCCAAGGACGAATCCATCGACATC
CGCTACCTGCT	
  

AA-  AC  C       AGGG     G     CA  C  
   GG  UC GGCCUCA    UCGCG CGGUG  GG U 
   CC  AG CCGGGGU    AGUGC GCCAC  CC U 
AAC  GU  U       GA--     G     --  C  

TTTTGTATCTTATTTCGTTTCATTTTCTCTACATTCTCTTCGATTCCTGTCTAATTTAATAGTTTTGGCGC
GGCGGTGCTGCCAAGTGAAATTCTGGTTATTCCTCTTCGTTTTCCGTTTCTACTTTGCTTTCATTAAACC
AATTTCAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>isc-miR-276_L+3_1ss19AG 
AGCTAGGAACTTCATACCGTGCTC 
	
  
TCTATTTACACTTATATTCAGAACATAACCAGCAGCGAGGTTTAGAGTTCCTACGTTCAATATTTAATTCG
TAGGAACTTCATACCGTGCTCTTGGAATGTTTTAATTCATCAAATACGTTGAATGTCATCAAAAATAGCT
AGATATATTTTACGAAAGGCC	
  

AA    C    A   UUA           UUCAAU  
  CCAG AGCG GGU   GAGUUCCUACG      A 
  GGUU UCGU CCA   UUCAAGGAUGC      U 
A-    C    G   UAC           UUAAUU  

	
  
	
  
>hme-mir-6311-p3_1ss9AC 
CGCGGGTTCGAGTCC 
	
  
GAAAATATTGACAAAACAAGATTTAGATTTAGATAATGAATATTTGATACGGGGCAGTAGTAGGAAAACG
CGGGTTCGAGTGCAATCATTGCGTCAACCATGCGGTTGACGCAAGGGACCCTTGCATCATCCATGCGTCA
CCACTGCGTC	
  

A  AAA     -  UUC  G     ---  A-           A  
 GG   ACGCG GG   GA UGCAA   UC  UUGCGUCAACC U 
 CC   UGCGU CC   CU ACGUU   AG  AACGCAGUUGG G 
-  AC-     A  UA-  -     CCC  GG           C  

TACTCGTTCGTTTTCTGGTGTAGGCTCGTTGGTCTAGAGGTATGATACTCGCTTCGGGTGCGAGTGACCC
GGGTTCGAGTCCCGGATGAGCCCCACAAAACCTTTTTTAAAAATTTTTTTTTCTTCAATTTATGTTTTCA
TTATTTGATGATG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>hme-mir-276-p3_1ss2GC 
TCTAGGAACTTCATACCGTGCTCT 
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CTATTTACACTTATATTCAGAACATAACCAGCAGCGAGGTTTAGAGTTCCTACGTTCAATATTTAATTCGT
AGGAACTTCATACCGTGCTCTTGGAATGTTTTAATTCATCAAATACGTTGAATGTCATCAAAAATAGCTA
GATATATTTTACGAAAGGCCG	
  

AA    C    A   UUA           UUCAAU  
  CCAG AGCG GGU   GAGUUCCUACG      A 
  GGUU UCGU CCA   UUCAAGGAUGC      U 
A-    C    G   UAC           UUAAUU  

 
 
>hme-miR-928_L+1R-7 
AGTGGCTGTGGAAGC 
	
  
GGGGCTTCAATGGTTTTTCTTCTGTCTCAACCTTTTCAATTTGTTTCGGTTTCTTTGCCTTGAGTCGAAC
TGGCTGTGGAAGCTCTTCGATCGGTACAATTTTGACTTTGGTTGGTTTTTGTTCTTTTCGTTCAATCTTA
ATTGGAACCAAATCA	
  

        A      UUUC   U U     CCUUUUCAAUUUGUUUC   UU  
GGGGCUUC AUGGUU    UUC G CUCAA                 GGU  C 
UCUCGAAG UGUCGG    AAG C GAGUU                 CCG  U 
        G      UC--   - U     -----------------   UU  

TAAAAAAGCGTGTGATGGCTTATGTTTGACTATACCGGCTGGAATGAAAGTTGCATTGGTCGGTGGAAG
TGGCTGTGGAAAATCAACAATTGTACGATTATTATATCGATTTTTTGAACCGAATTCGGGTTCGATAACC
ATTGGAAAC	
  
	
  
GTTTTTTGTTGGCTGTGAGCCGCCTTGGCTTTCACAATTTCATCACCAATTTCATGTTTCGATTCAGCAA
TGGCTGTGGAAGCTGACTCAGCGTTGTCAAATTGTACGAACGCGTAACCAAATTTTTTCTTCGAAAAAT
AATATGCAATGGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
>hme-miR-2a_R+2_2ss19TA23CA 
TATCACAGCCAGCTTTGAAGAGAAC 
	
  
AATGACGAACAAAAGATAAACTGTGTTCATTGTAAATCAATTGCGTCCCTTTCAAAGTGGCTGTGACTT
GTTATTCAAATTATTCATATCACAGCCAGCTTTGAAGAGCGATGCGGTTGAATTTGAATCGACCGTACCA
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAA	
  

AUUGUAAA----           C    -     -         CU  UUAUUC  
            UCAAUUGCGUC CUUU CAAAG UGGCUGUGA  UG      A 
            AGUUGGCGUAG GAGA GUUUC ACCGACACU  AC      A 
CAGCUAAGUUUA           C    A     G         AU  UUAUUA  

 
 
>dya-miR-308_R-3_1ss11TG 
AATCACAGGAGTATACTGT 
	
  
GTGTGAGTAAATTAAGTTTGGTTCGATGTCTCGCAGTATATGCTTGTGTTATTGACGTGTTTGAAGTGCT
CAATCACAGGAGTATACTGTGAGATATTGGATTAGATATTCCAAAAGCCTGCGCATGAAAGTATTTCACA
TGTTTTATTAATTGTATACG	
  

UAAAUUAA                          G      UU     C UG UU  
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        GUUUGGUUCGAUGUCUCGCAGUAUAU CUUGUG  AUUGA G  U  \ 
        UAGAUUAGGUUAUAGAGUGUCAUAUG GGACAC  UAACU C  G  G 
AAACCUUA                          A      --     - GU AA  

 
 
>dvi-mir-309-p5_1ss3TA 
AGATTTGCCAGGCTCT 
 
TCCAAAACATGAGCATGAACGTCGATCAACATTTCCTAGTGGAAGTAGCCCAGAAACAAGTAATGCCAA
AGATTTGCCAGGCTTTAAGACTCAAATGAGTCCCGAATCATCAAATTGTTTGGCTACAATGTCTCAGTCA
TCACCTCATCCAACA	
  

A-   AU      -      CCA  C   AA     A  
  GUA  GCCAAA GAUUUG   GG UUU  GACUC A 
  CAU  CGGUUU UUAAAC   CU AAG  CUGAG A 
AA   --      G      UA-  -   CC     U 

GATATTCACGATTGTTATCACCACGTTATGGAGATGGATATGCGTCACCAACAATATCGATTACGGGACAA
GATTTGCCAGGCTCTCGTTTAGTATCGTTATTTGCTTTTGGAGAAGCTGATGTTCCGGATCCACAATTCA
CATTAGCAAATATGC	
  
	
  
TTGCTGTTGTTGAAAAAGAGAAAAAATTAGCCTCACACCAAACTGGGCACAATAGTGGAGTTGTACATG
CGGGAATCTATTATTTGCCAGGCTCTTTGAAGGCAAAATTATGTGTGGAGGGAATGAAACTAT	
  
 
 
 
>dvii-miR-306-3p_L-4R-2_1ss10TG 
GTCGCGCTGTGCCTGT 
	
  
CTATTTAATTTAATTTTGATTTATGAATAATGAATACATATGTCATATATGTGTGAATATTGTTGTATGCG
CGCTGTGCCTGAATTGTTGTATGGCATATATGCCACTATACGATGAACCATTGCTCGTCTCAGATGTTGTG
TCATCATCATA	
  

AAUAUUG   UAU   C  U   CCUGA     U   -     U  
       UUG   GCG GC GUG     AUUGU GUA UGGCA A 
       GAC   UGC CG UAC     UAGCA UAU ACCGU U 
UA-----   UC-   U  U   CAAG-     -   C     A 

AAAAAATAATCAACATCATCGGTTTTTTCGGTTCCAAAAAGGCTTTCGCACCAAATGGATTGAAGTCGA
TGCGCTGTGCCTGTTACACTTTAGCGCGCAGACAAATGTATTTCAATCGAAATATGTATAAATTTATTCG
TGAAAAGTTTTGCATT	
  
	
  
AAATAATCAACATCATCGGTTTTTTTTCGGTTCCAAAAAGGCTTTCGCACCAAATGGATTGAAGTCGAT
GCGCTGTGCCTGTTACACTTTAGCGCGCAGACAAATGTATTTCAATCGAAATATGTATAAATTTATTCGT
AAAAAGTTTTGCA	
  
	
  
	
  
	
  
>dsi-mir-970-p3_2ss9AC19AC 
TATTTGGTCGCTGAATTGC 
	
  
TGTTGTATTAGATTTGTGAAATTGTCTCAGTGATCGTAATGTAACGTGTGACAATTTTTTCACTTCTTAT
TATTTGGCCGCTGAATTGCACAAACAAAGAATGACGATCGTAGGAACTATTCGGAAGAATCGTGTTGAA
ATTCCACCAATTTTATTGA	
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AUUAGA      A   UGUC      AU  UAAU    CGU    CAA  
      UUUGUG AAU    UCAGUG  CG    GUAA   GUGA   U 
      AAACAC UUA    AGUCGC  GU    UAUU   CACU   U 
AGAAAC      G   ----      CG  UUAU    CUU    UUU 

GTTACACAAAGGCAATTATGCTGAACGTATTGGTGTTGGTGCATCGGTCTATTTGGCTGCCGTTCTGGAA
TATTTGGTCGCTGAATTGCTGGAATTGGCGGGAAATGCTGCTCGCGAGAACAAAAAACGGCGCATCATT
CCACGCCATTTACAATTGG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dpu-mir-96-p5_1ss13CT 
ATTTGGCACTGGTACA 
	
  
ACATTTATTATCGTGAATTAATTTTCAAAATGCCGTTGCCTTTGTTTCGTCGGTTATATTTCACTTGAAT
TTGGCACTGGTAACATTCTGAAGGAACACAAAAAACATTTATCATATCTCATTTCTCACTTAAAATGTAT
AAACATATTC	
  

A    ---   U    UUUGU    UC   UAU  
 AAUG   CCG UGCC     UUCG  GGU   A 
 UUAC   GGU ACGG     AAGU  UCA   U 
C    AAU   C    UUU--    --   CUU 

TTCGATGAAGAAACAAAGCGAAATAATAGTGGCGCACCCGGCAACAATTCAAATACTCTTAACAACCAA
TTTGGCACTGGTACAAACAACGAAATGAAACAACGAGCTCGTGTACTTTGTTCATATGATGCAAAAGAT
AGTACGGAGCTCAAT	
  
	
  
CGGTTATTCTCGGTACCACGTTGATGTCGATATTTTTAAGAGATGGGGCAATCGAATATCAAACTCAACC
ATTTGGCACTGGTATTGTGACGTTGAAGACTTTCAAGCTTGAAATATACTTATATATATGTATTTAACAGC
GGAGGGAAAAAA	
  
	
  
TGACAACTCCTAGAAAAAAAAAGAAGTAAAGTTTGCATTTGAAATGTGAATAGATGGAATAGACCCGTA
TTTGGCACTGGTAAGTTTATGAGTTTCAAACGACAAAAAAAAATACAACAAAAACAGATAATTGCATAT
TTTGTGTCAATTGT	
  
	
  
	
  
	
  
>dpu-mir-263b-p3_1ss2CA 
AAAGGTCGTGGGTTC 
	
  
AAATTATTTTGCGTTGATTCAGACGAAAATGGCTTCGATGTTTGTTAGTTGAATTTATAGTTATCGTTCA
AAGGTCGTGGGGTCATTCAATTGAACAGGTTTGCAATGTACGATAAATATTTATGTCTTACTTGACCAGA
ACATCATCCTC	
  

GAAA       --    G    UUAGU   AUU  
    AUGGCUU  CGAU UUUG     UGA   U 
    UACUGGG  GCUG AAAC     AUU   A 
----       GU    G    UUGCU   GAU 

TCGAAGGAACGAAATGGAACAAATAAGAAACGAGGACACCCCGTGTGTCCGCAAGAAAAATTCACCACG
GTCGTGGGTTCCACGACGTGCTGGACAGAAGACAAACAAGTCCCCTCTTCACGGTGAAGAATTTATGGT
TTTTTCTTTTTT	
  
	
  
TAAATTAATAAATGATTAATAAGGATTTTAAAATAGTTTAATTGTAAGACTTTGAGTGATATAACTTGGT
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CGTGGGTTCTGAACTAAGCTATGTCTGAAAGTCTGCGATTCTTTAGCATCCGTTCTGATTGAAAATTGAT
TGTTGGAAAT	
  
	
  
TTCGAAAATATTCCCGAATTTTAAATGAAACGGAATATCAAAAAGAAAAATGAAAGAAAATTCACCACG
GTCGTGGGTTCCACGACGTGCTAGACAGAAGACAACCAAGTCCCCCTTTTCACGGTGAAGAATTTATGGT
TTTTTTTCTTTT	
  
	
  
	
  
	
  
>dpu-mir-252a-p5_1ss1TG 
GCCTAAGTACTCGTG 
	
  
CAAATATTGATGAATTTTAAACGTGGAACAAAGTACGAAAAGAAACGGAACCACCAACAAACAATTAGG
CTAAGTACTCGTATCCCGTATTATACTCACTCCTGCCATGAAATTAAAAAGTTTTTATTATAAAAAGCGAT
AAATTGG	
  

A   UA-   ACUC    CCC  
 GGC   AGU    GUAU   G 
 CCG   UCA    CAUA   U 
-   UCC   CU--    UUA 

	
  
	
  
>dpu-mir-133-p5_2ss13TA18AT 
ATCCGGGCCAAAATGTTT 
	
  
TCACAAGACCGTCACGAGAATAGAGTTTTCACAAAAGTGTCCGAATTGCCTGAATTCGTTAAAAACAAT
CCGGGCCAAAATGTTTGGATACGTGGACGTGTGCATACATCGCGCTGTAAGGGAAAACAATGTTTCTTAA
TATTGCGTCAGCAAA	
  

ACAAAA          U-----     A   C   A  
      GUGUCCGAAU      GCCUG AUU GUU \ 
      CAUAGGUUUG      CGGGC UAA CAA A 
GUG---          UAAAAC     C   -   A 

TAGGTAGAACTTGGGAAATGCTATCGATTGGAAAAATTTTCGGAAGAAATTTTCCGACCTTAAAATTTT
CCGGGCCAAAATGTTCCCTGGAAAAACATTTTTTTGTGGTTTTTTTTTTGAAACTTTTTTTCGAAAAAT
TTTTTTTTGAAATTT	
  
	
  
ATTATCATCGGATCATATAATTGGTTATTCGTTATTTTTGTTGATTCATCGAACGGCGAACGGCACGAGC
CGGGCCAAAATGTTTAAATTGACGGTCGAGCGTCATATTGTCCAATTTCGATAAGCACCAACCACCCCAA
TAATAATCATAATTC	
  
	
  
TTAATTCACAACGTGACGCTTTCGTAGAAGAGAAAGAGAAAGAGAGATAAAATGAAATGAGAGCTTAAT
CCGGGCCAAAATGGAATGTCTGAAGGAAAAAAAAGTTGAAAAAAACAACAGAAAATCGTCCAGAAAAG
TAAAACCTTTTTAT	
  
	
  
	
  
	
  
>dpu-miR-133_R+3 
TTGGTCCCCTTCAACCAGCTGTTTT 
	
  
TAGATAAGTGAAAGTCAATGCTGTGTCATAGCTGGTTGGTTCCGGGTCAGATCTAAAATTTGAATGTATT
TGGTCCCCTTCAACCAGCTGTAAACTGTCATTGGAAAGCATCAAACGTATTTTCAAAGATGTACTTACCA
TTATGCAGAAAGTCATCGAAA	
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U  GUC            UUCC  GU     C  AAAU  
 GU   AUAGCUGGUUGG    GG  CAGAU UA    \ 
 CA   UGUCGACCAACU    CC  GUUUA GU    U 
U  AA-            UCC-  UG     U  AAGU 

	
  
	
  
>dps-mir-87-p3_2ss1TG18AC 
GTTCATCCCGGTTGAGCC 
	
  
TTTTTACTATTGTACTCGACTCATTGTACAATCACCTTTTATTGAGAGTAAAAACAGATCTCTTCAAAAC
ATCCCGGTTGAGCCCCCAGTTAGAATATTATCTTCAATACGATGTACCAAAATGATCTTTATTCAACAAAT
TGTGAGTCAAGA	
  

     UCUUCAAA     CCG      CCCCCAGUU  
AGAUC        ACAUC   GUUGAG         A 
UCUAG        UGUAG   UAACUU         G 
     UAAAACCA     CA-      CUAUUAUAA 

	
  
	
  
>dps-mir-2567b-p5_2ss10AC17TC 
AAACGTTGACTTTAGCC 
	
  
AAGTGAGTGTTTTTGTCGAGTATTTGGAGTTTAATTGATGTCTGAACACATGCATTTAATTTTTACACAG
ACGTTGACTTTAGCCAATTGCGTCCACATAAACGTCATCCAGATGAAATGGTTTTTCTGCCATATTCATC
AGGGACCACTGGTTTGC	
  

C  -   U    AGUUUAA UG       AACACAUGCAU  
 GA GUA UUGG       U  AUGUCUG           \ 
 CU CGU AACC       A  UGCAGAC           U 
C  G   U    GAUUUC- GU       ACAUUUUUAAU 

GTTCACAGTCACAATTACAGACATGCGTGTGAGATGGTTCGGCGACATAACGGGCCAAAAAAAAAAAAA
AACGTTGACTTTAACAAATCAAACGCATATTTAATAATAATAAAATATACGGGATATTTTAAGCACTCAC
GATTTCTATTGGC	
  
	
  
AAATAGAAAAAAAAAAAGAAAAGAAAAAGTGAAACGATACGTGAAATTCGAACACATAACGAATGAAA
AAACGTTGACTTTACCATTCAAAGGAATACAAAAGAGACAAAAACTGCATTTTTCCGAAAATGGTTTGC
TTCTGTTAAATGAAT	
  
	
  
TTTAAAACCGATTAGTATTCAGGTTTTTTGATCATTTTTTTTTTTCAAAAATAGACGACTAAACGATCAA
CAAACGTTGACTTTATTTAGCATTATTACTTAACTCAATTTTCTGGAGGAATGCAGTCGATAAAGAAATG
AAGAAAAAAAGGCCCA	
  
 
 
 
>dps-mir-2543b-2-p5_2ss7TG17CT 
ATCCTAGGTGCTGTGGTT 
	
  
TAAGCATTTCAAATGTCAATTCGGTGCTGTCACAAACTGACATGCCATAAGTGATTAAGAATAATGATAA
GGTGCTGTGGTTTGAGTGACGGCTGACTCAATGTTTTTCTTTTTCAGCAAAAATTAACTTTGTTTTGAA
CGTTCATCTCATTTG	
  

GU        --     G   -    AUAA  G    A  
  GCUGUCAC  AAACU ACA UGCC    GU AUUA G 
  CGGCAGUG  UUUGG UGU GUGG    UA UAAU A 
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GU        AG     -   C    AA--  G    A 
 

	
  
	
  
>dps-mir-2532-p5_1ss4CT 
TTTTCCAGCTCCGAGA 
	
  
AATTGGGTAATATTTGATTCTGTAGAAGATGAGCTGCAACGTCGAGATACTAGTTCAACATTACTGATTT
TTTCCAGCTCCGTTCTTATTTCTGAATGAGTTGTCTCTATTTGCTCCACCGAAGCAAACTTTAAAGATTT
GAAGCTGGGGTGT	
  

AUUUUUUC      C    UUA  
        CAGCUC GUUC   U 
        GUUGAG UAAG   U 
UAUCUCU-      -    UCU 

ACCATTGTCTCCGCGTTCATATAACTCCGCCAGCACTTGATTCATTCAGCTCCAAAATTCGCTCTGCCTCA
TTTTCCAGCTCCGAGAATGGTAATTTTACCAATTTCTGCACAGGTCGTATGTAATCATTTTTGTAGGTTC
GAACTTTAACATTTCGG	
  
	
  
TTTGAATTATTCTTCGTACTTCTTATTCAATTTTCAACATTTAACTATCGTTCGCTTTTCCATTTTGCCGT
TTCCAGCTCCGATCTTTTTATATTTCGATTTTTGTTTAGCTCAATGCTATCGGATTCATCTCAACAAATG
GATGAACACAC	
  
	
  
CTTGCTCAAACATTGAAAATGATTTCATCGATAAATATACATATTTATAAACTATTGTCGATCATTTGACT
TCCAGCTCCGAGCACGAAGATCGATTGAAAAATATTCATTCAATCGTTTATTTTTTTTATTATTCCTATTA
CATACGGCTTA	
  
	
  
GGCACATCTTCCATATAATTTTATTGACTTTTTTCCAGCTCCGGCATACCCGGTATAACAGCCTATAAGCT
TTCGGGCAAAGAAACAAACGCATTACTGATAGCACCATCGATAGCAGGCAAGTGTTCATTCTCATTAACA
AAGTAAAA	
  
	
  
	
  
	
  
>dps-miR-927-5p_L+4R-1_1ss25CT 
GTGGTTTAGAATTCCTACGCTTTAT 
	
  
GGAATAAGGATTTCCGGATTAAAGTGAACCCATGACCAGCAACCAGCCAGAAAGTTTTGTTTGGTTTGC
TTTAGAATTCCTACGCTTTATCAATTAAACGATGAAAATAAACGTTTTATAATCGCTGGCAAAGCGTTTG
GATTCTGAAGCAAAACGAAT	
  

U     G               CU       AU  AUUAAACG      AUA  
 GUUUG UUUGCUUUAGAAUUC  ACGCUUU  CA        AUGAAA   \ 
 UAAGC AAACGAAGUCUUAGG  UGCGAAA  GU        UAUUUU   A 
-     A               UU       CG  CGCUAA--      GCA 

	
  
	
  
>dme-mir-92a-p5_1ss8AG 
TTCCCGTGGGACGGG 
	
  
GGCGAGGCCACGGTGACTTCGGTTTCACCCAGGCGCGTGCGACGGCTGCCCAGCTTGCCGGCCAGCATCC
AGCCCGTGGGACGGTCGAACAGGCGTGAGGGGTTGTCGATGCGAAAACGTTGCTTGCCGATCCGTGGCC
AGGGCGTTTCGATGCTT	
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AG    G  CGA      -    ---   ---   CG  
  GCGC UG   CGGCUG CCCA   GCU   UGC  G 
  UGCG AC   GCUGGC GGGU   CGA   ACG  C 
AG    G  AA-      A    GCC   CCU   AC 

	
  
	
  
>dme-mir-4981-p5_2ss9AG18AC 
GCCGGCGCGAAGTTTCACT 
	
  
CCACACCATCAATCCAACAAAAAATGGGCTTATGATCAGAGAAGTAACTCTCATATGCACCGCAAATATC
GGCGCGAAGTTTGAAAAAATAGCGTCAATTTGTGTATTATTATTTGTTGTCATTTCATTAGCTGGGAGCA
TACTCTTGCATC	
  

AC-       AUC     GAA    G  
   CGCAAAU   GGCGC   GUUU A 
   GUGUUUA   CUGCG   UAAA A 
UAU       A--     A--    A 

TAATATGGGACCTCATTTGAATCTCAATTTTTTGGAACCTATTCTTTTCTGGACAATAGGTCAGGCAAAG
CGAAGTTTCACTGAAAGCCTATCATAGGCATCTTAGCAATTGAAGATCTTACACTGTGACCGCGTTCTTT
AGTGTAATCGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
 
 
 
>dme-mir-4968-p5_1ss16CT 
TCCTCAGAGCCGCGATT 
	
  
TCTCTCACTGCAACACAGAGCAGGCGTTGAAAAACCGGGAGACGTTCGTTCGCGGTTTCTCATCCGCGAT
CAGAGCCGCGATTGACGGCCCCGTCCTCATTGAGAGCATCGATATCGGAAATGTGCACATGGAAAGCATC
CATATTGAATA	
  

GCGUUGAAAAAC    AGA    CGU        U  C   C  
            CGGG   CGUU   UCGCGGUU CU AUC \ 
            GCCC   GCAG   AGCGCCGA GA UAG G 
UACUCCU-----    CG-    UU-        -  C   C 

CAATATGGTACAGCTGAAAATATCAATCTAAACAATGGCCAAAATGTGAATTTAGTTAATCATCAACTAT
CCTCAGAGCCGCGATTCGATAAGCGCACTGTACATTATCCGGTTGCTGATTCGGTTGTATATGCGGCTATT
AAATCGGAACTAGTCT	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-mir-312-p3_1ss10GC 
CTTGAGACGCCCTGATT 
 
AAATATTGTCAAATCATGTCAAATGTCAAAAATTTTATTTTGGGCTGAAAATCAATAGAATTCATCTTTG
AGACGCCCTGAATAATACACGAAGAGACGTTGTATAATGACATTTTCAATAATAATTATACAATCGAAAA
ATTGGACAC	
  

AAAAAUU      U    UGAAAA    U   AU  
       UUAUUU GGGC      UCAA AGA  \ 
       AAUAAG CCCG      AGUU UCU  U 
AGCACAU      U    CAG---    -   AC 
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>dme-mir-2535b-p5_1ss9AG 
ATGCCGGGGTTGTGG 
	
  
TTTCGTACATCGGCTCCTGTGGCGCAATTGGTTAGCGCACGGTACTTATAAGACAGTAGCTTTACGCAAT
GCCGGGGTTGTGAGTTCGAGCCTCACCAGGAGCAGTAAATTTTTTTTATTTTTTCTTTGCCACGGCACAT
ACGTTTATTTA	
  

A   U        GACA-   --  UU  
 CGG ACUUAUAA     GUA  GC  \ 
 GCU UGAGUGUU     CGU  CG  U 
A   -        GGGGC   AA  CA 

 
 
>dme-mir-2499-p3_1ss13GA 
TTGGCGGCATGCAGA 
	
  
GGAATAGGTGCACAAATTGCAGCGGTACCGGCACTCGCATCATGCAATTCTGCGTTTGCTACATGTATGG
CGGCATGCAGTGCTGCAGTGGTGCTCCCGATACCATAAAACTGCTTCACATTCTGTATCCATCTGGAAAC
ACTCAATCA	
  

CACUC      -    AUU      -      CA  
     GCAUCA UGCA   CUGCGU UUGCUA  U 
     CGUGGU ACGU   GACGUA GGCGGU  G 
CU---      G    CGU      C      AU 

CGCACAATATCACCAATTCAAAATGTGTGCATAAAACAAGGCATTAAAGTTTATTATTGGGATCATTTTG
GCGGCATGCAAATCGTTGAAACGTGTTAATATTGTGTTGGGTGTATCGTTCGAAATAAAGAAGAAGAAG
AAGACGAAGAC	
  
	
  
GAGCACTTTTCCAATGTGAAAAACCACTACATTTGAAAACGTTGTCTCTTTCATGAGTTGGAGAAAATT
GGCGGCATGCATAACAGAAAGCAGCATTTTTTGATACGGAATACTCCAACCAAACGTAATCATTCAACCA
TTTTTGGTTGA	
  
	
  
ATGGCATTGACAAATCAAAAATCATTTGCCAATGCTATGATGGAGCCAATGTCATGAGCGGACAAAAAG
GCGGCATGCAGAAAATTGTTCAAAGAGAACTCAATCGGCATATTCCTTATGTGCACTGCTTTAACCATCG
TTTGCATCTTGTT	
  
	
  
ACATTCACCAAACGAATCGTGCAAATAATGAATCTCTGTTTCAAATAATTTTCCATTGAAAAAATTCAAT
TGGCGGCATGCATCCATTCATTCTTTTATTTCAAATAAGCATTCGTTCTGAATCAGTGACTGAGCTATTT
CATGCGTCATT	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-miR-iab-8-5p_R-3 
TTACGTATACTGAAGGTATA 
 
AAAATAAATATTCAGCAGTCTTCCCGTTCGATGAACCGTAATATGGTCTGATGTCGGTGTCAACTCGTGT
TACGTATACTGAAGGTATACCGGATAGATAGCACTCAGGATACATTCAGTATACGTTTACGAAGTGTCACA
AAATCCACCGCAGCAGCATTA	
  

U  AC     UU            G    A  G  UAGA  
 CA  UCGUG  ACGUAUACUGAA GUAU CC GA    U 
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 GU  AGCAU  UGCAUAUGACUU CAUA GG CU    A 
U  GA     U-            A    -  A  CACG 

	
  
	
  
>dme-miR-263a-3p_R-1_2ss12AG21TA 
CGTGATCTCTTGGTGGCATCA 
	
  
GAGACAAATTCAATTTCTCCCATCACATGGCAATGGCACTGGAAGAATTCACGGGTTGATTTTAATATTC
CCGTGATCTCTTGGTGGCATCATCATAGTGAGTGGATTATTCATCATTTGATCGTGAAAAACCAAAAGTT
TTAGCGAATTTGTCGTGAAAGGC	
  

-    -    CA   G   UG A   AU       UUG  U  
 UCAC AUGG  AUG CAC  G AGA  UCACGGG   AU U 
 AGUG UACU  UAC GUG  U UCU  AGUGCCC   UA U 
G    A    AC   G   GU C   --       UUA  A 

	
  
	
  
>dgr-mir-92a-p3_2ss16GA18GA 
CTTGTCCCGGCCTATAAA 
	
  
TCGAAATGCAGCAATTTGCACAGGGTGGGACAAGGTCAATGTTGTGCATTTTAAACAAAGAATATTGCA
CTTGTCCCGGCCTATGTGTGTTGAACTGCCTATCAGCCAGTCATCGGATATTTTAATTTTGTTCTTCAAA
CTGTTTTAAATCGAA	
  

U    C   G         GU      ----   GCAU  
 UGCA AGG UGGGACAAG  CAAUGU    UGU    \ 
 GUGU UCC GCCCUGUUC  GUUAUA    ACA    U 
U    A   G         AC      AGAA   AAUU 

GCGAGCGCATAGTTTCGAATAATAATTTTTCCAAATTTTTTTTTAATTCTTTCAAATGGTTTTAATTGTT
GTCCCGGCCTATTTTCCAAATTGTTTTCCTCGACCATTTAGGGCGCAGTGCCGAATTCAGAACTGAATTT
CAATCTTTCGA	
  
	
  
	
  
>der-mir-317-p3_2ss3AC17GT 
CCCGTGGCCGTTTGGCT 
	
  
ACAAAAATTCTTTTTCGTCTCCGGCTCTATAGCCGTCACCTTCCACTTAATAGCTAATAATGAAATTCTG
TGGCCGTTTGGCTGTACGCAAACTATTCAAAGCAACTTATTTAATTGAATGAATAAGAAATAGTGCACAA
CTCATTCGGACTT	
  

CUC        UC  CUU    UU   AGCUAA  
   UAUAGCCG  AC   CCAC  AAU      \ 
   AUGUCGGU  UG   GGUG  UUA      U 
---        U-  CC-    UC   AAGUAA 

ATAAAAAAACTCGATAACGATTTGCTTCTATTATCATTTCACCGCCGTCGACGCTGCCGCCGCCGCCATT
GTGGCCGTTTGGCTCAGCAAGATATGCCATTTATTTTATGGTCAAATAATTTGGCAGCTCATACTTATTC
AACAAAATTTGCAT	
  
	
  
	
  
>dan-mir-275-p5_2ss2TC17TC 
CCCCTACCTTGCGCGCC 
	
  
CGCCGGCGGGTTTTTCCGCCAGGCGCAGGAAGCTCTCCTGCACCAGGTCGGCCGCCAACTGCGGGTCCCG
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TACCTTGCGCGCCAGATACCCGCGCAGGGTATCGGCGTGCTTGAGAAACAGGCCTTTGAGATCCACGTCC
GACAAACCGACTC	
  

GU  C  AC   --       A       GC  
  CC GU  CUU  GCGCGCC GAUACCC  \ 
  GG CA  GAG  CGUGCGG CUAUGGG  G 
--  A  AA   UU       -       AC 

	
  
>dan-miR-11_R+5 
CATCACAGTCTGAGTTCTTGCTGCCA 
	
  
CTGAGCGGGAACTCCGATTGTGACTGCGTTTATTAATTTTGAAACAATTGCATATGCAATTGTCATCGCA
TCACAGTCTGAGTTCTTGCTCAGTGAGTTTCATTTCATCAATCACCAGCCAATGCTCAGGTATCGCTATT
CTAATTACATATAATCATTTC	
  

              C        C    UUUAUUAAUUUUGAA        A  
CUGAGCGGGAACUC GAUUGUGA UGCG               ACAAUUGC U 
GACUCGUUCUUGAG CUGACACU ACGC               UGUUAACG A 
              U        -    UAC------------        U 

	
  
	
  
>cqu-miR-276-3p_L+2 
GTTAGGAACTTCATACCGTGCTCT 
	
  
GGCTCTATTTACACTTATATTCAGAACATAACCAGCAGCGAGGTTTAGAGTTCCTACGTTCAATATTTAAT
TCGTAGGAACTTCATACCGTGCTCTTGGAATGTTTTAATTCATCAAATACGTTGAATGTCATCAAAAATA
GCTAGATATATTTTACGAAAGGCCG	
  

AA    C    A   UUA           UUCAAU  
  CCAG AGCG GGU   GAGUUCCUACG      A 
  GGUU UCGU CCA   UUCAAGGAUGC      U 
A-    C    G   UAC           UUAAUU 

	
  
	
  
>bmo-mir-3407-p3_1ss9TC 
TCACCTGCCCGCGAA 
 
GGTCGAGGCGCTGGTGCGTGCGGCCAGACTGCGCACTTCATCCGCGACCACGGCAAGCCACGGCCCTGCT
CACCTGCCCGCGCCGCCTCGATCGCGGCGTTGAGGGCCAGCAGGTTGGTCTGGTCGGCGATGCTCTTGAT
CACCTGAATGAT	
  

CU   C    ----    ---       CUC  
  GCU ACCU    GCCC   GCGCCGC   \ 
  UGG UGGA    CGGG   UGCGGCG   G 
UC   U    CGAC    AGU       CUA 

CGGGTCTTGCCGCCGCCCTCCATCCACTCGGTGCGGGTACGCGCTACAGGATCGATTTCATCATGGGCAA
TCACCTGCCCGCGGCGGCTGATGCGGCTCTGGTGTCCCCAGTCGTCGTACCCGTAATGGGTCTCCAGCGT
TTTCGGCTCGCCGT	
  
	
  
AGCCCGATCTTCTTGCGGTCCAGCAAGGTGACCTGCCCGCGAATCACCCCCTCCTCTTTGAGCCGTTGAA
TCCGTCGCCAGCACGGCGATTGGGACAAGCCAATGCGTTCGGCGATCTGGGCGCTGGACAGCGAAGCGTC
TTCTTGTAGCAA	
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>bmo-mir-3389-p5_1ss2AC 
GCCCCAGTCGTAGCC 
 
TGGAAAAATTTCAATAGGTCACCATAAAACTAAGCGAAGTATTTATGAATTGAGGTAAAATCGTATTCCC
CAGTCGTAGCTAAAATATCCATTTCTACTTCGGTAGCCGGATCCATATAATTTTCTCGTTTCCGAAGCGCT
ATATTGCC	
  

AU------      A   A  UAAAA  
        UUAUGA UUG GG     U 
        GAUGCU GAC CC     C 
AUAAAAUC      -   C  UUAUG 

TGCAAATAGATAATTCCCGAAAAATTGTATTTCAGATCTCACAATCGGTTCACCCAGTTGTAGCTCACGC
CCCAGTCGTAGCCCATTCTCCTTACGTTAGCCATGCCGTTGCTCCAATCATCAAAAGTTACGCAGCACCCT
ATGCTGTTGCAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-mir-3314-p5_2ss12CG17GC 
TGCCCCGGAACGAGCCC	
  
	
  
ATGATTCGCAAAAGAAACGAATAAGTTTGCATTTTTACTTAAAAGTTTATACATTCAGCTGGTTTTCATA
TCCGGAACGAGCCCATTTGGGTAATTGATAACCCATAATTTCGTAGGCGATTGACAAATGAAAGGAAATT
CATCGGCTCAATGTG	
  

UUU   U   CGGA     CCCAUU     AAU  
   UCA AUC    ACGAG      UGGGU   U 
   AGU UAG    UGCUU      ACCCA   G 
AAC   -   CGGA     UAAU--     AUA 

CAGGAACACCGAGTGAATCGCCTCGCGCACCGGGTTGTTGCCCCGGAACGAGAACGACACGTTGGACAC
CCCGCCCGGAGGTCAGGGCGTAGGGGCAGTTCGTCGCGGATGTAGGCGCAGGCATTGATGAAGTCCACGG
CATAGTTGTTGTG	
  
	
  
TGATGAATTATTATTACTTTGTGATTTAATCGTTATTTCAATGCTGGATTGTGGACAATTTTCACCGTTT
GCCCCGGAACGAAACAAAACCACACACAGCATATCGAAAATTGAATGTTTAATGTTCAAATATTTCCCAT
CAAAATGCCAAC	
  
	
  
AGAAAAATATGCATCCGAACCGTACAAGAAAAAAAAAATATAGAGTAAAACGTGGAAAAAATCACAGAA
TGCCCCGGAACGAAGAGAATGGCGAACCCAGAACTGACTTTTCACTACTATACAACGACGGAACGGAAG
CAAAACATCTTATG	
  
	
  
AAGAAAAATATGCATCCGAACCGTACAAAGAAAAAAAAAATATAGAGTAAAACGTGGAAAAAATCACAG
AATGCCCCGGAACGAAGAGAATGGCAAACCCAGAACTGACTATTCACTACTCTACAACGACGGAACGGA
AGCAAAACATCTTATGAA	
  
	
  
GTTATCCAACAGCTTGGTTTCAAAGAAGGGCAAGTATTCTTTAAATGCCCAAAATGTTGTAGTATTAAAC
CGGAACGAGCCCATCACTGTTCGGTGTGTCAAAGATGCATTCGAAAAATGGATCATCATTGTCCATGGTA
AATAGCTTTCCAA	
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>bmo-mir-316-p3_1ss1CA 
AGTCAACGGCAAAGT 
 
TGAATTTTGTATTGTAAGCTGTAAATGTTATCATCAATTTGAATGGCTCGACTGACTTGAATTTTGAGTA
GTCAACGGCAAAAAGATAGCAATATGGCACCGAACGAGATGTAGAAAAAAGTGGATGGAAATTTTTTAT
CTCATTTTTTCG	
  

AUG--   C--     A  UG A                                               
     GCU   GACUG CU  A \                                           
     CGG   CUGAU GA  U U                                      
AAAAA   CAA     -  GU U  

ATGGAACGCAATTTTTTTTTGGAAATTTTTTCTATTTATGCAGGAAAAATACTTGTTAGAGCACATTAA
AGTCAACGGCAAAGTAAATAACTTGGGCAACAATGTTACCCTTGAACGCCAAAAGATGAAAGTTATCGT
CAACTCAGACGTTCAT	
  
	
  
ACAATCATTTCTAAAGTCAGTTGAAACGATGCGGAAACATGAGGGTGTATGCGCGGCACGGAGTCAACA
GTCAACGGCAAAGAATGAAAAGAAGAAATGATGATTGCTCAATTTTAGTGAAAAATTGAAAAAAAAAA
CAGTACAACGGACA	
  
	
  
TTTTTTGTCTTGCTCATTGAAATGATTTCAGAAAGGAAGCAAGAGAGGATGTTGCATTTGTGTGATCTC
AAGTCAACGGCAAATGTTTACGATTTTTCAGAGCATGCGAATGTTTAATGTTTAAAACTTTATCAATGCA
ATTGCCCAATCGATT	
  
	
  
GCGGCATACATATCACCAACTTACAGCTCTGCAGTAATGACACCAATTTCTCGTTTCCAAAGATCTTGAA
AGTCAACGGCAAACGTCGACCAAAGTTCAAAGAATTGGCTGGGCGTGCAATCGTCAATGGTTCCAGTTT
TCGGTGAATGATGGA	
  
	
  
ATTGATTTCCAATTCCGATCCATTAACCGGTCAAAATGATAATAATAATTTATCAACAACCGGCTACAATC
AACGGCAAAGTAGTTCCGTATCACAAACAGCATCGGCAAATACATTGGCCAATGCAAGTGCCGGTAAGTA
CACACATACACAC	
  
	
  
AGGCAATGACAATGAATCCGAACGCTGATAGTTCAAAAAGACCACTAACCGAAAGACTGGCCAGTATTC
TTGAGTCAACGGCAAAAAAACTTAAAAAATAAGAACTTTCATTTTTCCAAATTTTCAACAAAAGGAAAT
CCAAACGAAAATTGTG	
  
	
  
AAGGTGAATATCTTTGGACGACAAATTATATTAACTGACTACGAAGATGATGGGACACGGGAAAAACTT
TCCAGTCAACGGCAAATGTACATCTGCCATTTTTATTTTTGTTTTTCATACGAATTTCGTTTTATATTTT
ACAACAATTGGGTGTGAC	
  
	
  
CGTTCAAATCAAATTGAAAAAGTGTCCATTTGTTTTCCCGTTTGAAATGTGAACTTCAGGAAAAACGAA
AGTCAACGGCAAAATATACAGACAAATGCGTTGGCATTGAATGATGAAAATGAATGATTCACCTGCGTA
AAAACTAACATTTTA	
  
	
  
GCCCAAATGAGCAACAACACTCATACGAAAGAAAAAAATGCATTTAATTGATTGAATATCCACTTTTAAA
TCAACGGCAAAGTTGAAAGAGAATTTGTTTTTCGATCAATCTCTTCGAATCGTTTGTGTGCATACTGAC
TGGGCTGTTGTACTG	
  
	
  
TGTTTCAATTAATGACAATCGTGAGGCAGGTGATGGTGATTTGAGCGATAGATCGAATGCACCCGCGGGC
AGTCAACGGCAAAAGAAACAAACCAATAAAAAAACCACCCAAAAAACAAAGAAAAAGAGCCGCCTGGA
TCGTTTTGCTGAATTTG	
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GTCTGGAAAGCAAGTTTTATCCACTGTTCTCATGAATATTATACCAGAAAAAATGCACAACATCAATTTA
AAGTCAACGGCAAAAACAAGTGTTAGGTCATGGCAAACAGAACCAGAACGCTGCTGGAAGGCTGGTGGT
ACGCCATTAAGTGATGT	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-mir-2855-p3_1ss1GC 
CCAATGCCTCGACCA	
  
	
  
ACGTTGTGTGTGTTATAGAACTTTCTTTGATTGATAACTTGTTTGATAATAATTATTAATTATAGATAATC
AATGCCTCGACCAGTATTGGCACGCATTTATTTCACGCATTTTATTTTATTTCACGCATTTATTCATTTAC
GCAATTCATTTACGCA	
  
	
  
TTTTTTCCCTGACATTTTTTTTTTTGGATTTTAACTAAATAATATACTTACCACCATGCCACAGCATAGCG
TAATGCCTCGACCACAATATGTATTCGGCACAATATCACCATATCCAACGCTTAAGAATGTGATGGCTGTT
AGCCAAAATGCATTCAA	
  

AGCGUAA    UC  CC  AA                                                 
       UGCC  GA  AC  \                                                
       ACGG  CU  UG  U                                    
CUAUAAC    --  UA  UA  

	
  
	
  
>bmo-mir-2820-2-p5_1ss3AC 
GCCTCGTGCATGGCC 
	
  
CTGGCAGATAGGCCGGTGACCGGTGGCACACATGCGCGAGTTGATCAGGATCTGGGCGATGGAGTCGCGC
GCAGCCGGCGACTCTTCGCGCAGGTAGGCCTCGTGCATGGCCTGGATGAAATCGACGGTGGTAGTACGAG
A	
  

GU   ACA          UUGAUCAGG     G    U        G  C  
  GGC   CAUGCGCGAG         AUCUG GCGA GGAGUCGC CG A 
  CCG   GUACGUGCUC         UGGAC CGCU UCUCAGCG GC G 
GU   ---          CGGA-----     G    -        -  C  

AAAATCACGTATTCTTTTGCTCCCACCAAAACATTTGGTACAAATTTATTTACACACAACTAAACCATGG
CTCGTGCATGGCCCTCAAGACTATTATGCAATACATAAAAACGTATGCGAATAATAATTAAATTGTCACTT
CGAATGGTTTC	
  
TGAGAACGATGCGCGACATGGCTTGGCTGACGACCGTTATGATCGAATCCAGATCCTGCCCGGCGGCGTG
CTCGTGCATGGCCAGAAGCAGCATTTCGGTCAGCGGTGCTCGGTTCAATCCCATGGCTCGGGAACGGGTC
TTATCGACAAAGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAAGCCTATGCCCAAAAATGAGTTTTAATTTTTAGCTACAAGAGAAAAAACAACAACTGGAATTACCAA
TTCTCGTGCATGGCCAAAAGGATCAATTTGCCAACCAATTTTCGGACGTCCACATTCACCAAAGGTGTCA
TTCAGTCGCCTACTCG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-mir-2772a-2-p3_1ss5GA 
GATGATCGTCTGGTC	
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AGCTCTTAGTCTGTCGCAAAACGTATAATGAATAATGAATTGTTGTCCCAATGTTTTGTGATTCGGTGTA
TGATCGTCTGGTGGAAGCATTGTTTAAAAGGCCATCAATCATAACCAGTTTTAGAGAAATTTAATAGTCG
GACTACCATAATT	
  

UUC   G      CGUC      AAGCA  GU  
   GGU UAUGAU    UGGUGG     UU  U 
   CCA AUACUA    ACUACC     AA  U 
UGA   -      ----      GG---  AA  

GACATGATAAAGGTGTCAATTGTGTTGATTATTATCATGGCGGTGATAAACCGTATTTAATTTCGGGTGC
TGATGATCGTCTGGTCAAAATTTGGGATTATCAAAATAAAACATGCGTTCAGACGCTTGAAGGGCATGC
ACAAAATATATCGGCCG	
  
	
  
AACCATTTACCTGGTATCGGGGATTTAGGATCTCTTTTTTCAATTTTGTATTTTCTAAGCGGAACACCAC
CATGATCGTCTGGTTTCTTCCACTTGAGCTTACAACCCTTATCATTGATATCGGTTACTTCTAATGGACCT
TTTGGTGCGCT	
  
	
  
TTTGTTTAAATTATATATCAAACAATGCACTCGCCTGTTACTAAGAGATGGATTAAATATACTGCGACACT
ATGATCGTCTGGTTCACACATTCCATTTCATTGAGTTTCATCGAACTGAAATTTAAACAAAAACAATTTT
TCTTTTAATGTGC	
  
	
  
GCAAAATTTGAAGTTCAACTGGAGGAAAAAGCAGGCAATATAACATGGCTTAAAAACAATAAGCAACTT
GATGATCGTCTGGCCGATCGTTTTTCAACATCTGAATTACCCGGAAATTATTTCTGTTTAGAAATCAAAC
ATTGCTGGTATGTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-mir-2733j-p3_1ss2TC 
ACGATCGTGGTAGAG 
 
TTATCATTCTAGTGATGCGTTTTAATTTCAATTCGGATCAATCTAACCGTGTTAATTGTTATTATTTTTGA
TCGTGGTAGAGCTTTGCGAGGAGCAATGAGCATGCAGCATGCGTGAAAGTAACGCTTTTTTCAGTACAA
AATGCAAGCGT	
  

CAA    A     -    UU  U  
   UCUA CCGUG UUAA  GU A 
   AGAU GGUGC AGUU  UA U 
UCG    -     U    UU  U  

 
 
>bmo-miR-989a_L-1R+4_1ss21AT 
TGTGATGTGACGTAGTGGATCTAT 
 
TCAGTGTCTAATAATGATAATCATAAGAGAACGCCATTGCCTCACTATCACTTGGTAATTTATTTAACACA
TGTGATGTGACGTAGTGGATTCCACTTTTGATTTTTCCTTCAATGCTATTTTGATCATCATCTGTGCAGG
CTGCGCGAGTCGATCCGTTCCA	
  

U   A-   CG       C    U     U  -  AAUU  
 AAG  GAA  CCAUUGC UCAC AUCAC UG GU    U 
 UUC  CUU  GGUGAUG AGUG UAGUG AC CA    A 
U   AC   A-       C    -     U  A  AUUU  
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>ame-mir-6050-p5_1ss7TC 
GGCGGGCTGTGGAGGG 
 
CGCGGTAGTGGAAGTCGCTGAAGGTGTAGGCCTGGCGCAGGGCCAGGGCGCCGGCCGCACCGCCGTTCCA
CAACGGGCTGTGGAGGCCGAGCTCGATGCCCTGGTGGATGGTCGGGCTGGCGTTGGCCTCGGAGAACAC
GTTGCTCTCGACCGGCACG	
  

GG-        -----  -     G-   C   -   C        
   GCCAGGGC     GC CGGCC  CAC GCC GUU C       
   UGGUCCCG     CG GCCGG  GUG CGG CAA A    
AGG        UAGCU  A     AG   U   G   C  

	
  
 
>ame-miR-2944_R-3 
TATCACAGCAGTAGTTACCT 
 
GTTGCCAGATTAATAAAAACATTTCATTTATTCAAACGAGTAGCCTAGGTATTGTGTATCATTCAACTTT
CACAGCAGTAGTTACTCTCTCTCAATTTGAGAGAATCCACGGAATTTCTATCCGTAATTAGAAGACGGGG
AAACATGATCATA	
  

UCAAAC       CUAG  AU    UAUCAU  
      GAGUAGC    GU  UGUG      U 
      CUCAUUG    CG  ACAC      C 
------       AUGA  --    UUUCAA 

 
 
>ame-miR-2944_2ss10AT22GC 
TATCACAGCTGTAGTTACCTGCT 
 
GAAGAAAAATAAATCACTTGTTATCCAGATAAAAGGAACTCCCGGTGTGATATGTTCAACATTTTGCCAT
ATCACAGCTGAAGTTACCTGCTAATTAGATAACTCTAATCATCATCAAATAAAAATCGTACAATCGAGAA
AATTTGAAGAAAAAAACAGA	
  

C  A  AA   -    CC   -         UU   C  
 AG UA  AGG AACU  CGG UGUGAUAUG  CAA A 
 UU AU  UCC UUGA  GUC ACACUAUAC  GUU U 
A  A  CG   A    A-   G         C-   U 

 
 
>aga-miR-34_L+6R+3 
ACGATCTGGCAGTGTGGTTAGCTGGTTGT 
 
TAAATGATTCTACAATTTCAAAATGGGAATCTTGAACGGAACTTCAACTGAAAAAAGGTTAAACGCGTT
GGCAGTGTGGTTAGCTGGTTGTGTGAATACATATAACAGCCACTATCCGCCCTGCCATTGCGGCATGCTT
TCATTCACATATAAATTGGAT	
  

AA     UAAA    U      U    U   C       GUGAAU 
  AAGGU    CGCG UGGCAG GUGG UAG UGGUUGU      \ 
  UUUCG    GCGU ACCGUC CGCC AUC ACCGACA      A 
AC     UACG    U      C    U   -       AUAUAC 

	
  
>aae-mir-980-p3_1ss11AC 
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TTAGCTGCCTCGTGA 
 
AAATTTCAAATCAAAATGTTTATACAATACGGTCAATCACCCGGCAACTAATAGTGGTTTTATAAATAAG
TTAGCTGCCTCGTGAAAGACGATACTGTATAAATGTGAATCAACAATTGTCGAAATCCATCGTCTCTGGC
TGCAACAATTAAAAGT	
  

CG   AA    CC    A     AGUG    U  
  GUC  UCAC  GGCA CUAAU    GUUU \ 
  CAG  AGUG  CCGU GAUUG    UAAA A 
AG   AA    CU    C     AA--    U 

TTACGTATGAAAAAGAGTGCAAAATCATAAATAATCCGATAAAAATAACAAAGCAAACACACAACTCATA
GCTGCCTCGTGTGTTTTGTGCTAAAATCTACACTGAATTGAATGTTATATGAACGCGTGCCGCTGTTATC
TAAATCAATTT	
  
	
  
	
  
	
  
>aae-miR-989_R+1 
TGTGATGTGACGTAGTGGTACC 
 
TCAGTGTCTAATAATGATAATCATAAGAGAACGCCATTGCCTCACTATCACTTGGTAATTTATTTAACACA
TGTGATGTGACGTAGTGGATTCCACTTTTGATTTTTCCTTCAATGCTATTTTGATCATCATCTGTGCAGG
CTGCGCGAGTCGATCCGTT	
  

U   A-   CG       C    U     U  -  AAUU  
 AAG  GAA  CCAUUGC UCAC AUCAC UG GU    U 
 UUC  CUU  GGUGAUG AGUG UAGUG AC CA    A 
U   AC   A-       C    -     U  A  AUUU 

	
  
>aae-miR-932-5p_R+1_1ss16AT 
TCAATTCCGTAGTGCTTTGCAGT 
 
TCACAGGAAAATGCTCTTCAACATATTCTCCCGAAACATAGGTCAAAGTTCGGAGAGCTGCTTGGAGAC
GGCTTCAATTCCGAAGTGCATTGCAGTGTTAAAACATGATAGAAAAAACTGCAAGCACGGCGGGAGTGA
TGCTGTTTCTAAAGAAAAATCGACGCTC	
  

UGC----           U   A     AA    A       GUUAAAACA  
       UUGGAGACGGC UCA UUCCG  GUGC UUGCAGU         U 
       AAUCUUUGUCG AGU AGGGC  CACG AACGUCA         G 
AAAAAGA           U   G     GG    -       AAAAAGAUA 

	
  
>aae-miR-34-3p 
CAACCACTATCCGCCCTGCCGCC 
 
GGAACTTCAACTGAAAAAAGGTTAAACGCGTTGGCAGTGTGGTTAGCTGGTTGTGTGAATACATATAAC
AGCCACTATCCGCCCTGCCATTGCGGCATGCTTTCATTCACATATAAATTGGATAATATTTCCACTCTCAA
GCTTGACAACCGAATGCC	
  

UAAA    U      U    U   C       ---   A  
    CGCG UGGCAG GUGG UAG UGGUUGU   GUG A 
    GCGU ACCGUC CGCC AUC ACCGACA   UAC U 
UACG    U      C    U   -       AUA   A 

	
  
	
  
>aae-miR-306-5p_R+2_1ss22GA 
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TCAGGTACTGAGTGACTCTCAAGT 
 
TCTCTAACACATTTAATATATGCGGCGATTCAAATGGCGAATTGTTGCCATCACCGAAAATTGCTCGGTC
AGGTACTGAGTGACTCTCAGTAAATTCAATTTATTCTGAGAGTGCTCTTGTAGCTGGTCAAGCATTTTCA
TTTTTTTTCCATTCATTCA	
  

U   C GU   G   U-    G        --     U  
 GCU G  CAG UAC  GAGU ACUCUCAG  UAAAU \ 
 CGA C  GUC AUG  CUCG UGAGAGUC  AUUUA C 
-   A UG   G   UU    -        UU     A 

GTTGGTCCAATGAAAGCATACAGAAACAACGGGTGAAAATGAAGAGAGCAAAAAGATATATTTGTATGT
ACTGAGTGAGTCTCAGAACGCCTCAAAAAGTGGTCATTTTTTCCACATTGAAGCACTGGAGTTGGAAGA
AGTCCATCTTTCAAGT	
  
	
  
	
  
	
  
>aae-miR-278-3p_L+4 
TGGGTCGGTGGGACTTTCGTCCGTTT 
 
GATTTAAATAATTTCAATAAGCATGGTACACCCGGATGACAGTCTCAAACGGTCGTTATAATTATACAGA
TCGGTGGGACTTTCGTCCGTTTGTAACACTTATTCAACATATATAATATTGCATCATAGGGTTTCTTAAGG
TGCCAAATTAACATGAATCAA	
  

G    CC       C       AA     GU   A  
 UACA  CGGAUGA AGUCUCA  CGGUC  UAU A 
 AUGU  GCCUGCU UCAGGGU  GCUAG  AUA U 
A    UU       U       G-     AC   U 

	
  
>aae-miR-276-3p_L+4R+1 
GTGGTAGGAACTTCATACCGTGCTCT 
 
CGGCTCTATTTACACTTATATTCAGAACATAACCAGCAGCGAGGTTTAGAGTTCCTACGTTCAATATTTAA
TTCGTAGGAACTTCATACCGTGCTCTTGGAATGTTTTAATTCATCAAATACGTTGAATGTCATCAAAAAT
AGCTAGATATATTTTACGAAAGGCCGTG	
  

AA    C    A   UUA           UUCAAU  
  CCAG AGCG GGU   GAGUUCCUACG      A 
  GGUU UCGU CCA   UUCAAGGAUGC      U 
A-    C    G   UAC           UUAAUU 

	
  
>aae-miR-252-3p_1ss21GA 
CTGCTGCCCAAGTGCTTATCA 
 
TTGGCCAATTAGGAGAACGGAAAACGATTCTTTTCTAAGTACTAGTGCCGCAGGAGAGATATAAACCCCT
GCTGCCCAAGTGCTTATCAAAGAGTTGGATAGTACAACATATACGTTTGGATCGAAATCGATATAAATGG
GTGACATATACTATACAA	
  

A         UC        AGU  C     AGAGAU  
 CGAUUCUUU  UAAGUACU   GC GCAGG      \ 
 GUUGAGAAA  AUUCGUGA   CG CGUCC      A 
G         CU        ACC  U     CCAAAU 

	
  
>aae-miR-210_R+2 
CTTGTGCGTGTGACAACGGCT 
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GATTTATAAGTCTAAACTAAAGATGGTACCTATTGCAGCTGCTGGCCACTGCACATGATTAGAATTCAAC
TCTTGTGCGTGTGACAGCGGCTATTGTGGGCTATTCAAAACATCATATCGGAAGTAACAATGACAGAAAC
AAAATCAACAGTGAAACTCCAA	
  

UGC        GC   -      U  UUAGA  
   AGCUGCUG  CAC UGCACA GA     A 
   UCGGCGAC  GUG GCGUGU CU     U 
UUA        A-   U      U  CAACU 

CCGAAAATGATAATGATAATCGATTGAATTGGAGAAAAAAAATGTGTTTTTGTTTGGAAGTTCACTTCT
TGTGCGTGTGACAAGAGGTAAAAATGGCGTCCGATAATATTCATACGTCTACAATTACGATCTGTCAATC
AGGAAGAAGTTTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>aae-let-7-p3_1ss9AT 
TATCTGCTTTGCAATCT 
 
ATCACATGCATCACCGATTAAGTCATTATCAGAGTCTTCTTGTCCGGAATTCGGGACAAAAATGCAATTA
TCTGCTTTGCAATGGGAGTTGTTTCCAGTACAGTTCAGAGAATGATCTGGCCATCCATCTAAATCACTAT
CCGGTGCACACA	
  

AAUUA-    CU   CAA    AGU  
      UCUG  UUG   UGGG   \ 
      AGAC  GAC   ACCU   U 
AGUAAG    UU   AUG    UUG 

GATTTTGCGATGACCTTCTTTTTTACAATAGGCGCAAATTATTTCTTTCAAATGAGATGTGTCTTCGTAT
CTGCTTTGCAATCTCAGTGCTGTTGTCGTTGATTCGTCCAATGATACGCTCGCTCGTGATTTGATAATAT
TTTTGATTTTCTGGTTGA	
  
	
  
GCATTCGATTTTGCGATGACCTTCTTTTTTACAATAAGCGCAAATGATTTCTTTCATATGAGATGTGTCT
TCGTATCTGCTTTGCAATCTCAGCGCTGCCGTTGTTGTTTCGTCCAATGAGACGCTTGCTCGTGATTTGA
TGATATTTTTGATTTTTTGGTT	
  
	
  
GCATAAAAAGAAAAGAAGAAAATAAAAATATTGAATAATTTTGCTTTGCATATTTGTATTCAAGGTTTA
TCTGCTTTGCAATATGTGGATTTGAGATCGTCTCGAAATCTTTATATTATTGGCATTTCACTATTCTTTCC
ATTGGTTTTATGT	
  
	
  
CATGAATATATATATTTTTCATAATCTGGATAAATGCATAAACCTCATTCTCAGATTGAATTCTGTATTGA
ATCTGCTTTGCAATTGTTTTGGATGATCATGAACTGTCATGTTCCATTTAAAATATTCTATAATTTTCAC
TTTTGAAAAAAATCG	
  
	
  
GGCATCGAGGACCGTTCGAAACAAAATACTTCATCACTTTGAATATCTTCCACTTTTGTTTTTCTATTTT
CTGCTTTGCAATCCTACTTCGGTCCCCTCATACACTCCCTCGGTTCATGAATAAATAAAACCTTTTTCACG
TATATTCTCCCCTTT	
  
	
  
ATCCAGTGGTGGATGTTATCGACAACAATCACAACACTTAATTCAATATCTTCACATTATGTAGCACTTTA
TCTGCTTTGCAAAATCGTTGTAAATAATAAATAAAAGAATTGAAAGAGAGCGAGCAAAAGAAAATAAAA
AAAATAAATGTTTG	
  
	
  
TTCATATTCGATATTATTTGTTTAGTGTTTAAATTACATGTCAAAAATCAATAACTTTCACCAAAGTTGA
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CTCTGCTTTGCAATCCGCTCCCTTTCAAATTGAATGCTTTCATTCTGATGACGAACAATAAACAATACGG
TTGCACTCCACCTGTTCC	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-5p-188166_5 
TAAGTCAACTACGCTATTTGAGAGA 
 
ATTTTGATCGTACTGATAAAAATACATCCCACATAGTGATGAAGACCGATTCAAAAACCAAGATACCGTT
AAGTCAACTACGCTATTTGAGAGATATGGTATATATTGCAAATCGATCATATACGTGTGTGAGTTATGCTC
AGCTTGTATCGAAATCATTGG	
  

C-   A   C-    ---    -   U   GA   AUG   UA  
  GUU AGU  AACU   ACGC UAU UGA  GAU   GUA  \ 
  CGA UCG  UUGA   UGUG AUA ACU  CUA   CGU  U 
UU   C   UA    GUG    C   U   AG   AA-   UA 

	
  
	
  
>PC-5p-181101_5 
TGGATTGTAAACGCCGCGTATGAAATAG 
 
CGACCATCATATATAAAATTATGTAACTGAATATCGAAATCCAAAAATCTTTCAGCAGGAAAGAAAAATG
GATTGTAAACGCCGCGTATGAAATAGAATATTTCCGTGCGAACGCTTACAGTCGGATTTCCATCATAGTT
GAATGGAATGAAGCCCAGATTTTCTAT	
  

AAAUG        A  CCG      -     G  
     GAUUGUAA CG   CGUAUG AAAUA \ 
     CUGACAUU GC   GCGUGC UUUAU A 
UACCU        C  AA-      C     A 

	
  
	
  
>PC-5p-164093_5 
AAACACCATTGTATTCGTTTCAT 
 
TCCAGATTGAGGCATTTTGCAACACCTTACATCAATCGATTTCGGAAGTTTGAAATTCATTCTGATTGTA
AACACCATTGTATTCGTTTCATTTGTGCTAAAAAATTTGAAGCGAACAGTTGTGTTTACCATTCATTTTG
AACAATCGAAATGAAACGATT	
  

UU        C     AU        UUUGUGC  
  GUAAACAC AUUGU  UCGUUUCA       U 
  CAUUUGUG UGACA  AGCGAAGU       A 
AC        U     --        UUAAAAA 

	
  
	
  
>PC-5p-151736_6 
TGGACGCCCTACAGAGCC 
	
  
ACTTATTACGAAAACGGCCGAAATATTAAAAATACTTTTCGCAAACTTCGCACTAGTTCTGGCCGACATG
GACGCCCTACAGAGCCTGGAATTCGTTGGATTGTTAATCGTTTTGAAGAAACTGGCTCGGTTGAAGGTC
GTAGACCATACCAA	
  

AC---    ---   C   ---  A     UGGAA   G UG  U  UU  
     AUGG   ACG CCU   AC GAGCC     UUC U  GA UG  \ 
     UACC   UGC GGA   UG CUCGG     AAG A  UU GC  A 
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AACCA    AGA   U   AGU  G     UCA--   A GU  U  UA 

	
  
>PC-5p-145750_6 
TAGGACGCATCTGGTGGGAGC 
 
GCGAAAATTATACTGTTCCCAAAACTAAATGCAAATGCTTAAATCTAGTCAACGATGCCCAAGAGGGCAT
AGGACGCATCTGGTGGGAGCGTTGTGGGCTAAAATTATCTCATAATATTATTGCTCCCATCGGATGCTTC
CTGTGCCCTCTTTGGTGATATT	
  

CAACGAU   C              C               ------        C  A  
       GCC AAGAGGGCAUAGGA GCAUCUGGUGGGAGC      GUUGUGGG UA A 
       UGG UUCUCCCGUGUCCU CGUAGGCUACCCUCG      UAAUACUC AU A 
UUAUAG-   U              U               UUAUUA        U  U 

	
  
>PC-5p-134134_7 
TGGGAATATGGACCATGACAGGTGAACC 
 
GCCTTTGATTTTGGATCATAACCGACAAAAATTAATTTTTCCGACTTTGGGTCGAGTTTTTTTCGCTTCT
CTTTGGGAATATGGACCATGACAGGTGAACCGAACAATTTTATGTGAGACAAATTTACCTTTCGACCGGT
CCATTTTTCTTCGGGAATCGCATCGTTTGAGT	
  

CU    UUU     U       A--   C       CCGA----   AU  
  UCUC   GGGAA AUGGACC   UGA AGGUGAA        ACA  U 
  AGGG   UCUUU UACCUGG   GCU UCCAUUU        UGU  U 
A-    CU-     U       CCA   U       AAACAGAG   AU 

	
  
>PC-5p-119733_8 
ATTGGTTCCAGTGCTCTGGCTGC 
 
CGTTCCCGAAGCAACACATATAAGGATATTTTCCCTATATATGACGCCGAGGATGAAATGGTTGTCCAATA
TTGGTTCCAGTGCTCTGGCTGCAAAAGGCTTTTTTTGTAGATCGTGGCAACTGGACCCCTTACTCGACAC
CGTCGTGCGACATTGTTGCGAAGA	
  

AA     U   CAA  UU  U      -   C   -         G  
  AUGGU GUC   UA  GG UCCAGU GCU UGG CUGCAAAAG C 
  UGCCA CAG   AU  CC AGGUCA CGG GCU GAUGUUUUU U 
GC     -   CUC  UC  C      A   U   A         U 

	
  
	
  
>PC-5p-116706_8 
GGGGCACGGCTATACGTCTTATG 
 
TCATTGATCCATGAATAGAAATTTGCAATATTTTCCAGGATAATTTATGAAGAAAAGAACATTATCGAAG
GGGCACGGCTATACGTCTTATGTTGCCAGTTGAATATTCATAAGCGTAGAGCTTTTCCCCTTTGATACTGC
TTCAAAATCACCGTTTTTTAA	
  

U           CAC    A    U      UUGCCAG  
 UAUCGAAGGGG   GGCU UACG CUUAUG       U 
 AUAGUUUCCCC   UCGA AUGC GAAUAC       U 
C           UUU    G    -      UUAUAAG 

	
  
>PC-5p-113515_9 
TCAATCAACCACGTGCAGCTGTAGCACA 
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GATAAAATTGCAATGGAAGTTCGTAATGTTCGAATTGCTCGTCGTCTTTCGATTGCTAATTTGGATGAAT
TCAATCAACCACGTGCAGCTGTAGCACAACGTCGTAATTCGGTGAATGATGGTGTTGCCGGCCAAGTGGT
TGACAATTTAATGTCATTCGATGCCGA	
  

A---      CAA        G  CA    -      AA      AAUU  
    UGAAUU   UCAACCAC UG  GCUG UAGCAC  CGUCGU    C 
    AUUUAA   AGUUGGUG AC  CGGC GUUGUG  GUAGUA    G 
UGUA      C--        A  --    C      --      AGUG 

	
  
>PC-5p-105910_9 
CGCCATTGCCTCACTATCACT 
 
TCGATGGTTTGGCTCGTGCCCAGAATTCATTGTAAATTCAGTGTCTAATAATGATAATCATAAGAGAACG
CCATTGCCTCACTATCACTTGGTAATTTATTTAACACATGTGATGTGACGTAGTGGATTCCACTTTTGAT
TTTTCCTTCAATGCTATTTT	
  

U   A-   CG       C    U     U  -  AAUU  
 AAG  GAA  CCAUUGC UCAC AUCAC UG GU    U 
 UUC  CUU  GGUGAUG AGUG UAGUG AC CA    A 
U   AC   A-       C    -     U  A  AUUU 

	
  
>PC-3p-64602_18 
TTGCATGTCCCATATGAAGTT 
 
AATGGGGAACTTCATATGGGACACGCAATTAATGAAGTATACTTTATTAATTAAGTTTAATTTATTGATT
GCATGTCCCATATGAAGTTCCCCATATGATATTTATCATCTGAACTAACGCCGGTTTACCCCCCTCCCCCCC
CTAAAGTCTTTGGAAAC	
  

A                      C            G  U    UAU  
 AUGGGGAACUUCAUAUGGGACA GCAAUUAAUGAA UA ACUU   U 
 UACCCCUUGAAGUAUACCCUGU CGUUAGUUAUUU AU UGAA   A 
A                      A            A  U    UUA 

	
  
	
  
>PC-3p-171940_5 
TAATACCAACGCATCGATTTCG 
 
ACCGAATATTTTTTCTCGAAATCAATTTGCGTTGGTATTAGTTTTCTGCCCAGTCAGATTTTATGTATTA
CCAACGCATCGATTTCGAAAAACTGACGAGAAAGAGAATTTGCATTGAATATTTATTTATTAACAAATTT
TAAATTTCAAATGAATGT	
  

UUUC        AAUU          UUA-  UU--    CC  
    UCGAAAUC    UGCGUUGGUA    GU    UCUG  C 
    AGCUUUAG    ACGCAACCAU    UA    AGAC  A 
AAAA        CU--          UAUG  UUUU    UG 

TTGATTTAGCAGCAAACTAATACCAACGCATCGATTTCGAAAAAAATATTCGGTTGACGAGACGGAGAA
TTTGCTTCGGATTGTATTTGAGAACGTAGTCACTTCTTATTGATATCAGATGTTTTGGATGCGTCACTTC
TCTTTCACTCCAAC	
  
	
  
AGCAGCAAACTAATACCAACGCATCGATTTCGAAAAAAATATTCGGTTGACGAGACGGAGAATTTGCTAC
CCAATTTATATTAGATCTGTCATTCAACCATGAAAAATATTTATCATTCTTCATCTGTTTTAGTTCACTTA
ATTCATTATCAAAC	
  



	
  
	
  

191	
  

	
  
CGTCAACCGAATATTTTTTTTGGAAATCGATGCGTTGGTGAGACATAAACTCTGAATGAGCAGGAAACT
AATACCAACGCATCGATTTCCAAAAAAAATATTCGGTTGACGAGAACGAGGATTTGCATTCGAATGTATT
TGTGTATGGATAATGGAA	
  
	
  
AATGTGCAAGCACAGCATTATCCAGTTGCCCCTGAATTGATATTTTTCCTTTCTTCACTCTCACTCACGC
GACGCAGGAAACTAATACCAACGCATCGATTTCCAAAAAAAATATTCGGTTGAAGAGAACGAGAATTTG
CATTCGA	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-3p-137999_7 
TAAGCNTAGAGCTTTTCCCCT 
 
AATTTATGAAGAAAAGAACATTATCGAAGGGGCACGGCTATACGTCTTATGTTGCCAGTTGAATATTCAT
AAGCGTAGAGCTTTTCCCCTTTGATACTGCTTCAAAATCACCGTTTTTTAAAAATATTTAAATTTTTTAA
ATTTTATTTGTTCGAAATG	
  

U           CAC    A    U      UUGCCAG  
 UAUCGAAGGGG   GGCU UACG CUUAUG       U 
 AUAGUUUCCCC   UCGA AUGC GAAUAC       U 
C           UUU    G    -      UUAUAAG 
 

>PC-3p-133245_7 
CAATCACCCAATGTCGTCTAAC 
 
AATGCAACTAGAGGTGAATAACATCTGCATATTCCTGAGACGAATTGGCAGACTGGAGTACAATAACTTC
AATCACCCAATGTCGTCTAACCCAACCAACTCCCGTCGTCAAAGGGGTGGGCTCCTCAATAGCCCACCTC
AGCTGATGGGAGCGCAACAGCA	
  

CUG---      -     CA  C      AC  
      AGACGA AUUGG  GA UGGAGU  A 
      UCUGCU UAACC  CU ACUUCA  A 
ACCCAA      G     CA  A      AU 

	
  
	
  
>aga-­‐miR-­‐9c_R+3	
  	
  
TCTTTGGTATTCTAGCTGTAGAAAA	
  
>dwi-­‐miR-­‐9c_L+2R+1	
  
ATTCTTTGGTATTCTAGCTGTAGAT	
  	
  
>dme-­‐miR-­‐9c-­‐5p	
   	
  
TCTTTGGTATTCTAGCTGTAGA	
  
	
   	
  
CTCGCGTCCTGTTTTATAGAACTTTCAGCTAGATCATAGAGTCACAATCAAAACCACAAGCGGTTACAAC
ATTTTGAACGATTCATTTTTCAATTTCGATTCTATTTGTCAACAAACTTCTTTGGTGTTCTAGCTTATGA
TGAATATCGAATACATCATAAAGCTGGGCCATCACTGTGAGTCTGGTGACAAAAAAACCATCAAAATTTT
TCGTTTTTCATTCTCGATTGAAACGATGAAGAAAAATAAAT	
  
	
  

C    CU          CU    G     UGUUUUUA          
 UGAG  CUUUGGUAUU  AGCU UAGAU        \         
 AUUC  GAGACCAUAA  UCGA AUCUA        A    
-    UG          UU    A     UGUGUUAU  
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>dme-miR-34-5p_R-1 
TGGCAGTGTGGTTAGCTGGTTGT 
	
  
AAATGATTCTACAATTTCAAAATGGGAATCTTGAACGGAACTTCAACTGAAAAAAGGTTAAACGCGTTG
GCAGTGTGGTTAGCTGGTTGTGTGAATACATATAACAGCCACTATCCGCCCTGCCATTGCGGCATGCTTT
CATTCACATATAAATTGGATAA	
  

AA     UAAA    U      U    U   C       ---   A                           
  AAGGU    CGCG UGGCAG GUGG UAG UGGUUGU   GUG A                          
  UUUCG    GCGU ACCGUC CGCC AUC ACCGACA   UAC U                     
AC     UACG    U      C    U   -       AUA   A  

	
  
>dme-miR-276a-3p 
TAGGAACTTCATACCGTGCTCT 
 
TCTATTTACACTTATATTCAGAACATAACCAGCAGCGAGGTTTAGAGTTCCTACGTTCAATATTTAATTCG
TAGGAACTTCATACCGTGCTCTTGGAATGTTTTAATTCATCAAATACGTTGAATGTCATCAAAAATAGCT
AGATATATTTTACGAAAGGCCGTG	
  

AA    C    A   UUA           UUCAAU           
  CCAG AGCG GGU   GAGUUCCUACG      A          
  GGUU UCGU CCA   UUCAAGGAUGC      U  
A-    C    G   UAC           UUAAUU  

	
  
	
  
>dme-miR-998-3p 
TAGCACCATGAGATTCAGCTC 
	
  
ATCATAATCTGGGGTGAATTCCTATCAGCGCTGAAATCTCGTGGATCTGCATTGATAATGAAAAACTGTA
GCACCATGAGATTCAGCTCTGACATGAGTTCCTAATTAACTAACGCTTTGCACATTCGTCATCTATAGCTA
TCATATCGATTCATGTGGTT	
  

CUA    C      A        AU     UUGAUAA  
   UCAG GCUGAA UCUCGUGG  CUGCA       \ 
   AGUC CGACUU AGAGUACC  GAUGU       U 
UAC    U      -        AC     CAAAAAG 

 
>dme-miR-993-5p_R-1 
TACCCTGTAGTTCCGGGCTTTT 
 
AATTTGCCATGTTTCTTCCAGTTTTTTCCGATTTTGATACGATTATCATACGCCCACTCCTGCGTGATCTA
CCCTGTAGTTCCGGGCTTTTGTTGTTTTTTAAAGAATAATTTTTCTATCAGAAGCTCGTCTCTACAGGTA
TCTCACAGGGTAGAAGCAT	
  

UC    C     UUC          ---------       U  
  UACC UGUAG   CGGGCUUUUG         UUGUUUU U 
  AUGG ACAUC   GCUCGAAGAC         AAUAAGA A 
CU    -     UCU          UAUCUUUUU       A 
 

 
 
>dme-miR-993-3p 
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GAAGCTCGTCTCTACAGGTATCT 
 
GCCCACTCCTGCGTGATCTACCCTGTAGTTCCGGGCTTTTGTTGTTTTTTAAAGAATAATTTTTCTATCA
GAAGCTCGTCTCTACAGGTATCTCACAGGGTAGAAGCATTCGACATTTTTTGTTTGCCTGAAAAAAGTAT
CACACAACATAACTTTTATCTGA	
  

GC    UC  C       UUC          ---------       U  
  GUGA  UA CCUGUAG   CGGGCUUUUG         UUGUUUU U 
  CACU  AU GGACAUC   GCUCGAAGAC         AAUAAGA A 
A-    CU  -       UCU          UAUCUUUUU       A 

	
  
 
>dme-miR-92b-3p_1ss1AC 
CATTGCACTAGTCCCGGCCTGC 
	
  
CCTGAAATGATAAAAATGGTTTTTATATTGTAGGACGTGTCTGGTGCTATCTGCTATATATAAATGTCACA
TTGCACTAGTCCCGGCCTGCAAAAAATTCCATATTGCAACCAATGCTATTGCACAGAGATGTTCAACGAA
CATGCTCGATCACGAAATCCG	
  

UU   AUA       A  UGU       U  C  C   AU  
  UUU   UUGUAGG CG   CUGGUGC AU UG UAU  A 
  AAA   AACGUCC GC   GAUCACG UA AC GUA  U 
UU   A--       G  CCU       U  C  U   AA 

	
  
	
  
>dme-miR-375-3p_1ss17AG 
TTTGTTCGTTTGGCTTGAGTTA 
	
  
GCAACACAACAAGATGATGAATTACTTAATCCAAATGAATTTCAAACTGTGCGTTTAAACATTGAAATT
GGTTTGTTCGTTTGGCTTGAGTTATGCATCTATCTTTGTTATCAACAATATTATTTTTCAACGGAAAACA
AGTGATTCTTACCGGAGTCCAACTAGTG	
  

-    AAUU      U         UUU       UGCG     A  
 GAUG    ACUUAA CCAAAUGAA   CAAACUG    UUUAA \ 
 CUAC    UGAGUU GGUUUGCUU   GUUUGGU    AAGUU C 
U    GUAU      C         ---       UA--     A 

 
 
>dme-miR-279-3p_R-1 
TGACTAGATCCACACTCATTA 
 
GGCCTAAAGTCTCATTGTTTTTGATGAGTGAGGGAATAGTTTCGCATTATGAATACCTAATGGAACTTGT
GACTAGATCCACACTCATTAAAAATAATAGAGGAACACCTTCAATAATAATTTCGTCAACGACACCAAGG
AGAACTCGGTTCGGAGA	
  

C                 A   AA     ------  G     UGA  
 AUUGUUUUUGAUGAGUG GGG  UAGUU      UC CAUUA   A 
 UAAUAAAAAUUACUCAC CCU  AUCAG      AG GUAAU   U 
A                 A   AG     UGUUCA  -     CCA 
 

 
 
>dme-miR-278-3p 
TCGGTGGGACTTTCGTCCGTTT 
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ATTTAAATAATTTCAATAAGCATGGTACACCCGGATGACAGTCTCAAACGGTCGTTATAATTATACAGATC
GGTGGGACTTTCGTCCGTTTGTAACACTTATTCAACATATATAATATTGCATCATAGGGTTTCTTAAGGTG
CCAAATTAACATGAATCAAA	
  

G    CC       C       AA     GU   A  
 UACA  CGGAUGA AGUCUCA  CGGUC  UAU A 
 AUGU  GCCUGCU UCAGGGU  GCUAG  AUA U 
A    UU       U       G-     AC   U 

	
  
 
>dme-miR-133-3p 
TTGGTCCCCTTCAACCAGCTGT 
	
  
ATAGATAAGTGAAAGTCAATGCTGTGTCATAGCTGGTTGGTTCCGGGTCAGATCTAAAATTTGAATGTAT
TTGGTCCCCTTCAACCAGCTGTAAACTGTCATTGGAAAGCATCAAACGTATTTTCAAAGATGTACTTACC
ATTATGCAGAAAGTCATCGAAATA	
  

U  GUC            UUCC  GU     C  AAAU  
 GU   AUAGCUGGUUGG    GG  CAGAU UA    \ 
 CA   UGUCGACCAACU    CC  GUUUA GU    U 
U  AA-            UCC-  UG     U  AAGU 

 
 
>PC-5p-9426_168 
GGGAGCGAGATCGGGGCTTACT	
  
	
  
ATATTTGAATTTTTTTGCATTTATTTTTGGTTTTTTTTGACAAAAACCTCAAAAAGCTATTGTATTCGAT
GGGAGCGAGATCGGGGCTTACTGTCAATTGAAATTTTATTTCAAGTCAGTCTTTTTCTCTCTCCTATTGA
TGCAATGGAAATATTCAACTTTAAC	
  

AAG-         U         C    UC      U   GUCAAU      U  
    CUAUUGUAU CGAUGGGAG GAGA  GGGGCU ACU      UGAAAU \ 
    GGUAACGUA GUUAUCCUC CUCU  UUCUGA UGA      ACUUUA U 
UAAA         -         U    UU      C   ------      U 

 
 
>PC-3p-5114_326 
TATCACATCCGAAAGGTTTCCC 
 
TCCATCCATTGACCACTGAAACACCGAAGCGAAATTTTACGAATGTGAAATGTTAATTTATTCAAGATCA
TATCACATCCGAAAGGTTTCCCTTCTGTCGAGTGAACATTCATCGGACATAAAAGGACACATCACAACCA
AATTCTAAAACCAAACAAAATT	
  

C    C        A  A      A   UUAAUUU  
 GAAG GAAAUUUU CG AUGUGA AUG       A 
 CUUC CUUUGGAA GC UACACU UAC       U 
U    C        A  C      A   UAGAACU 

	
  
>lmi-miR-210-5p_R+1_2ss10AC20AT 
AGCTGCTGGCCACTGCACATGAT 
 
TGATACCAGGAATATCAAGCCATTCGCAGGCCAGGATTTATAAGTCTAAACTAAAGATGGTACCTATTGC
AGCTGCTGGCCACTGCACATGATTAGAATTCAACTCTTGTGCGTGTGACAGCGGCTATTGTGGGCTATTC
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AAAACATCATATCGGAAGTAACAATG	
  

A     UGC        GC   -      U  UUAGA  
 CCUAU   AGCUGCUG  CAC UGCACA GA     A 
 GGGUG   UCGGCGAC  GUG GCGUGU CU     U 
C     UUA        A-   U      U  CAACU 

 
 
>miR-iab-3p-7195 
CGGTATACCTTCAGTATACGTA 
 
TTAATGCTGCTGCGGTGGATTTTGTGACACTTCGTAAACGTATACTGAATGTATCCTGAGTGCTATCTATC
CGGTATACCTTCAGTATACGTAACACGAGTTGACACCGACATCAGACCATATTACGGTTCATCGAACGGGA
AGACTGCTGAATATTTATTTT	
  

C     AA-            U    C   AG  CU  
 UUCGU   ACGUAUACUGAA GUAU CUG  UG  \ 
 GAGCA   UGCAUAUGACUU CAUA GGC  AU  A 
U     CAA            C    U   CU  CU 

 
 
>PN-1175-5p-1444 
AAGTGGAGCAGTGGTCTCATCG 
	
  
CAACAATATATTAACATCTATTTTAATAAATAAAGGTTCGCCAATGCAGCTTCAGTGTGTACGTGAAGTA
AGTGGAGCAGTGGTCTCATCGCTTTAGTTTGAAAAAGAGAGATTCCACTTTTCTAACTTATTGGAGGTAC
ACAAATATCATCCATGGCTTTCAA	
  

GUGA       -    C     UC  A  G    AGU  
    AGUAAGU GGAG AGUGG  UC UC CUUU   U 
    UUAUUCA UCUU UCACC  AG AG GAAA   U 
GAGG       A    U     UU  -  A    AAG 

	
  
>PN-307-3p-48434 
CACAACCTCCTTGAGTGAGCGA 
	
  
CCTAAACAGCATCAGCATATTCAATTTTATTCACTCACTCAACCTGGGTGTGATGCTTTATTGAACCATC
ACAACCTCCTTGAGTGAGCGACTAAGATGAAATCACACCGAACCAAACACATTTTTTTCTATTTTCTATT
ATGCTTGATTATTATTGTTA	
  

A     U  A         CCU  G       C   A  
 UUUUA UC CUCACUCAA   GG UGUGAUG UUU \ 
 AGAAU AG GAGUGAGUU   CC ACACUAC AAG U 
U     C  C         CCU  A       C   U 

	
  
>PN-306-5p-5786 
TCAGGTACTGAGTGACTCTCAG 
 
ATCTCTAACACATTTAATATATGCGGCGATTCAAATGGCGAATTGTTGCCATCACCGAAAATTGCTCGGT
CAGGTACTGAGTGACTCTCAGTAAATTCAATTTATTCTGAGAGTGCTCTTGTAGCTGGTCAAGCATTTTC
ATTTTTTTTCCATTCATTCAT	
  

U   C GU   G   U-    G        --     U  
 GCU G  CAG UAC  GAGU ACUCUCAG  UAAAU \ 
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 CGA C  GUC AUG  CUCG UGAGAGUC  AUUUA C 
A   A UG   G   UU    -        UU     A 

 
 
>PN-998-3p-32093 
TAGCACCATGAGATTCAGCTCA 
 
GATCATAATCTGGGGTGAATTCCTATCAGCGCTGAAATCTCGTGGATCTGCATTGATAATGAAAAACTGT
AGCACCATGAGATTCAGCTCTGACATGAGTTCCTAATTAACTAACGCTTTGCACATTCGTCATCTATAGCT
ATCATATCGATTCATGTGG	
  

CUA    C      A        AU     UUGAUAA  
   UCAG GCUGAA UCUCGUGG  CUGCA       \ 
   AGUC CGACUU AGAGUACC  GAUGU       U 
UAC    U      -        AC     CAAAAAG 

	
  
>PN-305-3p-8834 
CGGCACGTGTTGGAGTACACT 
 
TATCATCCAGTATTTTAATTTAGTCCCATGTCTATTGTACTTCATCAGGTGCTCTGGTAATATTTGCAACC
CGGCACGTGTTGGAGTACACTCAATGTGGTGACAAAAAACATCATTTTCATTTGAATAGCTTAAAGAAA
TTGGATGTTGACACAATTTTTGT	
  

C      CUAU         U  G     CU   AAUA  
 CCAUGU    UGUACUUCA CA GUGCU  GGU    U 
 GGUGUA    ACAUGAGGU GU CACGG  CCA    U 
U      ACUC         U  G     C-   ACGU 

 
 
>PN-276b-3p-60313 
TAGGAACTTAATACCGTGCTCT 
 
GCTCTATTTACACTTATATTCAGAACATAACCAGCAGCGAGGTTTAGAGTTCCTACGTTCAATATTTAATT
CGTAGGAACTTCATACCGTGCTCTTGGAATGTTTTAATTCATCAAATACGTTGAATGTCATCAAAAATAG
CTAGATATATTTTACGAAAGGCCGTGA	
  

AA    C    A   UUA           UUCAAU        
  CCAG AGCG GGU   GAGUUCCUACG      A       
  GGUU UCGU CCA   UUCAAGGAUGC      U  
A-    C    G   UAC           UUAAUU  

 
>PN-981-3p-48900 
TTCGTTGTCGACGAAACCTT 
 
CGATTGGAGCATATATTGGACAATGTATGAATCGGGTTTCGCGATAAACGCACGTTATAAATGAAAATCA
GTTCGTTGTCGACGAAACCTTTACGTTACATTGTCAAAACATCAAGTGAATAATTGATATGCAAATGCCA
AATAGAGCCTACGTATTCTAGGTT	
  

UGAAUC        -      A  C  GUUAUAAA        
      GGGUUUCG CGAUAA CG AC        \       
      UCCAAAGC GCUGUU GC UG        U  
UGCAUU        A      -  U  ACUAAAAG  

	
  
>PN-279a-3p-51815 
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TGACTAGATCCACACTCA 
 
GGCCTAAAGTCTCATTGTTTTTGATGAGTGAGGGAATAGTTTCGCATTATGAATACCTAATGGAACTTGT
GACTAGATCCACACTCATTAAAAATAATAGAGGAACACCTTCAATAATAATTTCGTCAACGACACCAAGG
AGAACTCGGTTCGGAG	
  

C                 A   AA     ------  G     UGA   
 AUUGUUUUUGAUGAGUG GGG  UAGUU      UC CAUUA   A    
 UAAUAAAAAUUACUCAC CCU  AUCAG      AG GUAAU   U  
A                 A   AG     UGUUCA  -     CCA  

 
 
>PN-993-5p-19064 
TACCCTGTAGCTCCGGGCTTTT 
 
TAGAATTTGCCATGTTTCTTCCAGTTTTTTCCGATTTTGATACGATTATCATACGCCCACTCCTGCGTGAT
CTACCCTGTAGTTCCGGGCTTTTGTTGTTTTTTAAAGAATAATTTTTCTATCAGAAGCTCGTCTCTACAG
GTATCTCACAGGGTAGAAGCATTC	
  

    UC    C     UUC          ---------       U                                            
GUGA  UACC UGUAG   CGGGCUUUUG         UUGUUUU U                                          
CACU  AUGG ACAUC   GCUCGAAGAC         AAUAAGA A                           
    CU    -     UCU          UAUCUUUUU       A  

	
  
	
  
>PN-308-3p-496 
AATCACAGGAGTATACTGTGAG 
 
GTGAGTAAATTAAGTTTGGTTCGATGTCTCGCAGTATATGCTTGTGTTATTGACGTGTTTGAAGTGCTCA
ATCACAGGAGTATACTGTGAGATATTGGATTAGATATTCCAAAAGCCTGCGCATGAAAGTATTTCACATG
TTTTATTAATTGTATACGATA	
  

A                          G      UU     C UG UU       
 GUUUGGUUCGAUGUCUCGCAGUAUAU CUUGUG  AUUGA G  U  \      
 UAGAUUAGGUUAUAGAGUGUCAUAUG GGACAC  UAACU C  G  G  
U                          A      --     - GU AA  

 
>PN-2765-5p-44846 
TGGTAACTCCACCACCGTTGG 
 
CTCAATCTGGATGGATATTGGATCTACAAAATGGAAATGCGAGCAGAAAAGATTACATTTTTGGAACCT
GGTAACTCCACCACCGTTGGCATGAATATATAAAAGCCAATGGAAGTTGGAGCTACCGCGTGCCGAATGT
TTAACATCAATTTTGTCATC	
  

UUU  A  C     A     - CA        AUGAAU                                      
   GG AC UGGUA CUCCA C  CCGUUGGC      A                                     
   CC UG GCCAU GAGGU G  GGUAACCG      U                                  
AAG  G  C     C     U AA        AAAAUA  

	
  
>PN-210-3p-4435 
CTTGTGCGTGTGACAGCGGCTAT 
 
GGATTTATAAGTCTAAACTAAAGATGGTACCTATTGCAGCTGCTGGCCACTGCACATGATTAGAATTCAA
CTCTTGTGCGTGTGACAGCGGCTATTGTGGGCTATTCAAAACATCATATCGGAAGTAACAATGACAGAAA
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CAAAATCAACAGTGAAACTCCAAATA	
  

UA     UGC        GC   -      U  UUAGA        
  CCUAU   AGCUGCUG  CAC UGCACA GA     A       
  GGGUG   UCGGCGAC  GUG GCGUGU CU     U  
UC     UUA        A-   U      U  CAACU  

	
  
>PN-307-5p-51620 
ACTCACTCAACCTGGGTGTGATG 
 
CATGGACAGATCCCGTTTGGAATATGGAATTTGGAATACCTAAACAGCATCAGCATATTCAATTTTATTC
ACTCACTCAACCTGGGTGTGATGCTTTATTGAACCATCACAACCTCCTTGAGTGAGCGACTAAGATGAAA
TCACACCGAACCAAACACATTTTTT	
  

AUA---    A     U  A         CCU  G       C   A                                     
      UUCA UUUUA UC CUCACUCAA   GG UGUGAUG UUU \                                    
      AAGU AGAAU AG GAGUGAGUU   CC ACACUAC AAG U                              
ACACUA    -     C  C         CCU  A       C   U  

	
  
>PN-989-3p-1550 
TGTGATGTGACGTAGTGGAT 
 
TCAGTGTCTAATAATGATAATCATAAGAGAACGCCATTGCCTCACTATCACTTGGTAATTTATTTAACACA
TGTGATGTGACGTAGTGGATTCCACTTTTGATTTTTCCTTCAATGCTATTTTGATCATCATCTGTGCAGG
CTGCGCGAGTCGATCCGTTCC	
  

U   A-   CG       C    U     U  -  AAUU       
 AAG  GAA  CCAUUGC UCAC AUCAC UG GU    U      
 UUC  CUU  GGUGAUG AGUG UAGUG AC CA    A  
U   AC   A-       C    -     U  A  AUUU  

	
  
	
  
>PC-3p-49057 
TAAGCGTAGAGCTTTTCCCCTTTT	
  
	
  
AATTTATGAAGAAAAGAACATTATCGAAGGGGCACGGCTATACGTCTTATGTTGCCAGTTGAATATTCAT
AAGCGTAGAGCTTTTCCCCTTTGATACTGCTTCAAAATCACCGTTTTTTAAAAATATTTAAATTTTTTAA
ATTTTATTTGTTCGAAATGAATAAAC	
  

A  U           CAC    A    U      UUGCCAG  
 CA UAUCGAAGGGG   GGCU UACG CUUAUG       U 
 GU AUAGUUUCCCC   UCGA AUGC GAAUAC       U 
C  C           UUU    G    -      UUAUAAG 

 
>PC-3p-43520 
TAATATAAATCGGCGTCGTTACCAAA 
 
TTGATGTTCTTCTGAATTAACGTCCAAGTAATTATCTTTTTGCCATGAATCTGACAACTTTATGTCCTCT
TTAATATAAATCGGCGTCGTTACCAAATACTTGACAACTTCCAAAATTCTCGCTGGTCGTATTGTCTGAC
ACATATAATCACCTTTGTAACTCATTTT	
  

UAAC--   C     AUUAUCUU    CC-    AU    CAAC       CCU  
      GUC AAGUA        UUUG   AUGA  CUGA    UUUAUGU   C 
      CAG UUCAU        AAAC   UGCU  GGCU    AAAUAUA   U 
CUUCAA   -     --------    CAU    GC    ----       AUU 
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>PC-3p-41277 
AGTTCTCAGTCCGACGATC 
 
ATCAGATGATTTGAGTTCAAAAGAAATTTGGGATCCGATCCATAAATATTGTCGAAACAATTTGGTCCAG
TTGTCAGTCCGACGATCATTTCCGGATCTGAAATATTTGGTTGATAATGGTTTGATGTTTACCAATCTAC
AACGATTGTTAATCGG	
  

GA  C     AU    -       AA---      UG  
  UC GAUCC  AAAU AUUGUCG     ACAAUU  G 
  AG CUAGG  UUUA UAGCAGC     UGUUGA  U 
AA  U     CC    C       CUGAC      CC 

	
  
>aga-­‐mir-­‐34-­‐p3_2ss20GA22CT	
  
AGCCACTATCCGCCCTGCCATT	
  
	
  
ACGGAACTTCAACTGAAAAAAGGTTAAACGCGTTGGCAGTGTGGTTAGCTGGTTGTGTGAATACATATA
ACAGCCACTATCCGCCCTGCCATTGCGGCATGCTTTCATTCACATATAAATTGGATAATATTTCCACTCTC
AAGCTTGACAACCGAATGCCCCCTC	
  

AA     UAAA    U      U    U   C       ---   A  
  AAGGU    CGCG UGGCAG GUGG UAG UGGUUGU   GUG A 
  UUUCG    GCGU ACCGUC CGCC AUC ACCGACA   UAC U 
AC     UACG    U      C    U   -       AUA   A 
 

	
  
 
>PN-­‐281-­‐3p-­‐8487	
  
CTGTCATGGAATTGCTCTCTTT	
  
	
  
GAAATAATTCCAAATAAAACGAATATGAAAATGAAGAGAGCTATCCGTCGACAGTAGGGATTTGATTCAC
TGTCATGGAATTGCTCTCTTTATCTACTGTTCGAAAGTCATCAGAATGTGATATCAAAATGCAAACATTT
GCATTTTATGCATCATTTTTT	
  

UGAAA           UA-     C      A   AU  
     AUGAAGAGAGC   UCCGU GACAGU GGG  U 
     UAUUUCUCUCG   AGGUA CUGUCA CUU  U 
CAUC-           UUA     -      -   AG 

	
  
>PC-­‐3p-­‐6605	
  
ATATGAATGAAAAAGAACAA	
  
	
  
GTTGATTGAACTGCTTAAATTTTATGATAAATTTTCGATTGAGAAAGATGTCAAATTTGGACTGGATTA
AAATATGAATGAAAAAGAACACATCACTCAACTTTCATTGACATTTCACTCATTTCACATGGATGGATGA
ATGACATTTCTAATATGTATGT	
  

U   AC  C  AAA      GA  A     C    G  AA-    GU  
 UGA  UG UU   UUUUAU  UA AUUUU GAUU AG   AGAU  \ 
 ACU  AC AA   AAAGUA  GU UAAAA UUAG UC   UUUA  C 
C   AC  -  GAA      A-  A     -    G  AGG    AA 

	
  
 
>PC-­‐5p-­‐12029_129	
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TGGGGTACTCCCTGTGGTCGCT	
  
	
  
AATTGTGCTGATATAGTTGTGTTTGATATTATTTGAGCTTATATAATGCAGTAACGAGCATCGATTCATTA
TGTACAAATGTTGTCCAATTTGCTGGGGTACTCCCTGTGGTCGCTTTATTTTTAAATGTAATCAACATAA
GTGAACACAGCTGGTGGTATCTCAGTGAATTGAGCATAAAATCATCATTGTACTGCTAACTGCTGT	
  
	
  

C     UG          -  --     G      UAUUUUUAA    AA  
 CAAUU  CUGGGGUACU CC  CUGUG UCGCUU         AUGU  \ 
 GUUAA  GACUCUAUGG GG  GACAC AGUGAA         UACA  U 
A     GU          U  UC     A      ---------    AC 

	
  
>PC-­‐3p-­‐29347_46	
  
GAGAGTGCTCTTGTAGCTGGTC	
  
	
  
TATGCGGCGATTCAAATGGCGAATTGTTGCCATCACCGAAAATTGCTCGGTCAGGTACTGAGTGACTCTC
AGTAAATTCAATTTATTCTGAGAGTGCTCTTGTAGCTGGTCAAGCATTTTCATTTTTTTTCCATTCATTC
ATTCATTCTGATTGATTAGAATCCAAATTTGAGGCAAAAACTACTAACACATTTGCTAACC	
  

U   C GU   G   U-    G        --     U  
 GCU G  CAG UAC  GAGU ACUCUCAG  UAAAU \ 
 CGA C  GUC AUG  CUCG UGAGAGUC  AUUUA C 
-   A UG   G   UU    -        UU     A 

 
 
26. >bmo-mir-2832-p3_1ss6AC 
AAGGTCCCCAGTTCG 
	
  
AAATGTGGATATTTATCTCGGATTTCATTTTGGATCTAGAAAAATCCACAAATATTCTTTGCTGCTACGT
CCCCAGTTCGAAAATTTATTCACCGGGTTTTCGCATTCAACACACATTAACAGCATAATAAGTATGTTGG
TGGTTGGTT	
  

   UACGUC   A  UC   AA                   
UGC      CCC GU  GAA  U                  
ACG      GGG CA  CUU  U    
   CUUUU-   C  --   AU  

TGAACCGTTGCGATCATCGGATTTAACTGGCTCGGCACCATTTGTTGCCGGCTGGGGCTCAACATCCTAT
CAAGGTCCCCAGTCGAGCATTTTAAGAGAAACCCAAGTTACAATAGTTCCAATATCCAAATGTGAACAAA
GCTATAAAGCAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTCGGGGGGTTTTTTTTAGACCTTCAACATTCAATTGTTTACATTCATTTGGAAAGTTTTTTTTGAATT
GGTCCCCAGTTCGCAGCTGAACGACATAAATGTATATTGATAATTGAATAAACAATCCGGTTCTTGAGAA
TTTTTTGTTGTTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CGATCAAAGAAATTATTATTAAAATCGCGAAATGCGAATTTTCAGACCAGAACTTGATTTAAGATCGAA
GGTCCCCAGTCCCCAGAGAAAACTGATAAATCTTGAATGAAATGCAACAAAGAATCTCCATTCTTTATCA
ATTGATCACCT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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Group	
  2	
  -­‐-­‐-­‐	
  miRNAs	
  with	
  two	
  putative	
  coding	
  genes	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3401_L-­‐6R-­‐2_1ss10TC	
  
GTGCAAATCGTTCGT	
  
	
  
1> TAATGTTCAATTGCATACGCATCGAATAAAGTTGCGACCGACCCTAAACAATAAAGCTATTGTTTTA

TATTCGCCCATATCTTGTAACGTTTTCTAAAAGAGACATCAACTGAATGGAAAGGAAATTGTGTGCA
AATCGTTCGTGGAACGTTTTTTGCAATGGAACATAGTATCTTTTCATTATTTTTTTTTTCGTTTATT
AAATGAACGCGAGTTTCATCGAAAGACGAAGGGCATTTAATTTGTAAGCATACGAATGTCATTAAA
ACGTACACT	
  

     AA-     UC    A    CAUCAACUG          AA       ------     U--     G  
CUUGU   CGUUU  UAAA GAGA         AAUGGAAAGG  AUUGUGU      GCAAA   CGUUC \ 
GAGCG   GUAAA  AUUU CUUU         UUACUUUUCU  UGAUACA      CGUUU   GCAAG U 
     CAA     UU    G    UUUUUUUA-          A-       AGGUAA     UUU     G  

2> GTTCTGGGTTGTTTGCTTGATGTTATGAACATGGATGGTGCTCCAGAACTCTCACGTTTGTGTTTGA
ATTGAGCTGCGCAGAATCGAGTTTCATTCTTAACACTTGCCATCGATTTGAAGCATATGCAAATCGT
TCGTCATTCAAGAATTCTGTAACATATTAAATGAACAGTGGAATATTATCGTATTGTGGCATCTATTT
TTACTTCATTCATTCAATCGATTAAAATCAATTGGTTTCGTATTTCGTATTGAATGATTG	
  

UUG    CU     UU    ACA  G  G     C    AC  UCAC  UU     U-    U     G  CA  
   UUUG  UGAUG  AUGA   UG AU GUGCU CAGA  UC    GU  GUGUU  GAAU GAGCU CG  G 
   GAAC  ACUGC  UGCU   AC UA UACGA GUUU  AG    CG  CACAA  CUUA UUUGA GC  A 
UAA    UU     U-    AA-  G  -     A    --  CUAC  UU     UU    C     -  UA  

AAAAATATTTTTTCGATTCGATTGCACTTTTTGCAGACAAAATAACTAGTTGTTTAATAAACACGCACAC
ACGCACACACACACACTTGATTCAAAGAAATCAAAAAAGAGGAAAAAGATACAAACGATTGCAAATCGT
TCGTAGAATAGAGACTATTAAATTATGTTAATCAATGATTCGTGAGGAAATTCATGAAAATTTCTCATTC
CAAGAACTGCACTGAAATTGCAGACACCAAAATGCTATCACTAGTACTTAATTGGTTATG	
  
	
  
No	
  stem	
  loop	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3382-­‐3p_L-­‐9R-­‐1_1ss19TG	
   	
  
ACTGGATTCGTGAAC	
  
	
  

1> TTCGTTTTTCTTGTCAATTGTTTAATAGATTCGTTTGATCAAGCAACGCCAAAAGAAGGCACAT
ATCATGGAAATCCAATTGAACGGTGGTACCGTGGAAGACAAAGTCAACTGGATTCGTGAACAT
TTGGAAAAACCCGTTCCAGTTAACCAAGTTTTCGCTCAAGACGAAATGGTCGATACCATTGGTG
TAACCAAAGGTAAAGGTTTCAAAGGTGT	
  

	
  
2> GTCTGTGCTATGTAAATTATCTATTTATTATGTCAAGAGAAAAATTGAACAGCAGAATTACCTG

CGCACACATCGGCAAAATACAATAAATCATTCTCATTTACAAGCGGTATACCATTTTCATCCACT
GGATTCGTGAACATAAAATCAAATATTGCGTCCATGTTTGCCATTTTCACGGCGGCTCGATTCA
AAAAAATTCCACTACCTATCGTTTCAAATGGATTACTTCTTGTTCGGGCATTTCTCATGTCATC
CGCGCCCAAATTAT	
  

	
  
TGTTGTTGGTTTCTTCTTCTTTCGTCGTGCGGCACCACTAAAGTTTTATATAACAAACGTTAAACTTCAA
ATATGAGCCAGTTTTGTCTAGCCGTTTACTTACCTGCCCACTGGATTCGTGAAACGGCAATTAAAAACAC
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CGGGTATTTGAGCTGGATACTTTTGGCATGTATTCAAATTGTCATCGAATGATATGCAACTTGTACCATC
CGCACAAGAATATTTTGTATGCGCTTCGGATGGTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTCACAAACACCACTTCATGATCCATTTCATTTTACTTTAATAAAAAAAAAAAGGAAACGGTTGTGCAC
GTGTAAATTACCCTGGCGTCTATACCCGTGTTACCAGGTACTTGGACTGGATTCGTGAAAATTCCAAGGA
TGGCTGTTTTTGTAGCTCCTAATTCCAATTATGATTCGAATGGAATTCTATTCATGAACGAATTGTCTAT
AAATGAAAATCT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>aae-­‐miR-­‐309b-­‐p5_1ss12CG	
   	
  
GTTGGTGGAGTGATT	
  
	
  
1. TTCTTGCTTCGTGCGCTCATTGATCATCGTCAAAAAAAAAAAAACAAAAAACAAAAAAAAAACAC

AAATGGTGGTTAAAATTTCAACCTGTTAATTCATTTGTGTGTTGGTGGAGTGATTTTCTTAATGTTT
GTTCGATTGATGTTGTAATTTGTTCATGGTTTTGCCAACATTTTTTTTTTTTTTTCTATTTTTCGTT
TGGAGTTTTTATGCTGAGCTGC	
  

	
  
2> TTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTCACCAGGTCCAGACACAATAAGGATTGACAGATTGAGAGC

TCTTTCTTGATTTTGTGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATTTGTCTGCTTAAT
TGCGATAACGAACGAGACCTTAACCTGCTAAATAGCCAGGCCCGCTTTGGCGGGTCGCCGGCTTCTT
AGAGGGACTATCGGCTCAAGCCGATGGAAG	
  

	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3893-­‐5p_L-­‐2R-­‐8_1ss15GC	
  
GATGTTACGACGCCT	
  
	
  
GATGTTACGACGC	
  
1> AATGGTTGCCAAGAGTGGCTGAACTTTTACAAATGTATGATCCTAAAGGGTATACTCTCACGGTGCG

TCGTTTGGAATTTGGACTCGAAATAAAGGATTATCGTTCGATGTTACGACGCGTTAAAATGTCATCC
GATACTTGCATCATCATTGAATGTTCGATTGATATTTTGGATGAAGTTTTGAAACAGGCGCAACAAA
TCGGTATTTTAATTGAAAAGTATTCGTACATAATA	
  

	
  
CGGU       ----     AUUUG  CU GAA  
    GCGUCGU    UUGGA     GA  C   A 
    CGCAGCA    AGCUU     UU  G   U 
----       UUGU     GCUA-  AG AAA  
	
  
2> ATTTTTTCCTAATTCTAATCTTCTGATTGCCATCGATGAAGAGAATGATTTATTTCTGATTCAGTAT

GACTGTGATGAAAGCAACAGCATCAAATATTTTATCCGTCATCTCAATGATTTCATTGATGTTACGA
CGCTACGAATCAGAAATTTAATTTGGATTTTGAACCTTTGCACGAGTAATTTGGACGATCGTCCGAT
TAGTTTTGGATTATGTACTATCATCGATATGGCGATGGGTAATTTGAGACA	
  

	
  
	
  
CAAAUAUUUUAUC   C  C      A  
             CGU AU UCAAUG U 
             GCA UG AGUUAC U 
CAUCGCA------   U  U      U  
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>dvi-­‐miR-­‐31a-­‐p5_1ss11AC	
  
TCAATTGGCACGATG	
  
	
  
	
  
TCAATTGGCACGAT	
  
1> CAAAGAAAGTCGTTTATATTCTTCAAAACGCTGAAAAAAACATAAAAATAAATTTCCATTTCATTCA

TTGTTGCACATTAATATCGTTTCAATGACTTTTTTCGTTATCCGAATTCTATATCAATTGGCACGATA
TCGAAAAAGTACTCAGGTACTTGGAAATAGGTGCTGTCAGTATTCAATGCATCGATGGTTCATTGAA
AAGCTGTGAGTATTCAATGCGAACTGTCAATGCGGAGGAGATAATATCATTGATTGAAAG	
  

	
  
A UA       U     -  CUUUU--    UU  
 U  AUAUCGU UCAAU GA       UUCG  \ 
 A  UAUAGCA GGUUA CU       AAGC  A 
- GC       C     A  AUAUCUU    CU  
	
  
2> TAAATAAATTCCATAAATGACTTATGAGAGACTCAAACGATGCACCGCCTTACCGGATATATTAGGCC

ATACACAATGAAGCTTTCAACAGTGTGATAATTGAAATTCGGTTTCAATTGGCACGATTCACTATTT
TCAACATTGAAATAATCAACCGTAAGCGAATGGGAACCAAATGTATGGTACTCAAATATATTTATTT
CAACACAAAATCGTCTGCTTGACAAAGGTGTGAAGTTTCGAAGAATGAATTCAATC	
  

	
  
AAAUUC      A   G  --   AUUCACUAU     A  
      GGUUUC AUU GC  ACG         UUUCA C 
      CCAAGG UAA CG  UGC         AAAGU A 
AAA---      G   G  AA   CAACUAAU-     U  
	
  
GACATTCTCTGAAATCCATTCTAAGACCACCATACCAAGGAAAAATGATATGAGGACGACAAGAGTGGCA
AAGATGAAAGAAAGAACAAAAATACCACCACCAACAACAATCTGGTCAATTGGCACGATGATTAAATAT
TGAAATGAATACCGTTATTTTGCAACATTGTAGAATGGAACATTGAAAAATGCACTCAAAATGTTTGTT
TTTATTGCTGTTGTTACCTTCATCGTGTATCGTCTGCAAGTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CAACAGCAGCAGCAACAACAACAGCAACAACAACAACAACAACAGCAGCAGCAGCAACAACAGCAGCAG
CAAAGAAATGATGGTGATGGGCATTTATCACCAACTAGTAATCAATTGGCACGATGGTTCTCACCCGAAT
TATTAGCGCAGGCTTCAGCCGGTAAATTACCTTCGTTGAATGCAGCTCAAGCACTTAGTTTGGAAGACTT
CGAACGTAATATTCATTCGTCTACAAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GGAGGAACTGCTAAATGTAGTGCCAATTTGATTGTTGAAGAACGTAAACGCCAGGGTAAAGGAACAGCT
ACACCGCCAAATTTCTTGACAACAATCCAAGATACAACTGTCAATGAAGGTCAATTGGCACGATTTGATG
CAAAAATAAATGGAACCAAACCGTTAGATGTTTATTGGTTGAAAAATGGCAAAAAAATTGTGCCAAATA
TCAAATACAAAATTGTTGAAGAAGATGGGACATACACATTGTTGATTAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>mse-­‐mir-­‐87-­‐p5_1ss10CT	
  
CTGATGGGCTTGAATC	
  
	
  
1> TAATTTCAATGCTGGGAAAAAGTCGGCATCATATAATTGTATTATTTCCGTTATTTCAACACCTTTT
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TTGAGAAGATGTGCAACGGTGGCTAGTTCACGTAATGGTTGCTCACCACTTCCGAATTGATGGGCTT
GAATTGTTTCCAATATTGAATTAACTTCATCGGCCACTTTAAAATTTTCAATTTCTTCAGCTGAATA
GGCTTCTTTGTAAACCTTAATATGAATTTCTTCGGTTTCTTCAATGATCTCAATATCGGCATCTT	
  

	
  
UUAU     CA  UUU--    A    A--  U     G  G  UAG  
    UUCAA  CC     UUUG GAAG   UG GCAAC GU GC   U 
    AAGUU  GG     AAGC CUUC   AC CGUUG UA UG   U 
GUU-     CG  UAGUU    -    ACC  U     G  A  CAC  
	
  
GATGGGCTTGAATC	
  
2> GAAGAAGAAGAGGAAAGAAGAAAAAAAATGTCGATTGAAGAGAATCGACAGTCGACAGTATGTCA

ATATGAAGCAAATTCACGAATGATTTATTTGGTATTCTGGCTGCTGAATTGAGATGGGCTTGAATCT
TGAGTAGAAACGGAAATTGAACAAAATTGCAAGATAAATACATAATTTAAGTGCTTGTGTTGCATT
CATTTTGGAAATCAAAACTTTTCTCTTTCGGATGAACGATGTGATTGAGAA	
  

	
  
   A   A  AAUGA      UG U    U    G--  GA  
CAA UUC CG     UUUAUU  G AUUC GGCU   CU  A 
GUU AAG GC     AGAUGA  U UAAG UCGG   GA  U 
   A   -  AA---      GU C    U    GUA  GU  
	
  
CAAACTATAAATGCCAATGAAATCCGAATATACTGGGTGATCTTTGTTAAGGTCTTGATGATCTCTATTG
TCCTTAAATGGATCGCCGGGGTTCACAACTAATGATGGGCTTGAATTCCCGAACGAAAATCTTAGTTCCC
TGAGAGATATTGATCATTACGACGCAACAAACTTGCATGCGTCAGTTTGGCGGACCGAACAGCGAATAGT
TACGTGTATCAATTAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CTTTCCATTGAATGTTTAATTTTTTCAATTTTTCCTGAGTCGTTGATGCTTCAGCCGATCCACGATCGGT
TTCAATCAATTGACGACCAGCATCGTTCAATGTATCGACAGAACTTTGATGGGCTTGAATGTCATTGGCC
AACACTTTCAATTTGGCCAATTCCACTTCAAGCAATTGTGGATCGCCCGGAATCTAAACAAGCGAATAAA
ATAAAATACAAAATGAAATCAAATACAAAATAAAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GGTTTTGATTTTTGAAAATAACACACAAATTCTTTATTTTGGTATATTTCCGCAATTTTCGACTCGTTCA
TTTCATTAGAACATTCTAAATGAACAAAAATGGATAAATCCATTGATGGGCTTGAATGGCTGGCATGTAA
AGCAAATTTAATTATAGTTTAAAATTTAATAAAAAGAAACATTAAGCTATGAATAAATGAATGAAAAAT
TGTTGCCATAGAAGACATGTGCAAATCGTGACGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AACTGTTTCGATGCAAACGGCCATGTGAATGGAAGTGGAGATACCGTCAAAGTACTATTCTCAGTGAAGT
GGTTTCCATCACATGGATTAAATTGTCGCCAATTTGTGATGGGCTTGAATGCTTAACCAATGCGTACAGA
TGTCTGTTATTAATGTGGTTGCACCGACATGAATTGGATGTCTTCATTGTTGTCTTTAACAATTTCTCAT
ATTTATGTAAGACAACAGACAAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐996-­‐p3_1ss8TG	
  
TCATGATGAAGTTCG	
  
	
  

1> CAGTAGAATAGAAGTGCGTACTTTCGATCTCCAAAGAGCACTGGAGGTGCCATACTTATCAACA
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AGTGAAGCATATTACATGCGCCAATTATGGGTTTATAATCTTTGTATTCATGATGAAGTTCGTG
GAATAGCCTAAATGTACGTTTGGCCTGAATCCACAGCTTCACGGGGGGCTGAAGAGATAGCCTC
ATCTTTATACAAACATTTCTACGCAACGATCCCAGAAGATACCGAAAAGATAAT	
  

	
  
2> GGGAAATTCAAATCCGAGAATATCAGATGTTTGGTCGTGTTTTTTCTTAGAAGACGTTGATTAT

TATAAAAATGAAATCAACGATTTGATTTCAATATCATGAGTGATGGTGTAACAGCAAATATCTT
CATGATGAAGTTCAATTACCGGCCGGTTGAGTATGATATGAATTTACGAGAGTTACAATTTGAT
GCTCACCAATAGAGAAGCTGGCAGCGATGTATGCAGTAACAAAGAAAATCATCGGCTGTCCAGC
G	
  

	
  
TGTCTGATGCTCCGGAATTCGAAATGGTATGAACAAATTTGAATAATATTTTTTTTTCTGCACATCACGA
GTTTATGATTGAAATTTAAAATTATTGATTTCAAAACAGGAAGATGGAGATCATGATGAAGTTCCTGAA
GGATTTGAAGGCCATTGATAGCCAAACGGGAATCAACCGACATACGAAGACTCACCATCGACTCCAATTT
CAATCATATTTTTCATTTAATTTTATCTATATATTCATAATTAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3228-­‐p5_1ss9TC	
  
TCCTTGGACCTTGAA	
  
	
  
1> GAAGAGTTTTCTTTTCTGTTGAACAATCGTATAACCATGGAAGTCTTTCACAGAGAGATATGGTTAA

TGGATTGGAAGAACATGACATTTATTGTTGTGTCAATATTTTCTTCCTTGGACCTTGAAAATCTATG
GTGGGGCCACGCAAATTTCTCAACAGACCGTACCGATATCCGCAGCCGGTCTCCAAGGTGAAGAGTC
TCTAGTCGATAGAATAATGTAGGTAA	
  

	
  
CCTTGGACCTTGAA	
  
2> ATTAATTTTGTTTCATTTTGCCATTTAGCAGTTGCTTTTTTTACTATGATAATTCGGTTCGCCGACTA

TCGCATAAACATTACCATAAAAGTTTTGCAAACGCGAAGCTACCTTGGACCTTGAACGGCTCATCGA
TTTTTCTTCAAATTTCCCATTATTAATATTGTCGTTGCGATTATATTCTAATTTGGCATTCTTTTTTT
ACAGCTTTTTTTTATCTCGAAAAAAAA	
  

	
  
AACAUUA-   UAAA        A  
        CCA    AGUUUUGC A 
       GGU    UCGAAGCG A 
AAGUUCCA   UCCA        C  
	
  
GTTTTCTTTTCTGCTAAACAAGCGTACCACCATGGAAGTCTTTTATAGAGAGATATGGTGGATGGTTTGG
AAGAGCATGACATTTACTGTTGTGTCAGTATTTTCTCCTTGGACCTTGAAAATCTATGGTGGGGCCACGC
AAACTTCTCAACAGACCGTACCGATATCCGCAGCCGGTCTCCAAGGTGAAGAGTCTCTAGTCGATAGAAT
AATGTAGGTAAGGGAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  	
  
	
  
	
  
	
  
>dpe-­‐mir-­‐3-­‐p5_2ss15CA17GA	
  
GGATGCATTTTGTGAAA	
  
	
  
1> TATTCTCCGTCCAACTTGCAATCTTCAACCTTCAATAACTTTCCTTTAACTGTTTCCTATTCGATTCC

TGGCTGGATTCAATCATAGACGCAAATCGATTCGATATTTGAATAAAATTGATGCATTTTGTGAATA
GGATTTGCAATAATATTAGCTATTATATAACCGTATAAGTGTGAGCAAAGGGTTATTGCACAGTTTG
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AACATTGAGCACAGATTACAAATAGGAAAAAAAGGGGAATTA	
  
	
  
AA       C-   AA      CG  AU  
  UCAUAGA  GCA  UCGAUU  AU  U 
  AGUGUUU  CGU  AGUUAA  UA  U 
A-       UA   --      AA  AG  
	
  
2> TTTGTTGCTTGTTGCTGGTTACTGGTTACTTATCGCTTAAACTTCCAGTGAATCCATTAAGTTAAGG

GCAAATATTTTCCAAATATTCGATCGTTTGTCTCGCTATGCATTTTGTGAAAAATATTTGTTTAAAA
ATTCAAAGTGAAAATGTCGCCGCCGTTCATGTGTTTACGTTCAACGAAAATATTTATTTGAAGATGT
GATGCGGGCTGTGGTATGAATATTTGTGTGT	
  

	
  
        -    UUU   U   UAU       GU  A      --     U  AAAUUCAAA     AAU  C  
AAUAUUCG AUCG   GUC CGC   GCAUUUU  GA AAAUAU  UUGUU AA         GUGAA   GU G 
UUAUAAGU UGGU   CGG GCG   UGUAGAA  UU UUUAUA  AGCAA UU         UACUU   CG C 
        A    GU-   -   UAG       GU  A      AA     C  GCAUUUGUG     GC-  C  
	
  
TGCCATTTATTTATACAAGGGAAAAAAGAAAGAAAAAAATTAAAACCTTTTTTTTTTTGCTGTGTATGC
GTGCTGGTGGCTGGTGGTCCATTCATTCCAAAAGCGGATGCATTTTGTGAATAACAACATTGCATTGGTT
GCATTTTTACATTTGATATTTTTGATAATTTTTTTATTTCGTTTTCTCTCCACTATCTCCCTCACTCACTC
CTCTTTTCCCCCGTTTTTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CGGCAATTTTCCATTCCCGTAATAAAGATTAACATTTTAATTGAATATTTTTTCTGAATGTGTAAAAAGT
AAAAACACAAAATCTAACTGAAATATCCGCATAAACGAAATAATGGATGCATTTTGTGAGTTCGTAAACT
GAGTAAACATTTATAAATTATTACAAAATCATTTAATCTACATAGTCTTGTTTATGTCAGTGAAAATGTT
GAACATTATTTTTTGAATAGAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  	
  
	
  
TCAGCCGGTGGTTCAGGCGCACTTCGATTATATATGCTCGATAATTTTAAATCGCTCAACGAACGAGCTT
GCCATGCAGACGATGTTGTTGTTGCTGTTGATGGTGACATTGTCGATGCATTTTGTGAATCTGAATTTTT
GAAACGTTTTTCATGAGCCGTACCACTATGCCCATCTGTAAAGAATATTGCTCGACAATTTGTGGAATTT
CCATTGCCCATGCAATTTGATTTATTGGCTGGTGG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐4948-­‐p5_2ss9TA17GA	
   	
  
CGTGATCCAGGTTGTGA	
  
	
  

1> GATATACCTTGCTCATTAGCGTTGTGATCATCTGCTAAGAAAAGTGTTTGATAAATACAAATTA
TCCACCGAATAAGTTTAATCATGTTTGTAATTCATTCACTTACCGGATTTTCGCGATGATCCAGG
TTGTTGATTTTCCATCATGGAGTAAATCGCTGAACCGTTCACATGCAATACTTCTGAAAGAACA
ATAATAATAATATTGACTAGGAAAATATGCGAATGTGTTCTTATATAGCGCTGCAAACAATTGCA	
  

	
  
AC-----   AUU   -     GA--    GGU  U  AU  
       CGG   UUC GCGAU    UCCA   UG UG  U 
       GCC   AAG CGCUA    AGGU   AC AC  U 
UACACUU   ---   U     AAUG    ---  U  CU  
	
  

2> GGAACCATCCAGAAATAGTCTTCAGTTGGTTCAAAACCATCGGCAGTGAATTTATTTTGTGATA
ATGTCAATAGTCGTTTGGTTCCAATTTGTTCGGCTGATGCAGATATGACCGGAAAACCCATTTG
TTTGATCCAGGTTGTCATTACTTGGCCAACCGGTTTACTGCTTGCCTCACCCAATGCTGACCAT
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AGATCTTCGGTATGGGTATTTTTATATTGATGACGTGTCAAATAAATATTCATGCCTTTGCGAA
AATCAGCATCACCAATATAATG	
  

	
  
UU    CA-     U    ACUU--   C  C   U  
  GAUC   GGUUG CAUU      GGC AA CGG U 
  CUAG   CCAGU GUAA      CCG UU GUC U 
--    AUA     C    CCCACU   -  C   A  
	
  
TGTTCGTTTTCGTTAACAGGGACTATTACATGGCATTGAAAATAATCAAAAATGTAGAGAAATACAGAGA
GGCCGCTAAATTGGAAATAAACGCGTTAGAAAAGATTTCCCAACGTGATCCAGGTTGTGAACAGTAAGT
TAACCATTGAATGTTTTATTTTTCTTCTTTGCATTTATATCGTCAGAGATTTTCTTTCGAAATTTAATTT
AAATTTTTTTGTTTGTTTTTCTTTTTTTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTAAATATTTGGCACAACGTTTCAATTGGACACATGTACCACAAAACAAAGGCTATCATGGTTGCATTAA
AAATTTAACCATTGATGGACGTACATACAATATTGGAACGCCAAGCTTATCGAAAAATGCTGATCCAGGT
TGTCAACGATCGGTAGCTGTTGCTGTATCATTTGGCATAAATACGAATTTTTTGATTGCAATATTGGTTT
GTTTGGCCATATTGTTGGTATTATTTTTGGCAGTTGTTGTACATAAACGACATCATGATGGATGGCATGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTACATTCTGACAACACTCATTACGTTAATGTGAATAAACCCACAAAAATTGCTGAAACTTGTGAACAT
TTCAAAATGCAAACACATACAGTTCAGAAGAGCGGAATACTAAAAATTGATCCAGGTTGTCGTATAAGTT
TCACTAACGAAATTCTGATTTCTAAAACAAATTACAAAATTGAAACAAACGAAATAATTCCTTTGGATT
TTGACAAAAACCATAATGACTACATATTCAAAGCTTTCGAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dgr-­‐mir-­‐3-­‐2-­‐p5_1ss9TG	
   	
  
ATGCATTCGGTACAG	
  
	
  
TGCATTCGGTACAG	
  

1> GCAAACGGAAATTATAGCATTCAAACATTATATGTGCTGATTGGTCATGTTCACTATTCACTGT
TCACGTTCACATCCTTTTTCCAATGTATACGGATATTCGTGTATTCGTGCATTCGGTACAGACAA
TCAGGGTTCCAACAACATCACTTTGCCATGTTGAATTGAATGAGCACAGAACACAGATAAATAT
ACAAGAAAAAACAGAAACGAAAAATATAAATACAAAATAAAAT	
  

	
  
UC    A UC    --       ACA    AU-      UCCAA  
  GUGU U  GUGC  AUUCGGU   GACA   CAGGGU     C 
  CACA A  CACG  UAAGUUA   UUGU   GUUUCA     A 
GA    - GA    AG       AG-    ACC      CUACA  
	
  

2> CAACAACAAATACAGTCAAAAATGAAATTTCAATTTTATGACCTTTTTTTCAACATTGATATCT
AAACGTTTTCAGAGCATATACAACATAAATACAAATTTACGGTTTTGCTTTGTGATTGCATTCG
GTACAGCGTGTATAAAGAATTTCGGAAATTTGAAACCGAAGCGGGACATAAGCGAACGAATGC
AACAACAACCAAAAAAAAAAAAACAAACAGAAAAAC	
  

	
  
UGA         GUACA  --    AUAAAGAA      AAAU  
   UUGCAUUCG     GC  GUGU        UUUCGG    U 
   AACGUAAGC     CG  UACA        GAAGCC    U 
AAC         AAG--  AA    GGGC----      AAAG  
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AGAAGAAGAAGGCAAAGGTGTTGATGCCAGTGGTGCAAAAGTAAAAGCCGATCCCGCCAAAGTGAAATC
ATTCCGTGAAAGTTTACGTAAATTGGCTGACGTTTATGTCAATGATGCATTCGGTACAGGTAAGTGATTA
TTTATTGATACTTTCATTAAATTTAATCAGGGTTCATATCGAAAGCGAACCCCGATTGAATTTTAAGGGA
GCAGAACACTCCGTTGTTGCG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AACAATAAAACACAAACGAAACATCAAAATGGACACACAAAACAAGAGCGACCGAAAGAAATACCGAAA
TAATTTTCGTTCTTTCGTTTGACCAAATCATTACCGAGTGATAAAATGATGCATTCGGTACATTAACTAC
ACAAATCGAATTTTCCCATGTTCGTTTATGGCTTTAATGTTACAATGAAACAAGTATTGAATATATATTT
GGATATGGTGCGTCCGGTATTCTTATTTTCATCTTCATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTTTATCAGTGCATATACTACAATGTTGTTAATGAATGTGAATGACAAAACGGAATATTCGAGATATGAA
TAAATAATGTAGCCATGCCCGGATAACACACCGGCAACGTATGCATTCGGTACACCCTCAAATTGAAATC
GAATACCAAAAACGACACAATGCCACCGATATTGTAATTAAGTGAGGCCTTCAACATTAATCCTCTGCGA
CGGATGAATCATTTTTTTTTT	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>hme-­‐mir-­‐2767-­‐p3_1ss11GA	
   	
  
TTTATTCCAAACTGTA	
  
	
  

1> AAAATTGTCGACGCAAATCTAACGAAACAATACGGTGAATCATTGTGCCATGACTTTTCAATTG
GGATTCGATGCCAATGGAATTGATTTGATTTGAATGAACATCGAATTCAAGTTATTCCAAACTG
TAAACAATTTCTCATTCATTTTTTTCATCATCATCATCTTCTCCTTCTACTTCATACTTTTTGCC
ATTGTATCATTTCGATTTGAATGATATTCCATTTCAAAATGAATCCAAGCATTTGTAT	
  

	
  
     UUCGA--   CAA-      U       -     AUG  
UGGGA       UGC    UGGAAU GAUUUGA UUUGA   \ 
ACUCU       AUG    ACCUUA UUGAACU AAGCU   A 
     UUAACAA   UCAA      -       U     ACA  
	
  
	
  

2> GAAAAGTGAATCGTATGCCAAAATCATTGACTCAAATAAGATCGCATATTACGGCATCTCACAT
GGTGGATTAGCCGGTGCTGTGGTGGTGAATAAAAGAAGAGATTTATTCCAAACTGTCATTTTTC
AAAATGCTAACCTCGATATAATTAGTGATCTGCCAAATAAAGGCCGTATATGGGCCAAGCAATAT
GGAAATTTGACCAACAAAGTGGGACTTTGATTCCATAAAGAGA	
  

	
  
UC    A    --------  A     CGG-  CU--    UG  ---       AGA  
  UCAC UGGU        GG UUAGC    UG    GUGG  GU   GAAUAAA   A 
  AGUG AUUA        CC AAUCG    AC    UACU  CA   CUUAUUU   G 
CU    -    AUAUAGCU  -     UAAA  UUUU    GU  AAC       AGA  
	
  
GAACATATTCACTGCAGAATTCAATGGCTGTCCACTATGTGACACAGTTGGAGAGTGAATTCATCTGTCA
AAAGTCCATTCCACAGATTCACATCAGCTAAAATGCTTCTCAATAACTTTTTATTCCAAACTGTCTCATT
TTGATGGCTAAATATTTGGCGAAAAAACTTAATTGTTCACTTCAAAAATCGACGCACAAATGAACTAAA
TTCAATGGGCTATTGTTTGAGAGAAATTTGAATGAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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AGCAGGAGTTGAATTTTTGAAAAGTGAATCGTATGCCAAAATCATTGACTCAAATAAGATCGCATATTAC
GGCATCTCACATGGTGGATTAGCCGGTGCTGTGGTGGTGAATAAAAGAAGAGATTTATTCCAAACTGTCA
TTTTTCAAAATGCTAACCTCGATATAATTAGTGATCTGCCAAATAAAGGCCGTATATGGGCCAAGCAATA
TGGAAATTTGACCAACAAAGTGGACTTTGATTCCATAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3360-­‐p5_1ss8AT	
  
GATAATTTTATGAAA	
  
	
  

1> CTATTGAAAATCGATCATAACACATCTACGGCATATCGTCATCAATCGGTGGGAACAATCGAGA
GAAATCACCGTGTGTTGAATGAATATCTGCGGTCTTATATCTCTGATAATTTTATGAAATGGGA
AGAATTTCTCAAATATTTTACCTTCTGTTATAACATTACTGATAACTCCGCATTGAATGGAAAA
TTTTCCCCATTCCAACTAGTTTTTAGTAAAAAAGCTAATTTA	
  

	
  
	
  

2> ATAGAAAATACCACAGACATTCTTATGGAATGAGTCGCCTCCACCAAAAATATTGCGCACAAAA
TCCTTTGTTGACGCAATTTTTTTTTTTTTTTTTGGGTTTTTAAGATAATTTTATGAAATAGTTG
ATTAGTTCTTTTACTCTCATTCGCAACAAATGCATAAAATAATGTAATTATTATCGATGGCAACA
TTCTGAAACGAAATTCTCCGCTTTGTAGATCACATTGATGAAT	
  

	
  
A G  A        AAAUA    AUU-----   UC  
 A AU AUUUUAUG     GUUG        AGU  U 
 U UA UAAAAUAC     CAAC        UCA  U 
- G  A        GUAAA    GCUUACUC   UU  
	
  
	
  
AAAATTATTATTAATATTTATTATGAGAAAATGATCAGGAAATATTGAGTTTAATTAAAAAAAATTTTTG
ATTTTGACAGCTATATAGCTACACATTTGCATATTACTACTTCCACCATAGTTATGGTGATAATTTTATGA
AATACAACTACAAATCACAATTATGACAGAAGATGTTTTGTGGGTGCAATCGATCAGGCGGATAACGTGA
TGACGGCTAATGCGAACTGATTTACGAACATAGAATACAGTGTTGCATACCTCCGCATACCT	
  
	
  
CACATTTCATCAATGTTCTATTCTCGTGGCACATTTTTCTCCTCTTCAATTTTTGTAGCACAATTATTTCG
TTTTTATTTCGTATTTTTTCCATTCCTAAAATTAAGTTGGACCCTAACGATAATTTTATGAAAATCCTAAT
GAGAAATTCGTGGCATTCATGATTAACGAGTGATTGTCATTCGAAAAACTAATACGTTTCATTGTTTTGG
TGTAGTTCACACTTTTTCGATTTTAATTGAAC	
  
	
  
AAGTCAATTGGATCCGAATGGATTTCAATGTGCAATGTGTAATGCACACCAAATGAACAATAATCGGGTC
AATGAAGCTTATTAAAATGAGAAATTTATTATCAAATGAAGATAATTTTATGAAAACAAGCCAATAATAC
AATTTCATATTATTGGATGTGATTGGATGATGTGAAGTCAAGTTTACCATACCAAATATCACACATATGT
TTGACTTAAATGCAATGTTATT	
  
	
  
	
  
TTGTAATCCCAATTTCGAATGTGTGTATGTGAATCAATCGAAGAATTTCGAAATATTTTCCCCCAACAGC
GAAAAAACAAAAAAAGAGACAAACTTTGTGTTCACAATGAACGATAATTTTATGAAATGTTATTTGTTC
AGCTCATTTGCTACGTATCGTATTAAACCTTGCATTGATCACGTATGTCGTATACACACTCAATGTACTGC
TAACTCACAAATCGATTAAACAATCA	
  
	
  
ATTTTACATTATTCGGTAGTTCGCACGCCGTATTTGACAGCTATGACAAATTTGCATATTACTACATTCGC
CTTTGTGAATATCACTACCAGATCACTACTTTCACCATTGTAATGTGATAATTTTATGAAACACAACTTC
AAATCACAATTATAACAGAAGATTTCTTGTGTGTGCAGGACCGGAAATAGGGAAATGGCAGATTCGTAA
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TCAGCGACCTCAAATTACTCACCAAAAGTTTTTCAATTTTTCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GCTCTCGTGGTGGGACCAGGAAAATCAACAATTAGATGAAAATGGTGATGATGCTGGCGACGATTATGA
TGAAGAATAGCCCCCAATAATTCGAAAGTTGTTGATAATTTTATGAAAAAGATTCATAAATGGATTTATT
GTTTAGGCCATAAGCAAAAATTCTGGCATAGTTTACCTTATTCTGGTTATTGTTGTTAATTTGGAATTAA
TAAATATTTAGATTTTAAATTTTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAAATAATAACGAATCAAACGAAACAACATCTGAGAAGAAAAAAAACATTGTAAATAAACCAAATTAA
AGCAAACCCAGTTAAATGTTACAATATTTTATTTAAGATAATTTTATGAAATAGTTGATTAGTTCTTTTA
CTCTCATTCGCAACAAATGCATAAAATAATGTAATTATTATCGATGGCAACATTCTGAAACGAAATTCTC
CGCTTTGTAGATCACATTGATGAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GGTATCAACAGGTATTAACTAGCATTAAATAGCATTAAATGACGTTTGTATGGCATTGAAGATTTATGCC
TCCAAAAGTCGTCTACAGTATGAAACTTTTTGTGATCTCCACAAGATAATTTTATGAAAATGCCAAAACG
TTAAATATTATGCGGTTTCCATGAGGGCCTTATAGGGTTTTTTTTTTATCTCTGTGTGCACGTGTTAACC
ATTTCATTCACGTAATTTCATTTTCAAGGTAAATGGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐29-­‐p3_2ss15TA17CT	
  
AGATTTTATTTTGAATT	
  
	
  

1> TTGTGACAGGATGTATGTTTATGTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTTTTTTTTCAAACTTGTAATTC
TTGCTTTAGAAAAAAAATTCTCATATTGCCTTACGCATATTTGGACAATCAAAGATTTTATTTT
GAATTTCAATTTGCAAAATCAGTGCAATATTCGTTCTATTCTCCATTCAATGATATCATTGTCCA
TATGAATGCAAATTTTGACTGTGTTGAACGCGGTCTTAACAATTAAACGATCA	
  

	
  
CUUACG    UU        CAAA   U     UU----------    UUCAAU     AAA  
      CAUA  UGGACAAU    GAU UUAUU            GAAU      UUGCA   \ 
      GUAU  ACCUGUUA    CUA AGUAA            CUUG      AACGU   U 
UAA---    --        ----   U     CUUACCUCUUAU    CUUAU-     GAC  
	
  
GATTTTATTTTGAATT	
  

2> TGAAATGAAATTCAAATCACGATTGATTACAAATCGCACATTCATTCGATTTGAGTTTATTTGT
AAAATTTTCCAAATCAAATGCAATGGAAATATTTGTTGCACGATTTTATTTTGAATTTTATTTG
GGATGCATTAGTTACGATTAGACAATTGCATTTGTCAAATTGCAAAGCGCACAAATCATCATCC
GATAGATAATAATTAGATTATAATTTTCAATTATGCAATGAAATTAGG	
  

	
  
UG              UCAC     AUU-      CGCA-    -    C      ---     AUU  
  AAAUGAAAUUCAAA    GAUUG    ACAAAU     CAUU CAUU GAUUUG   AGUUU   \ 
  UUUAUUUUAAGUUU    UUAGC    UGUUUA     GUAA GUAA CUAAAC   UUAAA   U 
--              UAUU     ACGU      UAAAG    C    A      CUU     AUG  
	
  
ACCACATATTTAATTTTACCAGGCGGACATTCACGCCTAATTCCCGCTAAAATAAATGTTTTTTATCTGG
GACATTTGGTAAGAGGAATTTGCAAATTGCCGGATCAAATGGAAAATGAATTATTCCATTTCGGTTCGG
AAAAAGTTGTTGTAGACCGAGATTTTATTTTGAATTTGGTTAACACTGGAAAGCTTATGTATGAAGATG
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TTTCTCAAGAAGATGAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>api-­‐bantam-­‐p3_1ss1TA	
  
ATATCATTGTTCATT	
  
	
  
1> AATAAAATAATCAGAAAAATTCAAAACACAATTTCATTTTACGATTATTGCCAGGAATAGAGGCCAA

AGAGAAAACGATTAAATTGAATGCATCCAACAAACAACTCATATTTATATCATTGTTCATTGTTCAC
TGTTCAGCGTTCAGGTATTTTTCATTAGCTAAGGATGCAGTAACTGGAGTTTGGAGGCCCAGTCAAC
CGTATTCGAATAAATTATATTCATAAAATAAT	
  

	
  
CCAG      A GC   A   AAAAC   -     -   AUGCAUCC  
    GAAUAG G  CAA GAG     GAU UAAAU UGA        A 
    CUUGUC C  GUU CUU     CUA AUUUA ACU        A 
CGA-      A UU   A   GUUA-   U     U   CAACAAAC  
	
  

2> ACAAGAGTTTTTGTGTACAATATTACAGTAATTTAGTTCATGTTTTGTTTTTTCAGGCAAATCT
CCGAATGTAGCATCAGTTGTCTGTGTCGTTCAATTGAATCAACAGTCAATATCATTGTTCATTT
GCTGAAGTTGCTAGATTATTGTAATGCCAGGTTTTTTTCTTTTCAAATGAGCTATAATAATAAA
AGCAATACGAGAGCAGAGACAGTTAAATCCAAAGACTAATACAGAT	
  

	
  
----  UC      U    UCA--    U    GUC    A  
    UC  CGAAUG AGCA     GUUG CUGU   GUUC A 
    AG  GUUUAC UUGU     UAAC GACA   UAAG U 
UUGA  UC      -    UACUA    U    AC-    U  
	
  
ATTGCTCATTGCTCATTGCTCATCCTTCATATCATCATATCAACACGTACACACATACGGATAATATGATG
AATGACACAACACAACACACTAATGATTACAATTTTATATCATTGTTCATTGCAACCTGGATTACGATGG
AATCGCTCAAAAATCTCCATGATTGATCAACGGTCCGTTGTTATATATTGTAATGAAATTAAAAAATCAT
TTCCACCATTGAACCAATTCTATGAAT	
  
TACATACAATATTTAATTTGAATCTCGGTATGCTCATTCATCCATCGTTCTCGACTCCATAAAAAAAAAAT
ACTAAAATTGAATCGATTGAGCCAGATTTCAATGGATGATATTCGATATCATTGTTCATTAAATAAATTT
AAATCAGGTTTTTCATTGCTCTGTTCATGTTTACATTATTTTTTGCGCCGAAAAATTTGTCAATACTGAA
TTTATGCAAATGCTTGCCTTATCAATGATTTAACTCGA	
  
	
  
TTGCGATTGCTCATTGCTCATTGCTCATCCTTCATATCATCATATAAACACGTACACACATACGGATAATA
TGATGAATGACACAACACACAACACACTAATGATTACAATTTTATATCATTGTTCATTGCGACCTGGATA
ACGATGGAATCGCTCAAAAATCTCCATGATTGATCAACGGTCCGTTGTTAAATATTGTAATAACATTAAA
AAATCATTTCCACCATTGAACCAATTCTATGAATAAATAAAAT	
  
	
  
GGGCCGACACTATGATCAATGGAACTTGCGTGAAAGGCGATCCGTTCAATACGCTGCACCCCAAGTTCTA
TCAGTGCCAGCCGCACCAAAACCGCCCAAAGATATCATTGTTCATTTATATCCATTCCAATTTTATCCACC
GGAATTACTTGATCTCTGCGATCCGCCATGTTGGTTGAATTTGTCTCATAATGCCGAGGCTAAATTACCA
CTGCTCGAAAAAGGATTCAAAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐4979-­‐p3_1ss4AG	
  
ATCGCATCTTTGAAT	
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1> CAAACAAAACAAAAATCATTTGCAAACATGTCGTTTGTGTCTTGTGAAATAATGAAAGTTGATATG

TTCGAATTTTATAAATAGAGTTTTTCTCTGAATACTCGAATAGGCGATAGAATCGCATCTTTGAATT
TTTAAAGTGTTTTTATCTGTGTTTTTATTTATAAGTGTTGTTAATCAGAGCTGGGCACAGCACTTAA
TGCGAAATTTTGTATTCAGCTCTGAAATTCGAAGAGAATGAAGCGAAATCGAT	
  

	
  
GAA   CA-            UAA   GUUUU   CUGU     UAUUUA          UAA   G  
   UCG   UCUUUGAAUUUU   AGU     UAU    GUUUU      UAAGUGUUGU   UCA A 
   AGU   AGAAGCUUAAAG   UCG     AUG    UAAAG      AUUCACGACA   GGU G 
A--   AAG            UC-   ACUU-   UUU-     CGUA--          CG-   C  
	
  
2> TTCGTTTTTTTTTCTCCGTTGGTTTTTTCTCTCTTCCTCTTTGCTTTTTGAATGAAAGTTTGTCGCG

TGCATCACACGATTGCAAATAGAATTGACATTGGGTACATATTTATCGACTCGTCGCATCTTTGAAT
AACGAATGACCTGCATCCGATATCAGAACCGACATACGTCTTTATGATAATTTATAATAACCAAAATG
GGAAAATCGATTTGGGTTGCATTAAATCCATTGAACGCGG	
  

	
  
U-     C     --   CA  AUUG-   AU   AU    AUU    ACAUA  
  UGUCG GUGCA  UCA  CG     CAA  AGA  UGAC   GGGU     U 
  AUAGC UACGU  AGU  GC     GUU  UCU  GCUG   CUCA     U 
CU     C     CC   AA  AAUAA   --   AC    ---    GCUAU  
	
  
AATTGGGTTTGCCTTGAATATAATAATTAAATAAAATTGAACGCTTTCCACTCATCGCTCATGATATGCA
TTTAAAAAAAAAAAAAAATTCCAAAACATTATGTCAAATTGATCGAATCGCATTTTTGAATGAACTTTT
CCGCTCAATAATTGAAAAGCCTTCATTTTTTCATTATTTCTAATTCATTTCGATTTCGTTTTTTTTTTTT
TTTGATTTTTTCAATTTAATCTTTTGTTTTTGTGTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>nlo-­‐mir-­‐927-­‐p5_1ss14AC	
  
TGATATTTGTTTTCGA	
  
	
  

1> GAAATAGTTCGGAAAATGCCAAAAATGAATCATAATAGTAACAAAGACACCGTTCCATTCACTG
CAAGTGTATGCTTTGTGCAATCATAGCGTTCGGTTGACTGGATTTTGATATTTGTTTTCGATTG
CATGCATTTTGAAATGAAACAAATGTTCAAACCAATAGCAACCAAATTGGCGACAATGTTACAA
TCAAATGAAAAGTGTGAGAGCTAAAATCAGAATGCAGGATTTGGATCCAT	
  

	
  
GUUC     AC--   A   U           ----    U-  C  
    GGUUG    UGG UUU GAUAUUUGUUU    UCGA  UG A 
    CCAAC    ACC AAA UUGUAAACAAA    AGUU  AC U 
----     GAUA   -   C           GUAA    UU  G  
	
  

2> AAGACGAAGACCAATCGATGAGTAAATTATATTCGGATCAAAGTCTTGAAATAAAGTTCCGCTT
AAGACAATGTCCACGATCGGTACATAATCTTTCTGGGCTTCTACAGCCGGATGATATTTGTTTT
CGATGGAATAATCGTTCACTACCCAGTTTTCGTTGATATATATGCGATTTCCATTTGAATCATAT
TTGACAACGGCATATATAAGTTTTTTTCCGTTGTTTATCATAGAT	
  

	
  
CA     U        UA       AUCA--      U    UAAA--  U   C  AA-   A  
  AUCGA GAGUAAAU  UAUUCGG      AAGUCU GAAA      GU CCG UU   GAC \ 
  UAGCU UUUGUUUA  GUAGGCC      UUCGGG CUUU      CA GGC AG   CUG A 
--     -        UA       GACAUC      U    CUAAUA  U   U  CAC   U  
	
  
GAGAGTACATGATGTTACACATACGGTTAACACGTGCATCTATGATTAGATGCCGATCAAATCAATACTAG
CCACAGGTAAAATGTAGAAATGTGAGTATTGCATTTAATCCATGTTCGCTTGATATTTGTTTTCGAACAA



	
  
	
  

213	
  

GAAAACAGATTTGTACAATGTAAAATGATGGAAATGGAGAGACAAATGCAATGGGTAATTTGATCAGTG
TTAGGATATTCCATGCTTTTGGAACACCAAAAACCATATATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTAACCTCAATTTTATTTCAAATAACACATTTCCATTATTAACAAGGTATGGGGTTATTTTAATCTCGACT
ATGGAGACTATTGATAAATACATTATTTTCTGTGCAGAAAGAAAGATATTTGTTTTCGATACGGAAAGTA
ATACGCATACAGTTACAAACATTCTGCAAATAGCCCGAAAGCAAACAAATACGTGCAAAAGTGATAACAA
TTGCACGATTGGCGATAATAAATATGAAGGAT	
  
	
  
GCTGCTGCTGCTGCTGCTGCTTCTGCTGTTGATTGTTGATGTTGATGTAGCATGTTGAAAATTGTATGTA
TTATTGTGGTGCTTGGTGTTGTGGTTGTTATTGTTGTTGCGTTTCCATTTTTTGCCCATTAAAAGATATT
TGTTTTCGATGAGGTTTAACCAAAAAAAAAATATTCAAAACTTGTCAGTCTGTGAAAAATACTTGAGGT
GTACGGTAGTTATTTTTCTTGAAATTCACTTTCGGTAGGAGCCTATCACTCTTTTGTATGTGCTACAGTG
TGCGC	
  
	
  
TTCGGTTAAAGAAAATAAAGAAACAACAACAACAACAACAACAACAACAACAAACCAGCCACAAACCAT
TTCAGTCATCAATTTTTGTTTCAATGAAAAGCGAAATCGTTTGATATTTGTTTTCGCAAATGTGAAATC
ATTGAAAATGTGCAATTTCAAGGGCATTCAATTTTGATTGTTCTCATTTTCTCTATCCCATGGAGAATTG
CTGTCTGTTTGCTCTGCTATTGCGATTTTCGCTGGA	
  
	
  
TATATGACCTGTCATATAGTATAGGCAATATACAGAACAAGTGCAAACAAAACAATTCATTTATGAGACT
TTCTTCTATCTCCGCATCCATTTCATTTCACTTTCAGCAATTTCTTTTGATATTTGTTTTCGGTATATGAA
AATGATGTTTGATTGTCTTGCCATTACCATTTGCAAGTTACAATTTTACGAATCGCATTAACAACCGATT
TACATTGTTCCGCGAAGAAGGGAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐219-­‐p5_1ss3TA	
  
TCATGTTTGCAATTT	
  
	
  

1> GAGATGATTTAACATACGGACAAAATGTTTATGATTATTCTATCAGTAATATGTTTACATGTTAT
ATGAATAAAATCGTTTTGTTTCCTGTTTAAATAGTCGATGGATTTTTCATTGAAATCATGTTTG
CAATTTATTTTGCGTTTCGTATCATTAATTTTTAATTGTTGATAGCAGAAATGGCATGTATTCGA
TTAACAATGCGATAGATTTGGGATGCCTTCGGGACCCGTCTTGAAACACGG	
  

	
  
UU     A  C    -      UC  
  UAAAU GU GAUG GAUUUU  \ 
  AUUUA CG UUGU CUAAAG  A 
--     A  U    A      UU  

2> TATACGCAAGGAAACATTTTATTTGATTTCATTTAATGAAGTACATTAAAATATATTTATCGAAC
AAAATTATTAACAAATATTTGTGAATAATTTTGTTCAAATTAGTATCATGTTTGCAATTTGCAC
TCATCAGAGCATTTATGCCATGCCCCGTTTCCAGTTTCCAAACTGTCCATTGACCCTTTAAGCGA
TGGAAATGTTGTATTGTTTCGACTGAAGCTGAAAGCAAACATTAACACTCAA	
  

	
  
AAAUUA    --    UU   AA    CAC  
      GUAU  CAUG  UGC  UUUG   \ 
      CGUA  GUAU  ACG  AGAC   U 
CCC---    CC    UU   --    UAC  
	
  
TAGGTAAGTCGGTATGGTTGAATGATTTTGCCGTGGTTTTACATACATTTTTATCTCTTTTTTCAACTCC
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GGAACGATTAGCTATTATACGAAATAGCAAAACAATCAATGTATTCATGTTTGCAATTTGCACGATGGAC
ACGATTGTGTCAATGTGATTTTTTTTTTTTTGTGTATATCAATTATCATAATGATTATTATTATGTGTAAA
CGATATAATTTAAAATAATTAGAATAAAAATTGTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐3756-­‐p3_1ss6TA	
  
AATTTATGAAATTCT	
  
	
  

1> AAATAATATATCGAATCGGAGAACTAAAGGCTCATAGTCATGGAATAGAATTAATGTGTTTACA
TTTTGCACAGTTTCGGGGGGGAAAAATGTAAAAGAAAAACAAAATTTATGAAATTCTCTCGTG
CGTATGTGTGGCGCATTCATTATTATTATTTATTAAAAGTTATCAGAAAGAACAATACATTGCCC
ATTTCATACGCTAGAAAGAATCTTTATGGTGACAACGATGA	
  

	
  
AAAUU      -     C  GU       U-    C   --------   A  AUUAUU    AU  
     UAUGAA AUUCU UC  GCGUAUG  GUGG GCA        UUC UU      AUUU  \ 
     GUAUUU UAAGA AG  CGCAUAC  UACC CGU        AAG AA      UGAA  U 
-----      C     A  AU       UU    -   UACAUAAC   A  GACUAU    AA  
	
  

2> TGACGGTGACAAGCCCGTATAAACAGCAGAGTCACCGAAGGACATATATTTGGGGTTGTGTGTT
GTGTGTGTAATGTAGGTAAGTGTGGAATTTTTCGGATCATTCCATTTATGGATGAAATTTATGA
AATTCTAGTGAGTTGGAGGGTACAATGGTGTGCGCAGAAGTGCTTGGCGTGAGCCTGCATGGA
GCCGCCATTGGCACAGATCTTGGTGGTAGTAGCAAATAATCGAATGATAT	
  

	
  
GGA         A     CCA--         G  
   AUUUUUCGG UCAUU     UUUAUGGAU \  
   UGGGAGGUU AGUGA     AAGUAUUUA A 
---         G     UCUUA         A  
	
  
TTTTATTGGACAATTCAAATAATGTTTACAAATTTATTGTTCATTTTACACCGGTTTTTCGATGCTGTTC
TTTCGATTAAAAACTTAAACAACATTGAAATTATCGTAATTTCTCTGCAAATTTATGAAATTCTCTGGTT
TCGAATGTATTTTTGTTTTTCTTTTTCTTTTTCTTTTCGAAAGCCACGCGAATGATTCAACATTGATTTT
GGGAACGACACAACAATGTGTCTTTTTTCTTTTTCTGCTCATTCTTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTTGTATCTCTTTGGTTTAGTTCGGTTTTGGTTTAGTTTAGTTTATCGTCTTTTGTTGGTCGTAACCAGC
ATTTTGATTATTCTTTTGAGTGAGCTTCTTTGTTAGCATTTACATCATAATCTAATTTATTAAATTTATGA
AATTCTACAAACAAACAGAAAAAAGAAAAACTATTTGAATTTATATAAACCAACCAACCAACATATTTAT
ATTCCCATTAAAATGAATACTTTATTTATAACGAACAACAATCAAATGAACGAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TGAGTCGAGTGTGTGATGGTTGATGTTCAATGTTCAAAGACAAATAAACAATTTGGCAAGGTGAAATGA
TGTTCGAATGTTGACTGAGGCTCAAAGTCACATTACATTGAATATAATTTATGAAATTCTAATTTAATAA
AAGATCGTCACCGTCGGCAAACAGCAGCGAAAAGCTTTCACATACACAACTAAATGCACAAATGATGAA
AGTACGAATGAAAAGCAAAAATGTTTTCATTATTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GCATTCAAAAGTTGTTGATAATAATAATAATAAAAAAAGAAATCTATCGAAAAATCTGTGATGACGTTTG
ACTGCATAAGAAATAAGGCGATTTCAGCCCATGATATTATTCCATCACTAATTTATGAAATTCTCCAAAA
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CGAAACGAAAGAATTAATAATTCACTATCGTATACCTAGACCGGACACCGGAGACCGGAGACCCGGAGAA
GAAACGCCGGCTACAATTGTGTTCATACACAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>mse-­‐mir-­‐2768-­‐p5_1ss9AT	
  
ACTGGTGATATATTTT	
  
	
  

1> TTTAAGTTGTCATTTCATTTAATTTCAATATTAACGTTGTATTTTGTTTTTTTTTTTTTGTTTT
CTGTCGCTCTTTATGATCATTTAAATGGACAGGTTCAATGTGGTTGATTGTTGATTGGTGATAT
ATTTTACAATTGTTTACGATTTATGATGATGAATGACATTCGATTAGTGGTATTTTTTTTCTCA
TTTTATTTGTTTCGTTGATTATCGACTTTTAAAAAATTTACTTAAAAATGGTT	
  

	
  
UG  UU    UUUUUUUUUU    UUUC--       CU  - UG    U   AA-    C  
  UA  UUGU          UUGU      UGUCGCU  UU A  AUCA UUA   UGGA A 
  AU  AGCA          AACA      AUAGUGG  AG U  UAGU GGU   ACUU G 
GU  UU    UUUGUU----    UUUUAU       UU  U GU    U   GUA    G  
	
  

2> AAAGCGGGAATTCTCAAACAAAAATCAACAAACATATTTTGGGTGGACGCAACACAAAAACGT
TACATACCCAACAAAGGTGAAAGTGTGATTGGATTAGTTGTTCAAAAAGCTGGTGATATATTTC
GAGTTGACATCGGTTCAAGTGAATTAGCCGCATTATCATATTTGGCATTCGAAGGTGCAACAAA
AAAGAATCGTCCAGATATCAATGTTGGTGATTTGGTATTCGCGAAATTGATCGTTGCGAAT	
  

	
  
AAA      GAUA     C   UU A  
   GCUGGU    UAUUU GAG  G C 
   CGAUUA    GUGAA CUU  C A 
---      A---     -   GG U  
	
  
TGTACTGTATAACCAAGCATGTGTGAAAAATCACACCATTTCAAGCAATTTCAAGAGTGATAAACCCGAC
AAAAATGAATAGTGTCGCGGTGAAATATGCCATTTTATCACGATTGGTGATATATTTTTGGCTGATGCAC
AGCATGAACGTGTTCGAATGCCACGAAGGAAATGATAAATGGTTATTTAACCGAAAAAAAATTATAATAG
TATACCAAAATCAGACGATCAATATATATAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AGCCAAATGAAGCAAGCATCTTAATTGCACGATGGCATGTGTACATAGTTCATTTGCTCATTGCATCATT
GATTTTGCAGATTTTCCCAACAAAAAATTGTTCTTTTTTCTTTCGTTCTGGTGATATATTTCAACCATAG
AACCGTTGTGTTCTGAGACCAACAACTTGTCGAGATCGAACAGCTCGCGTTTAAGATTTAAGATGCTCGC
TGAAAGAATAAATGAATGTTTAGAACATTCACGTACACATAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TGTGCATTACAGTAGTTTTGTTGTCGGTGTGCGTCTAGTAAACATAAATTCAACAAAAAACAACCAAATT
CCCAAACAGCAACAACAACGCAAACAGTAGCAATTGCCGGTTGGTGATATATTTTTGGTATATTCGGAAT
CCGGATCAAAAATTACCATTTAATGGTGAGAAAAATGTAGCAAAAAAAAGGTGACAGACAAATGTCTAC
GGACAATTGTTTTTGTGCTGATGCCTGTTGTTGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GCCGGCTCTATACTCGGAATCGGTATTTCCTTTAAACTCGACGTTCCGATACTTTGAGCTGATATGGTAGT
CGCCTCATTTGTAGACTTTGATGTAAACATTATCTGACGTGGTTTAACTGGTGATATATTGTCAAATGAC
ATTTCATTTGGGCCAAAAATTTTAATTGGTTCCTATAAACAAATAATAATGATCAAAGAATTATTTCGGG
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GCATAATTATCCATTCAAAATAAATAATATCTTTCAAATGAATCAATTTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  	
  
	
  
GATATGTTTAATGCGCTCAGCTGCCGTTCACAAACCAAAAGTATTTTTAAAATCGGTTTGTTTACAAATA
AAATGTTCCTTTTAGCCGTTGGATTTTCGCTCATTGGTCAACTGTTGGTGATATATTTTCCGCCATTACA
AATGGTATTCCAAACTGAAGCATTAACCGCATATGATTTAATATTTTTGATTTTGTTAACATCGTCGGTG
TTCATTGTGTCCGAATTTAAAAAATGGTTTGAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  	
  
	
  
ATGAAATGAAATGAAATCATATGACGATGCTGAAAATTGAAAGGAGCAAATGGTTACCGTGGTACATTG
TATCAATGTGTATGAACGGCTGTTCTCTATTCGGTTGTTCCTGGTGATATATTTATTTCACTAATTTTCAG
ACTCTGTTACCGTCATCGAATCGAACAACACACACCGAAACCATTTCGTGCACACATGAAACGATACAAA
ATCGTAAAATCGAATGGCATTATTAAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CAGCGCACGAATTGTCGGTGAAAAAAACTGTTAAAAAAGAACAATGGAAAATGTATTGCTCACGTTCTG
ATATGTCAGACAAAACAAAGACTTGAATTATTATTTTAAATTTAAAAATATTTGCTGGTGATATATTTAT
ATGTCATCATGTGCAGGCAATTTCACTTTATTTTATCTTTTTCCACATGTCATTCTCAAAGTCAATGCGA
TACAGAAACAGCAAAGCTTTAAACAGTCAACAATATGAATAAGAAATAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐9c-­‐p5_1ss4GA	
  
TGTAAATTATTTTTGAA	
  

1> CTGTTAAGAAATCTTTAATTGCTTCACTTAAGAGTTGTGAACTTTTCAATTTTGATATTTCCTT
GAATCGATTTTTGTCTGATTATCGTAATACCAAACATTGCACCACAGGAGAAACTCCATGTAAA
TTATTTTTGAATAGACAGGTGAAAACAAGATTTAGTTCATTGAGACCGCCTAACACAATTGATA
GAATTCATAAAAAACAATTTGAAAGTGAATTGAATCATAAGGGCAAACGTGAAGCTAA	
  

	
  
UAAUAC    C  UGCACC   -    A  
      CAAA AU      ACA GGAG \ 
      GUUU UA      UGU CCUC A 
AGAUAA    U  UUAAA-   A    A  

	
  
2> TTGTTGTGCCACGGTAACGATCACTTAAAAATTGGTCTGGAACCTCGAACTTGGTATTGTTTGG

TCCTTTTTCCATAAAAATTGGTTCCAACGGACGATCAAACAACAAAAGTAAATTATTTTTGAAT
GCCATTTTTTTGGTTTCGGATTTGAAATTTGAAATTTGGATTCAAAGTAAAATGATTAATATGT
TCACAGATATTGAAAATCTTTCGAAATAAATTTGGAATGTAAATAAA	
  

	
  
GC      C-    A  UG CA--       UG UC   U AU  
  GUUGGC  AUGC UU  A    AAUUUAU  G  CGA C  \ 
  CAACUG  UACG AA  U    UUAAAUG  C  GCU G  U 
--      UU    A  GU UUUA       GA GA   U UU  
	
  
	
  
TTTCCTTATTTCGGAATAAAAGAGCTTAAATAATATAAATATATTATTAAATTGTTATCTTTGGCTCGATG
TGCAATATTTATTGAATTTACTGTACTTTCGATACTTCATGTATTGGTAAATTATTTTTGAAATGACCATT
CGTCTTACCTCAGACAAAGTGTATCAAAAATTTGATTTAGAAGAAATCTACAAATTTCGTGCCAACATTT
AACCAATTTCTATACACATAATAAACTATA	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTTTGTTTAAGCTTTCACGATGAGATTCGATATATTGTTAAAGAAGGTGATGCTTATAAAGCTGCGTTGG
CCATGCATTTGACAAATTTATTGGTCCGATCATTTTGTTCGAGCAGGTAAATTATTTTTGAAAGCATTTG
TCAACATATTATGGTCAATCTAATTGAATTTAATTTGATTTTGGCTTTAGAATTGGTTTAAATGATTTGC
CCCAATCAGTTGCATTCTTCTCATCGGTAGAAGTTGATC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GCCTCGCCACCCCAAGAAAACCCGATCAGATTTTGATTATTTTTTTTCTTTTATATGAAGTGATATTGTAT
AATGTTTTGGTTGGTTCGATGCTGTAATACTATAAGTGAGAACCAATGTAAATTATTTTTGATTACTATC
ACATTCACATTTTTACTATCACATTCACAAAACAGTCGAAACGTTCGGAAATTCAACAACAATAATTGAA
GCATCATTTTCAAATAAAAGATATAAATGAATAAAAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>mse-­‐mir-­‐6093-­‐p5_1ss8TA	
  
CTGTTGAACTTTTTTC	
  
	
  

1> AGTATGAAGTACCAAGTTGGGTACTACCAACAACCAAATTTATGGAGAATATTTATTCAGCTTT
TCAGTAATAGATGGCGTGTCATTCGGTTACAGTTTTCCTCCACTCAATTAGTGCTGTTGAACTT
TTTTCAACTTATAAAACGCCATGAGGGGCCAGTGAATCAGTGCAATATTTCGACAATTTTTAAA
AAAAACTGATAGTACAACCTTTTTTAATTGATGTACATAATACCATAAA	
  

	
  
CA        GUAAUAGA      GUCAUUC    AC----     UCCUC    CA  
  GCUUUUCA        UGGCGU       GGUU      AGUUU     CACU  \ 
  CGGGGAGU        ACCGCA       UCAA      UCAAG     GUGA  A 
C-        --------      AAAUAU-    CUUUUU     UUGUC    UU  
	
  

2> CGACATCCATCGATGTCGATCTTTATTTAATACCTGTTTTAACAGTTGGACGGATTGCGAATGG
TTCCATTACAGTTATTGGTTTTTTTGTTAATGCTGCCGCTGTGTTGAACTTTTTTCACAATCAC
AAATTATATCAATTTGGCTTGCCGTTTGCTGGATATGAGCTACGTTCAGTGTATGACGACCGGA
TTCATTCAGTTTTTTTTTTTTTTTTGGTATCGGTTTCATTTGG	
  

	
  
     C   U--     CAU      UAUU   UUUUUUG  
GAUUG GAA   GGUUC   UACAGU    GGU       \ 
CUAAC CUU   UCAAG   GUGUCG    CCG       U 
     A   UUU     UU-      ----   UCGUAAU  
	
  
CGTTCTTTTCGTTAGAATATTTTCTGAATGACAACTGTCATTGTTATTTTACTCTTTTTCTGATCGTTAC
AATTCATTAAGTTTTTCCTTCATTGTCAAATATCAATTTTATATTTTATGTTGAACTTTTTTCCGGGATA
AATATTCATGGTAACCGTCATAGATTTAATGGAGATCGAACATCTCATCATTGGCCTTAATAATGATAAAT
AATAACAATTCGTTTTGATGAAACAAAAAAAACAAAAAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3825-­‐p5_1ss12AT	
  
ATGTTTTGGTGTAGA	
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1> AATTTTGGAGGCTCCCAACCGAAAGCTCTATAACAATAATAATGAAAAACAATGATGAAATCAA
AACAATCAAATGAACGCTAAATACTCACTGATACAATAACAAATGTTTTGGTGTAGAAACTTTC
CATTCAATACCTCTGAGCACATGTGTTATTCTCATAAAATGATCATCAACAACACTTGCAAAGT
GATATGTTGGAAATCCATCAGATTTAATGATGATGGGAT	
  

	
  
2> GTCACAGCATCTGAAGAAGCTTCGAGTGACGATGCACAGGAAGGCAGCTTCTTTGTAGTACGA

GCGGTGCTGATTGTTATAATTGTTGTTTTTTCATACATTATTCTGGTGGTTGGTTTGATGTTTT
GGTGTAGAATAAAACGTAAGGCACGAAAAAATCGAATGCAACTGATAGCAAAAGACAATGGAG
ATACATTTGCAGCGAATGATACACGACCAAATGATGAGAATGAGCCATG	
  

	
  
	
  
	
  
>dse-­‐mir-­‐9b-­‐p5_1ss9GC	
  	
  
TATTATTTCGTCTTT	
  
	
  

1> TGTGTATTTTTCCGCATGGAATGCGGTACGTGGTACTGGGTACGTGCCATATTATATTACATAAT
ATGCATATCTATTATAGTATAAAACGCAGGTGTAGCATGTAGTATTATTTCGTCTTTTATCTGTG
ACAATTTGTTTTCTTTATCGTATCATATATATATATATATATATATATATATGTGTTATTCGAATC
GGGCAAAATTCACCTCACCATATTCTTCCGTATTAATTT	
  

	
  
2> GCTTCTTGACAAATAAACAAAAACCAATATTATAATATCTATTTTTGGAAACGAATTTTTAAAT

TGTTTTTGTCTGTATGCTGTGTATTAAAGGGATTTCAATTTCTATTATTTCGTCTTTGTTTTAA
CTGATATGTTCAACACCTTCAAAATTCTTACCTTCGAATTATAAGGAAACGTATTTGAAAGCTT
TTGGTCACAGTTTAGAATAAAATTTGCATATTTTATG	
  

	
  
TCAGTCTCATCATCTGACATCAGTCATCAGACCAAGCGAGAAAAAGAAACAGAAAAAAGGTTGTAAAAC
AACAATTTCTTGTAATTAAATTATTATTATTATTATTATTATTATTATTTCGTCTTTTGTACAACAAGATG
AGCCCAGCCATTACTCCACACATGATACTGCATGCCTGATATAATTCAATGCATAACAATTATTATCATTG
AATAAGTGGCAAGTTTTTGG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dps-­‐mir-­‐2539-­‐p5_2ss1AT17AT	
  
TTGGTCATGTTTCTGTT	
  
	
  

1> ATTATGTATGTACATATAATGTTTTAAGCAATATTCAAAACAAAGGAACCAAGAACGGAATATA
CTCGCAAAGCGAACACCAAACACTGCTAAGGAATTGAGTTTCAAAATTCTGGTCATGTTTCTG
TTTATAAGTTATTTACTTCCTTAAATTATATTTAATATGTTTTGAAAATTTTGACAGTGTGAGTG
TTCGGCACACAACCACAATCGAGTCGAAATAGAGCGGGTGTG	
  

	
  
AA   UGGU      UCU----     U--    UA  
  UUC    CAUGUU       GUUUA   AAGU  \ 
  AAG    GUAUAA       UAAAU   UUCA  U 
AA   UUUU      UUUAUAU     UCC    UU  
	
  	
  

2> ATTACCATCATCAATTCACGTTGATCGAGACAGAGACATTACGAAAAATGATCCATCCCAACAT
AAATAAAAAACTTACCACTAACATAGGAAATTTCAATCCGAGAAATTCAGATGTTTGGTCATGT
TTCTATTTAGAAGACGTGGATGATGAAAAAGACAATCAACGTTTCGATTTCGAAATCATAAGTG
ATGGTGTAATAGCAAATGTCTTCATGATGAAGTATAATCCTTATGAATTGCATAT	
  

	
  
G      CCCAACA      AA    UU-    CU     AG   A    AAU  
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 AUCCAU       UAAAUA  AAAC   ACCA  AACAU  GAA UUUC   \ 
 UAGGUG       AUUUAU  UUUG   UGGU  UUGUA  CUU AAAG   C 
G      CAGAAG-      C-    UAC    --     GA   -    AGC  
	
  
CAATAAAATCCAATGAAGTATTTCGAATATGAAAATGCGACACAAAACACAAATAAATTTGCACCGTTCC
ATTTCGTTTGTAGTTTAACCAATTTCTTTGATTTCGCTTTTTTATGTCAGTCATGTTTCTGTTTTAATAT
CCCTGGAGCGAATTAGTTGAATTGCAGGTCCTTTTTTCTCATCATTCGCGTTCTGCATAAGCTACTAATC
TGATGGCACAATGTATGCAGTGTACGTGTACAACCGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐2280-­‐p5_1ss5CG	
  
TTTTGTTAGCTTGGC	
  
	
  

1> TGATTTCGGTTGAGGTTCAACTCAAATTAATGTCAATTTCGTATTTGTGATATATTTTGAGCCA
TAAATTAAAGCGTCCCTACAAAAAAAAAACTTTTCGTATTCTCTTAGAAGTTTTGTTAGCTTGG
GGCCTACCAGAGCCATATTTTATAGTTCACAACTCACAATTTACATTCATCACACTCGACACTCA
ATTATTATTATTATTATTATTATTATTATTATTATTATTATA	
  

	
  
2> ATTTGATTTTTTCGTTACCGTTTCAATTGTGCAAATTTTCTCCGAATATTTACGTTAATGTTAA

ATGTTTGGATTTCATTTGTTTTGTGTTTTTTTGATTTTTTGTTCTGTTTTGTATTTTGTTAGCT
TGTTTGCATTTGTTTGTTTAAATAAAATAAAAAAAAAAACTTTCATAATATTCATTTCACGTTT
TGTTTCCTTCTTCTTCTTCTTCTTCTTCTTCTTCTTATTAACTCCTTCTTTTGCTATCGGTTTTT
G	
  

	
  
UUUUUU   UU-  U  UUCU     GUA       AGC      --   UU  
      UGA   UU UG    GUUUU   UUUUGUU   UUGUUU  GCA  U 
      ACU   AA AC    CAAAA   AAAAUAA   AAUAAA  UGU  G 
UUU---   UAU  U  UUU-     AAA       ---      UU   UU  

	
  
	
  

>hme-­‐mir-­‐2c-­‐p3_1ss1TA	
   	
  
ACATTGTTGCCACTT	
  
	
  

1> GATTGACAGTTTTGAGTACATTGCCAACCTTCCAAGGGCGCCGCTTATTAATCGCTAAATATTG
GTCATTCGTACGTCATCCGAATTTGTTGGGTGAAATTATCACATCGGTAGCATTGTTGCCACTT
CTTTATTATCGATTTGCTTGGTCACCATTGATTGCTGCCATTTATTCGGTTGCTTTGATCGTTCA
TCGTGCCCATCGTATCGACACTAGAATGGCACAATTCTATAATT	
  

	
  
G---    C     U    C    UUAUUA     U  CU   U   CAU---     ---  U   AUU  
    GUAG AUUGU GCCA UUCU      UCGAU UG  UGG CAC      UGAUU   GC GCC   U 
    UAUC UAACA CGGU AAGA      AGCUA GC  ACC GUG      GCUAG   CG UGG   A 
UUAA    U     -    -    UCAC--     U  U-   C   CUACUU     UUU  U   CUU  
	
  

2> TATTATTATTCGCCTGAGATGATCTACATGTAAATATTTTGTTTGGTTGCTTTGATAGTGGATCC
CAAAAAAAATTTTCTCACTTTATGTGTTGAATTGAAATGCATAATTCATTGTTGCCACTTGCCA
CAATGCAAGCACGTTGGAATGTGTTGACATGTTTTCTTCAACTGTTTCATTAGTTTACTTACAA
CAATCAATTCAACCTTTTATTTATTACTTTTTTCTCATAAT	
  

	
  
AAU     A    U   U  CAC    CA  
   GCAUA UUCA UGU GC   UUGC  C 
   UGUGU AGGU GCA CG   AACG  A 
---     A    U   -  ---    UA  
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CCACAGCCAATGAATTGTCGAACGCCGACCAATGAAATGTATTTAAATGTAACTACAATAACGGATAACA
AATTACTCGAACAAAATTTAGATGAGATGCGACCGACATTGTTGCCACTTAATTTGGAAAATCCATTGAG
CACAATGAATGATTTACTTTCGCCTGAACAACAAAAAACATTTTCCGAAGAAATAAATACCGTTGAACA
ATTGTCATCCGAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAAACACAAAGATACAACACGAGACAAGAGCCAAATAATGAGAATAAGAAGACTTGGCTCCTATGGAT
TTGGTTCGGAATCCGATTCAGTGCTTCGAGTGTGTTTCACTTTCATTGTTGCCACTTTTTGTGTGTGTGT
TTTCAAATTGATTTGAAATGGTGAAACAGTGAGCAGTTGCTCAATTTACGACACAATCACTTATTTATTC
ATGTTTGTGGCCCTGTTCGAAGTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
>dya-­‐mir-­‐308-­‐p5_1ss13TG	
  
GTTTTGTTTCCTGTT	
  
	
  

1> CATTGTAATCCATTGATATTATATCTCATATGAGATGATTTAACATACGGACAAAATGTTTATGA
TTATTCTATCAGTAATATGTTTACATGTTATATGAATAAAATCGTTTTGTTTCCTGTTTAAATAG
TCGATGGATTTTTCATTGAAATCATGTTTGCAATTTATTTTGCGTTTCGTATCATTAATTTTTA
ATTGTTGATAGCAGAAATGGCATGTATTCGATTA	
  

	
  
2> TACCTGTACATGCTGGTTGTTGAAACCTTTTCCGGTGATAATATAAGATTAAAAATGTATGCAT

TCATCGGTTGGGGTATGATTTTTTCATAATTTTCTTCTCAATCTCCTTTTTTTTTGTTTCCTGT
TACCTGTTACCACTTCGTCATATATTTTGTGGATGATTTTTTTATTTTTCAACACAATCTCACAA
ATTTCTCACAAATACTAGGCTTCGGTTCTGAATAGAGAATGAACGCTGAACATAA	
  

	
  
UUUUUU  UG  UC     ACCUGUU   ACUUC   A  UAU       AU     UUUUAUUUUUC  
      UU  UU  CUGUU       ACC     GUC UA   UUUGUGG  GAUUU           A 
      AA  AA  GAUAA       UGG     CGG AU   AAACACU  UUAAA           A 
C-----  GU  GA     GUCU---   CUU--   -  CAU       CU     CACUCUAACAC  
	
  
AAACGTGTGCAATAGTTTGCATTTATTCATCCATACACTCAGTCAATCCATTTATATTGATTCTGCTTTGG
TTCAGTAAATGTTTGTTGGAAAAGCATTTCGTTTGACTTTTGTTTCCTGTTGTCTGTTTGTTGAAGATA
ACAGCATCTTTCTTTTCTTGTTTGATTTTTGTGTTTTTTTTTCTTTTCTTTTTCATCAAACAGTCAAGCT
GGTTGTGTTCCGTTTTTTGTTTCTTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTTCAATTCTTCATATTTTATTCAATTTATTTTGATATGTTAAATGTTCGAGCGCATAATTTTAACGATAT
TTTTCTTTCCGTTTTTTTCTTCATCTTCTTTTGGTTCTGGTTTTCGTTTTGTTTCCTGTTTATCGGATTT
TGCTTGATGTATCATATCAAGCTTTAAAATCAGTTTTTCGATGTTTGTTTGTACCAAGCATAACTCATGA
ACGCTGGCACCAAGAGCTTTAAAATTTTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATATGGTTTCCTTTATAAATTGAGCAAGTATTGCTTGTTAATTGGGTTTTTGTGGTGGTTTTTTTTATT
TTTTTATTTTATTAAAATGTTTGTGTTTTACACATCGTTTTGTTTCCTGTTTTTTTTTATTTATTCATGA
ATCGGGACGAATTTACAATTGTTCATTTTCGCTTTATTTCTACAATCGCCATTTTCATTGTAAAAACTTT
AGCAAACTGAAAATGATGAAGT	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AACAAACTGATGCACCAAATGCGTCTGATAGTTCATCGGCTGTTGCGTCGTCAAGTTCAGCTGCAGCTCC
ACAAAGCCCAAGCGGTAAGTAATCCAAGGAATTCACACATTTTGTTTCCTGTTGATTTTGATTGTGTTTT
TTTTTTTAAATTTCAAATCATTTGGATCAATTTTCCAGGATCATCATCAACGGCCATTGCTGCAACATCA
ACATCGACCGCAAGCGGATCAGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dya-­‐mir-­‐308-­‐p5_1ss13TG	
  
GTTTTGTTTCCTGTT	
  
	
  

1> CATTGTAATCCATTGATATTATATCTCATATGAGATGATTTAACATACGGACAAAATGTTTATGA
TTATTCTATCAGTAATATGTTTACATGTTATATGAATAAAATCGTTTTGTTTCCTGTTTAAATAG
TCGATGGATTTTTCATTGAAATCATGTTTGCAATTTATTTTGCGTTTCGTATCATTAATTTTTA
ATTGTTGATAGCAGAAATGGCATGTATTCGATTA	
  

	
  
2> TACCTGTACATGCTGGTTGTTGAAACCTTTTCCGGTGATAATATAAGATTAAAAATGTATGCAT

TCATCGGTTGGGGTATGATTTTTTCATAATTTTCTTCTCAATCTCCTTTTTTTTTGTTTCCTGT
TACCTGTTACCACTTCGTCATATATTTTGTGGATGATTTTTTTATTTTTCAACACAATCTCACAA
ATTTCTCACAAATACTAGGCTTCGGTTCTGAATAGAGAATGAACGCTGAACATAA	
  

	
  
UUUUUU  UG  UC     ACCUGUU   ACUUC   A  UAU       AU     UUUUAUUUUUC  
      UU  UU  CUGUU       ACC     GUC UA   UUUGUGG  GAUUU           A 
      AA  AA  GAUAA       UGG     CGG AU   AAACACU  UUAAA           A 
C-----  GU  GA     GUCU---   CUU--   -  CAU       CU     CACUCUAACAC  
	
  
AAACGTGTGCAATAGTTTGCATTTATTCATCCATACACTCAGTCAATCCATTTATATTGATTCTGCTTTGG
TTCAGTAAATGTTTGTTGGAAAAGCATTTCGTTTGACTTTTGTTTCCTGTTGTCTGTTTGTTGAAGATA
ACAGCATCTTTCTTTTCTTGTTTGATTTTTGTGTTTTTTTTTCTTTTCTTTTTCATCAAACAGTCAAGCT
GGTTGTGTTCCGTTTTTTGTTTCTTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTTCAATTCTTCATATTTTATTCAATTTATTTTGATATGTTAAATGTTCGAGCGCATAATTTTAACGATAT
TTTTCTTTCCGTTTTTTTCTTCATCTTCTTTTGGTTCTGGTTTTCGTTTTGTTTCCTGTTTATCGGATTT
TGCTTGATGTATCATATCAAGCTTTAAAATCAGTTTTTCGATGTTTGTTTGTACCAAGCATAACTCATGA
ACGCTGGCACCAAGAGCTTTAAAATTTTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATATGGTTTCCTTTATAAATTGAGCAAGTATTGCTTGTTAATTGGGTTTTTGTGGTGGTTTTTTTTATT
TTTTTATTTTATTAAAATGTTTGTGTTTTACACATCGTTTTGTTTCCTGTTTTTTTTTATTTATTCATGA
ATCGGGACGAATTTACAATTGTTCATTTTCGCTTTATTTCTACAATCGCCATTTTCATTGTAAAAACTTT
AGCAAACTGAAAATGATGAAGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AACAAACTGATGCACCAAATGCGTCTGATAGTTCATCGGCTGTTGCGTCGTCAAGTTCAGCTGCAGCTCC
ACAAAGCCCAAGCGGTAAGTAATCCAAGGAATTCACACATTTTGTTTCCTGTTGATTTTGATTGTGTTTT
TTTTTTTAAATTTCAAATCATTTGGATCAATTTTCCAGGATCATCATCAACGGCCATTGCTGCAACATCA
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ACATCGACCGCAAGCGGATCAGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3821-­‐p3_1ss1AG	
  
GTTTTTGGCACAAAT	
  
	
  

1> TTGATCTGGGCGCAATTTGAGTTTCCGGACGCAAATTGAGTATGCAAAATGAGTTCTTGTATGC
AGAATGAGTTTTTGTATGCAAAATGAGTTTTTGTGAACAAATTGAGTTTTTTGGCACAAATTG
AGTTTTTGTATGCAAAATAAGTTCTTGTATGCAAAATGTGTTCTTGTATGAAAAATGAGTTCTT
GTATGCAAAATTAGTTTTTGGGCGCAATTTGAGTTTCTGGGCGTAAATT	
  

	
  
U        -    GAGU              UGAGUU      AA    UUG  
 UGUAUGCA GAAU    UUUUGUAUGCAAAA      UUUGUG  CAAA   A 
 ACGUAUGU CUUG    AAAACGUAUGUUUU      AAACAC  GUUU   G 
-        U    AAU-              UGAGUU      G-    UUU  
	
  

2> AAAATTTCCACAAGGAATCGAAAAGACTGGAATCTTTGCGACGCAAAACTGTGATCAATTTGG
CTAGGTTATTTGATTCGGTAAATATTATATTTTGATTTTTTTTTTTTTTATTAGAAAATTTTTG
GCACAAATTTCATTGAAATTTTTTTATTTCCTTCCAGTTCAAATCTTTTCCTACGAAAACAGAT
GAAAACGAAGAAAGAGAATTGGCATTAGAAAAAGCGTGCACTCTTTTAATGCGTAT	
  

	
  
ACU    UC      -      UU    GA  CG     UAUUAUAUUUU  
   GUGA  AAUUUG GCUAGG  AUUU  UU  GUAAA           G 
   UACU  UUAAAC CGGUUU  UAAA  AG  UAUUU           A 
---    --      A      U-    --  AU     UUUUUUUUUUU  
	
  
CCTTCAAAATCGATGCTAACGAACTCTGAATTTCGAATGAATATCATTTTAAGGATTTGAAATTATGAAA
CAATTTTGTTCCGATTTATTTAATCAACTTTTTTTTCGTTTTTGGCACAAATAGGAGCACAGCATCAGCC
AATGGATGTGCATTGATATTTGTTTATATGACCTATACAATGTTACCGGTTCGTTTACGTGAAGCTCTGTT
CGGTGGACTACTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATGCTAACGAACTCTGAATTTCGAATGAATATCATTTTAAGGATTTCATTTTAAGGATTCGAAATTATGA
AACAATTTTGTTCCGATTTATTTAATCAACTTTTTTTTTTCGTTTTTGGCACAAATAGGAGCACAGCATC
AGCCAATGGATGTGCATTGATATTTGTTTATATGACCTATACAATGTTACCGGTTCGTTTACGTGAAGCAC
TGTTCGGTGGACTACT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTACAATTGAATACCGGAATTAATTTTCAAAAGGAATCCTTTGAAAGGATGAAATCCATTGAATTTCGG
AAGTGAAAATTTTCAGAAATGAGGGAATTAATTGTTTTGTTTTTTTTTTGGCACAAATATGTTAATTTC
AGTCTATGGCTATTCGTGATTAATTTTTGTTTGATGATTTGTGCATAACATAAAATATCCTTATACTTCTT
CTTGTATTACTCACACCTTGGTGAATAAATTCCAATGGCT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATAAAATAAAATTGATCAAAATAAACAAAAATTAAATCATCAAATATGTAAACATAAAATAAAAATTGT
AATTCCGCTAAAAAATCAATTAGTATTTAGGAGTCAAATATGCCAAATTTTTTGGCACAAATTTTTGATA
GAAATTGTTTTTTTTCTTTTTTCTCATTTTTGATGAAAAAGTGTGATTTCACCAATTTGACAATTTTTC
GGTTGACAGTATTTTGGGTTCGTCACATTCATTATTTCGGAAAAT	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTTATTTCATTTGTGCAATTCCATTGAAATATTCTTTTAAGCAGCGATTAGATTCCGGTTGACGCTCAAC
AAAACCATTTTGTCGGTTTTGGCAAAATTCTGAAATGGGTTGGAAATTCCTTTTTGGCACAAATTAGCC
GGGGAATTGAAGTTGATATCGTAAATTTTACATAAATGCCGTCGATTGGAACGTTTCGTTTCGATAGAAC
AAGTGCGATGATGATGATGCGTTGGCAGAAATTCGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TACGGAATGCAAATATGTTCGAAACATATGATGATTGTAAAGACAGTTGTCCAGAAGACAATTGCCGAAA
TGGAGCCACATTCACAAATTATACTTAAGTATCGAGTACTTATGTGCTTTTTGGCACAAATTCAAAATGT
TTGCTTTTTTTTTTTAACTTTTTAAACTCAACGATCGCAATAACGAACACTTAAAAACAATTAGACAAG
TTTTGTTTGTTTTTCGTTAGTCGGATTCATCACTATTGTCGTAGCCACT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dmo-­‐mir-­‐279-­‐p5_1ss9CG	
  
GTGTTTCAGATTGTT	
  
	
  

1> GGATGCTATGGACCTGTCGATCCCATACACTGCGCAATGTTTAACCTTTCTGACACCCGAGGCT
TTGACTGACAATTCTTGGCAAACATTGGTTCTACCTTTCAGGTGTTTCAGATTGTTATGATAGG
ATAAAATTAATAATAATTTTCAATTGCTCATTATTCTCACAACGGCAGTGATGAGATGTGGGCA
GGTGTTCTTTTCTTTTTGTTTTGTGTAGGCTTTGT	
  

	
  
2> TGTTCGACAAATTGACAATTCCTTTATTGTTCCAGTTTAATGATTTTGGATAATCACGGACCCT

GCAGCGGAATTTCTTCTAACATTTAATTTTCATTCTCTTTTTTTTGTGTTTCAGATTGTTGGCT
ATAGGTTGCTAATCTTCAACCAACTCCACACAATGAAATACTATTAATCTAAACTAATTGACTGC
TTCATACCGGAACTGCTTTGGTTACGGATTCCATTTTTTTCTTTTTC	
  

	
  
CGCCTCCTCGTTGTTATTGTATGATATCCATTCGATGTTCATCTATTTTGAAGACTTTGTATGTATAATTG
AAAGCTCCAAAACAAAAACTGCAAATGTTTCACACAGTGTTTCAGATTGTTACTTATGTTTGTTCGAAA
TTTTTTGGTTTTTTTTTGGTAATATTTCATCAGTTCGAAATCCGAGTTTAGTAGTAACTTTCAGTTTTAG
TCGAGAATTTGACATG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dpu-­‐mir-­‐278-­‐p5_1ss3AT	
   	
  
AATGTTTTCTCTGTT	
  
	
  

1> ATCCATTTCATGGTGAAATCAATTCGATAATAATCTGCAAATTAAGTTTTGCATCTTCATCAAA
ATTAAAATTTCATTAAAATGCAAATGATAATAATTGTAACGAATGTTTTCTCTGTTTTTTATTT
TCATGCAATCGTTTGGCTGAAATGGAAAGAAAATAATAAACTTTCGGATCGGATTGTTTTTTG
TTTTTTTCTGATGAAAATAATAGGAAGTGGGAAAG	
  

	
  
2> TAAATTAATTACCGGTCGGTCGAGGATGATATGAATTTAATTTAATTGTCCAAATAAAAACGGC

TCAATCCATTGTTCATCGTAAATCATTTGATTGTGTTTTTGTTTCATGAATGTTTTCTCTGTTT
TGATTTCATTTTGCAGTTTGAAAGAAGAGAACGAAACGCAAGAGAAGCCAGTGATATTCTAAT
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TTTATCCAGAGGCCCGCAATTATGCGCAATTCGTTCAACACGAAT	
  
	
  
CAU--       ------      ---      A    A    G AG  
     GAAUGUU      UUCUCU   GUUUUG UUUC UUUU C  \ 
     CUUAUAG      AAGAGA   CAAAGC AGAG AGAA G  U 
UUAAU       UGACCG      ACG      A    A    A UU  
	
  
AAATATACACAACGATCACTGTAATATAAGCGATGTAAACCAGTTTTGATTCTCTCATCCTTCCATCCTTG
TTGTGGTTGTGTTTCACATTTTATTATCGTTTACAATGTTTTCTCTGTTGCGTTAAACTGAATATTGTGT
TGTTTTTTTTTTCTTCCGATCCGCACGGTGGATTTGTATCGACATATTTTATTGGTACAATTTACAATTT
ACAATTTACGTTGTTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐316-­‐5p_2ss11CT20GC	
   	
  
TGTCTTTTTCTGCTTACTGCCG	
  
	
  

1> CAACATCACATGCTTTGCTGATCGTCAAAACGGATTTTTTTCAATTCGTATATTTTCCGTTATA
AGTTGTGCACAGTGCGCGATGCATGTATAAACAATATTATGATCTATTGATCTGTCTTTTTCTGC
TTACTGCCGTTTGTTTACTTTAATATCGACAGCAAACTGGAAAAGGCTCATCGTAGAATCCATT
TGGGCAACAAACAATTCATGCATGCATCGTGTGGCGTCATCGACGAAAAATGATGGA	
  

	
  
     U   CU         UGCUUA   C  UU    UA  
UCUAU GAU  GUCUUUUUC      CUG CG  UGUU  C 
AGAUG CUA  CGGAAAAGG      GAC GC  AUAA  U 
     -   CU         UCAAAC   A  U-    UU  
	
  

2> TATTTCATTTTCTGAATGTTTTACGATTTACGAGTTTTCCGTTATGAGTTCCGCGTCGGCTGTG
TGTTAAGCATAATGCATATGTAAACATCGAACTGATATATTATGATCTATTGATCTGTCTTTTTC
TGCTTACTGCCGTCTATTTACTTTAATATCGACAGCAAACTGAAAGAGGCTCATCGTAGAATTC
ATTCGAACATCAATAATGCATAAAGCATTTAAAGCATGGGATTGGGCGGGCGGTCGTTG	
  

	
  
UAUUAUGA    U    CU         UGCUUAC   C   --    UA  
        UCUA UGAU  GUCUUUUUC       UGC GUC  UAUU  C 
        AGAU GCUA  CGGAGAAAG       ACG CAG  AUAA  U 
CUUA----    -    CU         UCAA---   A   CU    UU  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐187220_5	
  
TGTATCTTCATCTTTATCTTCATC	
  
	
  

1> ATAAGGGGGAAGATACTCCTAATTTTATAAAATATCTCGATAAGATGAGATGATTTGCTTCAAG
ATGAAGATGAGATAAAAGATATCATCTTATCTTCATCTTATCTTGTATCTTCATCTTTATCTTCA
TCTTTACAGAACACTAAAAGCAATAAAAATTGACGAAATACGTATGAAATTCTCCTCAAAATAC
GATTTACCAATAAAAATGACGAAATATGTATCTACTTCGCGAAATT	
  

	
  
TGTATCTTCATCTTTATCTT	
  

2> GAAAAATCATCTAAAAAATTATCTAAATAAGGGGAAAGATACTCCTAATTTTATAAATTATCTC
GATAAGATGAGATGAATTGCTTCAAGATGAAGATGAGATGAAAGATATCATCTTATCTTCATCT
TATCTTGTATCTTCATCTTTATCTTAATCTTTACAGAACACTGTTTATAGCAACCAAACTGAATT
TATGTGAGCCACATTTAACATGAAGGGATAAAGAAATATCTATTTCTAAATATTCGATCTCTTCA
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AACCACTCATTTAGTTCTTTATCATCGG	
  
	
  
AUUAUCUC   -       -      U-   UUC--                  AA  
        GAU AAGAUGA GAUGAA  UGC     AAGAUGAAGAUGAGAUGA  G 
        CUA UUCUAUU CUACUU  AUG     UUCUACUUCUAUUCUACU  A 
CAUUU---   A       U      CU   UUCUA                  AU  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐62433_18	
  
AAATCGATCTTTTTTGGCGCT	
  
	
  

1> TGTTACCTTCTTATGTCAATATTCTAACCTCAAATTCGATATGATTACATGCTTTCATTGTTTTT
TCATTCGTTTGTTTTATCGATTGAATAAAATGACTCGTGCAATAAATCGATCTTTTTTGGCGCT
TTCGCAAAACTACTGTGCGATCAAGAATAATCGTTTGGTCCAAAATAAAATTAGTTCTTTTCAA
ATAATTATGCATCGATTATATACTGACAATGCCATAAAATATT	
  

	
  
A    U    CU       -   UUUC   AAA  
 UAAA CGAU  UUUUUGG CGC    GCA   \ 
 GUUU GCUA  AAGAACU GCG    UGU   C 
-    -    AU       A   ----   CAU 
	
  

2> CACATGTAACCTTCTTACATTAATATTCTAACCTCAAATTCGAAACGATTAAATGTTTTCATTGT
TTTTTCATTTGTTTGTTTTATTGATTAAATAAAATGATTCGTGCACTAAATCGATCTTTTTTGG
CGCTTTCAAAAAATTACTGTGCGAACAAAAATAATCGTTTGGTCTAAAATGGAATTAGTTCTGT
TCAAATTAATATACATCGATCATATACTGACAATGCCATAAAAAATT	
  

	
  
C      U    CU      ---    UUUCAAA  
 ACUAAA CGAU  UUUUUG   GCGC       \ 
 UGGUUU GCUA  AAAAAC   CGUG       A 
-      -    AU      AAG    UCAUUAA  
	
  
	
  
	
  
>dsi-­‐mir-­‐31b-­‐p5_1ss2AT	
   	
  
GTTCGAGCCTCTTATC	
  
	
  

1> TCTGTTTGAAATTGCCGTTTGGTTAGAAATATTTGCGAAAAAAACTGAATATTGAAATATTGAT
GACCACTCACTTGAATAACGCTCTCAAAATATTTAACGAATGTGTTCGAGCCTCTTGTGTCGCT
CCAGTTCTAGCAATTTCCAAAAATGTGACCATACAAAAGGTAAGTGCATTTGATGAACAAACTT
GAACCTCTGTAGCAACAATGCCTTGAATCATGAAT	
  

	
  
2> GAATGAATTGATTCACAGATGAATTCCTTTCATTTTTGCATGGTTTTGTTTGTGTTTCCATTTT

TCATTTATTTTTTCCTCTCTATTTTCATTTAAATGTTTAAATTAAATGTCTATCCATTCGAGCCT
CTTACCCATTCATACTGCGTCTACCGGTCGTGTATGAATTTATTGGCTGAGATGGGTCGTTATTA
CTAAAATTTTCCTTTTTTTTTATTATTATTATTATCATTTAATCATT	
  

	
  
GCCTGACATTTTGCTCAAGCCAGTAATAATACGAAAATGGTACGCAAAAATCTGAGTATCGGTATAAGAG
TATCTGTATCTAGATCCCGTGAGTACTACTCACAGGGTTCGAGCCTCTTTGGCAAAAATTTTCTTATGCTC
TCTCATAACGTTATTCAAGAGTGAAATCGAGCGGATTTGTTCGTGCTCGTAGATATAGCACATTCGTGTT
CGGGGTTAGATTTTCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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GAAGGCAAAATAACAGCTTCGAAAAAATAAAAAAAGGATACGATAAAACAAAATAATATAATAGAATTG
TTTGGCAGTCACTTGAGCTATAAAACAACGGGTGTTCGAGCCTCTTTTTTTGTCTTGCAAAATAGCGTCA
CATATGATCGATTGAGAATACATCGAAACTTGTAAGCTATCAAAATCATAATGAGAAGATAGAAAAATAG
AATTCAACGAAAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTATTTTACTAACCAATCGTATGGTGAATGTGATGACTGCATAATTAACGAATTTTGACAAACAACAATT
TGAACAACACTCGGATTTATATATTATTATGAAGCGAACGAGCCTCTTATCCAACAAAGGGATTTCAAAT
TTCTTTTCAAGTATTACATGTATTGTATTCAAAATTGATGTCAAATATCACATATTTGAATTAGCGGCAA
TTTTTATTGACGTCATACAATTGACAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TGGTTAGATAATTCAAATTGGTTTCAACTTTCAATTCAACCATTTCGAACACCTTCAACTCTTTCTCCCT
TTCTCCTTCTCATTTTCATTGATAAATCGATTAGTAGACGAGCCTCTTATCGTCTCTTCATTTGCATGCAT
TATTTTGTTCATTTTGGTGACATAAACATGGATGACATTGCACGCAGTATGCGTCACGAAAACAGTTCCA
CAAATGATTTCAATTTGAGTCAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐1003_1619	
  
CATACTCTCCTTTCGATCTCA	
  
	
  
ACTTTTAGTTTACTCTTCTTCTTTTTTTTTCAACAATGTTCAGTACCGGCACTACAAAGTTTATCAGTGG
GGTTCAAAGGAGAGCATGTATGTATTATTGAGGATTACATACTCTCCTTTCGATCTCATCGATAAATCGA
ACGCAACAATTCACAACGTCTTTTAATATGCGACAGTGATCAGACAATGGGCAATAGCTCTCTATCACGT
TAAAAATCTTTTAATGAAATGATAT	
  
	
  
AAA       A        C         C     UGUAUUA  
   GUUUAUC GUGGGGUU AAAGGAGAG AUGUA       \ 
   UAAAUAG UACUCUAG UUUCCUCUC UACAU       U 
C--       C        C         A     UAGGAGU 

	
  
	
  
CACACACCAAAGGCAAAAAGCAAAAAGCAAAAAAAATATAAGAAAAATTACAAAGAATCTGTCACTGG
GATCGAATGGAGAATATACAGTCTTTTGCATTTCAAATGTATACTCTCCTTTCGATCTCAGCGATTCGAT
TCAAAATGAAACAACAACAACAAAAATAAATGCCTTTATTTTGATAAATATTTGAAACAACGTTGAATA
TGGATGAAAGATCATGGACACAGCTGTCTGTCTTTGGAATTTTGG	
  
	
  
     U-   A           U     A      GUCU    CA  
GAAUC  GUC CUGGGAUCGAA GGAGA UAUACA    UUUG  \ 
CUUAG  UAG GACUCUAGCUU CCUCU AUAUGU    AAAC  U 
     CU   C           U     C      ----    UU  
	
  
	
  
	
  
>aae-­‐bantam-­‐5p_R+1	
  
CCGGTTTTCATTTTCGATCTGACT	
  
	
  

1> CTATGATTGAATCCAGCCAGGAATCGAATAGGAAACAGTTAAAGGAAAGTTATTGAAGGTTGA
AGATTGCAAGTTGGACGGAGAATATTTTCATCGTTTTTACTGTCCGCCGGGTTTTCATTTTCGA
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TATCGATTCATTGAACATTCGAAAAATGTTCAAGAAAAAAAAAACCCCTTTTGCTTTCAATCA
TGGTTGCCATGATTCCATTCAATCCGTTCTATGGATTCTCATCCCTCTTAAATGGCTT	
  

	
  
AAAGU          U       GCAA  U      -    UAUUU   
     UAUUGAAGGU GAAGAUU    GU GGACGG AGAA     U 
     AUAGCUUUUA CUUUUGG    CG CCUGUC UUUU     C 
-----          -       GC--  -      A    UGCUA  
	
  

2> GGTGGACATTTGGAGCTTAGGTGTTGTTTTATTCACATGCCTGAGCGGAACACTTCCATTTGCC
GATGAATATGGTACACCAGCAACTGAACAAATAAAAAATGGACGTTTTCATTTTCGATCAACAA
ATTGGAAAAATGCGAGTTTAACAGCCAAGACATTGATTCGTGAACTGTTGACAATCGATGTTC
AAAAAAGACCATCAATTGAGGAATTAATGGGACA	
  

	
  
GGAACAC    -     CC   -   U    U-  A-   GCAACUGAA  
       UUCC AUUUG  GAU GAA AUGG  AC  CCA         C 
       AAGG UAAAC  CUA CUU UACU  UG  GGU         A 
GUAAA--    U     AA   G   U    UU  CA   AAAAAAUAA  
	
  
CTTCTTCTCGCTTGTATTTCGTAGTCGAATCTTATCGCTTTTGAGGGGAAAAAGAATATTTCCGTTGTTC
CATTCCATTAGATGGTTTTCGTTTGTTGGAGCCCATTTCAATTTCATTTTCGATCTGAAATGAATAAAAT
AATAATTGGCTGATGTCATAGTTCAATTGATTTGGGAAAGTATAGTTGGTTGAATGAGTTTCATTCGGTA
TTTGTCCTGTTCAATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
CCACTTTCTGGTTCATTCAAATCAATATTTTCATTTCAGTATTTTTTTGTTTTTTTTTTTGTTCTTCCTA
TGTCAAGCCGTCAGGCAAACAACTTCACGTATTATAATAAAACAAGTTTTAGTTTCATTTTCGATCTGGT
GCCTGGATTTACATAAAATATTTTAATATGCCCCATCATCTATACCCGTTATCAAAACGTACAATATAGTAT
ATATGCAGAAAACTTTTCAATAAAATAGTTTTGAAAGTGAATAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CGAATGGGTGGGTATTTCTCGTATTTTTCGTATTTATAAAATCAATACACTAGTACTAACAGTTTTCATAA
TTCATTCGCAAATCGCTCAAGTCCCCCAAATCTCATAATTTTCATTTTCGATCTCTTCAGTTTTGCGAAA
CAAATCCAAGCTGTTAATCCAAAATTCGATCCCTGGCTGCTATGTGAGCATCAAGCGCAGTTTAGCGGCT
GAATCAATCCAGTGGCTGACACGTCGCGGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3866-­‐p5_2ss3GA19CG	
  
TCACACAGTTTGATCAATG	
  
	
  

1> GTCTGAAATTTTTTTCAAAATAGACAAATATCACTTTCAATGTCGCAACATCAATCCAATACCC
CCATATTTTGTTAAATATTTTTCGCTTTTGCTCAAAACGTTCGACAGTTTGATCAATGTAGTAC
AAGAGTTTAAAATGTAGAATTATAATATAAAATACAGTATATGGATATTAACTGACGATTGACGG
GAGTGGTGAAATAATTTAGCATTGAGAGTATAC	
  

	
  
       UUU    AAAA  U   A     UG-   A     --   CAAGAGU   A   GU  
UUUCGCU   GCUC    CG UCG CAGUU   AUC AUGUA  GUA       UUA AAU  \ 
AAAGUGG   UGAG    GU AGC GUCAA   UAG UAUAU  CAU       AAU UUA  A 
       ---    GGCA  U   A     UUA   G     GA   AAAAUAU   A   AG  
	
  

2> CTCGTTTGAGGGCCGGGCACATATTCTACGTTTATTGTTTGTAATCGTTTTTCAAAACGGCTTC
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CAGCGAATTAACCAAAGATTTATCGACTTCCATCAGCATTTGGCAAACAATATTCGGTCAAATT
GAAATGAAAATAACGGCTTTTGGGGGGGGCAAATTCACACAGTTTGATCGAATCAAATACATA
ATTTGAATAGGAAATGTAGCAAACCATCAGTTTCCTTGAACCTTAACCAAATCATCTTT	
  

	
  
             AAA    AAUAACG     UG  
UUCGGUCAAAUUG   UGAA       GCUUU  \ 
AAGCUAGUUUGAC   ACUU       CGGGG  G 
             AC-    AAA----     GG  
	
  
ACCACAATTTTGCTGGCGTGGACGATTCTGATGTCGTCAGTTACCGCCCTGTGTCGGCATATTGGGCAGC
ATCTTAGTCTGAATGGACAATCTTTTATCCATCTGAACATCACACAGTTTGATCAATAAAACATTCTAAT
ATTTTCATTTTCTTGTCATGATTTACCTGCGTATACATTTTTCGCCAAAGATATGGCCACATTTAAGTGA
AACGGCTCTATAGTTCCCCACCATTTCAATTTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GCCATATCAAAACAACTGAAAGCTACCGCTGGGCTCAAAAGACATACGCACCAATCAGTAACATTACGGC
TTAAACGAACGTGTTGAACAAACAAAATTGAGTGCACAGTTTGATCAATAGTTTTTCTTTTTATATATTG
ACACTGGAGCTGTTCAGTGTCCAGTTGTTCGTTGCTTACATTAGTTCTATTAATATTATGTTTTGTTGTC
AGGCATTCCGAACGATTGGGAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐4941-­‐p5_1ss4CT	
  
ATTTCTCGAGCTGCTCAC	
  
	
  

1> GGAGCCAGGTCATCGCCCTGCTGCAGCTTGCGCTTCTTGTCTTCGAACTTGTCGTCCAGCAGAC
GGCGACGATCAACGATGTAGGCCTGAGCCTTCTCGAGCTGCTCGTTCAGCGCATCTTCAGCCAT
GCGCAGTTTGAACCACTGGCCGTGCTCAAGACCGTCGAGTACTTCGTCGGTGATGTCCTGACCT
TTCTTCAGGCCGGCGCCGCCTTCGGCCTT	
  

	
  
2> GGGGAGCTCTAGCTGGAATCATTGACCATTTGATACGTCTTTCCAAGAGAAATGTTTTGATTTC

GCTACTTGCTTGGTTTATAACATTATTATGTTTTTCATTTAATTCTCGAGCTGCTCCAACAAAG
TTGGTGCCGTTATCAGAATACATTTCACTTGGAATTCCACGTCTACTGATAAAGCGCTTAAATG
CTCTCAGGAATTGTGTTGTGGATAAGTCGCTGACGAG	
  

	
  
UUUA     CG-   U  U     A  
    AUUCU   AGC GC CCAAC \ 
    UAAGA   UUG CG GGUUG A 
----     CUA   C  U     A  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3888-­‐5p_R-­‐4_1ss6TC	
  
GTGCTCTGAATGTCA	
  
	
  

1> TACGGACAAGGGGAATCTGACTGTCTAATTAAAACATAGCATTGCGATGGCCAGAAAATGGTGT
TGACGCAATGTGATTTCTGCCCAGTGCTCTGAATGTCAAAGTGAAGAAATTCAACCAAGCGCG
GGTAAACGGCGGGAGTAACTATGACTCTCTTAAGGTAGCCAAATGCCTCGTCATCTAATTAGTG
ACGCGCATGAATGGATTAACGAGATT	
  

	
  
2> GGTGGAGGGCTTCACGGCTCTCCATCAAAAACGATTATCAATAAACAATTAATTCAGAACTGGC
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ACGGACCTGGGGAATCCGACTGTCTAATTAAAACAAAGCATTGTGATGGCCCTAGCGGGTGTTG
ACACAATGTGATTTCTGCCCAGTGCTCTGAATGTCAAAGTGAAGAAATTCAAGTAAGCGCGGGT
AAACGGCGGGAGTAACTATGACTCTCTTAAGG	
  

	
  
GAAGAGATTAGAGCATGTTTGTTGTTGGTTTCAATTATTCCTGTAGTTAGTAATTCCTTGAATTGTAATC
AAATGAAGTGGAGCGGAATCCCATTTTGTGAATATTGTGCTCTGAATGTCACCATTCCCCAGACTATTTT
GCCCTACTTTTAAGTATCAAGTCGAGCAGAGATCAGAATTAATGTTGCTTCAACACTTTCAACAAGAACA
ATGAAATGAGAATTATG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐34325	
  
ATGTTCTTGGTTTTGATTGTG	
  
	
  

1> AAATTGATGCAAAACTTGAAATCGTAAGTTGAATTTAAATTGATTGGACACCATAATTTTACTC
ATACGTTGACACGTTCGCTTCGTAGGCATTGCAATGAATATAATGTTCTTGGTTTTGATTGTGA
ATGGGTGACGGTTGATGGAGCACGAAGACCAGTTGCCTTATTACAATTAGCATCACACCGTGGA
CTATGTGCTCTGATTCGTCTATCAAATTTAAAATCAATTCCAT	
  

	
  
2> ACTGTACACTGTACACTTTAGAAGAACCAAAATAGTTGGTCTGTGCATATTTGGCTGATATGAA

TGTTCGCGCATTTTGTTATGTTGTAATTCAAGTTTTGGTACGTGTTCGAATGCATGTTCTTGGT
TTTGATTGTGGCTCATTGAATGGGATGTGTATAAATGATGAACGTCATATACACGATTCTATTTC
TTTCTGAATGTTGGAATGCATCTGTTTTTTTTTTGCCTCTTGCCATGTCAGCGTAT	
  

	
  
GATAGAAAATGAGAACGTTCAATGCATAATGACACATCCAAATCCCGAAATGTCATCGTTTGAGAAAAGC
GGAACTGTGTTGAGTGAGCTTTGTAGGCATTGCAATGAATATAATGTTCTTGGTTTTGATTGTGAATGG
GTGACGGTTGATGGAGCACGAAGACCAGTTGCCTTATTACAATTAGCATCACACCGTGGACTATGTGCTC
TGATTCGTCTATCAAATTTAAAATCAATTCCATCC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐miR-­‐282_L-­‐9R-­‐2_1ss16AG	
   	
  
TCTCCTGGGCTTTGTCT	
  
	
  

1> AAAATTAATAAAATGAATTGCACAGCACATGAGAATCAATAGGAAGAAAGAAAAAAAGAAAAC
AAATTGAGCGGATAAAGAGAGGATATCACGGTCAAGGTCAATCGAGCCTCTCCTGGGCTTTGTC
TGTTATTATTTGATTTTTTTTCTTCATTATTTAATGTTTGCATCATTTTAATTGATTGAACATTT
TGAATCAGACATAGCCTGAAAGAGGTTAGGTGTATCTTGACTTAAT	
  

	
  
     UG-           AG-    UAUCA-    CAA  
CAAAU   AGCGGAUAAAG   AGGA      CGGU   G 
GUUUA   UUGUCUGUUUC   UCCU      GCUA   G 
     UUA           GGG    CUCCGA    ACU  
	
  

2> TGGCTCGGCGTCATCGCCGTTGGCTACTGGCTGGGCCCTTGGTTGCACAGCGCCTGCACGCCGG
CACTGCGTCAACGACGCCTGCTACAGGCTGGGTGCGGCGCACTCCTGGGCTTTGTCGCGCTACG
CGTGATCAACGGCTATGGCGAAGCGCACTGGAGCATTCACCCTGCGCTGACGCAGACGCTGATG
AGTTTCTTCAACATCACCAAGTACCCTCCAT	
  

	
  



	
  
	
  

230	
  

A    --  G         C-  UACG   GA  
 CUCC  UG GCUUUGUCG  GC    CGU  \ 
 GAGG  AC CGAAGCGGU  CG    GCA  U 
-    UC  G         AU  ----   AC  
	
  
	
  
	
  
>dps-­‐mir-­‐986-­‐p3_2ss2CG17CG	
  
CGAGTTGGGTTGTTTGGG	
  
	
  

1> CACATGAAGCCGTTGTATTATGTGTTACGTATTTTTAGCCATTTGTTGCATACCACACCATATCG
CACATCGCACCATCATAATAAACAGCAAACATAAAACTGACAGAGTTGGGTTGTTTTAGACTGC
AGAGCCACCAACTTGTCAGTGAAGTGACAAAATATTCCGGAACGTCTATTACAAGTTATATAAA
GATACAATAGGCGTTGATAGATAGATGTAATGT	
  

	
  
2> ATAAAATATAGAAGCCATTCCACCTTTGTTCATGTAACTAGCCATTTGTATTGCTTCTGCCCTCA

ATTGAACCAATTGTAGAGCTATAAATAGATAATTGTACATATGGTTATACATAGTTGGGTTGTTT
GCACCTTTCAAATGACATAATTACCTTGATCGAAATGCAATGAACCGGCAAAAACAAGTGCTGC
TATTTCGCCAACGCTGAAACCAGCCGTTGCAACGCAATTATAAACAGC	
  

	
  
U-    C  GC-      UAU--   UUCU-    UCAAU  ---     AU    G  C   AA  
  GUAA UA   CAUUUG     UGC     GCCC     UG   AACCA  UGUA AG UAU  A 
  CAUU AU   GUAAAC     ACG     UGGG     AC   UUGGU  ACAU UU AUA  U 
UC    A  ACA      UUUCC   UUUGU    UUGAU  AUA     AU    G  A   GA  
	
  
ACAAACAAACAAACAAACCATTTAATTGGATTTTGGATTTGTATAGGTTTATATAGCGTGATGAGTGCCA
GTTATAGCTGTCATTTAGATATTTTCAGGCGACTCGTCAGTTGGGTTGTTTGTTGGTTCGTTGTAAAAAC
CATTATTATTTTGCTGTTTCATTTTGAATTCTGTTTAATTTAAGTTCCTTTGGATACAAAATGAGAAAGA
GAGAAAAAAACACAGTCCAAGCGTCAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐106345_9	
  
TGTCCACTGGTTCGTTGTTCTG	
  
	
  

1> AATATTTTTTCCAATACGTTTATTCGCATGACCGGCACAATTGAAAGTGAAGCAACGTAACAGA
GCAACGATCCAGTGAGAGAGAAAAAAAAAAAGATGGCCGCTGTCCACTGGTTCGTTGTTCTGC
ATCAGTATGCAAATCGAAAATTCAAGTATTGGTGAGCAATCAGCTCCGTTGGTAGTGGTAAGCG
TTTCACCGAAGTATTGGTATCGCTGGGAGAGTGTTAGTGCTATAA	
  

	
  
2> AAATTTTAATTTTAATAGGAATATTTTAATACGTTCTGAAGCGTAGCCGGCAAAATTGAAAGTG

AAGCGCAACAGAACAACGATCCAGTGAGAGAGTCAAAATGGCCGCTGTCCACTGTTTCGTTGT
TCTGCATTAGTATGCAAATCGAAAACTCAAGTATTGGTTACCAACCGTTTCGGTGGTATTGGTA
AGCGTTTCACCGAAGTATTAGTATCGCTGGGAGTGTATTAGTGC	
  

	
  
AAATTTTAATTTTGATAGGAATATTTTAATGCGTTTTGAAGCGTAGACGGCAAAATTGAAAGTGAAGCA
CAACTGAACAACGATCCAGTGAGAGAGTGCAAAAATGGCCGCTGTCCACTGGTTCGTTGTTCTGCATTA
GTATGCGAATCGAAAAACTCAAGTATTGGTAACCAACCGTTTCGGTGGTATTGGTAAGCGTTTCACCGAA
GTATTAGTATCGCTGGGAGTGTATTAGTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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AAATTTTAATTTTGATAGGAATATTTTAATGCGTTTTGAAGCGTAGACGGCAAAATTGAAAGTGAAGCA
CAACTGAACAACGATCCAGTGAGAGAGTGCAAAAATGGCCGCTGTCCACTGGTTCGTTGTTCTGCATTA
GTATGCGAATCGAAAAACTCAAGTATTGGTAACCAACCGTTTCGGTGGTATTGGTAAGCGTTTCACCGAA
GTATTAGTATCGCTGGGAGTGTATTAGTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAAATTAATTTAATTTTAGTGAGAATATACTTTTAATGCGTTTCGATGCATGACCGGCAAAAATAAAAGT
GAAGCGCAACCGAACAACGATCCAGTGAGAGAGTGCAAAAATGGCCGCTGTCCACTGGTTCGTTGTTCT
GCATTAGTATGCGAACCGAAAAACCTAAGTATTGGTGAGCAAACAGCTCCGTTGGTAGTGGTAAGCGTTT
CACCGAAGTATTGGTATCGCTGGGAGAGTGTTAGTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐94661_11	
  
CGGATTTGTATTTTTTGGGCA	
  
	
  

1> AAAATAATCGTATTTTGACCTCGATAATTCAAACAGTACCGTGTGTATTATTAATCTTGGGCCTA
TCCGTCAAATTCGAAATGTCAAAAATTATTTTAAATGTTTTAATGTACCCTGCGCACACTAGCC
TTGTTCAAAAAAAAAAGTGTCGAATTCTGCAAGTCCCCGGGCGGATTTTTATTTTTTGGGCAA
AAAAAATAACTTTTGCAAAATGTTTGGTTGGTGATTCCATCCAGCGGCTGT	
  

	
  
2> AAGGCATCATTTCTGTTTTATAGACCCATCGACGACCCTTAAATTCCAATCCAAACTCATATTGC

TTTATGCGGATTAGCCTTGTTCAAAAAACAAAAAGTGTCAAATTCTGCAAGTCCCCGGGCGGA
TTTTTATTTTTTGGGCAAAAAAAATAACTTTTGCAAAATGTTTGGTTGGTGGTTCATATAACT
AAATGGGGG	
  

	
  
C-------------            C     GUGUCAAAU     AAGU  
              UUGUUCAAAAAA AAAAA         UCUGC    C 
              AACGGGUUUUUU UUUUU         AGGCG    C 
UUUUCAAUAAAAAA            A     ---------     GGCC  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐59938_19	
  
TGATGTTTGTTTATGGGTTGAA	
  
	
  

1> ATTCGAATTTTGTTAGACCATGTGTTTGGAATTCGATGGTGCAAATCGCTAAAGTAATTTCTTT
TTCGTTTCAGCAAAAAAGGAAATTCCACATGCATTGGTGAGAGGAAAGTTTGAATTGGTGATG
TTTGTTTATGGGTTGAAATACATTATTCAACCCACAAACAAACATCAATAATTCAAACGGATAA
TGCAACAAAGTTGTGGAACAGACCATAAATTCGTGGATTTTTTGATCAAGTCTAAAAAAATAC
AATA	
  

	
  
AGAGGAAA          G            A         AUA  
        GUUUGAAUUG UGAUGUUUGUUU UGGGUUGAA   C 
        CAAACUUAAU ACUACAAACAAA ACCCAACUU   A 
GUAAUAGG          A            C         AUU  
	
  

2> AGGCCCGATTACATAATCTGGATTTTGTTTTTTTGGGTCTTTCTTCACAAATCCACGAAATCAC
GGTCTGTTCCGGAACTTTGTTGCATTATTTGTTTGAATTTTCGATGTTTGTTTATGGGTTGAAA
TACGTGAGTACTCATTTCACCAATGCATGTAGAAATATATTGCTGAATTTCTTACTCAGCGATTT
ACACCATCAAACCCTAAACACTGAATTCTCATTACAATCTCA	
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U-   AUU    A     ---    -    GUUG    A  -      CUCAU    CCAAU   -    G  
  UGA   UUCG UGUUU   GUUU AUGG    AAAU CG UGAGUA     UUCA     GCA UGUA A 
  ACU   AAGU ACAAA   CAAA UACC    UUUA GC ACUCAU     AAGU     CGU AUAU A 
UU   CUU    C     UCC    C    ACA-    -  G      UCUUU    -----   U    A  
	
  
	
  
	
  
>aae-­‐miR-­‐87	
  
GTGAGCAAATTTTCAGGTGTGT	
  
	
  

1> GTCGCTTGGTTTTCCAATTTTTCCAAAACGCTTAACGTTGATGAGCCTGAAAGTTATGCTGTTA
CCTTTGCGCTACCAATACCAAATGGTCGTGAATTTAAATTTAGGTGAGCAAATTTTCAGGTGTG
TCAAAGTTAATGTGTCTTCATGTTGCAACTGTATGCCGTTTGCTGCACGCTGAATGAATATTTA
TTCAATTTTCCATCGATGAACAGCAATT	
  

	
  
-     G      A           A    GU     UUG--------   U    AUA  
 UUAAC UUGAUG GCCUGAAAGUU UGCU  UACCU           CGC ACCA   C 
 AAUUG AACUGU UGGACUUUUAA ACGA  GUGGA           GUG UGGU   C 
U     A      G           -    --     UUUAAAUUUAA   C    AAA  
	
  

2> GATATGTTTGTCAAGTCAACATTTATATCGATCGTATCGTTTCGTTTCGCAACTAAAAAAATAAT
ATTACGGTTCACATCTTAGAATTTGCTTTTTACCTGGCTATCGATTGCAACGAAGGTGAGCAAA
TTTTCAGGTGTGTTTGATAATATGAAAGTTACGCCGATCAATTGTTTTGAATACCACGATTCGT
ATAAATTCTTATTAAATTTTCATAATATTTTTTAAATTGTAATCAAAATATGAAATAAAG	
  

	
  
U       U           UUU    G----  UAU  
 CACAUCU AGAAUUUGCUU   ACCU     GC   C 
 GUGUGGA UUUUAAACGAG   UGGA     CG   G 
-       C           ---    AGCAA  UUA  

	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐11367_137	
  
TGTTTCCTGATTGTATAAGATC	
  
	
  

1> AGTTCTTCAGTTACCTTTCGGTGTCAGTTTACTTATCGAGTTCCGTCAACAATTTTAGATCTCA
ATGATATTCCTTGTACAATCAGGAAACAGTTCATTTTTTATTTGTTTCCTGATTGTATAAGATCT
ATCATCGAGCTAATAACATCATTTATGACAAGCAAATATAACTAATTTGATATGATTTGACATGA
CTAATGTGTAATGTGATATGACTAATTTTGTTTTCGAAGAAA	
  

	
  
    AU   A      UUC                    UUCAU  
UUAG  CUC AUGAUA   CUUGUACAAUCAGGAAACAG     U 
AAUC  GAG UACUAU   GAAUAUGUUAGUCCUUUGUU     U 
    --   C      CUA                    UAUUU  

	
  
2> CACATTCAAAAGGTTACAACGAAGACACAATAAGGAGAGTGCCGTCAACAAATTTAGATCTCAA

TGATATTCCTTGTACAATCAGGAAACAGTTCTTTTTTTATATGTTTCCTGATTGTATTAGATCTA
TCCTCGAGCTATCAACACCATTTTAAGATTTTTTGGTTATCATGATAATAATATGAGGTAACTTC
AGGAATGATAATAAGAATTAATACTAGAATCTTATCAAAT	
  

	
  
   --   AAU    UUC  U                GUUCUU  
GAU  CUC   GAUA   CU GUACAAUCAGGAAACA      U 
CUA  GAG   CUAU   GA UAUGUUAGUCCUUUGU      U 
   UC   CUC    CUA  U                AUAUUU  
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>PC-­‐3p-­‐189898_5	
  
TAGAATTCCAATTTGAAACGTGTCGATCTT	
  
	
  

1> TAGAACAAAGTTCATTCAAAACTGATGGATTAGAATGAGCTTCGGCCGCTTTTTATAGGAAAGA
ATTTTCGTAGAAAAATCAATACACAAGTTGTTATTCAACGTTGGAATTCCAATTTGAAACGTGT
CGATCTTTTTATTCTTGAAAATTGCGAGACATGGAACAGATGTTTTCGTGCTTCATAGTTCGAT
CATTGCTGTAAATTCAACCTACGTTAAATGTTGTTGTCAACTCAATCCATATGAACAT	
  

	
  
2> AGAACTAAGTTCATTCAAAACTGATGGATTCGAATGAGTTTCGGCCGCTTTTTATAGGAAAGAA

TTTTCGTAGAAAAATCAATACACAAGTTGTTATTCAACGTTGGAATTCCAATTTGAAACGTGTC
GATCTTTTTATTCTTAAAAATTGCGAGACATGAAACAGATGTTTTCGTGCTTCATAGTTCGATC
ATTGCTGTAAATTCAACATACGTAAAATGTTGTTGTCAACTCAATCCATATGAACAT	
  

	
  
UU   A     AAGAAUUUUC       A   A    A---       UU    AAC  
  UUU UAGGA          GUAGAAA AUC AUAC    CAAGUUG  AUUC   \ 
  AAA AUUCU          UAUUUUU UAG UGUG    GUUUAAC  UAAG   G 
UU   A     ----------       C   C    CAAA       CU    GUU 
	
  
TTCTGGAACAAAGTTGATTCAAAACTGATGAATTCGATTGAGCGTCGACCGCCTTTTATAGGAATGAAT
TTTCGTATAGAAACCAATACACAGCTCATTATTCAACATTGGAATTCCAATTTGAAACGTGTCGATCTTT
TTATTTTTAAAAATTGCGAGACATGGAACAGATGTTTCGTGCGTCATAGTTTGATCATTGCTGTAAATTC
AACTTACGTAAAAAGTTGTTACGTCCCAAAGCAACGAAAAATTAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CTCTAGAACTAAGTTCATTCAAAACTGATGGATTCGAATGAGCTTCGGCCGCTTTTTATAGGAAATTTTT
TTCGTATAAAAACCAATACACAGCTCGTTATTCAACGTTGGAATTCCAATTTGAAACGTGTCGATCTGTT
TATTCTTAAAAATTGCGAGACATGAAACAGATGTTTTCGTGCTTCATAGTTCGATCATTGCTGTAAATTC
AACCTACGTAAAATGTTGTTGTCAACTCAATCCATATGAACATGTCACAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐103654_10	
  
TACTCGAGGTTCGGAATGTGATTTAACC	
  
	
  

1> CTTCTGTACAAGTTGCAATGTAGTACTGGCTGTTAACTTAGCAACTCATCATAATAAGTTAAAA
CGACATTATGAATCTTGTGCTGGGATCAAAAAGAAGAGCAGTACTCGAGGTTCGGAATGTGATT
TAACCTGGTCTCATGATATTTACATTACACGCATTTATTTTCAGGAACATCAATTCAAATTACCG
AAGAAGACTTTTGTTATATTATTGATAGATTATTGAAATTGGGTT	
  

	
  
2> ATTTTTCTTTTGTACAAGTTGCAATGTAGAACTGTTAACTTAGCAACTCATCATAATAAGTTAA

AACGACATTATGAATCTTGTGCTGGAATCAAAAAGAAGAGCAGTACTCGAGGTTCGGAATGTG
CTTTAACCTGGTCTCATGATATTTACATTAAACGCATTTATTTTCAGGAACATCAATTCAAATTA
CCGAAGAAGACTTTTGTTATATTATTGATAGATTGTTGAAATTGGGTT	
  

	
  
AC    CAUAA  A      A G     A        --      GAA  AAA  
  UCAU     UA GUUAAA C ACAUU UGAAUCUU  GUGCUG   UC   A 
  AGUA     GU CAAUUU G UGUAA GCUUGGAG  CAUGAC   AG   A 
AU    CUCUG  C      C -     G        CU      G--  AAG  
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>PC-­‐5p-­‐46215	
  
TATTGAATATTGAATACAC	
  
	
  
1> TTTGACCGCATCAGCTACTTTTGATGGACATATGTTTCATTTGCGTTGCTTCAGAATCAGAGAAAAA

TTTAAATGTTTTCGGCTACTAATGGATACGAATGGATGGTGTAAATGGCCGAAATGTATGAACATTG
AATATTGAATACACTTATCAATTTTATGGAAAAACGCAATATGAAATTTGTCTTATAAATCGAAGTA
GAACGAAATATGCTATTAATTTTTTGTATTCCAACAATCGCTACAGCAATATTGTATATTGTATATAT	
  

	
  
AAUG---    -     ---    GCCGA     A  
       GAUG GUGUA   AAUG     AAUGU U 
       CUAU CACAU   UUAU     UUACA G 
AUUUUAA    U     AAG    AAG--     A  
	
  
2> TTTGTTTGTATTTTATATGATGTGATATTTATGTGTGTGTGTGTGTGTTATTTTGTACATTGTACACA

TCACACATTGCATTCATGTAGCATTAAACATCTACTACGTGCATACTGTATACTGCATACATTCACAT
TGAATATTGAATATTGAATACATACATTTGATTTTTTGTTAACATCATTATATGTCGGAGAGGCAATT
ATTTTTTTCCTTTTATTGGCATCCAAACTATTTATTCTTCTCAATTTGGTGATCAATTGCTTGCCAT
TTTTATTTCCTATTTGACTATT	
  

	
  
UU   U       U    GAUGU       -     U        -    UAUUU-     AUU   CACAUCACACA     U  
  UGU UGUAUUU AUAU     GAUAUUU AUGUG GUGUGUGU GUGU      UGUAC   GUA           UUGCA U 
  ACA ACAUAAG UAUA     UUAUAAG UACAC UACAUACG CAUA      ACGUG   CAU           GAUGU C 
--   U       U    AG---       U     U        U    UGUCAU     CAU   CUACAAAUUAC     A  

	
  
	
  
CCATTCCAAAGCGAGTGACGCCTTTCCACTAGTTACAAATTTTCAAATTTCAAATATCGACTGCAACACT
GCAACTCACGCTTTCACACAATTGAATGATACGAAATGATTGTATATTGTATTGAATATTGAATATTGAA
TACACTCGTATGTGTTCGGGATTTTCTCGTCTCGTTTGAAGTGTGCATCAAATTGTGTTGGTCATTGGTC
ATCATACTTCATACATCAAATACCAAATATCATTCTACTTTGTGATAGCGTAAAGTGCGGTCG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TCATCATCGTCCCGCACAAAATCTCCTATTTCCTTTACTTCCATTTGCATTTTTTTCCTCTTTAGCTAATT
TATTGCATGAATGAATTTCATGAGAAAACTGACCCAAACTGATTACTGTATTATATTGAATATTGAATAC
ATAACCCGTTTCCTTTCAATGGTTTCGCTCGGATCGATCTGCTTGAATTGAATGACTTGAATACTCTATT
ATCATTATATTTGGTCCCAAACACACAATCTTGTCCCGAAAAATATTTCCAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAAAAATTGACAGACAAAAAAATGACGAACATTATTGCCGTAGCAACATAATTCTATCACACAATCAG
TTATTATTAAGGCGATTATGCGTGAAAAGCATTCAAAAATACATTTTCGGCATTTCCATTGGCCGGCATT
GAATATTGAATACACCGTTTGACATATGCCAAATCTTTGATCATTATTAAGTGTTATTTGCTTTCTGATG
AATTGTTAGAGGTTAGTCACAGACGCCTACGGACATTTTCAATGGAAATTATCGTTCAGGAGTTTCGGTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTTACCATGCAATGTCTCATATGTCCAATATCTGAAACAAGAAAAAAAAAACTCTCTAATTATTATTAT
CGCAATGAATACATTTTTGCTGTGGCCAGTTGTGAGTGGCATTGTTTTATATTATTGAATATTGAATACA
AAACGCAAATCGTAAACCAACTAATGATATAATTCGAGTGGTTGTTGTCCATTTAATCCGACAAAAAATA
TAAAAATTATTATGGACTTCGATACAATAAGCG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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GAACAAGGAAAAATCCAAACGATTTGGAATTTTGACTGCGAAAAAGTTTACCATAGGTTCAATCAACAA
GGCAGCATTGTTACCTGTATGTATTTGTACAAGTGCCAAATTAACGTCTACATAAGTCATATTGAATATTG
AATACATGTTACAGTTTATAGCTCACGTAATTGACAATTTTTTTTTTTTTAAGAAACCACACAACAATAA
TCATATTGAAAATCGAAAAAAATACTGCAAGCGTTCCAACCAACGGAGCAAAAGACAGAGAGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAATAAAAAGCAACATAAACAATTGATAAATGTGCACTGCGCAATGTGTAACCAATAACAAAATCATCGA
ATACAATCCAAATGATCATTACGAAGGTAAAGGTTCATCTAATTGCTCGAAACGACTTAAATTGAATATT
GAATACACAACATTCACATGCGATTCATGTTTGTTTTTGCTTCAAAAAGAGAAACATTTATTAATTTTAT
TTTTCATCATCTTCCGTTCTCATTGTGCGTTCAACGTGCGTACACAATTGTGTGGAGTCTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐61883_19	
  
TAATGACCAATTATCGTTGAATCGCACT	
  
	
  

1> ACACTATCAAACGCATCGATGTTACATTCAATATGAAGAACGCCGCTGGTAGCTAAGGGAACAC
GTTCCGAACGTTGATTTAATCGATAATTTGCCAAACCAGAACTATCTAATGACCAATTATCGTT
GAATCGCACTTCACGATCAGCAACGTTGACACGAATGTTGGCAATTACCAATGATGATTCACCA
TTTCGAATGGCGATTGATACGAAGTATGGTAATGGACTGGCTGAATTCAAAAT	
  

	
  
2> CGCCGACACTATCAAACGCATCGATGTCACATTCAATATGAAGAACGCTGCTGGTAGCCAAAGG

AACACGTTCCGAACGTTGATTTAATCGATGATTTGTCAAACCAGAACAATCTAATGACCAATTA
TCGTTGAATCGCACTTCACGTTCACCAACGTTGACACGAATGTTGGCAATTACCAATGATGATT
CGCTATTTCGAATGGTGATTGATACGAAGTACGGTGATGGACTGGCTGAATTCAAAATGACTTT
ACCGGT	
  

	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐42445	
  
ATGAGTTGATTGAACTGCTT	
  
	
  

1> TGTTGTGCGCTTTGAGCAATAGGTTGATTTTAAATTTACTAAAACAAATGCTTTAGGATAAAAT
TGAACGCAACATTTTTCTGCAGAATGAATTAACTTGGAAATGAATTGATTGAACTGCTTAAAG
TTTATGACAAATTTTCGATTCGGAAAGATGTCAAATTTGGACTGGATTAAAATATGAATGAAA
AAGAACTAACTCATCACTCAACTTTCATTGACATTTCA	
  

	
  
2> TTTGGTTTCATTTTCATTTTTCCGATGAAAAGAGAGAAGAAAAAAATAATAGGAGAATATTTA

ACTAGGAATCAGAACACATAATTAGTTCACATTTTAAATTGATGAGTTGATTGACCTGCTTCGT
TTCATTGAATGAAAAAGTTCAATTTTAAATATAAATTATAATAAGACATCCACGAAATACGGAA
AATCTGTATTTATTTCAGGCCCTGCCAAGGTCCGTCATTC	
  

	
  
GTTGTGCGCTTTGAGCAATAGTTTGATTTTAAATTTACTAAGACAAAGGATTTCGGATAAAATGGAACG
CAACATTTTTTTTTGCAGAATGAATTAACTTGGAAATGAGTTGATTGAACTGCTTAAAGTTTATGATAA
ATTTTCGATTAAGAAAAATGTCAAATTTGGACTGGATTAAAATATGAATGAAAAAAAAACACATTACTC
AACTTTCATTGACATTTCACTCATTC	
  
	
  
ATAATGGATGACATAACCTTAATTTCGTGCGCTTTGACCAATAGTTTGATTTTAAATTTACTAAAACAAA
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GGCTTTCGGATAAAATGGAACGCAACATTTTTTTTTGTAGAATGAATTAACTTGGAAATGAGTTGATTG
AACTGCTTAAAGTTTATGACAAATTTTCGATTAAGAAAGATGTAAAATTTGGACTGGATTAAAATATGA
ATGAAAAAGAACA	
  
	
  
	
  
	
  
>tur-­‐mir-­‐5736b-­‐p3_1ss5AG	
  
AAACGATCAACCATC	
  
	
  

1> CCAGACACTGGCGTTTCCAGCAAAGCCATGAGCATCATGAACTCATTTGTCAACGATATCTTTG
AACGTATTGCAGCTGAAGCATCACGACTTTCGCATTACAACAAACGATCAACCATCACCAGCCG
TGAAATCCAAACGGCTGTTCGTCTTTTGTTGCCGGGTGAATTGGCTAAGCATGCCGTCAGTGAA
GGAACCAAAGCTGTCACAAAATACACCAGCTC	
  

	
  
2> TTTTAGTTCGGCTCATGCACAGGAGATCGTCCAATATGCATCGAAAGGGCATTACCAAATTGCT

TGTGGAAAGTATTTTTCGGTGATGCATTCCACCGATCACGATGAAACGATCAACCATCCAAATG
AGTTCTTTGATAAAAGTCAGGCATTAATCGAAAGCCGAAATGCGGACGGAACACCGAAAGCCA
CGCAAAAATCATCGCAAGGTACACCAACCGCTAAAGACATCAGCAAT	
  

	
  
CACAGTATAGTCTATAGTTAGTATGTGTTGTTGTTTTGTAAAAAGGAAACATTTCAATTGATGTTCACAA
CACGCAACACATATATAGTTTACTTTATAATAATTGCCCACAAACGATCAACCATCAAATATATCGTCATT
ATTTTGACGATGACTGAACCAATTTATCAATTTAAAAATGCGAAAATTTCTCGTTTTCAATTCGCATCAC
CGTATTCGTGAGCCGAATATGTATAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GGCTAAAATGGCTGAAATGCATTAATATACAAATATATTCAATTGACATTTTTACGTTAAGAAAAGCCAC
TGAATACAAAACAAACATTATTATTATTGCCATTCAAAAAACAAAACGATCAACCATCAATATGTTTCAT
GTTTCATGTTTCAACTATTCAAATTAATCAACTTTATATTAAACATCCGATACACAACCATTTACAAAAG
TTGAACTGTGTTTGTTGAGATTCCGACAATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTGTGTGTGTGTGAATGAAAATTGATCGGAATTGTCTTTATCAATTAGATTGCTGGTCTGGACTTGAATG
AACACGGAGATTCAAGAAATCTTTGTAGTTTAGATTCTGGTAACGATCAACCATCCCGTTATATTCCGCC
ACATTTGAGAGCTGGAGAAAGTAACGCTGTCGAAGGTGAACAAAACAACGGTGGAAATCGTAATTATAA
TCGGGATTTTAATAATCGCGACTAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTGTGTGTGTGTGAATGAAAATTGATCGGAATTGTCTTTATCAATTAGATTGCTGGTCTGGACTTGAATG
AACACGGAGATTCAAGAAATCTTTGTAGTTTAGATTCTGGTAACGATCAACCATCCCGTTATATTCCGCC
ACATTTGAGAGCTGGAGAAAGTAACGCTGTCGAAGGTGAACAAAACAACGGTGGAAATCGTAATTATAA
TCGGGATTTTAATAATCGCGACTATCG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3325-­‐p3_1ss3AC	
  
GCCAAAAGAAAACTGT	
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1> CACAAAGGATTGCATTTATTATTATTATCTTTGTAAGATGATGATTTTTTAAATTTCTTCATCGC
ATCAGTTTTGACCTTTTTCTCTTTGGAAATGCCTTCATTCCCCCCAACCAAAAGAAAACTGTAA
ATGGTTACTTTTGCCATGTGCAATAAGCATAAAAATTGTATATGTATAATAATACAAGATCCAAA
GCCACAGAAAGATAGACAATAAAATGCGGAAAACG	
  

	
  
CCAAC      AA    GU  
     CAAAAG  AACU  A 
     GUUUUC  UUGG  A 
GUACC      A-    UA  
	
  
CAAAAGAAAACTGT	
  

2> CAAATTTTTATTTTGGAATTTTGGATTCGGTTACCAGTTAGCAACAAACGCAGAACGCATACAC
ATTACATTTACACCACATGTTTCAAGTGTGATATGTGACAATTGATTTGACTAATACACAACAA
AAGAAAACTGTATACTGCTTCCGGCTAAAGAGGCCTCATTGTCATGTATTTTTTCTTTTTTTCT
CTTCGGTCTTCTATTTTGTTATTGTATATGATTTGGCCGCTGTTCATTTAAATGTTTTGAATGAT
TTGAAT	
  

	
  
AAUACACAAC         CU     CU  UUCC-    AA  
          AAAAGAAAA  GUAUA  GC     GGCU  \ 
          UUUUCUUUU  UAUGU  UG     CCGG  A 
CUUCUCUUU-         U-     AC  UUACU    AG  
	
  
AGTCAATCGTAGTCAATTAAAGAGAAGAAAAAATTGAACTTCATTCAAATTTATTCGCTTTTAATTAGG
TCCTTTCATTCTGTTTCGGCAATGAAATTTGACTATACCAAAAGAAAACTGTCAACACACACACACACAC
ACACACACACACACAGCATAACTGTGTCACCGTTTGAGTCACAAAGGTAAAACAAAATAATTACAAGACC
TACTTGCCGTTAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>rmi-­‐miR-­‐5318_L-­‐5R-­‐7_1ss8AC	
  
TACCTGCAGAAGACT	
  
	
  

1> AACATTCATTCACGAAATTTGGATGAATGCATGGAATTTGGTTCCAAATTTGATAACAAATTAA
TAAATTTGGCTGAATGAAAATGATGTATTTTCGTTGTCACTTACTCACCTGCAGAAGACGATTT
GGCTAGCTGGGCTGTACTCCGCAAGTACGAAGCCATATTTCCAGATTTTGTAATCACATTCATT
TTTGATGGAACTTAAATACAAATTGAATCGATTAGAGGAGC	
  

	
  
GUCACUUACUC  C   A  AG   A  UG C  
           AC UGC GA  ACG UU  G U 
           UG ACG CU  UGU GG  C A 
AGCA-------  A   C  CA   C  GU G  
	
  

2> ATGGAATTGATATGTTTGAGTATATTTGATATTTGATATATGTGTATCAAGTATGTGGTAAGCAG
GAACGACAAATGACTTGCGTTTCAACTTCCGTACCTGATATGATGACTTATTACCTGCAGAAGA
AAAATGTGGATAAAATATGATAATGTTGAGGCTGTGAAAAGTTGAAGACTGTGATGGAAAATG
GATTAGCATCAGCATGAAAGAAAAAAGTACCAGTATGCAAATGATCCGGG	
  

AA---    C   CC     UGA  
     CUUC GUA  UGAUA   U 
     GAAG CGU  AUUAU   G 
AAAAA    A   CC     UCA  
	
  
GGTCTCTCCATTCATTGTATGCAAGTACACAAAGAGACTATCGATAAAGTGCCGAATTCCATACCAAATC
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GATCGAATATAGAAATTGAAATATTTGGTATGGATGGTATACCTGCAGAAGACTTAAAAGAACATGAACG
ACAAAAAACAGGTGGTAAATCTGAGTCCGATGACGAAGAACCATCAAATAAACGTAGTAAACTTGAAGG
TTTGTGATAGTACACACACA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐92a-­‐5p_L-­‐4R-­‐3_1ss15TA	
  
CGGGAAGGTGACAAC	
  
	
  

1> CTTCCAAATATCCCATATTCCTTCCATCCAATTATATCGATGAAAAGTATTGTACATTTTCAGTA
CCGACTGTTTTTGAACTGTCATTAGAACTTCGTCTATACTTTGAAGGTGACAACGTATGCGCTA
TTGAATCTGAAAAATCTACTTAAAAGTCAGATAGACACGAATTTTTTTATCTATATCAGAAATT
GAAGCACTTTGAAATGCTACGGAAAGGACA	
  

	
  
2> AAAATAATCTAACTTTTCTATTGATATCGAAAGCTATTCACATAATCAACAATTTCATAAGATG

AAATTACTTGAATCATTTATTTGCTATGTATATGTATAATATGAATGAAGATTGAAGGTGACAAC
ATTGTATCATGCATGGAAAATAGATTCGTTCTAATATAATTACAAAAATCATTTGTCTTCCGTCT
TCAATCGTTACATTCTCATCTTTGTTATTTATATTAGAAATGTATAT	
  

	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3265-­‐p5_1ss14GT	
  
AGACTGAGAGCTCTT	
  
	
  

1> GTTTTCCTTGAGGAACTGAATTACTGAATTCTGAATAATTTCGAATGCGCTTATCATACTGATA
CACACCGTCTGAGTACGCTTCAGATATGCATGAGCTCTAAGGCACTGACTGAGAGCTCTGAAGT
GCTCTTTTGATAGTTTTCAGTTTTTCATTGATGATATCGTTTCGATGATGATCGACCCGTATTCG
CCTGTGCACAATGTTTATGTGTGTGTGTGTCTTG	
  

	
  
U           CU--    U  
 GACUGAGAGCU    GAAG G 
 UUGACUUUUGA    UUUC C 
-           UAGU    U  

	
  
2> AAAATGCTTGGATTCGAAAAATTAAAATCAAATGGAATGCTGTGTCTGTGTATTATACGCGTAA

ATGTGCTGACTGATCAAAAACAAAAAAGCAAAAGGACAGCTAGACACTGAGAGCTCTTTTGTA
AAAACAAACAAACAAATTTTCTCAATGTATTTGAATGTGTTAGAAGAGCAAGTTACGATTATTC
CTGTCACTGTTGCTATAGCCATAATAATAATCATTCCATA	
  

	
  
CUAG   C      CUCU     AAAAA  
    ACA UGAGAG    UUUGU     C 
    UGU ACUCUU    AAACA     A 
----   A      UU--     AACAA  

	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐2755-­‐p3_1ss1TA	
  
ATGCACCCTGTCAGA	
  
	
  
1> TGGTTGTTTGTGCCGTATACATATGTGTCTCTGTTCAAATGTGTGCTTAGCTCAAAGCGTTAAAAGT

GCCAGCAAAAACTATCGATTTTCAAGTGAATCTTTTGATGCACCCTGTCATTACTACATTTGTTTTT
TCTTTCCTTCTCTAAACATGAACAATTGTTTTAACTTTGTCATTTGTTGTGCGATCAATCTCACATT
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TTGGATTTTGGTATAACTTTGGAAGTGATTA	
  
	
  
2> CATGAATTTTCGATCAAAGGGATTTCACACATTCGACACAAGCAACTGGATTTGTTTCGTGTTTTAA

ACAATTTTCCCGAGAATTTGGAATTCGGAACCGTGAACGGAATGCACCCTGTCAAGAGTGAATCAG
ATGGGCGAAATGAAATTAGCTTTTAATCAAAATTCCTTTGATCACTGCTTAAAAATGAAACTACTTG
AAGTCATTTCATTCTTTCACCCCGAAATAAA	
  

	
  
	
  
	
  
>nvi-­‐mir-­‐33-­‐p5_1ss6CA	
  
TGCAAAGAAAATATT	
  
	
  
1> GTATAATGACCATAGACCGTAAACTATAAAATGCAAATATTGTTTTCGGGTTATGCGTTATGCCATAT

GCGTTATGCATGTATGCAACATAAAAGTGAAAAGTAAAATAATAATGCAAAGAAAATATTCAAATGT
TAAAATATTCAAATGTTTACCTGCTTTAGACAAGTGTACCAAGCTGTCGTGTTAACCGATGATAAGA
ATCTTTTGTTCTTTTCTCTTAGCGAATGG	
  

	
  
2> GAAAAAAATCGATTCCTTTAAAACCTGAGCTAGCAGAGAGCTGTCATTTTACAATTTAGAGTCAGGT

AAGGGTACCCTATAACGCTATACAGTTGGTATCTCTCGTGCAAAGAAAATATTCAAATTGGTAACGC
CGTGTTATATAAGAATTTTGACCGAAGTGATAAATATTTGTCATTCCTGCTGCAAATTGTATCTGAAT
ACAACGGAAAATACCAATCGAGCAGAAAAAAA	
  

	
  
GATCGAAAAAATCGATTCCTTTAAAACCTGAGCTAGCAGAGAGCTGTCATTTTACGATTTAGAGTCAGGT
AAGGGTACCCTACCACGCTATACAGTTGGTATCTCTGGTGCAAAGAAAATATTGAAATTTCGACCAATGT
GATAAATATTTGCGATTCCTGCTGCAAATTGTATCAGAATACGACGAAAAATACCAATCGAGCACAAAAA
ATATTGCAAAAAAAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CCTAAAGTCCAAATATAGTTTATTTGAGTAAATATTAAACATGTTGCGTTGTGTACATTGAACGGGAGTG
AATCCATATTAAAATAACTATTGAAGTTTGTTCGCTAGCTGATGCAAAGAAAATATTCTATATTATATGCT
TTCAAGGTATTCCAGAATGAATGAATCCATAGATTTATGCATCAAAAATAAAATTCACTTTGATTATTAT
TATTATTGACTGAACATCACTGTTGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GATTTGGAAACGTTTGAATGATCACGGAAAGAATTGGCGTCATGTTTATAAAGCGCTTATTCTTTTGGA
ATATTTGATTAAAACCGGAACAGAAAAAGTTGCTCAACAATGCAAAGAAAATATTTATGCAATTCAAAC
ATTAAAAGATTTTCAATATTCGGAGGAGGGTAAAGATCAAGGTATGCATGTACGTGATAAGGCTAAAACA
TTAGTATCATTGCTCAAGG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GCCTCAACTAGCTCGACGATTCTGGATTTGACAATCGCGATTTTCCCGCTGTACATCAGCGTCTTGATTT
GACGGATAATGTCGGATTTCATGCCGTCTATGTTTACCAAGAATGCAAAGAAAATATTTAACAGCATATT
AAAAGGTAAACAAAATCGCAATGAACATGATTTATTACGGTATGCTGTCTGCGGTGTCGGGTAGTTGCTG
ATTGAATAGCTCAAAAACATTAGCCAAGATAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATCGATACGTGTTAAGATCAACTCAATAGACAACACTATCTTGTCCGCGCATCGACCGATAATAATAAAAC
CAATTTTAACAAAGGTGTCTACAATTTCTTTTTATCGGAATGCAAAGAAAATATTCAACACGAAATGGC
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TTTTGTGTATTCGTTGAATTCCAGCAATTTTTAATTAATGACAATTGGCATAATATTCAGTATTCAGATC
ATCATATCAACTGCTGAAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATCCATTCAGTTAAGCCCTGGATTATGGTTGGCGCAATTCGCGGACACTGAATAACATTTAAAACTTTG
CGTCGATTGATTTTGTTGGCCACATTTTAATTAGGAGCTGCAAAGAAAATATTAATAATAACAATGATGA
TATAAAATTGAATTTTTCGTTATTCATTATTTAAAGAGATTCATCGATGGCATTCAACCACAAAAAAGGG
AAATCGTTTTTCCATTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAAAAAAATCTATTCCTTGAAAACCTGAGCTAGCAGAAAGCTGTCATTCTATGATTTAGAATCAGGTAAG
GGTACCCTATCACGCTATACAGTTGGTATCCCTCGTGCAAAGAAAATATTGAAATTGGTAACGCCATGTTA
TATAAGAATTTCGATCGAAGTGACAAATATTTGTCATTCCTGCTGCAAATTGTATCTGAATACAACGAAA
AATACCAAATGAGCACA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3870-­‐p5_1ss11AC	
  
AAAAGAGCGCCAAAT	
  
	
  
1> AAACATTTTGCAATTTTAACTGTAAATATCCATGATTTCAAATGGGGTCCAGCAAGAGTTAAATGAA

CAACAAATGGAAAAGCCAAAAATACTTCCGAAATGCGGTGAAAAGAGCGCCAAATACGATGATGAA
AAGTAAGAAGAATTTGATCATTTGAGTGCTTGCGCTTGTAACCAAAAAAAAAAAACAACAACAACA
TAGAACAGACAGTTTTCTTAGCGAATT	
  

	
  
2> TAAAAATTCAGAACAGTGTACTTAACATTTTGACTGAGAGTGTTTTTTGATTGATTTCATGTTATGG

ATAAATTAAAAATCACTCATTTATAGGAACCGTGGGACGAAAAAGAGCGCCAAATTCGAGAATCTTC
TCCATATGGACATTTATCAAACTGGAAACTTTTGTCAGCCATTGTAAAGTGTGGCGATGATTTGAGG
CAAGAACTCATGGCAACGCAACT	
  

	
  
GATGATTTATGGTTTTACCATTGAATCATTGCAGGAAGCACGTGGCGTTTATCTTTACTTTTTGGCCAAA
ATTTCCGAATTATTAGACACGGTGTTTTTTGTTTTGCGTAAAAAAGAGCGCCAAATATCATTTTTGCACA
TGTATCATCATACCGTTATGCCAATGATCTCATGGGGAGCTACAAAATACTATCCGGGCGGACATGGAACA
TTCATCGGTAACTTATATTGATTTGTCTAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CTCGTACCGAATACCATTCAATTTGTTTTGTTATTCGTTCTCGTTAAGTATAATGCAATGCAATGTATGTA
AGAGATACAGTTACGAACGTTTGAACGGCCCATACAAAGAGCGCCAAATTTTTGTCGTTGACTTTATTTT
TTTTTTCTTTGCAAATTTTTTGTGATGTTGGAATTACTGCCAAGTTCACTGTATTTTACTCTTTTACATT
TATGTAGTAAATGTTGTATGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CGTTAAGCAAAATTCTGTGTTATTCATCGGCGCTATCTGTTATTTGGACGAAGATCACTCGTTCAAAGTT
TCGTCTATTCTACGCAACTATTCACGTCACCATCACAATCAAAAGAGCGCCAAAGTTATCGACATATATAT
ACAATGACTGTCATGTTTTTTCATGTTCAACAGCAGCTTAAAATAGAGGTCGCTTCACGTACTACCATTT
GACAAGTCTTTTAAGGCGTTGTG	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐128615_7	
  
TGCCTGAACAATTGAGAATGAT	
  
	
  
GATCCCCCTCGACGCCTCTGATCGTTTGATTACTCACATTAATCAAATGGAGTGTGAAATGGCAAATTGT
AATATTCCTGCGTCGACCCAATTAGAATTAGTTTTGAAGACTTTGCCTGAACAATTGAGAATGATGGCAG
CGACACGCGACGTTAAGAATTTAATCGACTTACGTAAATGAGCCTTGAAATTATTTCCACCGACAATTAG
TGAGACAAAGACAAAACGAAAAGAATTTCGA	
  
	
  
GATCCGAATCAGGGTCGCTTGATCACACACATTAACCGAATGGAATGTGAGATGGCAAATTGCAACATCC
CCGCGTCGACCCAATTGGAATTAGTTCTGAAGACTTTGCCTGAACAATTGAGAATGATGGCAGCGACAC
GCGACGTTAAAAATTTAATTGACTTACGTAAATGGGCCTTGAAATTATTTCCACCAACAATTGGTGAGAC
CAAAACAAAACGAAAAGA	
  
	
  
     C   A-        AA--     GCA   A  
UUUGC UGA  CAAUUGAG    UGAUG   GCG \ 
AAAUG AUU  GUUAAUUU    AUUGC   CGC C 
     C   CA        AAAA     AG-   A 
	
  
	
  
	
  
>aae-­‐miR-­‐2946_R+1	
  
TAGTACGGAAAAGATATGGGGAT	
  
	
  

1> ATCTTCTAATGCACTTTTTTCCACTCATTGGACAGAAAGAAAAAAACATTTTGAGAGATTTTT
AACTTTGGACTGATTCTTATACTTTTCCCGTACATTTTGTACGGAAAAGATAAAAAAATAATCA
ACATCATTATTTTGAAGAATTCGCACCTTAACATAATAATTGCTGTATTCGAATTCCAGTTTGAT
GAAGGCTTCAGAAAAATTTAGTTAAAAAGGCCTAC	
  

	
  
2> ATGTGTTTGATATTCTTGGCATGAATTTAACTTAACGATGAAATCGGAATGTTCAACGAACGAA

AACAAAGAATCGGAACATTTTCATAGTATAATAATAATGAAGCATACGGAAAAGATATTCGATT
CGTTTGCCATAGGCCAAGAAATTCCGTCCTTGATATTTAGTACAAAGGAGATGACTGGAAAAAA
ATATACTCTTATGCAAAGAGTCGAATCAAAACTAATAATAAA	
  

	
  
AAAA--    -        ACA-     AUA    AAUAAU  
      CAAA GAAUCGGA    UUUUC   GUAU      A 
      GUUU CUUAGCUU    AAAAG   CAUA      A 
GAUACC    G        AUAG     G--    CGAAGU  
	
  
TTTTTTGCTGCAAATGTCCTCCTTTTTTTCTCTTCAAAAGTTTCTGAGTACGCCTATGTTACATAATCCC
ATCACTTTTTCAAAATCGACCGATTACGTTACTTTTCCTTACAGATAGTACGGAAAAGAAAAACGGTATT
TTCTCCTACATGGTTGATGTTAGGCTGAAGAAATCACTAATCCAGGATAACAGCTTAAAAAACTGAATTG
AGAATTGCAGTTTGATATATTCTAAATTTAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAGTGTATCCTTTTCCACATACTTCACATAAATATGGCCGGGTGGCTACATCCGAAACCAATGCATACGAT
TTGCCTTTCTTATGTCCATTCTCTGCATGTTCCAATAAAGATTCCAGTACGGAAAAGATTTGACCGCATT
TTTCGCAAAAGTATTCTTGACATTTTGTTTGGCGATTGCACAAAGCCTTAAAATGTTTTGTCGCATATCT
TTTATGAGGAAACATTTAAAAAAAAAATT	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CAATCATCGATTGTGACGAAAATATTTTTGTTCATTAAATTTTTTTTTTTTTTCTATATCGAATGCATTT
TCAGTGATACCATGGGCAATATGGGTGCATTCATTACGTTGAACGGAAAAGATATGAAACCCAACTTCAG
AAGCTATGAAGCAGTGGTATGTTGATTACACGAATGTATTCAATAGAATCTTCATTGAATCTGAAATTGA
ATTTCTGAATTTTTGATGATAATATTTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3252-­‐p5_2ss14CA17TG	
  
CGAATATCTGAAAAAAGA	
  
	
  
GAATATCTGAAAAAAG	
  

1> GAATGAAATATTTGTTTTTGTTGCGCTTCTTTCTTTTGTAATAAAGTCATTGAGTTAGCATCAG
AAAAATATTATGTATTTTCGTGAGTTTTCTTCTATTTCAAGCATTGGAATATCTGAAAAAAGTG
AAAATTTCTACAATTTGTATTACACCACACACATTCCGAAGCAATGTGTATTGCGGTTAATAAA
TGGTTATTTTCGTATTTCTGTTTCTGGAACGAAAAAATATACATAT	
  

    ----       GAG     UUC        G  
UGUA    UUUUCGU   UUUUC   UAUUUCAA \ 
ACAU    AAAAGUG   AAAAG   AUAAGGUU C 
    CUUU       AA-     UCU        A  
	
  
AATATCTGAAAAAAGA	
  

2> CTCAAATGGATTTACCGAAACTCTTTAGCGCTATAAATGTAATAAAGAGAAGATAATAATTCTT
TCATTATAGATAAAATAACTAAATTTGTTTTTGAAATGATTGGTTAATATAAATATCTGAAAAA
AGACTTACAATTCGTCGTTAGTGCTGCAAACGTATTAAAGAGAAAATAATAATTCATTCATTAA
AGATATAATTACGAAATTTGTTTTTGAAATGATTGGTTGAAATTA	
  

	
  
AAGAUAA   U     CA  A      AAA----       AU UG   U  
       UAA UCUUU  UU UAGAUA       UAACUAA  U  UUU \ 
       AUU AGAAA  AA GUCUAU       AUUGGUU  A  AAA U 
C------   C     --  A      AAAUAUA       -- GU   G  
	
  
GTTTCAAATATTCTGCAAACTGGCCCAATTTGTCAAGATAGGCACAATGAGTACAATTACAGCCGAAAAG
CCAATTTGGATTTTAGGGCACGTGCCAAAAACAAAACGAATATCTGAAAAAATCGATTTGGAGGCGAAA
AATATAAGTCTGGCCAGCGCCAGAATAAAATTGGTCATATGATGGCTGTCCTAAAATTTAGAGGAGGATG
TGAGGAATAAAATTAA	
  
	
  
No loop structure 
	
  
CAACGTTTTGGATTTAATTCGATAGATTTTCTCTCATTGAAAGAGGGCTCAATAATTATGAATAAAGCTG
AAAAACCACTATCAATTTTTGGGCACATATGATAAAGTTGACGAATATCTGAAAAAAATCGATTTGCTGC
CAAAAATATGTTTTAATATATATTTAGCGGAATATGTGAACCATAAAATAAAGGCAGAAAAATAATATCA
AATCGAGGTCGTTTTCTTGGAAAATCACT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CAAATGTTCTGCAAACTGGCCTTACTTGTGAAGAAGGACTCCATTATTATGAATAAAGCTGGAAAACTG
CTATCAGTTTTTGAGCACGTATCAAAAATGAAGCGAATATCTGAAAAAATCGATTTGGTGGCCAAAAATA
TGAATTTGGCCGGCGCTACTCTAGGCTAGGATATCTGCCAAATGTTTTAAATTGTAGAAAAGGATGTGAA
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AGACAAAATTAAGG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CCAAAAATAAGCCGGACGACATATGGCTTCTTTGCTTTTAAAGTGTACCTAGCATCGCCCTCTACAAGTT
AGGGTAGGTGTCAGAAAGTTTGAATCAAAAACTAAGCGAATATCTGAAAAAATGGATTTGTCGGCAAAA
ATGTTGGCTCTGGCCGGCGTAAATTTGATTCAAACTTTCTTCGTTTCTAAGAGATAACGAAACACACGAC
ATTCGTCAAATATTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CGAAGAAACAACAAATCCGGCACACAATCAAATTGAAATGAATACGATAACATCAACATATTACTACTAA
TAAAAAAATAAAAAAAACTACACACCACAAAGTATGTAAACGAATATCTGAAAAAAAAATGCAAATTGG
CTTCGGATGACGTTCAAATCCCATCAAACGCATGGGATGGCGAACACACGAAAATGAAAAAAAAAACAA
ATTACATGCACCAAACTGTCGAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TATGAGTCAGTCCTTCTTTTCCCAGAAATCCCAATAAAATACTTTGCCTCCAGTCATAATATTGCTACTTG
GGTACAACATCGTTCCACTATCTTTGATTTCCAAAATGAGTCGAATATCTGAAAAAATATCTGGACATTT
GAATTGTTCAATTGTATTTTGGTCAAGATATAATTGAAAGAGTAAAACTATGCAACACGTATAAAGACAG
CATTAATTTCGAATGGAAATATAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CAAATCTGTTTCAAATGTTCTGCAAACTGGCCTTACTTGTGAAGAAGGACTCCATTATTATGAATAAAGC
TGGAAAACTCCTATCAGTTTTTGAGCACGTATCAAAAAAGAAGCGAATATCTGAAAAAATCGATTTGGC
GGCCAAAAATATGAATGTGGCTGACTAGGATATCTGCAAACTGTTTTAAATTGTAGAGAAGGATGTGAA
AGACAAAATTAAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTCAAGTACAGCCATTGCTGGTGATGATCTATTGCCGGCATTTTATGCACCATCATCAATTTTTCCGACA
AGTGTCACAAAAAAAATCGATTTAAGTTCGTCCGTATCAAAATATCTGAAAAAAGAGACAATTGGACAA
AATGTTAGCGGTAAAAAGACTGATAGCTGTGTAACAAAAGCAGACAATGATTCTGCATTATCCGATACGA
ATAATGATGGTGATTCAACGGGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATAGTGCACAATAATTTTTTTGATTTTCATTTCAATTTTCAAATTTTTGTTCTTCTCGTTTTTGGTTGTT
TGTTATCCAAAAAAAAAAGAAACAAAACAAAACAATAATTAGAATATCTGAAAAAAGGAAAAAACACA
AATGATGAAACGAAAATCGTTGCTGAGTGCTGAGATCCAAAGATCGACGCAATAAATCTTTTTAATTTT
TTCTTCTTCTTCTTCTTCTTTTTTCG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAATCTGTTATAATTTCTTTCGGATCAAGTTGGAAAACAGTTTCGATATATTTTAATAGCTGCCTGTAAC
TCTCTGCAGTTTTTCGAGTTGTTAGCGCATAAAATATAGGGAATATCTGAAAAAAGTTTGGCGAAATAA
AAAAATACTAATAAATTGATCAATGGAGACACTTACGTCATTCTTATATTCAATCGATATAACAATCAAC
TGGTTGAACTGACGGGGGACGATTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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>dse-­‐mir-­‐285-­‐p5	
   	
  
TAGATATCAGGAAAA	
  
	
  

1> AGAATTGACGAGAGATCATTGATTTTCTTGTAAAATGTCTCGAAAAGTGATTTGAAGGAGACA
ATGAAATGATGTAAATAGTTTCTCCGTTTTTGCACTTCGATACTAATGTTGATATCAGGAAAAT
TCATGAAATTTTCAAGAGCAACGAAAAATGAAACATTACCAGAGAATATTAAATTTCTGTCATC
GAACGAGAATTCCGAAAAATATGATTATATGATTAAAATTTTTAGTCGCATA	
  

	
  
UAA---------     AUA  AG       CA  
            UGUUG   UC  GAAAAUU  \ 
            GCAAC   AG  CUUUUAA  U 
ACAAAGUAAAAA     G--  AA       AG  
	
  

2> GCTCCACGACCTTTTGGATTGGCTGCACAAATATTTGTTTCTGAGAGATATCTTATACCGAAAT
TGTCCCGATATATATTTTTGCATTCTTCGAAGCTTATTGTCTCTGATGGAGCGAATTGCAAGATA
TCAGGAAATAGTGAAGCAACAGACGGAAGAGCGCTTCCTCCCCAACCCGAAACTGTGACGGCA
CCTCCAGCTGGTGGAATTTCTGTTGGCAATGCAATTGGTTGAATTAAATTGGAATAAACGA	
  

	
  
UG--   C     AUAUU--     A   U  -  AG UU  
    UCC GAUAU       UUUGC UUC UC GA  C  \ 
    AGG CUAUA       AAGCG AGG AG CU  G  A 
AUAA   A     GAACGUU     -   U  U  CU UU  
	
  
AAGTGAGAACAAATCAAATATGTTTACGAAGTATTTGATCGTCTCACTGCAACTGAGATTACTTTCATTC
TGACGAATATATAATGAGAGTGTCGCTGCGACAGTCTTGTTAGATATCAGGAAAATGGAATGCGTCCGAC
ACGAATCATTTCAAGACTTTTATTTTTTCCATGCAAGACAACCCGTGTGGTAAAAATGCTTCGTAAAGAG
ATTTGATTCACTCACAGCTCTTCTGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CCAAATAAAAGAGACACACAACAAATGAACAAAATAAAAGTAAAAAAAAATACAAACACGAACAAAAT
TTAAGTGTAAAGAATATATGAGACAGTACATTGTACATAAAAAGATATCAGGAAAATCGAGTGGGTGGAA
AAAGTATGGCGTTATGTGTGTTGTAGGACATTTAGCCATTATTTGGTTCTTCGATTAAGTGTAATAATTT
TGATGGAATCGTGTTGTTGTCGTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAAACGACGAGAGATAATTGATTTTTTTGTAAAATGTCTCGAAAAGTGATTTGAAGGAGACAATGAAAT
GATGTTAATAGTTTCTCCGTTTTTGCACTACGATACTAATGTTGATATCAGGAAAATTCATGAAATTTTC
AAGAGCAACGAAACCATTTTTCGTTACCAGAGAATATTAAAGAGCTATGCCGGAGGCTTATATGAAATTT
CGCCTTTTTTTGACAACTCCATAAGAATAGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3393-­‐p3_2ss11CA18TA	
   	
  
AACGAGAAGAAAAATACA	
  
	
  

1> CGAAGTCGCGATATTCAGAGTAAATACGCATACCAAATATAAGTGACAGACTTTGTCTTTGTCTA
TCGGTGCAATGTAGAAATATCAACAATCAATATAGCATGCCGAACGAAAGAGCGCAACGAGAAG
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AAAAATATCAAGTTTGCGAATAAAGATCGGTGTTTGCTTGGTGAGTCTTTTATTTTGTGTATTT
TTCTCTTCTCTTAGTTCAACTAACTGTTTTTCCCGTCTTCTCGTTGCTTCGAAGCGATC	
  

	
  
   C-      -      CG-      AAAA        UU   AAUAA  
GAA  GAAAGA GCGCAA   AGAAGA    UAUCAAGU  GCG     A 
CUU  CUUUUU UGUGUU   UUUUCU    GUGGUUCG  UGU     G 
   CU      A      UUA      GA--        UU   GGCUA  
	
  

2> GCATGCTATCAACAGTATTACGTACACATTCACCAATTGATGTCATTGAACATTTATGCAATGCT
AACAATGCGTTCATGTCAAGATAAACATTGATACATCGTATGCATTTGACTGAACGAGAAGAAA
AATATTACCGAAAATTTTTCGAATGTACATTGGGATATGAAAACGGTGGTATTCTCAGTTTGTT
GATGCAATTTATTTTTGGAATTGAAATGAGTATTACAATGTCTTATGCACT	
  

	
  
U UG  U    -    AGAAAA         AAAAUUU-   G   G  
 U  AC GAAC GAGA      AUAUUACCG        UUC AAU U 
 A  UG UUUG CUCU      UAUGGUGGC        AGG UUA A 
U GU  -    A    ------         AAAAGUAU   G   C  
	
  
CAAATAGACTATACTCAGCGTAAATACCATAATATTATGTTTAAAATGTCAAAAGTCGATTCCGAACAAA
TTTGTCAAAAAGGGCCCTGCTTAATCAAAAACCAAAACGAGAAGAAAAATACATCGCATTTCATAATTC
ATAGCGAGAACTGAAGACTTCGAATTCGATATCAAATAAAACCAAATGGGTTTGATGTCAATATTTCGGC
GGGGAAACATTTTAAATGTAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ACTTCTGTTGGTAACTGCTGCCGCCGTTAGATGGTTGCTTTCGACGCTCGTCCTTTACTCACATATAAAT
TCAAATATGAATAAATTTCATAAAATATATGATAAACGACGAGAAGAAAAATACACTAAATTATATGTCC
GATGGATCAAATGGAAAAATGACGTGAGCCTATTTTTGGTTCCCATTTGATATGCGATGTAATATGGTAA
TGTTGAAAGAAGACGTTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATATTTTGATAAATCTAAATCAAATAGAAAAATCAAACTAAATTACGAGTGACATGACGCATCACAATAT
ATATACATTGTATACATGTATATTCATGAACCAAAACTCACCGAACGATTCAAACGAGAAGAAAAATAAA
AATCTATAAAATGTTGTCGAGTGTCAATTCGTTCTCTCTCTCTCTCTTTCTCTTCATTTCCATACAAATAT
TTATTCAAAACTATCTAATTTCTAATAAATAAATGTTTTTGCATGAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TAGCAATTTTGCTTTGTAGATCTGATACGTTTTTAAATAGAATCCATCAATAATGATTGCTGAAAAGTTG
CAGCACCACAAACGAACGAAAAATAACACATTAACACATAACACATAAAACGAGAAGAAAAATAACCAA
CAAAGAAATAAAATTAATCCAAAAATAACCGACGGAAAAGTGAGGGCAAATAGGAGTTTGATACAACTA
TACATGCACAAAAAGAACAAAACCACGGAACAAAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐135633_7	
  
TGACGAGAAAGAAAAATGAGCGCTAAAGT	
  
	
  

1> TAATCCAGATAGAATAATTGAATTAGAATAATTGAGCTGAAGAAATTTACCCTTCGAAAACGAT
GTTACCATTTAATTTCAGTGCTTGATTTCTTTTTCCATTCAAAGAATGACGAGAAAGAAAAATG
AGCGCTAAAGTTTATACGGTGTTTCAAAGTTCGCCATTCAAGTTTTTCTATTTCAATAAGATTG
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ATAATTGATGAGTACAAAACCATGTAACCATTAAACTTAAAATTTAAGTTTATT	
  
	
  

2> AAGTAAAAACGATATAACCATTAATTTCCGTGCTTGGTTCTTTTTCCATACAAAGAATGACGAG
AAAGAAAAATGAGCGCTAAAGTTTATACGTTGTTTCAAAGTTAACTATTCAAGCTTTCTATTTC
AATAAGTGATTGATAATTGATGAGGACAAAACCATGGTAACCATTAAATCTAAGTGTATTTTTT
ATTATTTTTCCATCCAAATAATGACCATAAGAAGATTACTTAAATTT	
  

	
  
U     CAUU-     CC      GG--         --   ACA  
 AUAAC     AAUUU  GUGCUU    UUCUUUUUC  CAU   \ 
 UGUUG     UUGAA  CGCGAG    AAGAAAGAG  GUA   A 
U     CAUAU     AU      UAAA         CA   AGA  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3255-­‐p5_1ss5AG	
  
CTTGGAGGTAGTAGC	
  
	
  

1> GGCCAGAAGCTGGCTATAGTTATTCGCGCCCATCAGGTGGCATTTCAAGTGGTTCGGGTATTAG
TGGATCTAGTTTTGGAATCGGCCATGGTGGCGGCTCATTTGGAGGTAGTAGTTTCAGTAGTGGA
GGATCTTCAAGCCTTGGAGGCTTCGGAGGTGTGTGTTTGTTTTTAACATTTATAAAAAAAAAA
AAAATACGTTACAAAAGAACCAAGAAAAG	
  

	
  
2> AATTTGATTTTTGAAGAAAATAATTGAAGTATTTTGTATTTGGAAATAAACTTAGTGACACCAT

TAACTCGAACCAATGCCAAGCATATCCAAAATAGGATTTGAATTGGAGGTAGTAGAGTTTTTTG
AATTCTTACGTTTACATTGATACATGTTGTTAAGTTTTTGTATATCTTTTTGTGAGAAGCCATC
ACGTTGTCCTATGTTTGATTTACTCTAGAAATAAAAT	
  

	
  
CCAUU     GA--   AAUG    G-  U    AA  
     AACUC    ACC    CCAA  CA AUCC  A 
     UUGAG    UGG    GGUU  GU UAGG  A 
-----     AUGA   A---    AA  U    AU 
	
  
GATAGTGAACAACGAAAATATTTAAGTGAACATGATGAAGACGAAGAAGAATTAATTAGTGAATCAATC
GAATATATAGACGACATGGATTTAGACTGGACATTGGAGGTAGTAGATGAAAGTAAGAGCAGTATTAATT
CGAACGATCAGGAAATTGTGTGTGAGAATACTGGTGATGATAATGGACGCGTGATTTGCCCTAATTGTTC
AATTTCATAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>cqu-­‐mir-­‐2952-­‐p5_1ss1TC	
  
CCACGGCTGGTACTGC	
  
	
  

1> TTCAGTCATACTTAAAATCTGCCGGAACCAATGTCACGCAAATTTTGCAACTTAATTTAATTTT
TCAAATGCAAATACGTTTTGATTTTATTCTATTTCAAAATGAGCGGCTGGTACTGCATGACGGA
CAAGAGTTGACTAAAGATTAACGTTCGAATCAGAAAAGAATTTTTTGTCCATTGCTTAAAACG
GCAACCAGCAGCAAACAGCAATCAAATACAAAT	
  

	
  
2> CCGGCGGTGGTGTATATGAATCTACTGAAGTTGAGAGAGTCAAAATAAAGTAGCTGAATTATTA

CCGTTACCATTTCCATTAGTGTTGTTATTGTTGGAGGCGGCTGGTACTGCCGTTGCAATTTTTG
TGCCAGTTACAGTGATCACACCATTTACATTATTATTGGTATTCGATTCACTGACAACTGTTGAT
GTGAACGATAACAAGCAAGCGGGGATAA	
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U        UGGAGGC         ------   C  
 GUUAUUGU       GGCUGGUAC      UGC G 
 UAGUGACA       UUGACCGUG      ACG U 
C        -------         UUUUUA   U  
	
  
	
  
	
  
>der-­‐mir-­‐289-­‐p3_1ss15AG	
  
GACGGACTGGGGTAG	
  
	
  
1> GAGAAATGTTGATTACGGTGCTCGTTCGTCTAAATCAATCTTAGTTTGTTGTTGTGTTAATATTACT

GTTCAAGTTGAACTTTGATTGTAGCCTAAATTTTTTGAGCAATAGAGCGACGGACTGGGGCCGTTT
TGCCATTGATAATAGATTTTGATGAGCAATAAATACGTTCATATTTCATCAGATCGTCGAAATAAATT
AGAAACGAAAAAAAAACCAACAGACTCTAACCCATAT	
  

	
  
2> CTGGCTATTGATTTTGCCCTATTTGACTCCTTATCTCAACCTTTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCGCGTT

TATCGATAACAATTTCTCTTCAAATGCCGCGAAATAAGCGAACACGGACTGGGGTTCGGTGAACGAT
ATAAAAAGAAACATTTCCAACTATGCCGGCAGATTCATGTCATATTTGCCGAAAAAAGCAACAACTG
AGAGAAATGTTGTTGTTGTTATTATATT	
  

	
  
CCGTTTTCCTTTTTTCGGTTTTCGGTTTCCTTTAGAATGATTCTCTAACCTTTAGAATGATTCTCTTCCT
TTAGAATGAAAAAATATTTGAAGGCCTTTCCCGGGACCGGACTGGGGTACCTGGCCTTACTGAGAAGAGT
AAGGTAAAAACAATGTTTTACTAAGTTTTAGGACTCGACTCAGATACTATGTTTGCATAAGACACCAACT
CCTTATCCTTCCCACT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>cqu-­‐mir-­‐92-­‐p5_2ss14CG17CT	
  
GTACGGACAGGGGGAAT	
  
	
  
1> ATTATCATTATTATTGCAATCGATTCATTTTCGCAACACACAAATTACGAAATCATTTGTCTAAAGT

CTTCATTGTTGTTTTGTAAATAAAATATGAGACGATTGAACATCGACAGGGGGAATGAAGAAAAGT
CAAACCAACTGAACGAACGAAGCTAAAGAGAAAAATCACTAAATTGAGCAAAATTAAGAATCCTAC
GCAAACGAACACTCTTTGCATTTATCTTTGTT	
  

	
  
UGAACA   A-   GG  AA   AGA  
      UCG  CAG  GG  UGA   \ 
      AGC  GUC  CC  ACU   A 
CA----   AA   AA  AA   GAA  
	
  
2> GGGCTCAGATTGGATAAAATTAAAACTAAGCGGAATCTCCTATATATAGAAACAGTCGTCAGACATC

TTTCCGTTTTTTGGTTTAACGGTTCGTTTGACCCTGATTAATACGGACAGGGGAAATTGGGAGTATG
TTACTGCTGCGGCTGCTGTCACTAGAAACTTTCCTTTTACAAGTGTTTTCATTGAAATTTCTTTCCC
GCGATTTTCGTTCAGAATAAGTGTTGCC	
  

	
  
A-----   U     UU---  U-    U    G  
      UCU UCCGU     UU  GGUU AACG \ 
      GGA AGGCA     AG  CCAG UUGC U 
UAAAGG   C     UAAUU  UC    U    U  
	
  
GACCCCAAAAAAAAAAAAACGAAAGTTTTTTTTAAACAGTGTTAATGTTTACGGCCGAAATGAATGGAG
ACTTGGAAAGCCGGTAAATATGAATTTAGAATGTAATATATGGACAGGGGGAAAAGTGAATTTTGTTAG
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GTGCACCGTAAACCGTAATAAATCCATTTAATTTGGCAATAAAAAATACCGTTTTACGTATCAATTAATT
TTTTGTAAATTATTCCATTAAAATGAAT	
  
	
  
No loop structure 
	
  
TACGGACAAGGGGAATCTGACTGTCTAATTAAAACATAGCATTGCGATGGCCAGAAAATGGTGTTGACGC
AATGTGATTTCTGCCCAGTGCTCTGAATGTCAAAGTGAAGAAATTCAACCAAGCGCGGGTAAACGGCGG
GAGTAACTATGACTCTCTTAAGGTAGCCAAATGCCTCGTCATCTAATTAGTGACGCGCATGAATGGATTA
ACGAGATTCCC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATAAAATGTTTTTCTCTGTTTATGATGATTTTCTGTGCCTTCATCCACCATTAAATCGGAATGGTATTA
AATGACGTATTGGTACGAATTATACATGTAAATACGAATACAAATGGACAGGGGGAAATGAACGGCAAAC
AGTGCTCTTAGCCTTTCTGTGTATAGTACGTGTATATTGTGCTATTGCTATATCCATATAGCTGGCCAATAT
TTGTGATTTGTGCGCCGTTCAAACCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTATTAAGAGCCAAATCGCTTAAATATAAAATCATGAATTTCGAAGACACGTCAAAGCTTCTGCCGGTTC
AAATTTGAAAATGACAATTTTCCCATTTTGGGAAATAAAGGACAGGGGGAACGAAAGGGTCTTCAAAA
ACCAAAGAAATTTCAACACACACTCACACAACAAACTTTGGTTGATTGGTTGGGTTGGTTAAAAAATGA
AATCTTTTACGTATCCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CCCAAAATGGCGACAGATAAAACGAAAATCTCAGGAAAGCAAATGAAATGAAAACAAATCCAAACTATT
GAAGTGAATTGAATTGAATAGCAAAATAGAATCCAAAGGACAGGGGGAAAAAAACTAAAGAAGACCAG
TGCAGCATAAGTTTTGCGATACAAAATGCAAAAATAAATGAATGCAACACAATCAACGATTTATATAGAC
GTAACTTGTTTTGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CACACACTTACTTGAGACATCCTTCACGTTTTACCTTTAAAGCCAAAATGTCAATCTTCGAAAGATAATT
TTAAATTGTTTGTTTAAATTGACAAAATTCACACATGACAGGGGGAATAGAAGCGCTTAAATCAAATTG
TTAATAAAATTTGAAATTTTTGAGATGTTTGCCGTTTAATTTGAGTCAACTGAAATGTTTACTGTGTCTG
TGACAGATATTCTGTTTAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐96406_11	
  
TCAACTGGACGGTGCAAAA	
  
	
  
1> GCTGGCAATTCAAAGCTTTTGAAAATAGGAAAATGGATTGAAACTTAAGAAGATCAATTACATTCA

ATAATACATATGTATTATTTCCACGTACACGAACATTGAGTTACTCAACTGGACGGTGCAAAATGGA
AAATCAAGAATAATTTTTGAATTTGAATGCTTTTCAATGTCATCGATTGCAAACGGTTCACACACA
AATAACATTTTTCATTCGGATTCGACGAAAGTACGAATG	
  

	
  
2> TTGTGTTTGTGTGTGAAATATTTCTTCTCCTTTACAAAAGCAAAATGTTTTGCAATTTCTTTTGCAT

TCAGCTGATGAGTTAAAGAATTGTTCGAACATTGAGTTACTCAACTGGACGGTGCAAAATGGAAAA



	
  
	
  

249	
  

ACGGAAAAAATGTCGAAATTAGCGCGCGAACGAAATGCGACGCAACGCTGCGCTAGCGCCATGTAA
ATTTACTTGAAAGCTCAGCGTCAGGTTACTCAAGT	
  

	
  
ATTGTATGTGTGATTGTGTTTGTGTGTGAAATATTTCTTCTCATTCACAAAAGCAAAATGTTTTGCAATT
TCTTTTGGATTCAGCTGATGAATTAAAGAATTGTTCGAACATTGAGTTACTCAACTGGACGGTGCAAAA
TGGAAAATCAAGAATAATTTTTGAATTTGAATGCTTTTCAATGTCATCGATTGCAATCGGTTCACACAC
AAATAACATTTTTCATTCGGATTCGACGAAAGCACGACCCAGATGTGACGACAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTGTATGTGTGATTGTGTTTGTGTGTGAAATATTTCTTCTCCTTTACAAAAGCAAAATGTTTTGCAATT
TCTTTTGCATTCAGCTGATGAATTAAAGAATTGTTCGAACATTGAGTTACTCAACTGGACGGTGCAAAA
TGGAAAATCAAGAATAATTTTTGAATTTGAATGCTTTTCAATGTCATCGATTGCAATCGGTTGACAGCG
AAAGAAGAGTGCGAAAGAGAAAGAAGATATTGGAAAAGTGGCGGGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTGTTTGTGTGTGAAATATTTCTTCTCCTTCACAAAAGCAAAATGTTTTGCAATTTCTTTTGGATTCAG
CTGATGAATTAAAGAATTGTTCGAACATTGAGTTACTCAACTGGACGGTGCAAAATGGAAAATCAAGAA
TAATTTTTGAATTTGAATGCTTTTCAATGTCATCGATTGCAATCGGTTCACACACAAATAACATTTTTCA
TTCGGATTCGACGAAAGCACGACCCAGATGCGACGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>aae-­‐miR-­‐87-­‐p5	
  
CAGCCTGAAATTTGCTAAACCT	
  
	
  

1> TTGTTTCCAAAACTAAATTTTTAAATTCGGTCGCATTTGTCAACTGAATATTGAAAAATGCGGC
CACTTTTGGCATAACCATAAACAAAAGCATTTTCACTATTTGCAATGGTTCAGTGAAATTTGCT
AAACTCTTTCCGTTTGTATAAAAATCATTATTTGGTTCGGTCAATGAATCAACTTTAAGCCCAA
AAGCACACGAAGCGATAACGTCATTTGTGTACCGGTTGAACAAAT	
  

	
  
2> GCGCCAGATATGGATGCTGTCGAACACACGCATTCACTTTTTATTACGTTATCATCACATTACAT

TTTATTTACAATTGCATTTAAGCCCAAAACTGGGAAATTTATAATTCATATTAATTGAAATTTG
CTAAACGATCCGGAGACGATGGGCATTTTTCGAATCGATCATTATTGTAACACTCCTTGCCTATC
AACTCTTGTCACTAGTATTTTTCTAATCGTTTAACAGCAAATTTTCACTT	
  

	
  
AUUAAUU    UU     AAC   CC    AC        UUUUUCGAAU    C  
       GAAA  UGCUA   GAU  GGAG  GAUGGGCA          CGAU A 
       CUUU  AUGAU   CUG  UCUC  CUAUCCGU          GUUA U 
UGCUAAU    UU     CA-   U-    AA        UCCUCACAAU    U  
	
  
TTGAAAATTTACTGTCATTGCAAATAAATGCAAAATACATACAATCCATGACTTCAATGTATTTGAGTCT
ATTTTTTTCTTCCAGCCTTTGTGTCCATTCGGTTACATTTTATTGTCAAATTATCGTCTGAAATTTGCTA
AATAAAGATAATACTCCTCAGTGAAATATATAACTGGAGAAAGAAAAAAGTGAAGGAAACAATTTTTTT
TTTGGCAACCGACCACATATTTGACATGAATTGGAATAATGAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TAAATTCTTAAAATCGGTCGCATTTGTCAACTGAATATTGAAAAATGCGGCCACTTTTGGCATAACCATA
AACAAAAGCATTTTCACTATTTGCATTGGTTCAGTGAAATTTGCTAAACTCTTTCCGTTTGTATAAAAAT



	
  
	
  

250	
  

CATTATTTGGTTCGGTCAATGAATTAACTTTAAGTCCAAAAGCACACGAAGCGATAACGTCATTTGTGTA
CCGCGTGAACAAATCCTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TAAATTTTTAAATTCGGTCGCATTTGTCAACTGAATATTGAAAAATGCGGCCACTTTTGGCATAACCATA
AACAAAAGCATTTTCACTATTTGCAATGGTTCAGTGAAATTTGCTAAACTCTTTCCGTTTGTATAAAAAT
CATTATTTGGTTCGGTCAATGAATCAACTTTAAGTCCAAAAGCACACGAAGCGATAACATCATTTGTGTA
CCGCGTGAACAAATCTTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐6497-­‐p3_2ss16AG18TA	
   	
  
GATCCGTAACTTCGGGAAAAGGATTGGCTC	
  
	
  
GGTGGGGCCACGCAAATTTCTCAACAGACCGTACCGATATCCGCAGCCGGTCTCCAAGGTGAAGAGTCTC
TAGTCGATAGAATAATGTAGGTAAGGGAAGTCGGCAAATTAGATCCGTAACTTCGGGATAAGGATTGGCT
CTGAAGATCGAGATAGTCGGACTACTATTGCAATAAAGACCCTAGTAAAAGGGACTAATTTAGTCCTGTT
CGCTGTACCCCCTCTGCAGTCGTGGTTGTGCTATGACTTTATTATG	
  
	
  
CAACA   CG AC    AUC  C         -----  A    GAAGA    CUA--      AGAAUAAUGU  
     GAC  U  CGAU   CG AGCCGGUCU     CC AGGU     GUCU     GUCGAU          \ 
     CUG  A  GCUA   GU UCGGUUAGG     GG UUCA     UAGA     CGGCUG          A 
AGG--   AU GA    GAA  C         AAUAG  C    AUGCC    UUAAA      AAGGGAAUGG  
	
  
	
  
GGGGCCACGCAAACTTCTCAACAGACCGTACCGATATCCGCAGCCGGTCTCCAAGGTGAAGAGTCTCTAG
TCGATAGAATAATGTAGGTAAGGGAAGTCGGCAAATTAGATCCGTAACTTCGGGATAAGGATTGGCTCTG
AAGATTGAGATTGTCGGGCTTGATTGGGAAACATTTATAACGGTTAATGTGCTCGTTCTGGGTAAATAGG
GTTGGTGTTCTGCATCGATCTGTTCCCCGGATAGAAGATTTCATAGCCAAAATGTGGAACTTTCTTGCTA
TGATGGTGGAGGGCTTCACGGCTCTCCATCAAAAACGATTAT	
  
	
  
ACU      ----    -   UA  GAUA    C  C--   -   CC  GG  AA  G-     AG  G   GA  
   UCUCAA    CAGA CCG  CC    UCCG AG   CGG UCU  AA  UG  GA  UCUCU  UC AUA  A 
   AGAGUU    GUCU GGU  GG    GGGC UC   GCC AGA  UU  AC  CU  AGGGA  GG UGU  U 
---      AGAA    C   UA  AAUA    U  AAU   U   --  AA  GG  GA     AU  A   AA  

	
  
	
  
TGGTGGGGCCACGCAAATTTCTCAACAGACCGTACCGATATCCGCAGCCGGTCTCCAAGGTGAAGAGTCT
CTAGTCGATAGAATAATGTAGGTAAGGGAAGTCGGCAAATTAGATCCGTAACTTCGGGATAAGGATTGGC
TCTGAAGATTGAGATAGTCGGGCTTGATTGGGAAATAATTATAACGGTTTATGTACTCGTTCTGGGTAAA
TTAGAGTCTTTGACTTGTTCCCTGGATAGTAGATTTCATAGCCAAATTATG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐179082_5	
  
TCGGAGATTCGTAAACAAATGATAGT	
  
	
  

1> AGATTTACTTTCACAATTAGTTCAACGAAGGAAACTGTTAGAGCGCTGATGGAGAACTGAGCA
ATGATAGTCAGGCTTCCACGGCTTAAATAGTATAATCGCGAAAGAATTTTCGGAGATTCGTAAA
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CAAATGATAGTAAGAATGTTCGTACATTTGATTTGCATTTGATTTATGGCTCTTATGATGCTTC
CTAATTTGAAAGCCATCAGCAGTGCTCCACGGAGTCTCTATCTTGGTTTT	
  

	
  
2> AGAAGATCAGATTTACTTTCACAATTAGTTCAACGAAGGAAACTGTTAGAGCGCTGATGGAGA

ACTGAGCAATGATAGTCAGGCTTCCACGGCTTAAATAGTATAATCGCGAAAGAATTTTCGGAGA
TTCGTAAACAAATGATAGTAAGAATGTTCGTACATTTGATTTGCATTTGATTTATGGCTCTTAT
GATGCTTCCTAATTTGAAAGCCATCAGCAGTGCTCCACGGAGTCTCTATCTTGGTTTTAGTGGA
TCTTCAG	
  

	
  
   UUU   -    UU      -      A   UAA      U  
GAA   UCG GAGA  CGUAAA CAAAUG UAG   GAAUGU C 
CUU   AGU UUCU  GUAUUU GUUUAC GUU   UUUACA G 
   CGU   A    CG      A      -   UAG      U  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐166644_5	
  
TGAACGGTGAATAACGAACTAAATTGT	
  
	
  

1> ACGTGTAAAATTTTTACGTGCACCACGATGTAACTCATTCACCAAATCCACCTTACTCATTTTG
ATTATTTAATTTGTTAATCGGCTTACACTACACGGTGAACTATGCTGGTGAACGGTGAATAACG
AACTAAATTGTCAAGGATGATCAAACAATAGGCTGATGTGTGTGCTGGAATGTTATTTTTTGCC
TCGATTTCAATGCGAACATCCACCATTGCGCTTTTTATGCTTTCGTCAGTTCTGGAACAATCGA
AT	
  

	
  
2> GTTCTACGTGTAAAATTTTTGCGTGCACCACGATGTAACTCATTCACCAAATCTACCTTACTCAT

TTTTGGTTATTTTAATTTGTTAATCGGCTTACACTACACGGTGAACTATGCTGGTGAACGGTGA
ATAACGAACTAAATTGTCATGGATGATCAAACAATAGGCTGATGTGTGTGCTGGAATGTTATTT
TTTGCCTCGATTTCAATGCGAACATCCACCATTGCGCTTTTTATGCTTTCGTCAGTTCTGG	
  

	
  
UUAU--    A       A   G  UA-     -  CG U  
      UUUA UUUGUUA UCG CU   CACUA CA  G G 
      AAAU AAGCAAU AGU GG   GUGGU GU  C A 
ACUGUU    C       A   -  CAA     C  AU A  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐2283-­‐p3_1ss6CA	
  
GTGCAAATCATTTAG	
  
	
  
	
  

1> ATTGAGATAGTCGGGCTTGATTGGGAAATAATTATAACGGTTTATGTACTCGTTCTGGGTAAAT
TAGAGTCTTTGACTTGTTCCCTGGATAGTAGATTTCATAGCCAAATTATGGAACAATCTTGCTG
TACAGCTATTTGGTGCAAATCATTTAGCTTAAACGATTATCAATAAACAATTAATTCAGAACTG
GCACGGACCTGGGGAATCCGACTGTCTAATTAAAACAAAGCATTGTGATGGCCCTAACGGGTGT
TGACACAATGTGATTTCTGCC	
  

	
  
2> CATTGCCAATCGGTGTGGTCGGGCGGTCATTCGTTGTTGTAGCTATTGCTGTTATTTTCATTTT

GGAATCATTAATAGCATTTAATTTTTTGTATTTACACTTTCTTATCCATTGATCTAGATTCATTC
TAAATTGAATGTGCAAATCATTTAAATTACGATTACGCGGCGAAGAAATATTTAGACACATGTT
TTCAACTTTTCACGAAGCCGGCAACCGAAGCAGGACAAATTGAACGTAGGCAAAGAAAGTTAC
AGTATTGGTAATTCACGTTTGATTTG	
  

	
  
UU-      UU-  U    A   U   UUAUCCAU-   UCU  
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   UAAUUU   UG AUUU CAC UUC         UGA   \ 
   AUUAAA   AC UAAA GUG AAG         ACU   A 
AGC      UUU  -    C   U   UUAAAUCUU   UAG  
	
  
AAAATATTCCTTTTTTTAAAAAATCACATTAAAAATAGTTAAAATTTGTACAGTGCGTGTCATTTTGTTC
AATGTCATTTGTTAATAAAATTTAGTGTCAATAATAATGCAAGGTTACAAATTAGTGCATTCACGTGCAA
ATCATTTAGATAAAACTGCCGATCAAGATTTTCTATTTTCATTTGTGAATGTATGCTGCACTTTGAAATA
AGACAAAATTATTTCATCGACATATGTCAATAAAATTTGAAGCTATATTAACCGTGGCTCCTAGAAATAC
TGG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TAACAATACATAGAACGTAAAAAATTGTTGCTTTTCTTCAGAATTTGTGGACTGTTCTCCAATGCATTCT
ATTATGATCATTCGTTTGCTCAATCTCATTCTTATGTCTGTTTTCAATTCATTCAATATTCAATCGCAATG
TGCAAATCATTTAAAAGTTGCGACTTGATTCGGTCTTCACTGATACAAATAATAAATTATATGCCATTTA
TGTTGATATTTAAACAAGATAAATGGATGACAATCATGGATTGTCTTATATTTTTTGTTTTTTTTCGTCT
CTTTTCCGATTATATTCG	
  
	
  
TAAATAAATAAATATAAAAAATAAATTCCCATTGGTCGATGCGAGCCCTTATTTTTAATATTGGTCAATTT
ACGTTTCTATTCGCTTGTTATAGTTTGGATATTATTTGCGGTCTCATTTGAATTGAAATAGAATAAGTGC
AAATCATTTATTTCTCGGCTTCCGCTTTATCTGTCAATGTATTGCTATTTGTCATTTGAATTTCCGGCATT
TGAATTCGCCTTCAGTTTGCAACTTAAACATATTCTTTTGCCATAAATTTATCTTCGTAAAATGTTAAGT
ATTTAAAATCTTCAAAA	
  
	
  
GTTTTGGTTCCTTATCGGTATGTTGGACACGGTTATTTCATTAATGCGGATGTCAAAATGATGGGTTTGA
ATGTCTCGTTTGTTTATTAAACAATTCCATTCAATTGGTATCGTATACTTGCTGATAATTAAGCAACGACT
GATATTTTAGTGCAAATCATTTAAAATGTTTTCGCTTCACCATTCGGAATTCGGAACGAAAAGTGTTCGA
TACATAAATTAAGCATCTAATCTAAAATTGAAGTTCTCTTGTAGAAGTTCTCTTCTGTCTAAGCCGTCTT
ATGATCAGCGAACAGACACGAGA	
  
	
  
GAACTTTATTGAGAACAATACTGCTGTAAGAATTTTTTTTTCTCTTCGATAAATAAAGAATAAAAATGAT
TGAAGAAATGTATTCGTTAGGCAGTGGAGCCGAGACCAGATTATTCATTATTCATGTTATGCGCGCTCGG
TGCAAATCATTTACGCATTATTTTCAAAATATGAGTCACTAAAATACAGTTATCGTCTTTGTTGAAATAA
TTCGTTATTCATATTGTACAATGTACATACACTTAAAACATCGTTCAAAATGTGTATTTGTGAGTTGTGTA
TGCGACACAGATGTT	
  
	
  
GAATTCTGAATTTAATGCGAAAGGGCATGGATGGAAGGCATTCTATCAATAAATGTACATTTTAAATATG
ATATAACTTTACGGGCCCATGGATAACATTTGAATACATAGATTTCGCAATCTATTTTCATTGGATGAGAT
GCAAATCATTTAGGAATTTATGACGATGGCTCTTCATTTACATCGTTTTCACTTCTAATCGCCGATTTTC
GAATGGAATTAAATTCGTTGATTATTTTACGAAAAATATGCTCCCATTGCATCATTCATCATTCTATTCTT
GAGCCAACATTTAGAT	
  
	
  
ATAATATGCAAATATCAAGCATGTCGTTCAACTAAAAATAAACTCTTTTTTTTTCTCTTTTTTTTTTTGA
AAAATAAAAAAATAAAATGATAAACTAAAAAAAAAAATTAACCAGATTCTGACTGTGAACTATGAATAT
CAATTAATGTGCAAATCATTTATTTACTTCTAAACATGCGTATAGTGCATGTTTCTGTTTGGGCTGTGGA
CTGTAAACCCTGTGCAATATGCATCATGTAATAAATATTTTACGCATTTAGAATCGAATTCACAGAATCGA
TTTTGGATCCGGTGGATTTTG	
  
	
  
TGTTTTTTTCCCCTCATCCGCCAACCGAAGACATTGTAAAATGTTTTCTTTTTTTTGGCTGATTCATGTC
TCAAAAGTTCATTTGTGGGTTGTTTACTCACCGCAGTACTATATTTTTCAGGATCAAACGATTCAAATTG
TGCAAATCATTTACGTTTTATTATCACGTTCACAGATGTAAAGCCCAAACATATATTTTCAGAATTAGCA
ACGCTAAATTAAGTAAGTACATTCTGCTCGACAGAACAAAGTAAAGCCATATTACACATTCACACATTCA
TGTAATGATA	
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GCCGCATACACCTGAACGGGTAAGATTCACCAAATGAATTCCATTCATTTTCATGCAACAATAAGCAAAT
GGGGTTTTTATCATTACATATATAGATTATGCTGTTGTCGTTGGTAGCCGGTGGAGTCGGTTTGAATTTA
ACTGGTGCAAATCATTTATTTTTGATGGATCCACATTGGAATCCTCAGCTTGAATCCCAGGCATTTGATC
GAGTTTATCGTGTCGGTCAGACAAAAAACGTTCAAATCTATAAGTAAGTTGACACACTGATCTGTTGCAA
TTTTATTTTAATTATTATTTTTATT	
  
	
  
GTAGACAATCATTACTGCATGCGTGCGCTGAAATGGATGCGATATTAGTATTCCAGATTCCAGATATTGTG
AGAAAATTGTTTGTCGTTCATAGGTGCAACGTTCTGTTAGAACGGCCTAAAGAAATACTGTGCAAATCAT
TTAATTGACAAAATTGGAAAATGACTGACCAAACCAAACCAAGCCATGGCATATCCTATTTTAGTAGGCA
TGACAAATGTTCGAACGTAATTATTTATCAAATAAAGACTCATTTCTCATTTCTCATTGCACATAATTCA
TTGTACATT	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3802-­‐p5_1ss8GT	
  
AACAAAATTATGGCT	
  
	
  

1> GTTGATGATGTTGATATTTCGTTTTTATATTCAAAATTAGCTAATACTCGAGAATGGCTACTGTG
TGATTCGTGATCATCAATTGTTATTATGTTAACAAGTTGATCAGATCGGTCTTCATTGTGCGAA
CAAAATTATGGCTTTATTTGAACTGATTATAATTGTTTGAATATTCTCATTTCGTGCAGAGATT
GACTTTTGTGCAATAAAAATGATAAAATGTGATATGCAA	
  

	
  
2> ATTAAGAAAAAAGATTCTATTTTGTCTATTCTTTTCATTGTTTCGTTTCAATTTCTAAATTTTG

TTGAAGAAGAAACAACGGAAAAAAAGATTCGAGAATGAGTATGCAATTAAATTGAAAATGTTT
TTCGATAAAATAACCAACAAAATTATGGCTTTGTTTAGTGTTCAGTGTTCAGTTGTGTTATTAA
GTTGAAAACTGGCGTCAACTCAACTAACATTCCAATCTAAAGAGCAAAACAAATCCGTTCACTG
TTCGAATAGATAAATGTTCGGGAATTCATTTGGATTAA	
  

	
  
UAAAAUAACC    AAAUU    C       AG     ----------      C     U   -  UA-    G  
          AACA     AUGG UUUGUUU  UGUUC          AGUGUU AGUUG GUU AU   AGUU \ 
          UUGU     UGCC AAACAAA  ACGAG          UUACAA UCAAC CAA UG   UCAA A 
C---------    CACU-    U       --     AAAUCUAACC      -     U   C  CGG    A  
	
  
CATTGGCTTTCATGAAATATCTATTGGATAATAATCGTTGTTCATTGGTTTCAAAACGGAAATATACCTA
CAGATACAGTTACGGACTGTTGATTTCATATTGAATTTGTTCGATATCTTGAATGAAAATAGTAACAAAA
TTATGGCTTCAAAGCACTGAATTTATTTCTTTAACACCTCAAACATCAATACGAAATTGGAAGATATTTT
CATTTGCGTCTTCTATCGTCCCAAAATGCATAGCTTTTTCCCCTGCTTCATGGTAGATCGTTGATGAGAC
ATG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AGTACGACAAGTCTGATTTGAAGACAAAATATTGCTATTGTGAAACTCATACAGCAGAAACACCACATCC
AGAGAGTGAATTTCAACTCAATGTCACAGTATGAAATGGAATGAATAGCTTTATGGACACAATTTATAAC
AAAATTATGGCTATAAATATTCTATAGCACATCATACACAATCCATACACAGCATCCAAATGATACAGAAA
CACATAATACAATATAATATAGTATAACGTAACAATGTCTAACAATACAATAGTAGTCAGTATTATTTTGT
GTTCGATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATCGGAGCATCATTAGACATTCTGCGTAATTGGCTTGTTGCTAATAATGTTGATGATATGAAGATCAAT
GAAATTGTCAACTTGACAAGATTATGTATGGAAGAAAATTGGTTTCAATACAACAACATTTTCTACAAA
CAAAATTATGGCTGCAGCATGGGCTCACCACTCAGTCCGTTTATTGCAAACCTGTTGATGTCGCATTTGG
AAACCGAACTGAAGGGAGATTCTCTATTCCCACGAATTTGGCACAGGTACGTGGATGACGTGTGGGCGG
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TTGTCAAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>mja-­‐mir-­‐6490-­‐p5_1ss17CG	
  
ATTTAAGCATATTAATG	
  
	
  

1> TTAACTAACGTATGGATACACAAAATACAATCATTAACGATTGATTAGGCGTTTAAATTTACTT
TTATATCGCAAATCGTTCAATGAACTTATGTATTTTGAATTCATTTCTAAAGCGACCTCAGCTCA
TGTGAGATTACTCCCTGAATTTAAGCATATTAATGAGGGAAGGAAAAGAAATTAACTAAGATTC
CTTTAGTAGCGGCGAGCGAAACAGGATAAGCCCAGCACTAAGCTCTCCGGTCGTCCTGACTGGT
AGAGGATGCAGTGTATGGAAAGTCTATTATCTTATGCAACGATAATAT	
  

	
  
2> TTTGTTTTTAATTTGATCTAATGATCAAATTATTTTTTTGCCATTACATGAAATGTTTTTTTAG

TTTTTAGTAGTCATTGTATCTTACTTCTGTATAGTAAAAATTCGCTTTAATGCTTTTTATATAAT
ATCTATAAAGTACTTAAGCATATTAATGCTTGTAGGTGACATAAGTCTTTGACTATGCTTAAGCA
GCCTTTTTGTCTGACTTTGAAATTTCAAAAAAAAAATGGATTTCTTTTAAGTGCGTGGTTTAC
GTCAAGTATTTTTTACTTTTCCGCCATCCTCAATGGTGGAA	
  

	
  
UA          -    U-      AGG  
  CUUAAGCAUA UUAA  GCUUGU   \ 
  GAAUUCGUAU AGUU  UGAAUA   U 
C-          C    UC      CAG  
	
  
TTGTCCTTTCGATGTAAATGGAAAGATGTGTGGAATATGGAATGGTGTGTGATCTCAATTGAGAAACTG
CGGAAGATTATAATAGAAACAGCACAAAATAAATTAAAATTCGTGATCGAGAGAAACGTTCCAAATTTT
AAGCATATTAATGCATGTTATGGCTCTTTTGTCGCTCTGCTATCTGCTATGCGATATCTTATTCTATTTCA
TCGCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTTTACTTTTTTTGGCATCATCACATATGTTTGCAAACGATACAATGTGT
CACCCAAAAAGTATTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATATTCATTTTTAAGTAAATTTCGATTGAAGTAGCAACATATGAAAGTATGATATGTTTTGATATTTGC
AACATACTTTAATCGTACTCTTTAAAATGAAAATGATGATCATTGAATTGTATAATAATCAAATATAACCT
CAGCTCATGTGAGACTACTCCCTGAATTTAAGCATATTAATGAGGGAAGGAAAAGAAATTAAATAAGATT
CCTTTAGTAGCGGCGAGCGAAACAGGATTAGCCCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3256-­‐p3_1ss14TG	
  
CAAGACAATTTTTGT	
  
	
  

1> GATGTGTCCTTTGTAATCCAATCGACGAAAAGAGATTATTACGAAGTGAATGATGAATAAAAGT
GTTTTTTCATCTTCTGTTATTATTAATATTGATTATACGCATAATATGTCCAAATGCAATTGTGT
TGACAACAAAATTCAAGACAATTTTTGTTTTTCTTTCATTTCTTGTGTACATGTTCGGTAAGCC
GCATTAAGTTGTATGTGATGGAAAATTTCCAATGTTTTTTCAGCGTTCGATAGCGAAATGAATA
GTCAACAAAGTATTTATATATCGGAATAT	
  

	
  
2> CTTCAATTCTCCACAACGACGCTTTATTTCGTTCAAACAAACCAGTTTTTTATATTCTTCGATC
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TTTGTTTCGTGATTGTGATTAGCACAGTTAGCTAACCGAATGCACTGGTTGGTACAAACAATGT
ATAGCCGAGCAAGACAATTTTTGTTTACACACAAATATGCAGTACCCAACCAACTTCTTGTGTT
AAATTGATAAAATTGCTCTTCAGCATACAAAATTTTTGAATTTTGTCGATAACCAGAAACGAAT
TCATGTTCAACAATTGTATAATCACTTATTTCCATT	
  

	
  
     A  C---      GACAAUU  U     C      AUAUGCA  AC  
UGUAU GC    GAGCAA       UU GUUUA ACACAA       GU  \ 
ACAUA CG    CUCGUU       AG UAAAU UGUGUU       CA  C 
     -  ACUU      AAAAU--  U     -      CUUCAAC  AC 
	
  
No	
  loop	
  structure:	
  
GTTTGCAATTTTATTCTTTGGATCGGTCTTTTCTTTTGTATTTAGTGTGAAAAACTTACGCATTTCGTTT
CATTTTCCTTTTTCATTTTCATTCAATGTATCCGCTGAGGATCTAAATGTAATATCGCCCATTCAATTCAA
GACAATTTTTGTAGCTATTTCGAAATTGGTTGCGTGTTATTGTTGTATTAAAGACTATGCTATTCTATAA
AGTATAGTGGTGAGTTGTAACTGATGAAATACATCCAAACAGGCAAAAATAAAATGAAAGAAACAGAAT
GAGAAACTCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAATAGTTATCCTGATGGTTTGGAAAAAATTGTTCCTAATTGCAGTAGAATTTTGTTTCGAATTGCTCAT
TCTCTTTAGTATGGAGCCCCGTATTGGCTTGATGGTGCTGTATTTCAATTGAAAGATAAAGAAACAAGAC
AATTTTTGTTAGATTTTAATATTAAATGAATTAATTTCGATTTTTTCGTACCACTGTATGAATGGCTTGG
TGCAGCATATGAGTGGCTTGGGGCGGCATATGATTGGCTTGGTGCCGAACTTTGTTGCGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TGTGCACCAACACTCCCGCATTCACCAATACACTTATTCTTAAAATCTATCAACTCTTTCTCAATTTTGCT
ATCGCTCACACATCTTTCGATTTTATTATTCGACGTAATCATCATCATTCTGCTCTGACAATAGCAAGACA
ATTTTTGTAAATTTCTTTTTTCGTCTTCGTTTTCTCATTTCGTCAGCAAGTCTTTTGCATTTAACAAACT
GAATTTTATATAAGTATATAATATCTTTGTTGCGATCAATTTAGATTCAGCAATTCACTGACGGCATACAA
CATACTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAGAAAGCATGACATTCTGTCCGTTATGAATAAATGTACTTCCTTTCATTTTTTTCTTTCTTAACACCA
TTGAATAGAACATGAAAAATTAGGAAAGTTTTGTTCCGAGACCGGCCTGAAACACACCCACAACAAGAC
AATTTTTGAACATTTATAATTTTTTATACTGGATGGGTGTGATGGTCTTCCACCGGTACCAATGGAAAGC
TAGATTCTTCAGCTACCTCCTTTCCGTTTTGCGAATCCAAATTTCAACTGGCCCAAAAATGTTCAGCGTT
GAAAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAGGAAAACATGAACCGCATGATTTGTGTTAGCACTGAAAAACCACTCTTCTTAACCTGTCATAATTAAT
TCGATTCGCCATTTTTAGTAATGATCATAAGATAATGTTTTTCTTCTTTTCTTTTTTTTTGTGATTTCAT
TAAAGACAATTTTTGTTTTCCTTGTGGATCTCACAAATACTATGCTTTCACAACATATAACAATGATGCA
CCAACCAAAAGTGACCTCTTGAATTTAATCCAAATTTAGACTTGAACCAATTTTTCGAGCATTGTATCAA
ACAGAGCAGCTCTCAATCACACA	
  
	
  
AAATCCCACGTTGATTTTATAAGCACCATCGTTAATATTGAAAACTCTCTTGAGTGATTGTCAAGAGAAT
TTGGAAAACAAGCTTTCGTTTTTTCTTCGTTCGCTGTCTCATTTCTCTTCGAACAGAAAAGAAGACAAT
TTTTGTTAAATTTAATTTTGAAACTGCTAAAGAATTCGATATTCTCAAAAATCAAAAGAAAAAAAACAA
AAATAATTTTGATGCCGCATTTCTTCCGTGAAGAGTTTGAACAACTTTCCTTTGATCAACAGGATTAAAA
TTT	
  



	
  
	
  

256	
  

	
  
CGGTTGTGATTGTGTTCATGTGCTTTTGATATCGCGATTTTAACCTACTTAAAAAAAAAAAAAAACACT
TTGTCGACATTGTTTGGATTCATTTGAGGTAAGTGGACTGGTGTTTTGTTTGTAAGACAATTTTTGTGA
CAATTCCAACACAATCTCATATCAAAATCAATCGGCTGCCAATATCCAGCATACATTTCATCGAAGCTAA
ACAGTACCAACAATTCAGACAGCCAAATAAAATTGAATATTAAAATCAAAACAATGGCTATCAA	
  
	
  
AAATATTTGCCGAAAATGTTCCCTAAACACAATTCCATTCTAACGAAACATTTATTCTTTTTTTTTTCAC
TTTTCTACATAATAAACAAGTTCACTTTGATTTCGAGAAAAAGAAGAAAAAATAAAATGAAGAAAAAGA
AGACAATTTTTGTTCATAGAATGAAGATGGAGTCTGGATGCCTTAGCTTATGAGGTTTAAATTGGGGAA
AAAACTAGGAAAAAGGAGAATGAGCGTTTCATTTGGGCACAGAATTCAATTCGTGTGGCAAATGATTGA
TTGTTTT	
  
	
  
GGCTGCAGCAAATTTCAATACATGTAGATTCTTATCTTGTATGAAAAGGCAAAGCTGAGAGTTCAAGAA
TTATAACATGACTTCAATTCATGTTCGAAACGATCGTTTTGATTGCTTATTTCGATTGTTTTCGAAGACA
ATTTTTGTATGTTCAATGTTCAAGCATACAATATAGAAACGTTTTGTTTGAATTTCATTCATGTTTTGCT
CGTTTTCGGTCCTTTTTTCAAGGGTTATCGGTGTTGCAAGCAACCCATTCAATACAATTTATTCTGTTGA
ATTTGTC	
  
	
  
AACAACCTAAATGAAATGAGAATCCCTATAAAAAATTTGCTATAAACGAAAATAGATCGTAATTCGGCCC
ATGCATCCTTGAAATATTTTTCTACAAGCGTAAAATACATTTCATAATTTCCTACAAACGAAAATTGATC
AAGACAATTTTTGATGGCCAATGCCAGAAGAACATTAAATTAATTTTGTACGAAGCTAAAATCTATTCCA
GAATTATCATT	
  
	
  
AAAAATATTTTCGGCTAAAATTTAATATTGGAGTGCGTGCCCAAATGGAATTTTTGTTGTAAAGAGGCA
CTTACAGTAAATTTAAAGTAAATTTCTCGAATGTGAATGTGAATTTCCTACTGGAATATATTTAAGACAA
TTTTTGTCAAATTTTTATTTGGAATCTTTTCCAAATCATCACATGAAGTGAATTAAGTCAATTTTTTTTT
CTTTTTGGATTTTTTTTTTTGACGATTAGTCGGTCAATCGAGTGAATTTATATTCAATTTTTTGTTGCAA
CTCGATTTG	
  
	
  
AGCTTAATATAGAAAGTACCACGATTTCTATGAGCCCCACACCAAATTTTTCTCGAAAGAAATCTGAAAT
TTTTTGAAAATTTTAATTTTTTTTATCGGCATTCGATTGGAATTCGTCTGAAACGCATAAAAGACAATT
TTTGTTTTTTAAACGTTTTCAATATTATAAATTTTTGGAGAGTGCAATTGAATTTTCAATCTAGTACTTC
ACTCCATGCGATATTTGTTTTGAATTTGAACGCTGAAAAAGAACAGAAAAAAGTCCAAAACAC	
  
	
  
	
  
GAATGAGTCCAAAGTGCGCGTGATTGTTTGACCACATTGTTGTTCCTTTGACAACAATTATTTTCATTAT
TGGAATTTATAATCGCATCGAAAGATTTTTGATGTGATTTGAGGCACTTCATTTTCAGCGAAAACAAAG
CAATAAAGACAATTTTTGTTCGAAAAAAAAATAAAACTCAAAATGGTTGATGAGAATATGGCTAATACA
AGTTTACTTGATGAAAATAGGAAAAGTGGAGCCATTAAATTACAAATAGTTCCACCACAGCCGAAAACA
TTATCACATTTACCA	
  
	
  
AATATTTTTTCGGCTAAAATTTAATATTAGAGTGCGTGCCCAAATAGAATTTTTGTTGTAAAGGAGCACT
TACAGTAAATTTAAAGTAAATTTCTCGAATGTGGATTCTCATTTAAAGCCGACAATTCCTAATGGAATAT
ATTTAAGACAATTTTTGTCAAATTTTTATTTGGAATCTTTTCCAAATCATCACATGAAGTGAATTAAGTC
AATTTTTTTTCTTCTTTTTGGATTTTTTTTTAACGACTAGTCGGTCAATCGAGTGAATTTATTTATATTT
AATTTTTTTGTCGCAACT	
  
	
  
CACACACGACAGGAACGCAAACATGAAATTAAGAGAGAAAAAAAATACAAAAAAAAGTTTTTCTTTGT
GTTTTTGTTTTTTGTAGGTTTTTTGGCTAAAAAATTTTCTATTTTTTTTTTTTTTTTCAAATTTAAAAT
TGTTCATCAAGACAATTTTTGCTTTTTCGCTACTCCTTAATATCAATAATGATATTTCTTATCATTTTTAT
CTTGGTTATACTTCGATTGGGAGGTGCATGATTTAATGTTCAAATGCACCATCAAATTTGCTATTACGTA
CAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAG	
  



	
  
	
  

257	
  

	
  
CACAGCCATCATGGAATGATAGCAATGAGATTTGTCAAGATAGTGAGAAACTGACAAAGATTTAGTACTG
ATAAAGTTTCAACTATCATTCGAAGGCGTTCAATTTAAGTTAAGAAAAACGCAATTCGTTTCGATCGAAT
ATATCATTATATGTATCATTGAATTTATTCATAAAACTCACTAAATAATGATATAATGTCGACACGAAGAC
AATTTTTGTGTGTTTGTTTATAAATAACAATCGGCAACGAACCAAAATAAAATGTTGTAATTCGAATTAT
CATTTGGAAATTTGATATTGTATTTAAGTATCGCGTGCACGTACAATAGAATTTTCAGTGAATACGTTTC
CATTGTTTCCAT	
  
	
  
TTTTCATAAAGTCTTTCAAATAATAATAATCATAAATCAACCAATTAAAATATTAAATTTCAGCAATACG
CGATACGCATATAATATAAACGGTCTGGATTGCTATATTGATAAAAATTAATAAGCAACATCAAAATTGTG
AAGACAATTTTTGTTGCTTCAGAACAGTATCACATATGTACTCAACCCGAATCATTAACAACAACAAAAA
GAATAGCATTCAATTAATCGTCAAAAAGGACACACCATATTCATATACAACGCCGTTCGGCGTTCGATTT
TGCTCTTAATT	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3276-­‐p3_1ss7TA	
  
TATTATATGATTGACC	
  
	
  
1> ATTTTTCGATTTTATCAAGCAATTTATTACAGAATGTTTATTTTATGATTTATATGACATTCAAAATG

TTTTGAGCAGTTTTGTTACTGCGTGACTTTCTAATGATCAACTGAAGATTTAATCTGATAAAAATGA
TTAATTATTATATGATTGAATAAGTATACGCAAAATTCGGCCGTATCGAATTCACTGGTAAGCACCAC
AGGTCGAAATAAACACGATGTTGACAATAAGAAATATCGATTTGGAAAGAGAGATCTAGAAAGAAA
AAAAA	
  

	
  
2> AAAGAGAAGGGAAAAAAGTCCAAAAAGTCCAAAACACGTTTGCTATTCACACAAATTCATTTCTAT

CATTATTTCCTCGCATTTTGTCTAATGATAATAGTGCGGAAAAGTGAGTTTTAATCTTTAAAACCGT
TTATTATATGATTGAATTTGCAGTCGTTTATAATGCTTCTATCAAAAGTTATCGCACCAGCAGACAG
ACATACCCTCCCAATTTCACGGACAGCATCTCCAAATGCATTCTTTTCAATCACAATAATCGAAAAA
CAGAAGAAAAAACA	
  

	
  
GATTTATTATATGATTGAAAATTACACAAATTCAGCGCACCCACAATATCATCAAATTTGTATCAATTGA
ATGTTTGTTTACTGATATCGTTCTCAACGTTCTCAACGTTCTCATCGTTTGGCGCACAGCACACATGCCA
TTAATGTTTGGTTTTCCTTTGTTGCGGCTTCGGAGCCTTGAAGACCCGATTCAAATAACATCTTTTGAAT
TCAAAGTTCGATATGCGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AACATTTTTCAAAAGTAATTTTGCCAGTCAGTCAACTCAGATGCAAACTCAAAATCAAAATTCAACTGC
CCTTCAAAAAAAGGCACTGGACCAGATGGGATTCACCCGCTACTTCTTAAAAATTGCGCTGCTTTATTAT
ATGATTGATCTTCAATGAATCGCTTTCAACCGGAATTTTTCCAACGAAATGGAAGCGCTATAGTGTAAGT
CCAATTTTCAAAAAGGGCTTGCGTTCAAATATTGAAAACTATCGCTGTATTGCCAAGCTGTCAACGATAG
CT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CATAAATAATGTTAAAAAAAAAAGGTATTTTCACATTTATTCGTAATTTGCCATTTCACGGTTCAATTTC
ATTCAATGTGTGGCACATCTTAGCGTTAGCAGCATTGAACACTCCAATATTATATGATTGAAGTGGTGAA
AATATTGTATTTAGATGTAATGCAATACGAGTAATGGATGATATACGAAAAATCTGCAAATATGCATCAC
AATTCTGCAGGATCCAAAATTCACGGATACTTTTCATATCAATCAAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  



	
  
	
  

258	
  

	
  
TAAAAAGTAAATCGTCAGATTACCAGTTTGAATTAAGAAGGTCTTAATTGAATTAGATACACTTATGATT
GTGATTCTGACTCGAATTTGGTTTCGGTCTGATCTATTTGGAATTCCACTAATTTAGTTATTATTATTATA
TGATTGAAGCGATGAGCTTCCTTGAACCAACCATAGCTAATGAATTTATTTATCAAAACGAAAATGAAAA
CGATTGGAATTTTCCAAATAATAATATAAAGAAACGAGTAAGAAAAGGTATGTGCAACTAATAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATGGAGTAGGCGTACTATGAAACACAAGCGTAGTCAATATATGATTTTTATTACCGATAAAAGTGTGTTC
ATTCTACATAAAATATTTAATCATGAACAAGGAACAAGTTAGCTTGAAGTGATTATATGATTGACATCAC
ACGATTCACGACCCACGACCGGGAAATTCCAAGATATACCGAAAATCAAAAAGAAAAGAACAAAACAAA
ACAGGGAAATAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAATTGATAATAAAATGCGGTAAAGATTTCCTTTGCGGTTCACCAAAAACGGTACGCTGGAAATTGTT
TTATTAGAAAATTGAAGAGAAAGCATTCGATTGATTGGCTCTGATATGACAATTATTTATTATATGATTG
ATGTGAATTGTGTTTATTTGCGTACGAGTTTCCTAGGCGCGTTTGATTTGAATGAATTTCAAATTGAAAG
CGATCGCTCGAAATGAAATGCTAAATGCAAACTGAGAGAAAAATTGTCATTGGGAATCGGAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CATCTATGCGTTTATTGCTACAAGTTGGTTGCTTCAAAACTGACTAAACAGATTCGTACGATTTTGTCGT
CACTTTTTCTTTCGATGTATGTTTTATTTTAATAATTTTCATTCGTTTTGTTTGTCTATGCATGAGCTGC
GCAGTGCAATTATATGATTGACAGAAGTTTTTTTCCAAATCTTAATATCAAACGGATTCTGAAAGAAAAT
TGAAATGTGTCTTCAACCATTTCAAAAACAATCGAATAATTACTATTGTCTCATACTCATCGTCGGTTCG
TTCAACCAAATGTGATATGTGAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TATTATTTTATGCTTATAAAGCTAAATATCATAACAAAATTTGCACGTGTATTTTTCTGAAATCCGTTATA
ATATTGTAATTGGGAACCGATTTCAAGGACTGTAAACAATTCGAGATAAAAAGAGAAAAAAAAACATTT
CGTTATATTATATGATTGAAATTTGATTAATTTTTCTCATTGAATTTCTTTTTTTTCATAATAATATCAAA
AGCATCGAACGAAAAGACGGCATTTCATTCATAAAAACAACAGTATTCATGATCAAATTCGTTGGGCAG
GCATCTGGTGCCAAGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3430-­‐p3_1ss11CA	
  
TATTTCAAACAAAACT	
  
	
  
1> AGGCGTGTAGATCAAACAGGGACATTAACCGACAAAGAAGAAAATCCAAGGAGACCAGAATTATTT

GTGTAAACATTTTTGACCCAAATATAATTCGATTAAATCTTGATATGAAGTCTTCGAAATTTCAAAA
ATTTCAAACAAAACTCAGTTTGGTCATAGATTTGTTCCAATGGTTTTGAAAATAATCAGATAATTTG
CGGGTATTTACCTTCGGTGCATATCTCTTATTTATTTCTTTTCCACCATCCACAATGGTGGAACAAGT
A	
  

	
  
2> CATTACCATTCAATTCAAACGTTAACACACACACACACACACGAACACACAAAGAAAAAATGTTTGT

GAAAAGCTTTTTACAAATATTAAAAAAAATACTGAACATAATTTGGTTGAACTATCAAATGAATCCG
AATTTCAAACAAAACTCATTTCTGCACATTTTTTTATTTCTCTATTTTCTCTCGTTTCATGTTCGTG



	
  
	
  

259	
  

GTTCTGGATTTTATTATCAAAAATTGAATGCTTTTCATTTAGCACAAAAATCGTTGTTTGATTTTAT
TATTAGAGCTCATTTA	
  

	
  
TTCAGTTCACTTATATTCGCTCTAGATTCTTTGAATAACACGAGGATATTTCATAATTTTTGGACATGATA
GTTAATGTAAAGACTTCGATGGTATAGATTTTATTTATGATTGGCCTTCGGAGGTAGTTATTTCAAACAA
AACTATTAAGCAGATCGTCTTTCGATCAGAGACGTTTAGAAACTTCACATTATTATACATACTTGGTGGC
TGAGAGCAAAAAGAGTCTAACTTTTCTCACCTCCTGCTTCCTCTTATGGACATTTCTGTAGGCGATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAAAAGATGATTTTTCAATTTTGAAGTTTCAAATTCGAGAATGTTTACCGAAAGTCCAATGTGATTGC
AATGAAAAACAATGAAATATCTTAACAATGAAATTTATTTCAAACAAAACTTTGAACCAGATCAAAAAT
CGTGACGTACAATGAACATCGTGTCTCTCAGTTTGACAAAAGCAAAAAGAAAATCGATAATAAATAAAT
AAATAAATAAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTGTGTCCCAGTGTCTCGAATCCCTAACGAATCTCTGTTTTGCGAATACTTTGATTTGTTCATTTTCATT
TGCAATGATACGTGGATCAAATAAATATCGATCAAATTATACCTTGGAATGCATTTTAAATTGTTGAATT
TCAAACAAAACTGTCATAAATAACATTTAAAATGGCAAACATCCGACTTTTGGTGTGCAACCAAATCAG
AATATTTGCAATTTGCCATAAAGAAGGAAAAAAACAAGAGAAAAAGACAAAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTATGTAATGGAGCAACAATTTTTGCTTGATATTTTCAATCTCAAATCTTGAATCCTATGATATTTATCA
AGTTACATATTCTTATTTCTTATTTAGCTAATGATTTGACAGATATATGAATTAAATTCAGAAACTGATTT
CAAACAAAACTGAAATCACTTCGTTGAACTTTCTCTTTGAACATTTTTTTTTCTCTTCATTTTTATTTTC
AATTTATCGACGGCGTATACTTATCGTCATTGGAATTGAGTCGCATTGATTGAATGCATAAAAAAGAAGG
AGAAAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CAACAACAGAAAACTTTCGTTTGTTCAATTTATTTATATATTTTGTTTTCTTCCAGAATTCAGGCGCAAA
TAAATGTTTCCGCTTCCAATCCAAAATGCATTGCATTCGAATCATCGAATAGAAAACCGTTTTCGAATTT
CAAACAAAACTAAATATGTTTCGTTTCTTATTTCATTGATTCCACTTCGCATTTAATAGAATTTTATCGA
ATCCACTTGTAACAAAATGGCTTAATAATATGGCAGATGTGATTTCGAGCTTTTGTATTGTTCTTGGCCC
TTTTTCATTTTGGCC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTGATTTATTCCACTTTTTACCTCCTACTGTATCATTCTATTTATTTTTGTTTGAATCCCACTAGTCACT
ATTCATATATTATTATTAATATGCATGCGATCATCTTTTTCGATTACTGGCAATATTAGAAAATAAATTTC
AAACAAAACTCCCATTTTCACTCAATCCTTTGGTTGAAAGAGTACATCCGACTGAATATTATAATAATAA
TTTATCAATTTTTGAATAAATGAGAATCAATATACGGTTATATTCTCGTTTCGATTGGTAAAATGTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AACAACATCTTTCTCAATAATTAACCAGAAAAGTTCACTAGCTTCAGTAATATTCATTTTAATGGCTTGC
AAATACTAGAACAATCGATGAATCGATTGTGCGCTGACAATAAATTGGCTTATTCTCTGCAAAATTTCAA
ACAAAACTGTTGAAGTTGATAATAATAATCTATTTACCTTTAAAATGATTATAAAATACTCACTTAAAGC
ATATAATTGCCAATAAATCAACATCAATCACAGCTAATATGCATTTACGAATCGGCTTCAATCTGAGATA	
  
	
  



	
  
	
  

260	
  

No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAAAAAAATTTGAGAAAAAAAATTCGAGAGAAAAAAATTTGTGAGAAAAATATTTGAGAGGAAAAAAT
TTGAGAAAAAAAAAATTTGAGAGAAAAAGAGTTTGAGAGAAAAAAATTTAGAAAAAAATTTCAAACA
AAACTATTTGAGAGAAAATAATTTGAGGGAAAAAAGTTTGGGAGGACTTTCGAATGACCCATATAACAA
GGCATGAGACCCATCCCACGTCGAGTTAGAGCTCCCACAAGTATTTATAAAACGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATATGTGGAGTCACAAAAATGGAATTGGACCAATTGTGAACGAAAGGGGCCAAACATTAAATTGGATAA
GAAATTAAAAACAGGAAACAATACATAATGTAATAATGTGAAAACAGTCGAACATTTCAAACAAAACTA
TTTGGCAAACAATGAAAATGACCGATGACCGATCACATTGATGAGAAGGATACATACAATGAGAATTGA
GAACCCAAAACTTCCAAACTTCCGAAAAAAAGTTGATTGCAATAGTTTTGATGTTCTTGTGTATTTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CACAATCACAATCCGGCTCTAACTGAAGCTACTAGCTCATCAAATCATTAAAAATTCAAATTAAATACTT
GCTTTTGCCAACCAAACGACTTATACACACCACATAGAATTACTCGGTTTTCCGCTGCAATAGAAAAAAT
ATTTCAAACAAAACACACCTGTGTGTACTACTTAATCGTATCATTCTGCATAAATGTGAAATGAAAAGTT
GGTGGTGAAAAAGGACTCACATTACTATACATATATATATAATCCAAAAGTTCCTATACACCGGAATAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTTTGGAACGTCTGCTATTTTTGAGCCACAAATAGGTGAGTCACAGGTAATGTACCCTTAAGATATTTTG
TTATCTTCAAACTTCAAATGTGAAATGACATTAACTATTCATTTATTATGGCCATTTGTTGATATTTCAA
ACAAAACAAACAATACATCTGGTCCCTTCCATCCGCTCGTACATTATTTACCATTTTTTTCTTTTTTTTT
TTTTTAAGAGGAAGTTTTCTTTATTTTTGAGCACTTTCAGTTAACGGCACACCAGGCGCTCAAACTTTT
C	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dps-­‐mir-­‐1002-­‐p3_1ss10CG	
  
AAGAACTTTGGCATT	
  
	
  
1> AAAATTTTGATTTACAGCCTCGTCCAAAAAAGAAGGCAGTCAGCTCTGGCAAAAAAATTGCTCCAG

CTCCATTAGCTGTGAAAAAGGTCGAACCTAAAAAGGTTGTCAACCCATTGTTCGAAAAACGTCCAA
AGAACTTTGGCATTGGTAATTAAATCAGCCATGTTTAGTTTTTACATGCATATTATTATTGATTTGT
GATTTCAGGTCAAAACATCCAACCGAAACGTGATTTGTCACGATTTGTTCGTTGGCCAAAATATGTG
CGTGTT	
  

	
  
C     AA-     ---------    C-   UU    GAAAAA  
 CUAAA   GGUUG         UCAA  CCA  GUUC      C 
 GAUUU   CCGAC         GGUU  GGU  CAAG      G 
-     GUA     UAAAUUAAU    AC   UU    AAACCU  
	
  
2> ATGAAATGACATAATGCGAAAGCCTCAATTGCATACTATTCCTCAGTTAATAGTTGTTAATGCTCATC

GATAAAAAAATATATAAAAAATTGTTGAAAATGAAAGAAAACGATGGAAATGAAATAACGCAAAGA
ACTTTGGCATATCATTTGGATCTGTTTTTATCGTAGTTGTTTTTTTTTTTATTAATTCATTTTTAAT
TGTGTGTTTTTTTTTCTTTCTGGAAATAACATGGTTTTCTTAGTTCTTATAACTTATCTGAGTTATG
TTGTACAGTA	
  

	
  



	
  
	
  

261	
  

        U-        GCAAA  ACUUU    U   AU  
GAUGGAAA  GAAAUAAC     GA     GGCA AUC  \ 
UUAUUUUU  UUUUGUUG     CU     UUGU UAG  U 
        UU        AUG--  AUUU-    C   GU  
	
  
CGACGATTTGGCAAAATAATGGTCATAGCAAATTTATTTCCCTGAAATAAAGAAGACAAATCGAATTTAA
TAAAAGTATTTCATTAAATCAATCACGAATCAAACGACATACGATGTACGGCAATCGAAGAACTTTGGCA
TCCAATACTTCGGGTGCATTTGCATAATAAAAGTTATCGGTAATTCTCATGAATGGCACTTGAATACTGT
CTTTTGCATTGAGGTAGAATGTTTCTGGTCTTGTTTGATTTTCTGGGAACGGTTTGATCC	
  
 
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GGGAGAATTTATCTTAATATACAATATGAATTCATTGATTACACATCACATACTATACATCGAAGAAACCA
CTTTTTTTTTGTGTCGTTCAAACTGCTCATTTTTCTATCGTCTATTTTTGAACAGCAATAATTTAGAACT
TTGGCATTTGTTTATTGTTGTTTAGTTCCTGTAAAAGAAAGACGCAATAAAGACGCACACAAAATTCAC
TTCTTTCCGTATATTTGCATGCTCAATTCGATACATATGCATACATGATAAACCAAAT	
  
 
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐2742-­‐p5_2ss15TC18AC	
  
ATTGAAAAACTTTGCAAC	
  
	
  
1> ATAATAATTAATTGGTGCATTGAATGGGATATCGAAGCATGTAAAAGTTTCTCATCAAAGGGGTAGT

CGGTTGCCGAAGGCGTCAAAAGTCAAAAATACTTTACGGTATATAATTGTTGATTTCCGAACAATTG
AAAAACTTTGCAATATGATTGAGTGCTTCAATTTCCCCGTCTCAATTGATGAACCACCTATGTCTAT
CAAAATAACTAACCAAATAAACGCATCATATTTTATGGGAAATAATAATATTGACACGTTTTACCAA
TTTTTCTATGTATTT	
  

	
  
2> CATTTTTAGGGCTCAGCATCCAGGATGTTCAGGATATGATTTCAATTTGTTGATTTTTTTTTTATCC

AGCTGATAAAAGTCTTTTATGCATTTATTCAATTGAAAAACTTTGCATTCGATTTGTTGGAGATACA
AAATAGAATAAACAACACACACACACACATTTCGTCAAAAAAATTGACAACTGAATAATTTTAAAT
AAACATCGAACGGACATTTCAACCGTTCAATAAATACACATTTACACAAACACACA	
  

	
  
     G     U    UA---      ----   UA--     C     UGCAUU  
UUGUU AUUUU UUUU     UCCAGC    UGA    AAAGU UUUUA      U 
AACAA UAAGA AAAA     AGGUUG    GCU    UUUCA AAAGU      A 
     A     U    CAUAG      UUUA   UACG     A     UAACUU  
	
  
ATGTTATGAAAAACAATAAACCATGCATTGTTGAGGCAATGGCATATCGTGTAGGACATCATTCAACATC
TGATGACAGCAGTGCATATCGATCAATCGATGAAATTGAAACTTGGCAAACCAATGAGAATCCAATTGA
AAAACTTTGCAACTATTTGAAAGCAAAGGGCTGGTGGAATGATGAAGATGAAACGAATTATGTAAAAGA
CATTAAAAAGGAAATTCTTGCTCAAATTTCCCTTTCAGAAAAGAAACCAAAAGCCGATTGGCGTGAAAT
GTTCAATGACG	
  
 
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CAACATTTCATTCATTTTGTGAATTAACACAACACTATCATTTATTGTAAGATGGGCAAATCTGTCTATT
TTTTTTCTTGTCTTTTTCGTTTGAAAGTTTCTTTTGTTTGTGTTGAATGACAAAAAGTTGAAAAACTTT
GCAACTTTTATCGTTCGTTTTCGGATTGGAATCAAAAGGGACCGAAAATTCGGTAATCCTTCCATTGAGT
CACTTAAACAATTTTCTTTTCCGCTTCTTTCATATTTATCACTTAACGCAAACTTTACAAA	
  
 
No	
  loop	
  structure	
  



	
  
	
  

262	
  

	
  
TGTGTTCGGAAAGGATTTCCACATTCAACATTCGCTACGATTCTCGTTTGGAAATTTATTGAAAATTAAT
AGACTCGTTGCATGAACTTTATTGCTTCCGGAATTGAATTTCTCACTTCAATGTCAATTGAAAAACTTTG
CATTGATGGGAATTCCATCAAAATGAAAATTAAATTCTGTATTGAGCAGTTGGAGATCCATTGATGAGCT
TCAACGAATCCTTTCCATTGAATAAATGTGTTTTTTTTTTTTTAAATTTTAATCTGCTC	
  
 
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3833-­‐p3_1ss4AC	
  
AGACAATTGAACTGT	
  
	
  
1> TTCTCCCTGTGACACAGTCTCCAGAATTTTTCCATGAGATTATAAACAATATTTGTATTTATTGGGG

GACAGGTTTTTCGTGGATGTTTTTCAACTATGGATCGATCACAGACATTGTGGAACAATATAGAAAG
ACAATTGAACTGTGTTATTTCGATAGAATTTATTACGAAAAGATCGAATTCCATTCGTTACGGCGGA
CGGAAAATCGGAGGTGGGAGCAAGCAGGTTTTAGCAACAAGTTAAACAAGCAGCAGGCCTATTTTT
CATAGCAGAA	
  

	
  
2> TTCGACTTCTTGAAATCAATTGAATGAATAGGTAAAGAACAAAACAGGCTGTTCAGATTGCCATTT

TTTGTTAAAAAATAAATGGTCACATTAGGTATGGCCAGGGGGCGGCACCCTGGAATGAAATGGTGA
CAATTGAACTGTTTTCTTGAGCTCTAAACATAACCTTGATAAGCATATGAGAGAGTGGGACACAAAA
TAGTATTTGTTATGAGTTAGAACATAGCGTAGAGAGGCCGCCATGTTAGAAGAA	
  

	
  
A G       UUGA        C--  GA     AAA    AC   G  

AA U GUGACAA    ACUGUUUU   UU  GCUCU   CAUA  CUU \ 
UU A UAUUGUU    UGAUAAAA   AG  UGAGA   GUAU  GAA A 
G G       UA--        CAC  GG     GA-    AC   U  

	
  
	
  
GCCACTGACCAACTGTTGCAAATACGGCGACAAATTATCAGATCTGCTGAGAAATTTAACTTCTCGTTGA
GAACTTAAGAGATTATTAGCAATTACAAACATACGGTGGCTCTCTCAATTGAAATGGTGACAATTGAACT
GTTTTTCTTGAGCCCTAAACATAACCTTAAAAGACATTTGTTAGAAGTTGGAACATAGCGTAGAAAGGCC
GCTATGATAGAAGAAGAAGAAGAAGAAGAAGAAGAAGAAGGAGAAGCAGTATTGTGG	
  
	
  
	
  
ATTGTATTGTAATTTGAATGAATGTTTATTTGAAGGCTTATTTTCACTTGGAGTTTCGAAAGTTGAAATT
TGATCCCTTATCAAGAAAAGCTGGCAGCGATGTATGCATACGGTAGCACTCTCAATTGAAATGCTGACAA
TTGAACTGTTTTTCTGGAGCTCTAGACATAACCATAAAAAAAAAACAAACGGACCTTAAATTTGAATAC
AGCTTCATCATTTTTATTTATCATTCGAAACTCGAAACTATTGCTCTATTG	
  
	
  
	
  
TAAATAAACAACAACATAAGATATTTTGGTCAGTTGCTTTACTTTTTTGTAAAATGGAATTGAATTTGG
AATGAATGACCAGTAAAACACGTTTAATTATTTAATGATGCGCAACCGATTCTGTTCACATTGAAATGAC
AATTGAACTGTAGAAACAAATTCAATCTAGTCATCTTTGTGCGAAACGCATTCATATTTGCATGTAGTGG
TGTGTTGGTGTGCTACGCTCTGTGCTATACTTTTGAAACGACCACCCAAATACACGGAACTACGGAAC	
  
	
  
AATGGCTGAATTTAACTTATAATAAAAATTGAATGCATCTCTTGGTTAAACAATTTCCAAATATGAATTC
AATGGAATGTTGACAAAAAACAAAAACAAAACACATTCGCGAATGAATAAAAATGATCGAAAAACAGA
CAATTGAACTGAGAAAATAGATCCAATGACAAATTGAATCAGTTCAATCGTTTGTTATGGGTAGGCCATT
AAATGTGATCCTTTTGAATCCATATACACTTCAATATAATTATTGTATATTTATCCATTTGCAAATATAAA
A	
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GTTTTGATGCGAGTTTCTAGTTCCAAAATATCATGAGTTAAGCTATTCATTCCAAACAAATTTCGTTAAT
ATGTATTGTTGGTTATTGGTTGGTACTTTGTATCATATCGATAGTTAACATGCATAGAAATTTGGTTTAGC
TTATATGACTTAGATATGATCCAAATCAAGAACACTTCCAGGTGGGGAGTTTGACTGGGGCGGTACATCT
CTCAAATAATAACGGAGGTGT	
  
	
  
     A       ----     UUCAUUCCAAA        GUUAA       U   GG        -      U  
AUAUC UGAGUUA    AGCUA           CAAAUUUC     UAUGUAU GUU  UUAUUGGU UGGUAC \ 
UAUAG AUUCAGU    UCGAU           GUUUAAAG     AUACGUA CAA  GAUAGCUA ACUAUG U 
     -       AUAU     UUG--------        -----       -   UU        U      U 

	
  
TATATCGCGTGAATTGATCAGAGATCAGATTGGATTCGTATCGTTTTATTCATGTTTTGAAGGCGTTCAT
GAAATCAGTCGAATCCAGTGAAATTTTCGAAAAAACGTTTACCGTTTTATTCTTTTTCAGTTAAGCTATT
CAGTCTCAATGCTCATAGCAAACGAGTAGAGTCAATCCGGCACAGATAAAAATAAAATTCATCATAATGC
CTGCAGGCCAGACACCCAAAAGAGCATATATATTCATGCCTGGATATATTCTCGGAT	
  
	
  
UU  -     UU   A   AA     UC   CU  
  UU AUUCU  UUC GUU  GCUAU  AGU  C 
  AA UGAGA  GAG CAA  CGAUA  UCG  A 
CU  C     U-   -   A-     C-   UA  
	
  
	
  
	
  
>aae-­‐miR-­‐9a-­‐2-­‐p3_1ss7TG	
  
TGAATTGAGAACATC	
  
	
  

1> AATAATAAACACTCGGAAGTTTATTATACAGTTTGGTTACACTTCGCAACAAAGGGCGACGAAT
TCCTAAAAATGAAGCACAAACTAAAATTCAAATTAATTTTGCAGTGAATTTGCATTGAATTGA
ATTGAGAACATCAAATAAACGACACCATATCGAAGCATTATTTAATTTTATATTTATTGTGGAAT
ATTTTGAATAATTCAGCATAAAAACAATTAATTATTATGCGATCCATTAACGGTTCGGCGATATT
TTGCTGGG	
  

	
  
2> AAATGGATGAACAAGATAAATTATTAAGCGATGCTGTCGAAGTAATACGCAATCAAGCATTTCA

AATGCAACGATTTTTGGACAAAAATCGTTTAATGGATGCATTGAAATGTGCAAGTAATATGCTT
GGTGAATTGAGAACATCATTATTATCGCCAAAAAATTATTATGAACTTTGTAAGTATTAAGTAT
GTTACATTCGATTACAGACAACTGATTTTGGTCATTTCCATTTCCAAACAAACCAAAAAAAAA
AAAAAACTAAACCAAAAAAC	
  

	
  
GCAA               AAUUGA   CA    UAUUAUCGCC  
    GUAAUAUGCUUGGUG      GAA  UCAU          \ 
    CAUUGUAUGAAUUAU      UUU  AGUA          A 
CUUA               GAAUG-   CA    UUAUUAAAAA 
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐4983-­‐p5_2ss15GA17AT	
  
CATTTCTGAAAAATATT	
  
	
  

1> ATATATGTATGTATACGATAAGCAAATCGTACATCAATTAACAAGAAATTCAAGTAGAAATCTAT
TCATTTTGGCTTCTTTTTCGCCTTTTTCAAGGAATACGTCGGCAATAACGGCGATTTCTTTTCA
TTTCTGAAAAATATTGGAGCACCAAAACATGATCTAGTTGAAATCGACCTGAGAAGCAGAAAA
CCGGCACGTTATATTGATGTTGTTGTTCCTGTGAGTAAATATTGAAATCCCATTACTAATAAATT
CAACGATGTCGAA	
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2> ATTTGCTTTATTGCTCTCAAAACCAACCTAGCAAATCAAAAAAATGGAATTTAGTAAGTATTAA
TTTGTGATTATTATTTATTAACCAAATAAAATGAATAATATGGTGACACGAATCGACCATTTCTG
AAAAATATCGATCAATCGAAAGCAATTGAGAAATCCGTTTTGAAACTACGACGATCAATCGAAT
ACATGTTGTCGGCTGTGCATTCATAAACACCAGCATCCATTTGTGTAGCTGGATCTATTTCAAT
TTTT	
  

	
  
ACA    U  ACC      G  AAAUA-    U  
   CGAA CG   AUUUCU AA      UCGA C 
   GUUU GC   UAAAGA UU      AGCU A 
---    U  C--      G  AACGAA    A  
	
  
GGAACAAACCAAAACAGATATTCTATATTCAGTGCAAATATCAAAAGTTTGAACATCACAAGGGCACAC
AATCGTTGCGTGTACGTGAAACAGCACATATGATATCGGATGAATTTCTGAAAAATATTCTTGTTCAACT
GCACCTGATGATAAATGATTGTGAGAAAAATAAAATTCGTTATTGTATAAGTGTCAAGATATGTCATTGC
GTATTTTGATTGTTACAATTGTACACAATTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TAAAACAAAATAATGAAAAAAATTAGAGTAAGCTTACACAGCGAAGTAAGGCTCAAGTAAGTGCTGTGT
AAGCTTACGACATTGGTTCTAAGTAAGCCCTTCCCTGCCAAGTAACAAAAAACATTTCTGAAAAATATTC
CAAAATTTGTTAAAAATATCAGAAAATCCAACTTTAAATACATTTATGAGAGAGTGAGCAAATAAGGCA
ATGCTCTTACGCACATGAGCGACGGTGATTATATGCACATACAAAACACACAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAAAAATGATTATTTTTTCATTAATAAAAACAACAGAAAAAGCCCATTTTTGTGATAACCGCTTTGGTT
GTATTCGTTATCGTCTCATTACTTTGCCTTCCTCGATTGTCCCACTCTTTGGCATTTCTGAAAAATATACT
TCAATTTCATCGAAATGGAGATTTATTATCGCTAGCCAGCTTGCCTGTTATATTAATCATCTTCCGTTATG
GATCTTATTATAATGATAATTATCATTGCTTGTTTGTAAACAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3279-­‐p5_1ss9TG	
  
AGAATTATGTGAACT	
  
	
  

1> CAATCAAGCAAAGGTAAGCATTGTTGCACTTTGCAGTTCATGAAAATTTTTTACTGAAAAACA
ATATGTGACAAAATGTGATCGCAATATTTGTAAATTTTTGATGTCACACATTGATTTTCAGCGA
ATTATGTGAACTTTTGTTGTATTTAAAATTTTAATTTTCAAAAAAAACGGGCACTAAATTGATT
ATCCTTTTTCGTGAAATCAATTTCGCTGCGTTCGTGTGTGTGTATGTGTGCAAATTGTGTGTCA
TACAATTACG	
  

	
  
2> GAGGCAGGAAGCGCTAATGAATAGTTTATTTGCTTATTTTTCTCGAATCATTTTTTCTCTTTCA

TTTTGTCTCTAGCGGCAAATTTCAAATAAAATTGCCTGGTCGTGCGGTGCAGTAACGAAGATAG
AAGAATTATGTGAACGATTTCAACAAATGAAATCAAAATCATGAAGAAATATTGTTTTTTTTT
GCATAAGATAATAAATTTGAACATAAAATCAACAATTTATAACATTTAACGCATGAACAATGGC
CTAATATAAAATGAGATAAAAT	
  

	
  
      UAAC        AAGAA--     UGAAC       AC  
GUGCAG    GAAGAUAG       UUAUG     GAUUUCA  \ 
UACGUU    UUUUUGUU       AGUAC     CUAAAGU  A 
      UU--        AUAAAGA     UAAAA       AA 
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TTTTTCTCAGTTTCGTAAAACAATCCATCATCTTACAAATCCTCGAATGATTTTTCGGTTGGGCAACGGA
AAATTGTCCAATTTTTCGGATGCATTCGGTTCGGTATTGAATCACTTCGCGCGAATTATGTGAACTTTTT
AAGAATCATATTGTGCAGTTTTCCAAATGCGATAATTTTTTTTTAAAGGAAATCAAAATCGGAACGATT
GTGAAACGAATCAGTGAAAAAAAGTGTTCAGAGTAATTTAAGCTTTTTGGACTAATC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CCTCACACAAACATCGGGCCAGACAATGATAGGTAATATGTGGTTAGCGAGTGGCAATTCAATTTGATGA
AGGAAGGAAAAAAAACATTATTTTTCTATTTGATCAAAAGATGCCGCGAATTATGTGAACTGTGTGCGA
AAATTCCACAATTAAACATCGAAACATCGGATTAAATTATCGAAACCACTAATAAGTGAGTAATTAACGT
TTTAATTATATTTATGGATTTTAATTATTGTGAAACAATTCAAAATTCAAGAGCGATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATCCGCAATCCAATGCTACGCTATTCCAATCACAATACCAAATTACAATTTAAAGAAAACAATTCGAAA
AAGATAAAAGCATTTCGATGATTTGAAAAATTGAATTTTTCAATTGAGCTCCAACGAGAATTATGTGAA
CGTTCGGCTCGTTTTGACTTTTACGGTATTCAGTAGAGGAATAGCATGTGGCGCAATTCGCTCTCAATGT
TCCATGTGCCTAAGCATTCAGCAGTCAGCATAGAGCATAATTCTCTATGTGTGTGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GGTCACTGTACTCAGGCGATAGTTCAGCGTTCGATCTTGCTTATTCGAAACATGATTCTCTTAATACCAA
GTTATACAATGAATATGTGGACAATATGAAATCAAAACTCAAAAATGATCCATATTCCTTTTGGAATTAT
GTGAACTCATTGAAAAGCAGCAATAATTATCCAGCGACTATGAAACTTGGCGATGTTTCTACTTCTGATA
AAGCGACTCAAGCCGATCTATTTGCCAAATTTTTCAAATCAAATTTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
ATAAATATCTGAATCAATTGGAACATTATAAAAATCGGATATTTCACGGCTAGTTAATGCATCATGCGAC
ATGGCTTGCGTTATAAATATTGAATCATCGGCTTTATTTGTGGATGATATTGTTAGTGAATTATGTGAAC
TGGACAATCGGCTATTCAATGAATTACGTGAATTTGGCCGATTACCCGTTGATAAGCTACTGTTTGCATG
ATAATGTAATGGGCTATATAGAATGGATGGTGTTTTGCGATGCTGAAATGTGGTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TCTTTATGCGTTTCATATAAAATCTTTTATTCTGCGTTTCGTTTTTTCCATTCAAATAAATTGCTAAGCA
CACATTTGAATGTATTTGTAGCGCTGGATTCTCGAGTCTCGCTTTACGGAATCTTTTTCTTTTTTGTGGC
GAATTATGTGAACTCTCATACATTGAACCAAAAATCGCAATTCAATTTCATATTATTTTTGAATTATTCC
ATTCAAATTCAGATCAATTCCGATTTGGTGCCATTCGGATGCGAGTTTCGAGTATGTGAATGGTAACTGA
GCTATAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTCATTTAAAACTTTTATTGATAACTTAAAACTGTTTTATTTCTTCTGTTGCACTTGGAACATCGAACAA
GAACTTTGATATGTTTGTAAATGTGACACAAAACTTTTGGTTCAATTTATGAAATAATGAAAAAGAATT
ATGTGAACAAGAAAAGTTTGAAAGAAAAAACGACAATGATTCTTCTCTTACCTCTTAACGAACGTTGCA
ACTGTGTATAGTTGCCTATACTTCAGTCAATCAGTCAGTCGCACAGTGTGACTTCTAGCTCGTCG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TCACTCTACTCAGGTGATAGTTCAGCGTTCGATCTTGCTTATTCTGAACATGATGCTCTTAATACCAAGCT
ATACAATGAATATGTTGACAAAATGAAATCTTAACTCAAAGATGATCCATCTTCCTTTTGGAATTATGTG
AACTCATTGAAAAGCAGCGATAATTATCCAGCGACTATGAAACTTGGCGATGTTTCTACTTCTGATAAAG
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CGACTCAAGCCGATCTATTTGCCAAATTTTTCAAATCGAATTTCGCCCCAACTACAACAACA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
>hme-­‐mir-­‐6305-­‐p3_1ss14TA	
  
ATGTGAGAAATTCAA	
  
	
  

1> TGACCACGAAACCGATAGCGAACAAGTACCGTGAGGGAAAGTTGAAAAGTACTCTGAATAGAG
AGTTAAATAGTACGTGAAACCGCTTAGGGGTTAAGCCCGATGAACCCGAATATCTGATGTGAGA
AATTCAATACAATTCAAATTCATATTTTTATTATTGGATTTGTATAGTATGCACTTTTCTCATAG
TAAGACATTGTAATCCATTGATATTATATCTCATATGAGATGATTTAACATACGGACAAAATGTT
ATGATTAT	
  

	
  
2> ATCATCACTATTTTTAAACTAAGCCATTCGATGTTCGAATCAACAAAATATGAAATAATTTTCA

ACCCAATCTCAGCCATCAACTGTTCACATCAGCCAAAACTATTTATTCATTTATTTGTTCCCGTT
GAAATGTGAGAAATTCAATTTGGCCAACATCTCGCTCGCAATAAATCGTTTGTTGGACTTTATT
TTGAAAATCACACACATTCCCCAACTTGATATATTTGACGTGATTGTTTTGTGAAATTCACGTA
TATTTTAT	
  

	
  
UCA    UCAACUG---      --     CAA   UAUU  UU  
   GCCA          UUCACA  UCAGC   AAC    UA  C 
   CGGU          GAGUGU  AGUUG   UUG    AU  A 
---    UUAACUUAAA      AA     CCC   UUU-  UU 
	
  
	
  
AATTGGCATTTTGAAAACCATTACTTGAGATGGATACATTTTCAAACCGTTCATTTTCTAGTTAATAAAT
ATATGCATGTGTAATGTGTAGGCATAAAATACGCTGAGTTCTGAATGCAATTCATGAATGAGACTCAGAT
GTGAGAAATTCAAAAATTCCCGTCAAGTCGGATTCAATTACCAATTTGCCTGAAAAGAATATAGTACGAA
ACGGATGCCCGAATAAACTGTAAATGAAATGATTCATCAAAAGTAATTTTTATGATAAGATATTGTGTTT
TTTTTTCCCTTGTTTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTTATTTTATCATTAATGAAATTTCCAAGCTAATTTATTTGTGTTGAATCTGTGATGATTTATTCAAAT
AATTGCATGAATATTTCCAAACTGTGGATTCCTGCTGAGTTCTGAATGCAATTCATGAATGAGACTCAGA
TGTGAGAAATTCAAAAATTCCCGTCAAGTCGGATTCAATTACCAATTTGCCTGAGAAGAATATAGTACGA
GACAGATGCCCGAATAAACTGTAAATGAAATGATTCATCAAAAGTAATTTTTATGATAAGATATTGTGTT
TTTTTTCCCTTGTTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAGTCAATGACAATCCGTAGACTTTATTCTTTGTTGAATAAAATAAACAAAATGAAAGGATAAATAAGA
AACCAGCTTCAAAACACATGTGCCAGTGTATGCTGTATGCTATGCGTCGCCGGGCACTTGATCGATGTGA
GAAATTCAATGATGGACAAATGAAATAATTTTGAGGAAAAATTGCTTCCGCTCAATTGCTTACAAGCAA
GACCATGAACATCCTATGAATAATTCCAAATCAAGAACTATGAACCATGAAAATGTATTATCGAAATTTC
ATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3421-­‐p5_2ss3CT17GA	
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AATGAATTAAATCAGAA	
  
	
  

1> TGGACTATACATTCGAGTGGTCCTGGCTATTGTTGGCTCAGGTAAATTGCTAACTTGAGCTGAA
AATTATATATGTAGTATGATCAAAAACGAACTATCAAATTCCATAAGAATTATCAAATGAATGTG
AAAATAAAGATATTGAGCGTGGCAGAGAATGAATTAAATCAGAAAATTTGAAATGATGGAATC
TTTAGTGATTCGAAACAACAATTATGGTGAATAACTTGTTGAAAGTTTTCATCGAAATTCAACA
AA	
  

	
  
    GC  G  -     AUGA    AA     A  
UUGA  GU GC AGAGA    AUUA  UCAGA \ 
AGCU  UA UG UUUCU    UAGU  AGUUU A 
    --  G  A     AAGG    AA     A  
	
  

2> GGAACGATCAACGGTGATTTTGTGTAATTTTAATGTGCATCGTATAAATTTTATGAGGTTTGAC
TGAGTGAGTACGAATGGGCATTATTTCGTCATATGTTCTTTTCATCAAAATTTGGATTGAATTG
AATTAAATCAGAACGTCTTATGTTTTCATTTAGCCTAATTCAAGTCACTTCGAGCTATAATTTC
AAATTACAAATGTTTTGAATTTAGAATATGTCACACATGCTAATTTGTATCAGCCTTTTTATTT
TGCATTCG	
  

	
  
U  GA        AA      C       C  
 UG  UUGAAUUG  UUAAAU AGAACGU \ 
 AC  AACUUAAU  GAUUUA UUUUGUA U 
-  UG        CC      C       U  
	
  
ACAATGAGTCTATACGTTACAGAAGTTTAATTCACACTGTCTCCGAAACCACCGAGTCTGACAATATTTA
TATGTTTCAGCCGAAAATCGATGTAGAAATTATTTCGATAAATGAATTAAATCAGCAAAAATTCCCGAAT
CGATTTTTTTCTTCAGTTTCTTTTGAAAATTTATTCAATTCCGTTTTCATCTCATTCACAATGTTTCTTC
GAAAGATTTAAAAAATTCGGTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐3747a-­‐p5_2ss15TA17GT	
  
GATGAATAAAAATAATT	
  
	
  

1> CAATCTAGAACATGGCAATGGGCAAAAACTCTCATATTAGCTATGAATGAGTTCGATTGATCAT
TATTTTGACCTTTTTGTGAAATTTCTTTATTTTTATTGTATTATGAATGGTACACTCACAATTG
AATGGATGAATAAAAATAATTAGTGTGTATATTTGTAATATGATATCCACCCGCATTCTTCCATG
TAATATGCATAATGTCAAATATAAATTCTGTAGAAAAACAACCAATGATTCAATCGTTGCGCCA
CCTTTCACAAGAGGTGTGATAT	
  

	
  
2> CGTTGATGGTTTGGCGTCGAACGATTTATTAGACGCTGAAAAATTTAAAATTTGCATTTCTTTC

GATTAAAAAAGTGTTTGACTATGTTGCATTCGATTCGATAAACGGAATTATTTGGATGAATAAA
AATAATTGGATAATTACCTCGAACACGATCGGTCCGTGAATCGGCTTTATAAGTGGATTCGCGT
GATCGAATCACCTGTGAACGTTGTGGCTTATCGCCTTCAACGCTCTCCTCATTACTTTTCCAATA
AACT	
  

	
  
CTATGCGCAAAATACGCTTCAGAAAATATTCTCACACTTGGAGCACTAGATTTAAGAACAAATAAAATAA
TTAAATACTCACTCTGAAAATAAAAAACGGAGTCGTTAGAAAGCGATTCCGATGAATAAAAATAATTTG
ATTTCGATTCAATTGGATTTTGTGGCCAAACAATGCCAAAAAACCGCAGTGAATTTAGGCCGCGTGAAT
TAAGACCGCCTATGGAATGAAGTGAGCTATGCGTGACATTCGCTGGTATTCACTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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AACAACTGATTTCGTGATTCCTAATAAGCTCCGTGACAATTAAAAAAAAATAATAAAGAAACAGAATGA
TCGAAACCATAAAATAGACCCTTTTAGTACAGTGACCTGAAAATGAATAACAATTGATGAATAAAAATAA
TTTTATCACACTTCGTGCCATATAATATTCCAATGGAATTTAATTCTGTTTCGAAATCGCTCGAATAATGA
TTACTTACGCTAACAGCGACGAGAAACAATCATGCGACGCCCGCTTTCATTTAGCCAGAAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>aae-­‐miR-­‐10-­‐p3_2ss1CT17TA	
  
TGAATTTGTTTGAATAAT	
  
	
  
1> TTCTGTTCTTTTTATCAAACAGGAACATATTTGATCAAAGATAACATTTTTGATGGTGCTAAAAATA

TCTGCTAAAAAAATTTTACTATTTTCAAAATATTCGCGATAAATTCCTGCAATTCGTTGAATTTGTT
TGAATAATAAAATATTTGTTGGTTAGGCAACATTAGGTGACTTTAGTCGCAATATTTGCTCCTTTGT
CGTGTATTTTAATGCAAATATTCGAACCAATCCAATGGCCATTAAACGCACTCACCCAT	
  

	
  
2> AATTTTGTTCTTTTCATCAAAAAGAGAACATATTTTATCAAATTTAACATTATTGATGGTGAATATC

TGCTAAATAAATTGTACTTTTTTCCAAATATTCGCAATAAATTCCAAACATTCGTTGAATTTGTTTG
AATAATAAAAAAAAATATTTTTTGGTTAGGTTTTAACATGTGACTTTAGTCATCGATCTGTCATTCG
CAATATTTGCTCCTTTGTTGCTTTTTAACTGTAGATGTCGTATTTTAATGCAAA	
  

	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐3774-­‐p5_1ss17AC	
  	
  
TTGGATTAAAATTTTAC	
  
	
  

1> TTCTAGCTCAAAATAATATGAACGTTTACACGTTTCTCTCGTTTAGAAATTCGAAAATTGAGAA
TATTTTTTGTAGTTTCTGTTTTGATGGCAAAAACAGAAAATAGATTAGTATTTTGGATTAAAAT
TTTAACGAAGGAGAGAAACACCAAAAAACAACAAAAACCGTATGATTTTGTTGTGTTTGCTTT
TCGTTCTCTTTCTCGCTTATATTCAATCGCTCGACACTCGACTCATCGACACACAATTCAAC	
  

	
  
2> AAAAATGTCCAGAAAAAAAAATCCAGTCTCATTGGATGAGTGAAAATTGAAAATTTCTGAATT

TTTTTCAAGCTGTTCAACCTAATTTATGAACAATACGATTTTGGATTAAAATTTTAGGGTCATG
AATGGCATTATAAATCAGAAATGATCCCCTGAGGAATAATCGATTCACATTTGGATCAAAATAT
TGCTAGTTAAAAAAATATTTGAACTCATTGGTTT	
  

	
  
UUCAA        --    ---     AUGAA   UAC  
     GCUGUUCA  ACCU   AAUUU     CAA   \ 
     CGGUAAGU  UGGG   UUAAA     GUU   G 
UAUUA        AC    AUU     AUUAG   UUA  
	
  
TTGAATTCATATAAAATGAATTTATCAATGTCTGAGTGATATATGGCGAATGAGAATTCATTATTGAAAA
AATTTCCATAACTTGAGTTTAAATTTTTCCGGATATCGTCAACATTAAACATTTTTCGTTGGATTAAAAT
TTTACTGGAATAATAACAGATAACAATGACAACAACTGCGACTTCAATTAAATAGAATAAAAACATTCTT
GCTTTTTATCTTTATTTTAAGTTTGATTTTATTTTATTTTTAAATATTACTTTTGCTCAGTTTTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐6497-­‐p3_1ss13CG	
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GGGAAGCGGATGGGG	
  
	
  

1> ATTGAACGTTGGTATTTTGAACGCACGGATATTCGCCCACACACACACACACGCACACTTAAAA
TGTCCGTTATTGCTTGAATTGTTAGATTGATAAAAGGCTATTCTTCGAGGATGTGGAAGCGGAT
GGGATAGTGAACGAATGAAAACGGACATCATCTATTCACCCATTCCTCAATTTCTCATTCCCTC
ATTCCGCTAGCATTAATTTAATTGTATTGTTTTTAATTTTCATGCATTCTCCGTCCG	
  

2> TTATGCAAGGCACTGTAATTTCTAAAATTTATTCGTCTAATTGTGAGTCCAGTTCGTGTAGTTC
CACTCATTTCATAAGTCGTCCATTCATCGTTCAATAGCGTTTTATTATAACAACGAGGGAAGCG
GATGGAACGATGCTGATCTTTGTGTCATTTTAATGGAGTTTCTGTATTCGGAACCACCAATCTC
TAATACAATGCTTCAAGTTTAAAGTACATTACCTGATCCAATTGATGCATGCGTTAGTGTGTGA	
  

	
  

>hme-­‐mir-­‐998-­‐p5_1ss14AG	
   	
  
CCCGUGGGGCUCCGG	
  
	
  

1> GCCGCCAGTCACTTTGCCGTGAACGTATTGGCTGCCGACCAGATCGACCTGTCGAACAACTTCG
CCCGGCCCAAGGAAGATCGCTTCGCTGATATCGAATTCGACAGCGGCGTCGGTGGGGCTCCGGT
GTTCGCCGATTGCGCCGCGCGTTTTCACTGTGAAAAATTCCAACAGGTTGATGGCGGTGATCAC
TGGATCATGATCGGCAAGGTCGTGGCCTTCGACGACTTCGGACGCTCGCCGTTGC	
  

2> AAAGACGCGATGATGATTGCCCACAAGGACAAGGTCCAGGGCGTCAAGCAGATGGTCAACACC
CTCAACGAACAGGGCCGCAGCGAAACCCAGAACCACTGCGAAGTCTATCGTCCGTGGGGCTCCT
ACGACTCGGTGGACATGGGCGGCCGCTTCCAGGTCAAGCACATCTCGGTCAAGCCGGGCGCGTG
CCTGTCGCTGCAGATGCACCACCACCGCGCCGAACACTGGATCGTGGT	
  

	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3396-­‐p3_1ss3TG	
   	
  
CGGAGCGGCCGTCGG	
  
	
  

1> TTAGATGGAGGAGAAATGCGTAAAACGCTAACTTCCATGGAAAATCCAATTATATGCTCTATTT
GTGATATTGTTGTCAGCAATCAAAAAGAATTACTGAGACATAGACGAACGCATGGAGCGGCCGT
CGTGATTTGTCCTATTTGCGACATCGAACTCAATACTGAAGAAGAACTCAAAATACATCGGAAA
ACTAATCATGAGTCCAACTAAATGAATTCAAAAAGAATATGCTAACATGTGAA	
  

2> AGCTCAAAATGAATTTGTACATTGTACGACATTCCAGAGACCTTCTCACAAATTGATAAAAAAG
CTTTGCAACCAACAACAGCTTTATTCTTTATTGATCATTTGAACTTGTTGTGGAGCGGCCGTCT
TATTTCAATTTTGATTTGTGAACCCCATTGTAAGCATGATTTTGACTTATCGACTCAAAAATTC
AAAAACCATTAATTTAAAATGGTTTGGGATGCTCATGAGCATTGCTCGATGACG	
  

CAAAUU     AAAA   UU  AA   A      C    UUCUUUA  
      GAUAA    GCU  GC  CCA CAACAG UUUA       U 
      UUAUU    CGG  CG  GGU GUUGUU AAGU       U 
UUAACU     CUGC   --  A-   -      C    UUACUAG  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐9c-­‐p5_1ss6AG	
  



	
  
	
  

270	
  

CGCCGGGGGTCGCGG	
  
	
  

1> GCGTTTCTGTTCGTGCACATGTTCGACACCGCCGGCACGCTGATGGGCGTGGCACAGCGGGCGA
ACCTGGTGGCCCCCGACGGCCGTATCGAGAACCTGTCCAGGGCCCTCAAGGCCGACAGTGCGTC
GAGCGTGTTTGGCGCCGTGGTCGGCGTGCCGCCGGTCACCAGCTATGTGGAAAGCGCAGCGGGG
GTGGCCGCCGGGGGTCGCACCGGCCTGACGGCGGT	
  

2> TAAGCAGCTGTTCGCTGAATACGGCCTGCCAGTTTCCACTGGTTACGCAGTAGACACCCCGGAA
GCAGCAGCAGAAGCTTGCGACAAAATCGGCGGCAACGAGTGGGTCGTCAAAGCCCAGGTTCAC
GCCGGTGGTCGCGGTAAAGCGGGCGGCGTAAAGCTGGTTCGCAGCAAAGAAGACGCCAAAGCC
TTCGCACAGCAGTGGCTGGGCAAGCGTCTGGTGACTTACCAGACTGACGCCAATGGCCAGCCAG
TCACCAAGATCCTGG	
  

	
  
	
  
	
  
>mse-­‐mir-­‐275-­‐p5_5ss15CG19CG21CA22TC23AC	
  
GCAGGCGGCGGCGCGGCGGGACC	
  
	
  

1> TCGCAAGGGCAGCCGTACGGAAGCAGCCATTGGCGGCGGCCTGGGTTCGGCCGGTGGTTCGATT
GTCGGTAACCGCCTAGGTGGCTCCTCCGGTTCGACCATCGGCGCGGGCATTGGCGGCGCGGCGG
GTGGTGCGTTGGGCAGCAACCTGTCCAACGACAACGACGGGCATTCCGGTAAGAAGCACAAGC
ATAAAAGAAAGCATCGCTGAATCGATGTCTGAAAATGAATTTATTTTG	
  

2> TGCTCGCCGGCGGCATGGGCAACATCCGCGCCGAACACGTGCAGAAAGGCGAGATCGTCGTCGG
TTCCAAGCTGATCGTCCTCGGCGGCCCGGCCATGCTGATCGGCCTGGGCGGCGGCGCGGCTTCC
TCCATGGCCACCGGCACCAGCTCGGCGGACCTGGATTTCGCGTCGGTCCAGCGGGAAAACCCGG
AAATGGAACGCCGTTGCCAGGAAGTCATCGACCGTTGCTGGCAGTTGGG	
  

C  -      CAACAU        AACA   G AGAA    GA    -  C--     UU  AA     UC  
 GG CAUGGG      CCGCGCCG    CGU C    AGGC  GAUC GU   GUCGG  CC  GCUGA  G 
 CC GUACCU      GGCGCGGC    GCG G    UCCG  CUAG CG   CGGCC  GG  CGGCU  U 
A  G      CCUUC-        G---   G ----    G-    U  UAC     C-  --     CC  
	
  
GGCAGGGCCAGCGGCAATTGCACGCCGAACAGTTGTTGCCAGCGGTTGGCGCCGAAGGCATTGATCGCT
TCCATGACTTCGCCGTCGACCTGGCGAATACCAAGGTCGGTCAGGCGAATCAGCGGCGGCGCGGCGTAGA
TCACCGTGGCGAAAATCGCCGGCACCTTGCCCAGGCCGAACAGCATCAGCACCGGGATCAGGTACACGAA
GCTGGGCATGGTCTGCATGATGTCGAGCAGCGGCATCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3885-­‐p5_1ss2AG	
  
GGAGGCGGCGGCGGCGGC	
  
	
  

1> AATGGAAAGGAGTGATCGAATGATAAAAACCTAAAATGTAGCAGATGTGAGTTGTAAGTCATG
CTTGAAATTAAAACAAAAAAACAACCTAAAAAGTGAAAAATATTAAATTCGAAAGCATCCCGG
AGGCGGCGGCGGCGGCGGCGGCTGTTTTCGGTAAAGTCTGTTGTTGAATTTATATCTTTGTATG



	
  
	
  

271	
  

TGATTTGTTCGATAATAAGCAAGTGAATGTACAATCTGCATTAGCTGAAAGTGATTATTTACCA
TTGAAGCTTCCTTAGATACAGC	
  

2> TGAAACACTGTGGCAGCTTCAAGCATTGAAATATATATCACAAAATTCGAACTGAAAAGGAATT
GTAATCGACATCATGATTTGGATTTGGGTGTCTTTTTCGAATTTTCTTCGATGTTGCGTCAATG
TTCCGTGGTGGCGGCGGCGGCGGCAGCGGAAAAACATCAAACACATTTCTCGTCTCATGATTGC
ATTGCGTCGATTTGATGGCTGTTTTTTTGTTCGTTCTTTCTTTTAATTTTGCAAAAAAAAATTT
AAAATTCTCAATGCATTCAGTCCCCAATACCATAGAAG	
  

ATTTACAAGACGAAGAGAAGTAGATAAAACCAACTTTTGGATACTCAATTTCTTATAATAAATTGAATGA
TTTTATGATGTTTCAATCTAATGCGAAACGCCGACAGAGCACTGTCGGCGGCGGCGGCGGCGTGACCCAT
TTTTTGTCGGCGGCGGCGAGGCATCGGCGTGGGCATTTTTCGGCGGCGCGCCGACGCGCCGACGGCGGC
GCACACGTCTAGTTACAATAGTTCCACTTTTTTAGTTCC	
  
No	
  loop	
  structure	
  
AAGCATTGAAATATATATCACAAAATTCGAACTGAAAAGGAATTGTAATCGACATCATGATTTGGATTTG
GGTGTCTTTTTCGAATTTTCTTCGATGTTGCGTCAATGTTCCGTGGTGGCGGCGGCGGCGGCAGCGGAA
AAACATCAAACACATTTCTCGTCTCATGATTGCATTGCGTCGATTTGATGGCTGTTTTTTTGTTCGTTCT
TTCTTTTAATTTTGCAAAAAAAAATTTAAAATTCTCAAT	
  
No	
  loop	
  structure	
  
CGGCTGCCACATAATATCAGATCATCTAGGCTTGTATACTAATGACTAAGATCAGTGAAGAGGAAGCGAA
TGGTCAAACTTCGACATTGATGAGCATTGAACATTTGCTAGAGTGGCGGCGGCGGCGGCGGCGTCGCCG
AATGACTGGTAATAGATGAAATAATGGTGGTACTTATCGTGTCGAAACAAAATATGTATTCCATTCGGTT
CTGTGTTGATGGTAATTAAATGGTGGCCGA	
  
No	
  loop	
  structure	
  
CAGAATGGCTTTTAGAGCTGATTCAGAGATCAAAAAAATTCCAAAAACACATTTTCCATCTCTGAATCA
ACTCATATAAACCAGTCATACATTATTTCTCACAGCATCGCCGACTTTCTCATACCCAAGCACACAAGCAA
ACGGCGGCGGCGGCGGCGGCGGCGGGTTAGCGAGTAACCATTTCAAACCGTTGTGTAACGACATTAAAA
GGCATATTGTCCAGATGTTGATTTACCCATTGTTGAAATTCGTGCGCTTTTGGCATTTTAGATTTTTAAG
TTGATTTAGAACCTCGTTCAATTTCGT	
  
No	
  loop	
  structure	
  
GAAGCACCGAAGAGTCTGGGCATTGATTCGAGTAGCAGTTGCGAATCACTAAACGAGGAAAAACGTTCT
GAAACCCAATCGAATGCATTGAATTCGAATCCAGTGTCGACGGCGGCGGCGGCGGCAGCAGCAGCAGCA
GCAACAACAACAACAACCACAACCAGCAATCAACAGAGAAGTGTTTCGCCCGTTGGAACGGTCAAATCA
TTAAACTTAAAAATGCCAAGGCCAACATTACC	
  
No	
  loop	
  structure	
  
GAAACCATAGCAAAATTTTCCATGATGTATTTTGTGTATTCAGTCAGTATTTTCATGGATACAATATACA
ATGTTGTAATACGTAAAGTATGTTGTGTGTTGATGCCCCGGTGGCGGCGGCGACGGCGGCGGCGGCGGCG
GCGTCATTTATTGTCTTACATTCAACATTGCAATTGCATTATGCGATATAAAAAAGATAACAACACTTTG
GCACCGGCATTCAAACAGCCAAATCACTTGCATTATCGTCCATTATAACATGCGACTATTATGCGATTGA
AAATGCGTGTCGAGTGCACGGCGAATAGCCATTTTTTTTTTTTAATTCTAATCC	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
3. >dme-miR-92a-3p_R-2_1ss1CT 
TATTGCACTTGTCCCGGCCT 
 
GCAGTGCAAACTATCGAAATGCAGCAATTTGCACAGGGTGGGACAAGGTCAATGTTGTGCATTTTAAACAA
AGAATATTGCACTTGTCCCGGCCTATGTGTGTTGAACTGCCTATCAGCCAGTCATCGGATATTTTAATTTT
GTTCTTCAAACTGTTTTAAATCGAATTTT 
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--    U    C   G         GU      ----   GCAU          
  CAAU UGCA AGG UGGGACAAG  CAAUGU    UGU    \         
  GUUG GUGU UCC GCCCUGUUC  GUUAUA    ACA    U    
AA    U    A   G         AC      AGAA   AAUU  

 
TCGGACCTGAAATGATAAAAATGGTTTTTATATTGTAGGACGTGTCTGGTGCTATCTGCTATATATAAATG
TCACATTGCACTAGTCCCGGCCTGCAAAAAATTCCATATTGCAACCAATGCTATTGCACAGAGATGTTCAA
CGAACATGCTCGATCACGAAATCCGTTG 

UU   AUA       A  UGU       U  C  C   AU      
  UUU   UUGUAGG CG   CUGGUGC AU UG UAU  A     
  AAA   AACGUCC GC   GAUCACG UA AC GUA  U  
UU   A--       G  CCU       U  C  U   AA  
 
 

	
  
	
  
33. >PC-5p-7459_217 
CAATATCAATTGGTAATTCTGGG 
	
  
GCAGTACTACACACATTCAAATCCAAATTTCCAAACCATTAACGAGACCTTTTGAGCATTTCGAAAAGTC
AATATCAATTGGTAATTCTGGGCTTTTATGATGTTAGTTTTCGGAATTCCAACTGATATACGCTTTTTAA
ATGATCCGGCATACATACACA	
  

AG---     C       CA      A    U         CUUUUAUG  
     CAUUU GAAAAGU  AUAUCA UUGG AAUUCUGGG        \ 
     GUAAA UUUUUCG  UAUAGU AACC UUAAGGCUU        A 
GCCUA     -       CA      C    -         UUGAUUGU 

TCTTATTGCGTCCGCTTCTTCACTGTTTTCATATAATGATACCGTTGTTTCGACATCCGTTACAATTGTAT
CAATTGGTAATTCTGATGGTGGTAATGCGAAATTAAGACCCATATTCAATAATTCTTGCTCGTCACTTGT
GAAATTTACGTTTG	
  

--     UCU   CU   U   UAUAA      C     UU  AC  
  CCGCU   UCA  GUU UCA     UGAUAC GUUGU  CG  \ 
  GGUGG   AGU  UAA GGU     ACUAUG UAACA  GC  A 
AU     U--   CU   U   UA---      U     UU  CU 

	
  
	
  
34. >PC-5p-64173_18 
TTCCGGACTTCTCCAACTTTTC 
	
  
GCGACATTCCGGACTTCTCCAACTTTTCGGCTTCAAGAAAAATTGGAGAAGTCCGGAGTGTCGCGTGAA
ATGTGTTAAATTTCTCTTCTGATGAGTCCTCGCTCATTTGACGCACATTAAATTCTAATAGCAAACAAAT
TGAAAATTT	
  

                      C     GGC  
GCGACAUUCCGGACUUCUCCAA UUUUC   U 
CGCUGUGAGGCCUGAAGAGGUU AAAAG   U 
                      A     AAC 

CCATTTTCGTTGGAAAATCGTTTGCCGAATGTATGAAGTTGAGTGTCTCTTTCGCCATTTCACGCGACAT
TCCGGACTTCTCCAACTTGTCGGCTTCGAACAATGTGTTCATTTTCTTTGTTGTAGATTCATCATTATTT
TTTGATTTATCTGACGAAT	
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UUU     AU-  AU--      --       UCUUUCGC  
   GCCGA   GU    GAAGUU  GAGUGUC        C 
   CGGCU   CA    CUUCAG  CUUACAG        A 
CUU     GUU  ACCU      GC       CGCACUUU 
 

	
  
	
  
>turn-miR-92-3p_2ss21GC22TC 
TATTGCACTCGTCCCGGCCTCC 
	
  
AAACTATCGAAATGCAGCAATTTGCACAGGGTGGGACAAGGTCAATGTTGTGCATTTTAAACAAAGAAT
ATTGCACTTGTCCCGGCCTATGTGTGTTGAACTGCCTATCAGCCAGTCATCGGATATTTTAATTTTGTTCT
TCAAACTGTTTTAAATCG	
  

AAU    --    U    C   G         GU      ----   GCAU  
   GCAG  CAAU UGCA AGG UGGGACAAG  CAAUGU    UGU    \ 
   CGUC  GUUG GUGU UCC GCCCUGUUC  GUUAUA    ACA    U 
AUC    AA    U    A   G         AC      AGAA   AAUU 

TGAAATGATAAAAATGGTTTTTATATTGTAGGACGTGTCTGGTGCTATCTGCTATATATAAATGTCACATT
GCACTAGTCCCGGCCTGCAAAAAATTCCATATTGCAACCAATGCTATTGCACAGAGATGTTCAACGAACA
TGCTCGATCACGAAAT	
  

UU   AUA       A  UGU       U  C  C   AU  
  UUU   UUGUAGG CG   CUGGUGC AU UG UAU  A 
  AAA   AACGUCC GC   GAUCACG UA AC GUA  U 
UU   A--       G  CCU       U  C  U   AA 

 
 
>tca-miR-iab-8-5p_L-11_1ss25AT 
GAAGGTATACCGGTC 
	
  
GGCCACTTGAAACAATCACATGCAGGAGTTGGTATCTCTGCTCAAGGATCTTACCAATATATTTCACCAG
AAGGTATACCGGTCCAAGTCAGCTACGTTGCCGATGAAAATGGTTTCCAACCACAAGTAAATTTACGTTC
CGATTATTATCAT	
  

CUU   AA     -   A  
   ACC  UAUAU UUC C 
   UGG  AUAUG AAG C 
C--   CC     G   A 

CAGCAGTCTTCCCGTTCGATGAACCGTAATATGGTCTGATGTCGGTGTCAACTCGTGTTACGTATACTGA
AGGTATACCGGATAGATAGCACTCAGGATACATTCAGTATACGTTTACGAAGTGTCACAAAATCCACCGCA
GCAGCATTAAA	
  

UU            G    A  G  UAGA  
  ACGUAUACUGAA GUAU CC GA    U 
  UGCAUAUGACUU CAUA GG CU    A 
U-            A    -  A  CACG 

AAGTCAAAAATTACAACAACAATAACATTAGAAAAACATGAATAATTATGTATATGGGTTCAATTGGAGG
TATACCGGTCATGGTGACCCCACATATTTTGATGGCAATATGTCACTCAGGTGTAAACTAAGACATACACT
GCCAAGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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TACCAAATCCAAATGATCGAATAGTTGTATTACATTCAACAACAAATTACACAATGTGCAGCCGCAAAGG
TATACCGGTTAAAATAAAAGAGGCCGACGATGACATATTCATATTGGATACGAAACGTGGCTGGGATGTG
CATGGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CAGAATCACAAAGTCGGACCATCATAAACAGAAAAAGGCATTTTTCTCAAATTTAAATACCAGGCACAA
GGTATACCGGTAGGTATCTCATATCAAGCTATGAGCAACATATATTTAAATGTGTAAAAGATGATGCAGAC
GAAATCAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>rmi-mir-5332-p5_1ss14CG 
AGGCCTTCGGACTGGT 
	
  
TTATTATTGTACGTAGCCATAATCGTAACTATTTTGTTTCTCAATAATTTGCAAAAAAAAAAATTTCAAG
GCCTTCGGACTAATTTAAATGAATAATTCAAATAACAATAATCACATATACCTGAGAGTTTTTGTGAGAA
ACTTTAATAG	
  

A        CA   CCUUCG-  C  AU-   AA    U  
 AAAAAUUU  AGG       GA UA   UUA  UGAA \ 
 UUUUUGAG  UCC       CU AU   AAU  ACUU A 
G        AG   AUAUACA  A  AAC   AA    A 

GCCTTCGAGCACGCAGCGCAGTTCATAGATGTCGACGGCGTCGGCCAGGGTAATGATCGCCACCTGCGGG
CCCCTTGGCATCGGCGAATTCCACCAGGCCTTCGGACTCCAGGTGACGCAAGGCTTCGCGTACCGA	
  

UC   CA  C  C  -------     AUA        C  C   G  C   GUAAUG  
  GAG  CG AG GC       AGUUC   GAUGUCGA GG GUC GC AGG      \ 
  CUC  GC UC CG       UUAAG   CUACGGUU CC CGG CG UCC      A 
AC   AG  U  -  GACCACC     CGG        C  -   G  -   ACCGCU 

TTACTCACCATTTTTCGCAAATGAAAACAAATGAATTCAGACGCATGATATTCAATGTGCAGATTTATAG
GCCTTCGGACTTGTGGACGAATCACTTCATTATATTGTTGCAAAGTGACAAAAAATTATTGTTTTTTTTC
AACTGAAAG	
  
	
  
TAGTTATATTTATTCTTATTGCGAAAGAGGAAAATGTTCATGGCTTTGCCTTTGTGCGCGTTGCGCCAGG
CCTTCGGACTCGGGATCTTACGAAACTAATGTTGTCTTGTAATTTGTTCCTTTCTTTTGTTTTGTGATTG
CAGACATCGT	
  
 
 
 
>mse-mir-79-p5_1ss2TA 
AAGCGACGCTTTGGC 
	
  
CCGTTATACCAATAATGCAAAAGCTCATTACGGTTACCGCAATACCATAGTAATTCTAAATCAAATTCAAT
TTAGCGACGCTTTGGCATGGATTATAATTCCAAGTGATTTTCAAATTGCGTTTGAAAAGGCATTAAAAA
GGCCAAAATTACCA	
  

UA   U   AAUU      CAA  
  CCA AGU    CUAAAU   A 
  GGU UCG    GAUUUA   U 
AC   U   CAGC      ACU 
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TTGTTCACGTAAATTTTTCTCTTCGTAATTTTCCGGTTGATACGAATGCAATTCATTCTGTTCAAGTTTG
CGACGCTTTGGCATCGAACTAAATTTATGTTTTTTCTTTTCGATGGCCATTTCAATGACGGACTCTTCAG
CCGGTGATAGTT	
  

UGUUCA      -  ACGCUU    -      CU--   UUU  
      AGUUUG CG      UGGC AUCGAA    AAA   A 
      UCAGGC GU      ACCG UAGCUU    UUU   U 
UC----      A  AACUUU    G      UUCU   UUG 

TCGTTATGGTTCATGCTGATATTCATTTGGTTTTCGTTCGTATATTTCGTCAAATATATCGTAACGGTCGA
AGCGACGCTTTGCAGAATGTATGACTATGTGTGGGTAAATGGGTGCTATGTATATTGTTTTGTACATATAA
TTTCCACCCT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATGGCTGCAGACATTTTCATCAACTGCAAACATTGAATCGAATACTGGACTCTCAGCGTAACATTCATAG
CGACGCTTTGGTTTGTATCGTATCGGTTGAATGAACCTGAAATTATTATTTTGATGATTATGAACTGATT
TCTGGGCGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>mse-mir-7-p3_1ss4GA 
AGCATCGGCATGCGCTT 
	
  
GAAAACATTCTTTGCGATTTTTTTCTTTTTTTTCGAAAAACGCATTCATTGCAATCTCAGGCACAAGTG
CATCGGCATGCGCTTAGCAAATACTTAAGAACCATTTCAAAGTCTATTGGAAATTGAAGGCAAGTGAAC
GATGAGCGTCTGATT	
  

CAAUC      ACAA  G     GCAUG     A  AAAUAC    GAA   UUUCAA  
     UCAGGC    GU CAUCG     CGCUU GC      UUAA   CCA      \ 
     AGUCUG    CG GUAGC     GUGAA CG      AGUU   GGU      A 
UU---      ----  A     AA---     -  GA----    AAA   UAUCUG 

TGGCGGAGAAATGAACGAATAACGTTGTCATTGGCAACTGATGGTAGCTTTTTTCGATTGGAATTTTCA
TCGGCATGCGCTCATCGGAAATAACGTTTACCATTACAAAAAAAAAAAAAAATAAAATATTTATGCATTT
AATTGTTATTGT	
  

AA       UA  UUUUU     UG  A 
  CUGAUGG  GC     UCGAU  GA U 
  GGCUACU  CG     GGCUA  CU U 
--       CG  UAC--     --  U 

GCTAGGCCCGTTCAAGTTCACCCTCGGCACGCCGGGCTACCTGATCCACGGTTCGAACAAGAAGTTCGGC
ATCGGCATGCGCACCAGCCACGGCTGCTTCCGCATGTTCAACAACAACGTGCTGGAGATGGCCGGCATGG
TCCCGGTCGG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
 
 
 
>mse-miR-2b_L+3R+2 
ATCTCACAGCCAGCTTTGATGAGCAA 
	
  
CACCGAAAGAGATCACTGGAAAATGTGTATTGGCATCAAATTTGGCTGTATTAGTGTTGCCAAATTTCTA
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TCACAGCCAGCTTTGATGAGCAAAACATATCTTCGACATCAACAGGTCTAAGATCTATGGCTTCACACAT
ATTTGAATTGGCATTCTTTTCTAA	
  

A      A   G-       U        AU   U-   G  
 AUGUGU UUG  CAUCAAA UUGGCUGU  UAG  GUU C 
 UAUACA AAC  GUAGUUU GACCGACA  AUC  UAA C 
C      A   GA       C        CU   UU   A 

CCCCGAAAAAAAGCACCAATAATTTCTAATACTCACAAAGTGGATGTGAAATGTTGATAGTAGAATTCGT
ATCACAGCCAGCTTTGATGAGCTTAGACTTTATTCAAACACAGCATATGCTCTGTATGTGTGAATCCATT
TAACACTGCACATCCTGCTACGAT	
  

UU     UA    -     -   A     A   UUGAUA  
  UCUAA  CUCA CAAAG UGG UGUGA AUG      G 
  AGAUU  GAGU GUUUC ACC ACACU UGC      U 
UC     C-    A     G   G     A   UUAAGA 

 
 
>dwi-mir-306-2-p5_1ss2TG 
TGAGTGACTCTCAAA 
	
  
ACACATTTAATATATGCGGCGATTCAAATGGCGAATTGTTGCCATCACCGAAAATTGCTCGGTCAGGTAC
TGAGTGACTCTCAGTAAATTCAATTTATTCTGAGAGTGCTCTTGTAGCTGGTCAAGCATTTTCATTTTTT
TTCCATTCATTCA	
  

U   C GU   G   U-    G        --     U  
 GCU G  CAG UAC  GAGU ACUCUCAG  UAAAU \ 
 CGA C  GUC AUG  CUCG UGAGAGUC  AUUUA C 
-   A UG   G   UU    -        UU     A  

CAAATATGCGACACATGCAATGTGAATTTACGTGTGAGTTGTGAATTTGAAGCCGTCAAAAAGTTTCAA
GTGACTCTCAAAAAATTGTTTGCATGCGTATACCATTTTTACATCCCCATATATCCTATATCCCATATTAT
GTATACATATACA	
  

UGUG     ACG  U     GUGA         CGUC  
    AAUUU   UG GAGUU    AUUUGAAGC    \ 
    UUAAA   AC CUCAG    UGAACUUUG    A 
UG--     AA-  U     ----         AAAA  

	
  
CTATGGGCTCTATAAATTCGGAAATGACTCATTTGTTAAATGAAAACTTTTAAAAGTTGAATTCTTTCCG
AGTGACTCTCAAATTACATGAATGTTGGAATAGTTTTGTGGCATAGTATGGATGCCAAAAGTCTGTTATT
ATTATTGAATGAT	
  
	
  
AATTCACAACGAGCATTATAGTTATATCGCAAATTCACAGCAACCATTTTAAAAACCCAAACAGAAAGAT
CAGTGACTCTCAAACAATCTCCTACGCGAGCAAAAAATGCACCACAAAGTCTACAAACTACTGCATAACC
TTCGACGCCAAAAACG	
  
	
  
AAAATAGAAATTCAGGAATCGCAGATGAATGCGTTAATATCAAGCGTTGAATTGTATGTGAGTATGAGAA
TGAGTGACTCTCATTTTGGTCGCTTTAGCTCATTCAAAGAGAAAAGTGAAAATAGTAAGTACTTACCGAT
GATCGAACACTAGGT	
  
	
  
CACGTGAAAAAAAAGAAAAATTTGAATGTTTGCGATATCACAAGGATTCAACAAAATCCAAAAACACTG
TGAGTGACTCTCATCCTGAATTCAATTCACAGTTTGGTAAATGAAAAGAACATGAGAGCAAAATGATCA
GCATTCAGCGTTGA	
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ACGTGAAAAAAAAGAAAAATTTGAATGTTTGCGATATCACAAGGATTCAACAAAATCCAAAAACACTGT
GAGTGACTCTCATCCTGAATTCAATTCACAGTTTGGTAAATGAAAAGAACATGAGAGCAAAATGATCAG
CATTCAGCGTTG	
  
	
  
	
  
	
  
>dvi-mir-79-p3_1ss4CG 
AAGGATTGGCTCTGTGG 
	
  
GAGTCTCTAGTCGATAGAATAATGTAGGTAAGGGAAGTCGGCAAATTAGATCCGTAACTTCGGGATAAGG
ATTGGCTCTGAAGATCGAGATAGTCGGACTACTATTGCAATAAAGACCCTAGTAAAAGGGACTAATTTAG
TCCTGTTC	
  

AAA--     U   UAA   CG  
     UUAGA CCG   CUU  G 
     AGUCU GGU   GAA  G 
CUAGA     C   UAG   UA 

GAAGAGTCTCTAGTCGATAGAATAATGTAGGTAAGGGAAGTCGGCAAATTAGATCCGTAACTTCGGGATA
AGGATTGGCTCTGAAGATTGAGATTGTCGGGCTTGATTGGGAAACATTTATAACGGTTAATGTGCTCGTT
CTGGGTAAATA	
  

AAA--     U   UAA   CG  
     UUAGA CCG   CUU  G 
     AGUCU GGU   GAA  G 
UUAGA     C   UAG   UA 

TGAAGAGTCTCTAGTCGATAGAATAATGTAGGTAAGGGAAGTCGGCAAATTAGATCCGTAACTTCGGGAT
AAGGATTGGCTCTGAAGATTGAGATAGTCGGGCTTGATTGGGAAATAATTATAACGGTTTATGTACTCGT
TCTGGGTAAATTAGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dsi-mir-958-p5_2ss2GC17AC 
CCGCGTGTCTTTGGCAC 
	
  
TTGCAAGGCATAATCGTACCATCCATTCAAACAGGCCTTAAACTTGGCATTTTCATTTCGAATAAAAAAG
AGCGTGTCTTTGGCAAATTTTCGCAACGAATCGACATTCAAACGTTGATCATAATTGTTGAGAACATTTC
TTACAGCTGTTGGTAA	
  

AAAA     C    CU UG    AUUUUCG     AAUCGA  
    AAGAG GUGU  U  GCAA       CAACG      C 
    UUCUU UACA  A  UGUU       GUUGC      A 
GACA     -    AG GU    AAUACUA     AAACUU 

TCGTCCGATCACTGAAGTTAAGCTGCATTGAGCGCGGTTGGTACTTGGATGGGTGACCGCTTGGGAACAC
CGCGTGTCGTTGGCACCTCCATTTTTTTTTCTTGTCATTTTTGTGATGGTACCAACCACAGATAATTTTT
CTTTTCATTAACTACG	
  

U    U  -  ----   -   U-  G  
 UGGA GG GU    GAC CGC  UG G 
 ACCU CC CG    CUG GCG  AC A 
U    -  A  GUUG   U   CC  A 

AGTACTTGGATGGGTGACCGCTTGGGAACACCGCGTGTCGTTGGCACTAATCATTTTTTTTTTCTTCTTT
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TTTTGCATTATTTTTTTTTTCTCTAAATAATTTCAAATTCATTATAATTAAGATAGAGCTCAATAAAAAA
TGCC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dse-miR-2b_R+5_1ss19GA 
TATCACAGCCAGCTTTGAAGAGCGTTAT 
	
  
AATGACGAACAAAAGATAAACTGTGTTCATTGTAAATCAATTGCGTCCCTTTCAAAGTGGCTGTGACTT
GTTATTCAAATTATTCATATCACAGCCAGCTTTGAAGAGCGATGCGGTTGAATTTGAATCGACCGTACCA
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAA	
  

AUUGUAAA----           C    -     -         CU  UUAUUC  
            UCAAUUGCGUC CUUU CAAAG UGGCUGUGA  UG      A 
            AGUUGGCGUAG GAGA GUUUC ACCGACACU  AC      A 
CAGCUAAGUUUA           C    A     G         AU  UUAUUA 

ACCCCGAAAAAAAGCACCAATAATTTCTAATACTCACAAAGTGGATGTGAAATGTTGATAGTAGAATTCG
TATCACAGCCAGCTTTGATGAGCTTAGACTTTATTCAAACACAGCATATGCTCTGTATGTGTGAATCCAT
TTAACACTGCACATCCTGCTACGATA	
  

UU     UA    -     -   A     A   UUGAUA  
  UCUAA  CUCA CAAAG UGG UGUGA AUG      G 
  AGAUU  GAGU GUUUC ACC ACACU UGC      U 
UC     C-    A     G   G     A   UUAAGA 

	
  
	
  
>dpu-mir-1-p5_1ss3TG 
CCGTGGCGTGGGTTC 
	
  
TGCGTTGATATTATCGTTCTCGATTTACGATATCGTTCTCTTCTTCATTTGCAATTCAATTCAATGATGTG
GCGTGGGTTTATTGTCCACATTCAAAGCTTGCACTGAATATTGAATTTTGCCCCACAATATAAACTTTGG
ATCGATT	
  

UUC         AUG   C UG     AU--  U  
   AAUUCAAUG   UGG G  GGUUU    UG C 
   UUAAGUUAU   GUC C  UCGAA    AC C 
---         AA-   A GU     ACUU  A 

TTTTCATTTGTTCGTTTGGGGGTCAAGTCTGAATCTCTGTTATGATACGTATGCCATTCATAAATTTCGG
TGGCGTGGGTTTAAGCGATCATTTCTCTGAATTTCACTCGATGCTTTTTATTTCATTTGATTGCTGTAGT
AGCTGTTTTCAC	
  

UC  UGUU--     -------  G         CAUA  
  UC      AUGAU       AC UAUGCCAUU    A 
  AG      UACUA       UG GUGCGGUGG    A 
UA  UCUCUU     GCGAAUU  G         CUUU 

TCGACGAACAATTTATTTACATATTTAGTTGAAAAGTTTGTGCATTTTAACAAATTATTCATTATTCTTG
GCGTGGGTTCGTTTTTACATAAAACAGAAATAATTCTTTTCGAAGTTCATGGCAGATGTATTGTTCTCTC
TTTTCTTG	
  
	
  
TTTTAATCAAAATAAAAAATTATTTGCGATTTTACGTAATTTTTCGGCTCTTTTTCAATTGTCCCATTGG
CGTGGGTTCTATTCAGTTTTTATTTTGTACGCGCCATATTAGCTCTATATAAAAAATGCTTCATAGTAAGT
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ACAAAC	
  
	
  
GGGCGCGACCGTGCAGCGTCGAGGCGGCGTCGCCCGTCACGATGCCGTGGCGTGGGGCTTTGCCCGCGCC
GCCGACGCACTCGGCGTGGACCTGATCCAGCAGACCGAAGTGATCGGTTTCCGCAAGGAAAACGGTGTG
TGCATCGGC	
  
	
  
	
  
	
  
>dpu-miR-92_R+1_2ss10CT22CA 
AATTGCACTTGTCCCGGCCTGAT 
	
  
AACTATCGAAATGCAGCAATTTGCACAGGGTGGGACAAGGTCAATGTTGTGCATTTTAAACAAAGAATA
TTGCACTTGTCCCGGCCTATGTGTGTTGAACTGCCTATCAGCCAGTCATCGGATATTTTAATTTTGTTCT
TCAAACTGTTTTAAATC	
  

U    C   G         GU      ----   GCAU  
 UGCA AGG UGGGACAAG  CAAUGU    UGU    \ 
 GUGU UCC GCCCUGUUC  GUUAUA    ACA    U 
U    A   G         AC      AGAA   AAUU 

TGAAATGATAAAAATGGTTTTTATATTGTAGGACGTGTCTGGTGCTATCTGCTATATATAAATGTCACATT
GCACTAGTCCCGGCCTGCAAAAAATTCCATATTGCAACCAATGCTATTGCACAGAGATGTTCAACGAACA
TGCTCGATCACGAAATCCG	
  

UU   AUA       A  UGU       U  C  C   AU  
  UUU   UUGUAGG CG   CUGGUGC AU UG UAU  A 
  AAA   AACGUCC GC   GAUCACG UA AC GUA  U 
UU   A--       G  CCU       U  C  U   AA 

	
  
	
  
>dps-mir-2534-p3_1ss3GT 
GGTCTCCGGGCAGGA 
	
  
GTTATTTTTCAAACATTCTTGGCTGACGCACGCTTTGTGAGACGGAGCTGAGTCTTGCTAAAATGTCTAT
GGTCTCCGGGCAGAATGTTTGTTTGCCCAGGGCTTTAATACTGCCTCTAGAATAGAAATACTGCCTCCGG
TTTCGCGGTATACAG	
  

AA   C   G  CU--    --    A  G       GCCCA    UUUA  
  UGU UAU GU    CCGG  GCAG AU UUUGUUU     GGGC    \ 
  ACA AUG CG    GGCC  CGUC UA AGAUAAG     UCCG    A 
G-   U   G  CUUU    UC    A  A       AUC--    UCAU 

CAACCAATTTGGATTTGTAGAAAAGTCTTGCATTTTTTCCCATTGTTTTATTTTTCCGTTCTCCGTTCTC
CGGTCTCCGGGCAGCAACAGCAAACGAATACAAAATGCCAAAACATGCAAATTCAACGAACAACAAAAG
TATTTTCATCTCA	
  

CCA     UUAUUUU    UUCU   UU  
   UUGUU       UCCG    CCG  \ 
   AACGA       GGGC    GGC  C 
CA-     CAACGAC    CUCU   CU 

	
  
	
  
>dme-mir-4976-p5_1ss1GT 
TCGTTTCCCGCTCCA 
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CAACACATGCACAGTTTAGTCGGTTTGTCTACACTGCACAATGTTTGGCTTTGGATCGCACTGTGAACTC
GTTTCCCGCTCAACTCATGTTAATTGCAATATGTTCAAAATGCATTCGAACCAATTTGCTCAATTCATAT
CTGTTTAGCAA	
  

CUG     UC   UCCC  UC--   U  
   UGAAC  GUU    GC    AAC C 
   ACUUG  UAA    CG    UUG A 
AAA     UA   ----  UUAA   U 

CCATATCAGTTGTGTGATATTTCAAATGTCGATAGACTTGAAGAGGAGGCCCCCTAATTTGGATCATTAA
GTTTCCCGCTCCAACTTTATTTTGCTCGATATTTTTTTTTTTAATTTTAGGCTATAAGCTGCAAAATTAT
TTATTAGTTGATG	
  

-    CU     A-    G CCCCU       A  
 UAGA  UGAAG  GGAG C     AAUUUGG U 
 GUUU  AUUUC  CCUC G     UUGAAUU C 
C    U-     AA    - CCCU-       A 

CATGCTGGATTATCCATGAATTTTCGGAAAATCGATTTATTTTCCGTTACCCGTTCCCTGTTCCTCGTTCC
CCGTTTCCCGCTCCATTCGGACCATTTCGATCATGGCGATTTTAAGCCATCAAATTAAAATTGTTATGAG
TTTGAATAATTTTGTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-miR-2a-3p_L+7R+1 
CGCGGCCTATCACAGCCAGCTTTGATGAGCT 
 
AACCCCGAAAAAAAGCACCAATAATTTCTAATACTCACAAAGTGGATGTGAAATGTTGATAGTAGAATTC
GTATCACAGCCAGCTTTGATGAGCTTAGACTTTATTCAAACACAGCATATGCTCTGTATGTGTGAATCCA
TTTAACACTGCACATCCTGCTACGATA	
  

UU     UA    -     -   A     A   UUGAUA  
  UCUAA  CUCA CAAAG UGG UGUGA AUG      G 
  AGAUU  GAGU GUUUC ACC ACACU UGC      U 
UC     C-    A     G   G     A   UUAAGA 

ATTCACCGAAAGAGATCACTGGAAAATGTGTATTGGCATCAAATTTGGCTGTATTAGTGTTGCCAAATTT
CTATCACAGCCAGCTTTGATGAGCAAAACATATCTTCGACATCAACAGGTCTAAGATCTATGGCTTCACA
CATATTTGAATTGGCATTCTTTTCTA	
  

A   G-       U        AU   U-   G  
 UUG  CAUCAAA UUGGCUGU  UAG  GUU C 
 AAC  GUAGUUU GACCGACA  AUC  UAA C 
A   GA       C        CU   UU   A 

	
  
	
  
>bmo-mir-3316-p5_1ss15AC 
ATCAGTGCCGCGGCC 
 
GTGCAGCCAGCGCCTCGAAACGTTCGCGGTAATGACTGCGTACAAACGACTGCCAGAACTCGCGTTGCGC
CAGTGCCGCGGCCAGTACATCCAAACTCTCGCCCGCCAGTACCCGCTCTCCGGCCAGCCTGATCTGCCGAC
TGCTGACATCGCTG	
  

AACUCGCGUU   CCA    C-    - C  UACAU           
          GCG   GUGC  GCGG C AG     C          
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          CGC   CAUG  CGCC G UC     C    
----------   C--    AC    C C  UCAAA  
 

GTTGTTGGCCTTTGGTCTGTGGAGTAGAAGAAATGCAGAGCACATAGTTTATATTATCGCTTTGTAACAT
CAGTGCCGCGGTTAGCCAACTGACCGTTAATGTTAGTGTGTGACTGTGCGATATTAAATTATTTATTATTA
TGAATGTGTT	
  

-      CUU   U      AG A  AGAAA        AC     U   
 GUUGGC   UGG CUGUGG  U GA     UGCAGAGC  AUAGU U   
 CAACCG   AUU GGCGCC  G CU     AUGUUUCG  UAUUA A 
U      ---   -      GU A  ACA--        C-     U  

	
  
	
  
	
  
>bmo-mir-3239-p5_1ss14TG 
TGGATCACCTCGTGCT 
	
  
GATCGTCTGAGTGTGGATGCTCAGTGTATGCAATATCGTGTTGTTTGCACGCAACATCCAATGGATTTAT
GCCTGGATCACCTCGTGCTAAACGTTTATCCAATTTTGTACCCGGTCCACAATACTGATATTTCGGCACAT
GCAATTCGAACGGCAATTTAT	
  

UU     CAAC-     AU  AUU  
  GCACG     AUCCA  GG   \ 
  CGUGC     UAGGU  CC   U 
AU     UCCAC     --  GUA 

ATATATGATCTCGAAGAGGATGGTGAAAGCTCTTCTTCACTCTCGAAGGAAGTGGAAGTCTTGAAGTACC
TGCAATCACCTCGTGCTATGGAAATCGATAACTTTGAACAATTGAATCAGTTTCGAGTCGTTCGTAAACT
TTTTCATGAATTCAATACAGCTCT	
  

C  GAA-----    A    GAA  CU-    ------      C  G  
 UC        GAGG UGGU   AG   CUUC      UUCACU UC A 
 AG        CUCC ACUA   UC   GAAG      AGGUGA AG A 
A  GUAUCGUG    -    ACG  CAU    UUCUGA      -  G 
 

GTCCGAGTGTGGATGCTCAGTGTATGCAATGTCGTGTTGTTTGCAAGCAACATCCAATGGATTTATGCCC
GGATCACCTCGTGCTAAACGTTTATCCAATTTTGTACCCGGTCCACAGTACTGATATTTTGGCACATGCA
ATTCAAACGGCAATT	
  
	
  
CTCAACATTGTCCCTTGAAAAGTTCGACAGAAAAGCGGCAAAAAGAATTTCAAATAAACTGGTGCCATT
TCTGGATCACCTCGTGGTTCCGAATTCCCATCGTAGGCATTATATTTTTGATCCGATCGTGCTGACATCCA
TTCACCCGGCGATTGTA	
  
	
  
CTCATAAAATCCCCTCCACGCCGCGGTGCGGCTCGCCGACATCGCGGCGTTGTGCATCAAGCGACGCGCC
TCTGGATCACCTCGTTTAGACAAGCAACGGCGCCCTTTCTTTTTCCCCGAGTCCGCTATGCGCAAATCCA
AGCCCAGAAAAGCGATG	
  
	
  
ATATTTCGTATAAAAACAAAAATATTAACTTTCGGCGCTTTCAGGCTAAAATAGCAAATCTTTTTGCATT
GGATCACCTCGTTTTATGGAATAACAAATGATAATTGTTTCCTTAATTATGGGCAGTCTGAAGTGCCTAA
AATGAATGAATGG	
  
	
  
TAACGATCATCTGAATTTGTATATGCAATATCGTGTTCTTTACAGGCTGCATCCAATGGATTTATGCCTGC
ATCACCTCGTGCTAAACGTTTTTCCAATTTTGTGCCTGGTCCGCAGAATTGATATTTCGGTATATGCATT
TCGAATGGCAATTT	
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>bmo-mir-2774b-1-p5_1ss5AT 
AACATCACCCGGACC 
	
  
AGATTTCAAAATAAATTTTTATTTTAAGCTTCGAATGCGATTTTGAACAAATCGACTCAACAATGAGCC
AACATCACCCGGAGGGTGCCTATTAATATTACACTAATCCAATGGTGATTGAATCACAAATCATTTTAAA
TAGTTGATATCG	
  

CCAAC      C--   G-    CCUAUU  
     AUCACC   GGA  GGUG      \ 
     UAGUGG   CCU  UCAC      A 
AAGU-      UAA   AA    AUUAUA  

CTGGCTATCAAACGAGCTATACGAGAACACTTACAATGGAAACATGTTACACTCGGTACACCGATGCAAT
TAACATCACCCGGATCCGAACGCAATTATTTCTTGCGATCCGGACGTCATGGTTCATTGTATGATCAAGT
GCCGATTCTTCGTGA	
  

UAA-   C  --       CGAAC    UUA  
    CAU AC  CCGGAUC     GCAA   \ 
    GUA UG  GGCCUAG     CGUU   U 
CUUG   C  CA       -----    CUU  

ACACTATTAACTTACGAATACGCACGCACAAAGTCTTAAGTCATTTACAGATGTAATATGAATCATTTCAT
CACCCGGACCTTTTTGGTATATTATAGGACATATATCGTTCATTGAAAGCCTTCACAGCATTTATAGTCTA
GTGTGTTT	
  
	
  
AATTTTAAATAAACCAGAAGTTAATTTGATTCTTAACCACAAAGACGCAACAAAATTACTTCAACGCAGT
AACATCACCCGGAATAGACCACAACCAAATCCATCTAGAATGATAGACGTCGCGGCAGTAAGACAGAGAA
TGGATGAAATC	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-miR-31-5p_L-5R-1_1ss16TA 
GAAGTCGGCAAAGCT 
 
AATAATAATAATAATAATAAAAAAAAAATTGTACAAACCTTGGAAATTCTTTTCAATTAAATTGGATTAA
GTCGGCAAAGCTTCGTTTGATTAAATGGTTTTGTTTCGGCTCTTAAGATCTACAGTTTTTCTTTCTTTTA
CTTTAATCCGAG	
  

UUA     --       UU     G  
   AGUCG  GCAAAGC  CGUUU A 
   UCGGC  UGUUUUG  GUAAA U 
C--     UU       --     U  

GGAAAACGAAAGTGAAACGTCATCAAACTTAATAGTTTTGAAGTTTTCTGAATATGTTATTTAGAATCG
AAGTCGGCAAAGCGAAAACGAACATTTCGAATCGAGTTTTGTCATTTCGAATGGACAATAGCATTCAAG
AGGCCTTTCCATAAAT	
  

UAGAA-       C        GAAAA-    C  
      UCGAAGU GGCAAAGC      CGAA \ 
      AGCUUUA CUGUUUUG      GCUU A 
CAGGUA       -        AGCUAA    U  
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>ame-mir-989-p3_1ss1TC 
CTCGTCGTCCTCCGC 
 
TCGACACAAGCAGCTCAGGAGGAAAAATGATTCGTATCGAATGAAGAGGGAATATTTTGGTGACGACGT
CGTCGTCCTCCTCATCGTTTCAAAATAAGAAAGAAACAAATACAGTGTGTAGTAAGGCATATCATTTAAT
GTGAAATTTG	
  

GCUC       AAA     -    -      UGAAGA        
    AGGAGGA   AUGAU UCGU AUCGAA      G       
    UCCUCCU   UGCUG AGCA UGGUUU      G  
CUAC       GC-     C    G      UAUAAG  

TTATCGCATAATGTGAATGTGCGTTTTTTTTTTCGGGCATACGGTATACGTGCGGAAAAAACACCTCTTG
CTCGTCGTCCTCTCGATATGAACGTCGCTGAATTTTCCTTTCATTGCGCTTCAAATAAACGTCCCAGAGA
GGAAAAATGAAA	
  

UUUUUU     CAU   GUAU   U   -  AAAA         
      UCGGG   ACG    ACG GCG GA    \        
      AGCUC   UGC    UGC CGU CU    A    
UAU---     UCC   ----   U   U  CCAC  

CCAAGCCCGCGTACGAGCGCGTCGTCCTCCGCAACGTGCAGGGCCCGACCCAGAAGCTCAACGTCGAGGC
CGGTGACTCGCAGGTCGCCCTCGACCTGAACCCCGACCAGGTCTCCGAGCTCGACGACTCGAAGGTGAAG
ATCATCGCGAAC	
  
	
  
ATGTCAACTAAATTCATTTGTCCATCAAATATTCACCGTTTGAGTAATAACTTATTGCCAATTAACAATT
GCTCGTCGTCCTCCTTCATTTTCTTATTTTCTTAACATAACTTGTGTGATGGTCATCAAACAGTTAACAA
CCACATCAAAAGAA	
  
	
  
ATTAAATTGAAGTTCTAGTTCTTTCTCCCATGACAATAATGTAATTGTTCTTACTTACTTTTTATGCTCGC
GTCGTCCTCCGAAGTAGAGATAAAGAGTTTCACCACCCGGGGAATTAAGTTCTTTGATGTCTTCTTCGTT
GATCTTACTTG	
  
	
  
ATTGCTTCTTCTTATGGTTACCAGTTACCATAGACCGGCAGTTGGCCGAAAGAAAACGTTTCATGAATCT
GTCGTCCTCCGCATCGTATGGAATATTGAATCTATTTTTAGAAATTATTTTATTCGTTTCGCAATTTGTAT
CAGTAGAAAAG	
  
	
  
GCAATGTCAGAATAATTTGTGCTTAACTTACGTCTTTTGCCTTATCCTTATCAAAACGGCATATCAAATC
GTCGTCCTCCTCCTGACCTCGAACCATTGGCGTAAAAAGTTTTATATCATAATCAATGCCAGATGTAGCC
AAGTAAGG	
  
	
  
GTCGTTGACGGTGATCTTGTCCAGCGACTGGATGCCGTCGAGCAAGCCCCGTCGTGGTGTTTCCGGGTGC
TCGTCGTCCTCGAAGGCGTCGGCTTGCTCGGGGTGCAGGGCGACTGCGGCGGGCTGCTTGCGCAGTGGG
CGCAGCAGCAGC	
  
	
  
AACTGCAATAAAACGAGTAAACGATTTCTTTTATTATTACGGAGCTCATTCTCCTCGACGAGGAGTCCTC
GTCGTCCTCGTATTCAATATTTCGATTAAAATTCAATGGCTCAGTAGCATGGCACATTGAGTAGCATAAA
CGTATGAT	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-mir-3777-p5_1ss3CG 
CGGGCTTGTCGGAAT 
 
GACGATGTCGACATGATGATCGCCGGCTTCCACCACCACGAACAGGTTCAACGGATCGGCGTTGTGCTGG
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GGCTTGTCGGAAGGGTTGCGACATCCGCCAGCATGCGGTGGCTGTGGCGGATGTCCTCTGCGCTCCAGGT
CGGCTCGACGG	
  

CG     UU-  A   C     ACA-    CA       
  CCGGC   CC CCA CACGA    GGUU  \      
  GGCUG   GG GGU GUGUU    CUAG  A  
AA     UUC  -   C     GCGG    GC  

CGTCGTCAAACATCATTTATAAATGCGACGAAACAATTGTTTGATTTCAGCGAATGTTGAGCGTTCAGCG
CTTGTCGGAATTTTTTCTTCCTTTCATTGGTGAATGGTGCTGTCATTTGACCAAATTTAAGTGTTACATA
ATTCAAGTGT	
  

C    C   UG      UUCA  -     UU  
 GAAA AAU  UUUGAU    GC GAAUG  \ 
 CUUU UUA  AGGCUG    CG CUUGC  G 
U    U   --      UUCG  A     GA 

ACTCATGGTAAAGATTAAAGTGGAAGACGAAACATTCATTTGATTTTATTGTATAGCAAACATCCCTTGG
CTTGTCGGAAACGAGCCGCATAAATTATTGATAATTTTTTTTGATTAATATTTATGTTTGTTTATAATTTA
GTCTCATTTT	
  
	
  
ACGAGCCAACAATTCTACCAGTAAACACAGAAGATTCAAACGAATATCATATTCTGAGTTTAAATTCTAG
CTTGTCGGAATTTATTACAGTGAAAACCACATTATCTAACAATAACACTATTTTTCTTGTTGACACAGAA
GCCCGAGTATCTC	
  
	
  
GAACTGTGGCACACAGTTAGAATACAAAACAAACCAAACCAAATATACGGTTTCAAACAACCTGAATTG
CTTGTCGGAATACAATACAATGGAAAATGAAAATGAAAAAAAATGGGGAAAATCGATGGATAGCTAACT
CCAAGAAATCGG	
  
	
  
CGAGCCAACAATTCTACCAGTAAACACAGAAGATTCAAACGAATATCATATTCTGAGTTTAAATTCTAGC
TTGTCGGAATTTATTACAGTGAAAACCACATTATCTAACAATAACACTATTTTTCTTGTTGACACAGAAG
CAAGAGTA	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-miR-92a_L+1R+2_1ss10TC 
TATTGCACTCGTCCCGGCCTATAA 
 
CAAACTATCGAAATGCAGCAATTTGCACAGGGTGGGACAAGGTCAATGTTGTGCATTTTAAACAAAGAA
TATTGCACTTGTCCCGGCCTATGTGTGTTGAACTGCCTATCAGCCAGTCATCGGATATTTTAATTTTGTTC
TTCAAACTGTTTTAAATCGAAT’	
  

U    C   G         GU      ----   GCAU  
 UGCA AGG UGGGACAAG  CAAUGU    UGU    \ 
 GUGU UCC GCCCUGUUC  GUUAUA    ACA    U 
U    A   G         AC      AGAA   AAUU 

CTGAAATGATAAAAATGGTTTTTATATTGTAGGACGTGTCTGGTGCTATCTGCTATATATAAATGTCACAT
TGCACTAGTCCCGGCCTGCAAAAAATTCCATATTGCAACCAATGCTATTGCACAGAGATGTTCAACGAAC
ATGCTCGATCACGAAA	
  

AUA       A  UGU       U  C  C   AU  
   UUGUAGG CG   CUGGUGC AU UG UAU  A 
   AACGUCC GC   GAUCACG UA AC GUA  U 
A--       G  CCU       U  C  U   AA 
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>aga-mir-124-p5 
ACTGTAGGCCTGTATG 
 
TTTTCTTTATTTTATTCTTCAGAATTTGATGGACTCTGTCTTGCGCAAAAACGTTTTTCTCCTGGTATCC
ACTGTAGGCCTGTATGTTCGATAAAATTCATAAGGCACGCGGTGAATGCCAAGAGCGAACGATAAGCACC
AATAAAATATAATC	
  

C      C      AG    G    UUCGA  
 UGGUAU CACUGU  GCCU UAUG     U 
 ACCGUA GUGGCG  CGGA AUAC     A 
A      A      CA    -    UUAAA 

TACACCGCAAAATTGAATTATTATTAATTCATTAAATGCAGTGTAAAATGTGTGGTGCAGCACGAAATGT
AGGCCTGTATGACAGAAAATAGAGAAAAATATGTGAATTACGCATACCTTTTTAACTCATCGAATTAGGT
TTATCTGTGAC	
  

G-    AAAU         U  GACA  AAAUAG     AA      AA  
  CACG    GUAGGCCUG AU    GA      AGAAA  UAUGUG  \ 
  GUGU    UAUUUGGAU UA    CU      UUUUU  AUACGC  U 
CA    C---         -  AG--  ACUCAA     CC      AU 

AAATGTGTACAATTGCCATACACAATACAATCAGTTTAAAATATTTTTCATTAGTTCATGTTTTAATACT
GTATGCCTGTATGCATACATATGTACACTTTACATCGTGCGAAGGGTATATCGCGGACAAATTCAAGTCTG
CCGTTGTTTTTA	
  
	
  
	
  
	
  
>aga-miR-92b 
AATTGCACTTGTCCCGGCCTGC 
	
  
AAACTATCGAAATGCAGCAATTTGCACAGGGTGGGACAAGGTCAATGTTGTGCATTTTAAACAAAGAAT
ATTGCACTTGTCCCGGCCTATGTGTGTTGAACTGCCTATCAGCCAGTCATCGGATATTTTAATTTTGTTCT
TCAAACTGTTTTAAATCGAA	
  

U    C   G         GU      ----   GCAU  
 UGCA AGG UGGGACAAG  CAAUGU    UGU    \ 
 GUGU UCC GCCCUGUUC  GUUAUA    ACA    U 
U    A   G         AC      AGAA   AAUU 

CCTGAAATGATAAAAATGGTTTTTATATTGTAGGACGTGTCTGGTGCTATCTGCTATATATAAATGTCACA
TTGCACTAGTCCCGGCCTGCAAAAAATTCCATATTGCAACCAATGCTATTGCACAGAGATGTTCAACGAA
CATGCTCGATCACGAAATCC	
  

UU   AUA       A  UGU       U  C  C   AU  
  UUU   UUGUAGG CG   CUGGUGC AU UG UAU  A 
  AAA   AACGUCC GC   GAUCACG UA AC GUA  U 
UU   A--       G  CCU       U  C  U   AA 

 
 
>aae-mir-2b-p5_1ss3CT 
CTTTCAAAGTGGCTGTGA 
 
AATTCGCATAAATCATCTCGCAAATGACGAACAAAAGATAAACTGTGTTCATTGTAAATCAATTGCGTCC
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CTTTCAAAGTGGCTGTGACTTGTTATTCAAATTATTCATATCACAGCCAGCTTTGAAGAGCGATGCGGTT
GAATTTGAATCGACCGTACCAAA	
  

UCCC        -         CU  UUAUUC  
    UUUCAAAG UGGCUGUGA  UG      A 
    GAAGUUUC ACCGACACU  AC      A 
A---        G         AU  UUAUUA 

GAAAATTGGGATTAAATTAAATGGAATCGATTCTCTCATATCGAATCTCATTCGATGAAGAGCGCTGGTT
TCAAAGTGGCTGTTCGCAACATTGAAATTTCCAAATGAAACATTTTCGTTGATTTTCCTTCTTCACGCA
ATTGATCACAGCACTC	
  

CGCUG      AAG   CUG-    CA  
     GUUUCA   UGG    UUCG  A 
     CAAAGU   ACC    AAGU  C 
UA---      AA-   UUUA    UA 

CAACGTAATTCACAATTCCGACCGTATCTTGTACGGCGTATGACTTTTCATCCGAGTCTTCTAACCATCAT
CTTTCAAAGTGGCCGTGAAAAAGAAAAACCCCATAATCAGATATGGATTACATATGCGATAAGCAGTGTG
ATTTACGGACAATCCGT	
  
 
	
  
	
  
>aae-miR-2a-3p_R+4 
TATCACAGCCAGCTTTGAAGAGCGTAT 
 
AATGACGAACAAAAGATAAACTGTGTTCATTGTAAATCAATTGCGTCCCTTTCAAAGTGGCTGTGACTT
GTTATTCAAATTATTCATATCACAGCCAGCTTTGAAGAGCGATGCGGTTGAATTTGAATCGACCGTACCA
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAA	
  

AUUGUAAA----           C    -     -         CU  UUAUUC  
            UCAAUUGCGUC CUUU CAAAG UGGCUGUGA  UG      A 
            AGUUGGCGUAG GAGA GUUUC ACCGACACU  AC      A 
CAGCUAAGUUUA           C    A     G         AU  UUAUUA 

AACCCCGAAAAAAAGCACCAATAATTTCTAATACTCACAAAGTGGATGTGAAATGTTGATAGTAGAATTC
GTATCACAGCCAGCTTTGATGAGCTTAGACTTTATTCAAACACAGCATATGCTCTGTATGTGTGAATCCA
TTTAACACTGCACATCCTGCTACGA	
  

UU     UA    -     -   A     A   UUGAUA  
  UCUAA  CUCA CAAAG UGG UGUGA AUG      G 
  AGAUU  GAGU GUUUC ACC ACACU UGC      U 
UC     C-    A     G   G     A   UUAAGA 

	
  
	
  
>aae-miR-278-5p 
ACGGACGATAGTCTTCAGCGGCC 
 
ACATCACGCGATAAAATTGAACCGAATTGATTTTTGGCTAGACATGCATATGCTTGAGCATGCACCTCTT
GACGATAGTCTTCAGCTTGAAATGGTGGAAATACTAAATTTCCATTTGATAAAACTTGTCGTAATCCAGG
AACATCACCAACGGCTGTA	
  

AAUUGAACC   UU    U   GCU   CA    UA   U  
         GAA  GAUU UUG   AGA  UGCA  UGC U 
         CUU  CUGA AGC   UCU  ACGU  ACG G 
AAAGUUCGA   --    U   AGU   CC    --   A 
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ATAGTTTCATCACAGCCCGAAAATCCATCGTGGGCTGATTTGGTTGATGACGATGAAATCGAAATGATGG
ACGATAGTCTTCAAATTCCAACTACAAGTGAATTAGTTCAAATTGAAAGCGAAGAAACTCAAGACTTTC
AGCCACAGCCAATG	
  

AAAUGA   AC  U      CAAA   CAA-  A-|  G-    U  
      UGG  GA AGUCUU    UUC    CU  CAA  UGAA U 
      ACC  CU UCAGAA    AAG    GA  GUU  ACUU A 
------   GA  U      CUCA   AAGC  AA^  AA    G 

 
	
  
>PC-5p-99539_10 
AAGAGTGGCATGCCTGGCGGTA 
 
TTCATATGGCTCATTCGTTTGGTGGACTGGCTCGGTCACAGTCACAACCAGTCGAAAACTAAGCCATTTG
CAAAGAGTGGCATGCCTGGCGGTAACCGGGGCAGCAAGCACTGCTCCACAGTCCGCCTTGGAGGCACTAC
TCAATCTACCGACACTTCCTACATTTAT	
  

CAAA      CA     ----     UAACC       CA  
    GAGUGG  UGCCU    GGCGG     GGGGCAG  A 
    CUCAUC  ACGGA    CCGCC     CCUCGUC  G 
CUAA      --     GGUU     UGACA       AC 

TATGGCAGTTTCGTGTGGTGGACAAGTGCGAGCACTGTTACTACCACCCGTAAACTTAGTCACTTACAGA
GAGTAGCATGCCTGGCGGTAACTGGAGCAGCCAGCACTGCACCACAATCTGCATTGGAGGCACTACTCAA
CCTACCGACACTTCCCTCCT	
  

ACUUACAGA      CA     G----    UAAC   A    CC  
         GAGUAG  UGCCU     GCGG    UGG GCAG  A 
         CUCAUC  ACGGA     CGUC    ACC CGUC  G 
CCAUCCAA-      --     GGUUA    UAAC   A    AC 

CCTATGGGTCTTTTGTCTGGTGGAAGGGAACCACAACGGCAACCGTTACCCGGCAACTGAACCATTTGCA
AAGAGTGGCATGCCTGGCGATTACGGGGGGGTGTAGCACCACTCCGCAATCTGCTCTAGAGGCACTCTTA
TGTATGCCACCACTTAAGTCAT	
  
	
  
AACCCTACTAACATCCTATGGCTCCACACGGCTATCGTAAGACCTATGCTTTCATATGGCTCCTTCGTTTG
GTGGACTGGCTTGACCACAGTATCGACCATTCGTAAACTTAGCCACTTACAAAGAGTTGCATGCCTGGCG
GTAACGGGTGC	
  
	
  
TCATATGGCTCCTTTTTCTGGTGGACAGGATCGACTACTGTCGCAATCACCCGAAAACTCAGCCATTTAC
AGAGAGTTGCATGCCTGGCGGTAACTGGAGCAGCCAGTACTACTCCACAATCCGCCCTTGAAGCATTACT
CAATCTTCCGACACTCCCATACTTTA	
  
	
  
TATGGCTCCTTCGTTTGGTGGACTGGTTTGACCACAGTAACTACCATTCGTAAACTTAGCCATTTACAAA
GAGTCGCATGCCTGGCGGCAACGGGTGCAGCAAGTACTGCCCCACAGTCCGCCCTGGAAGCACAACTCAA
TCTACCGACACTCCCT	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-5p-188854_5 
CCATTCTTCCTTGCATTCGATT 
 
ATATAAACGTACACGAGCACAACATTTCGCACGTCGGCGGCTACCAATTAAAAATAGCTCACGAAAGTTC
CATTCTTCCTTGCATTCGATAGTCTTACAAATATGTCGTATGGAATGTAAAGAAGTATGGAGCGATTCGG
GCTTATGCAACAGTTTTT	
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UCA    A-       U    C        G   GUCUU   A  
   CGAA  GUUCCAU CUUC UUGCAUUC AUA     ACA A 
   GCUU  CGAGGUA GAAG AAUGUAAG UAU     UGU U 
G--    AG       U    A        G   GC---   A 

ATGCAAACGAAAAATAAGAAGAATTTCACCGAAACCAAATCACATTAAGTTGATTTGCATTTTGTTTTA
TTCCTCCTTGCATTCGATTCATGTTCTTATACACATTTACATTCCCATTTGTCGTGCATCCATCACTTTCT
GGAAAAAATGTTATTAAACGAC	
  
 
GCAAA    AAA    AA-    UUCAC     C-       CAU  
     CGAA   UAAG   GAAU     CGAAA  CAAAUCA   U 
     GCUU   GUUC   CUUA     GUUUU  GUUUAGU   A 
ACUUA    AC-    CUC    UUUU-     AC       UGA 
 

	
  
	
  
>PC-5p-168842_5 
ACACAGTCCAGTACACACAGCATT 
 
ATGAGTATGTGGCGAACACACACCGGCTCTTATCACTTAATTCTAAAACACAAACAACAATGCACTCTGT
ACACAGTCCAGTGCACACAGCATTAAAGAGAAATAGTCGTACTGGAGCACTGGACTGCATAACATTCACA
CAACAATCATTCTAATTTCACACG	
  

   ACA-           A-  CA  -    AAG  
UGU    CAGUCCAGUGC  CA  GC AUUA   A 
ACA    GUCAGGUCACG  GU  UG UGAU   G 
   AUAC           AG  CA  C    AAA 

CTTGTGGGGGAGTATGTGGCGACCATGCTTATCACTAACTTGAAACACTAACAACAAACACACTGCTACA
CAGTCCGGTGCACACAGCATTAAAGAAGTTAGTCGTACTGGAGCACTGGACTGCATAGCATATCATTTAC
ACACAACTTTCATCACCATTT	
  

AACACUAACAACAAACACAC     CA           A-  CA  -     AG  
                    UGCUA  CAGUCCGGUGC  CA  GC AUUAA  \ 
                    ACGAU  GUCAGGUCACG  GU  UG UGAUU  A 
ACAUUUACUAU---------     AC           AG  CA  C     GA 

TCTATATAGATTGTGTGGCGACCACGCTTATCACTAAAATCTAACTTATCACTAAACACTAACAACAATAA
CAATGTACACAGTCCAGTACACACAGCATTAAAAAGACTCAGTCGTACTGGAGCACCGGACTGTATCACT
TCACATTCATACAACA	
  
	
  
TGTGGCGAACACACACCGGCTCTTATCACTAAATCTAACTTACAAACTAATTACAATAACACTGTACACA
GTCCAGTACACACAGCATTAAAAAGACTCAGTCGTACTGGAGCACTGGACTGTCGCACATCTAATTCACA
CATAACATTCACACAA	
  
	
  
AAAATACATGTGGCGAACACACACCGGCTCTTATCACTAAATCTAACTTACAAACTAATTACAATAACAC
TGTACACAGTCCAGTACACACAGCATTAAAGAGAGTTAGTCGTACTGGAGCACTGGACTGTCGCACATCT
AATTCACACACAACATTCACACAACAATT	
  
	
  
AGCCGGCTTATCACTTAAATCTTATCACTAATCTTACAATCTAAAACACTAACAACAATGCACTCTGTACA
CAGTCCAGTGCACACAGCATTAAAGAATATCAGTCGTACTGGAGCACTGGACTGCATAGCATCCCATTCA
CACATAACATTCACGCAATCAT	
  
	
  
CAGCCGGCTTATCACTAAAATCTTATCACTAATCTTACAATCTAAAACACTAACAACAATGCACTCTGTAC
ACAGTCCAGTGCACACAGCATTAAAGAATATCAGTCGTTTGAATTTGAATTTATTTATTTCACCGCCAAA
ACAATACTGGCTGAATATTT	
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TCAATATGTGGCGAACACACACCGGCTCTTATAACTTAATTCTAAAACACTAACAACAATGCACTCTGTA
CACAGTCCAGTGCACACAGCATTAAAGAGAAATAGTCGTACTGGAGCACTGGACAATCAAAAAAGGTGT
TTGATTTCCTAACGTGGCCGACGAAC	
  
	
  
TAGTGTGTGGCGAACACACACCGGCTCTTATCACTTAATTCTAAAACAATAACAACAATGCACTCTGTAC
ACAGTCCAGTGCACACAGCATTAAAGAATGTCAGTCGTACTGGAGCACTGGACTGCATAACTGTTGCGTC
ACGTTCTTGACTAAATGATTATCAGAAG	
  
	
  
TGGGGGAGTATGTGGCGAACACACACCGGCTCTTATCACTTAATTCTAAAACAATAACAACAATGCACTC
TGTACACAGTCCAGTGCACACAGCATTAAAGAATATCAGTCGTACTGGAGCACTGGACTGCATAACATTC
ACTCATAATTAATAACATTCATACAACA	
  
	
  
CAGCCGGCTTATCACTAAAATCTTATCGCTAATCTTACAATCTAAAACACTAACAACAATGCACTCTGTAC
ACAGTCCAGTGCACACAGCATTAAAGAATATCAGTCGTACTGGAGCACTGGACTGCATAACATTCACTCA
TAATTAATAACATTCATACAAC	
  
	
  
CTTATAACTTAATTCTAAAACACTAACAACAATGCACAGTCCAGTGCACACAGCATTAAAGAGAAATAGT
CGTACTGGAGCACTGGATTGCATAGCATCTCATACACACATAACATTCACACAAACATTCACACATTTATT
CGACTTTCTTAA	
  
	
  
TTCAAGGAAAGTTTGTGGCAGCCGGCTTATCACTAATCTAACTTACAATCTAAAAACAATAACAATGTAC
ACAGTCCAATGCACACAGCATTAAAGAGCATCAGTCTTACTGAAGCACTGGACTGCATAACATTCACTCA
TAATTAATAACATTCACACA	
  
	
  
GGCAGCCGGCTTATCACTAAAATGATCACTAATCTTACAATCTAAAACACTAACAACAATGCACACTGTA
CACAGTCCAATGCACACAGCATTAAAGAGCATCAGTCGTACTGGAGCACTGGACTGTGTAGCAACATTCA
TACAACATTTATCACAACATTC	
  
	
  
CAGCCGGTTTATCACTAAAATCTTATCACTAATCTTACAATCTAAAACACTAACAACAATGCACACTGTA
CACAGTCCAATGCACACAGCATTAAAGAGCGTCAGTCGTACTGGTGCACTGGACTGTAGAACATCTTACA
TATCACATTCGCACCGCACACTTTC	
  
	
  
GTATGTGGCGAACACACACCGGCTCTTATCACTTAATTCTAAAACACTAACAACAATGCACTCTGTACAC
AGTGCAGTGCACACAGCATTAAAGAGAAATAGTCGTACTGGAGCACTGGACTGCATAGCATCTCATTCAC
ACATAACATTCACGCAATC	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-3p-163550_6 
ATCTGACTGATAGACCCTTCATA 
	
  
CATTTAGACCGATAAGTCTAACCTCTTTTCTGCTGAAGGGTCTAGAAAGACACCTTAGGGACTCTTTTCA
TCTGACTGATAGACCCTTCATAGCCCAACATGCCTTTCAGGAAGGCAAGTTGAATCAGCTCTCCACGAAC
TGACAAAGACTATTGAGCAA	
  

UU   C           GAA  ACACC     -  CU  
  CUG UGAAGGGUCUA   AG     UUAGG GA  C 
  GAU ACUUCCCAGAU   UC     AGUCU CU  U 
CC   -           AG-  -----     A  UU 

TAAGTCTAACCTCTTTTCTGCTGAAGGGTCTAGAAAGACTGGTCGAAAGACACCTTAGGGACTCTTTTCA
TCTGACTGATAGACCCTTCATAGCCCAACATGCCTTTCAGGAAGGCAAGTCGACTGAATCAGCTCTCCAC
GAACTGACAAAGACTATTGAGCAA	
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UUUU   C           GAA  ACU   C      CA  U  
    CUG UGAAGGGUCUA   AG   GGU GAAAGA  CC U 
    GAU ACUUCCCAGAU   UC   CUA UUUUCU  GG A 
ACCC   -           AG-  AGU   C      CA  G 

	
  
	
  
>PN-2b-3p-7090 
TATCACAGCCAGCTTTGATG 
	
  
AACCCCGAAAAAAAGCACCAATAATTTCTAATACTCACAAAGTGGATGTGAAATGTTGATAGTAGAATTC
GTATCACAGCCAGCTTTGATGAGCTTAGACTTTATTCAAACACAGCATATGCTCTGTATGTGTGAATCCA
TTTAACACTGCACATCCTGCTA	
  

UA    -     -   A     A   UUGAUA  
  CUCA CAAAG UGG UGUGA AUG      G 
  GAGU GUUUC ACC ACACU UGC      U 
C-    A     G   G     A   UUAAGA 

TCACCGAAAGAGATCACTGGAAAATGTGTATTGGCATCAAATTTGGCTGTATTAGTGTTGCCAAATTTCT
ATCACAGCCAGCTTTGATGAGCAAAACATATCTTCGACATCAACAGGTCTAAGATCTATGGCTTCACACA
TATTTGAATTGGCATTCTTTT	
  

A   G-       U        AU   U-   G  
 UUG  CAUCAAA UUGGCUGU  UAG  GUU C 
 AAC  GUAGUUU GACCGACA  AUC  UAA C 
A   GA       C        CU   UU   A 

CATTGTATTAAAAAAATATCTATTTTTGACAGTATGCTTCGTACTTCGTACTTCGTATTGAAATATTCATA
TCACAGACAGCTTTGATGTATCCATTTCAATCGAATGTCGACCAACGATTGTTATATTGGTTCAGTCGAA
TCTAAAAATAGTTTCAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PN-2b-3p-66096 
TATCACAGCCAGCTTTGA 
	
  
AACCCCGAAAAAAAGCACCAATAATTTCTAATACTCACAAAGTGGATGTGAAATGTTGATAGTAGAATTC
GTATCACAGCCAGCTTTGATGAGCTTAGACTTTATTCAAACACAGCATATGCTCTGTATGTGTGAATCCA
TTTAACACTGCACATCCTGCT	
  

UA    -     -   A     A   UUGAUA  
  CUCA CAAAG UGG UGUGA AUG      G 
  GAGU GUUUC ACC ACACU UGC      U 
C-    A     G   G     A   UUAAGA 

TCACCGAAAGAGATCACTGGAAAATGTGTATTGGCATCAAATTTGGCTGTATTAGTGTTGCCAAATTTCT
ATCACAGCCAGCTTTGATGAGCAAAACATATCTTCGACATCAACAGGTCTAAGATCTATGGCTTCACACA
TATTTGAATTGGCATTCTT	
  

G-       U        AU   U-   G  
  CAUCAAA UUGGCUGU  UAG  GUU C 
  GUAGUUU GACCGACA  AUC  UAA C 
GA       C        CU   UU   A 
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>PN-2b-3p-52598 
TATCACAGCCAGCTTTGATGAGT 
	
  
AACCCCGAAAAAAAGCACCAATAATTTCTAATACTCACAAAGTGGATGTGAAATGTTGATAGTAGAATTC
GTATCACAGCCAGCTTTGATGAGCTTAGACTTTATTCAAACACAGCATATGCTCTGTATGTGTGAATCCA
TTTAACACTGCACATCCTGCTACGATA	
  

UU     UA    -     -   A     A   UUGAUA  
  UCUAA  CUCA CAAAG UGG UGUGA AUG      G 
  AGAUU  GAGU GUUUC ACC ACACU UGC      U 
UC     C-    A     G   G     A   UUAAGA 

TCACCGAAAGAGATCACTGGAAAATGTGTATTGGCATCAAATTTGGCTGTATTAGTGTTGCCAAATTTCT
ATCACAGCCAGCTTTGATGAGCAAAACATATCTTCGACATCAACAGGTCTAAGATCTATGGCTTCACACA
TATTTGAATTGGCATTCTTTTCT	
  

A   G-       U        AU   U-   G  
 UUG  CAUCAAA UUGGCUGU  UAG  GUU C 
 AAC  GUAGUUU GACCGACA  AUC  UAA C 
A   GA       C        CU   UU   A 

	
  
	
  
>PN-92a-3p-372 
TATTGCACTTGTCCCGGCCTAT 
 
GCAAACTATCGAAATGCAGCAATTTGCACAGGGTGGGACAAGGTCAATGTTGTGCATTTTAAACAAAGA
ATATTGCACTTGTCCCGGCCTATGTGTGTTGAACTGCCTATCAGCCAGTCATCGGATATTTTAATTTTGTT
CTTCAAACTGTTTTAAATCGAATT	
  

U    C   G         GU      ----   GCAU           
 UGCA AGG UGGGACAAG  CAAUGU    UGU    \          
 GUGU UCC GCCCUGUUC  GUUAUA    ACA    U  
U    A   G         AC      AGAA   AAUU  

CTGAAATGATAAAAATGGTTTTTATATTGTAGGACGTGTCTGGTGCTATCTGCTATATATAAATGTCACAT
TGCACTAGTCCCGGCCTGCAAAAAATTCCATATTGCAACCAATGCTATTGCACAGAGATGTTCAACGAAC
ATGCTCGATCACGAAATC	
  

UU   AUA       A  UGU       U  C  C   AU          
  UUU   UUGUAGG CG   CUGGUGC AU UG UAU  A         
  AAA   AACGUCC GC   GAUCACG UA AC GUA  U  
UU   A--       G  CCU       U  C  U   AA  

	
  
	
  
>PN-2-3p-258 
TATCACAGCCAGCTTTGAAGAG 
 
AATGACGAACAAAAGATAAACTGTGTTCATTGTAAATCAATTGCGTCCCTTTCAAAGTGGCTGTGACTT
GTTATTCAAATTATTCATATCACAGCCAGCTTTGAAGAGCGATGCGGTTGAATTTGAATCGACCGTACCA
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAA	
  

AUUGUAAA----           C    -     -         CU  UUAUUC  
            UCAAUUGCGUC CUUU CAAAG UGGCUGUGA  UG      A   
            AGUUGGCGUAG GAGA GUUUC ACCGACACU  AC      A                              
 CAGCUAAGUUUA           C    A     G         AU  UUAUUA  
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ATGACGAACAAAAGATAAACTGTGTTCATTGTAAATCAATTGCGTCCCTTTCAAAGTGGCTGTGACTTG
TTATTCAAATTATTCATATCACAGCCAGCTTTGAAGAGCGATGCGGTTGAATTTGAATCGACCGTACCAA
AAAAAAAAAAAAAAAAAAA	
  

AAA---------           C    -     -         CU  UUAUUC  
            UCAAUUGCGUC CUUU CAAAG UGGCUGUGA  UG      A   
            AGUUGGCGUAG GAGA GUUUC ACCGACACU  AC      A                               
CAGCUAAGUUUA           C    A     G         AU  UUAUUA  

	
  
	
  
>PN-2a-3p-165 
TATCACAGCCAGCTTTGATGAGCT 
 
AACCCCGAAAAAAAGCACCAATAATTTCTAATACTCACAAAGTGGATGTGAAATGTTGATAGTAGAATTC
GTATCACAGCCAGCTTTGATGAGCTTAGACTTTATTCAAACACAGCATATGCTCTGTATGTGTGAATCCA
TTTAACACTGCACATCCTGCTACGATA	
  

UU     UA    -     -   A     A   UUGAUA                
  UCUAA  CUCA CAAAG UGG UGUGA AUG      G               
  AGAUU  GAGU GUUUC ACC ACACU UGC      U  
UC     C-    A     G   G     A   UUAAGA  

CACCGAAAGAGATCACTGGAAAATGTGTATTGGCATCAAATTTGGCTGTATTAGTGTTGCCAAATTTCTA
TCACAGCCAGCTTTGATGAGCAAAACATATCTTCGACATCAACAGGTCTAAGATCTATGGCTTCACACAT
ATTTGAATTGGCATTCTTTTC	
  

A   G-       U        AU   U-   G       
 UUG  CAUCAAA UUGGCUGU  UAG  GUU C      
 AAC  GUAGUUU GACCGACA  AUC  UAA C  
A   GA       C        CU   UU   A  

	
  
	
  
>PC-3p-50487 
TACATTCCGGCTACTTTCTATGCAT 
	
  
GAAAATCTTCCGAACATTCCAGCTACTTTCTATACATTCCGAGCAGCTCCAATGTATTCCGGCAATTGTC
AGTACATTCCGGCTACTTTCTATGCATTCCGGCTACTTTCTATGCTTTCCGGCCAGTTTCAATGTACTCCG
GCTACTTTCAATACATTCCGGCCAGCCC	
  

UAUA   UCC   C    CC        CC   A  
    CAU   GAG AGCU  AAUGUAUU  GGC A 
    GUA   UUC UCGG  UUACAUGA  CUG U 
UUAC   UCU   A    CC        --   U 

GCAACCAGTAATAAATTCCGACGACTTTTTATGCATTCCGGCTAGTTCGAATGTATTCCGGCAATCATTC
GTACATTCCGGCTACTTTCTATGCATTCCGGCTACTTTCAATACATTCCGGCTACTTTCCTACATTCGATC
CTTTTAACTATAAATATAGTGAAC	
  

UUUUU      UCC-  C    UC        UCCGGC  
     AUGCAU    GG UAGU  GAAUGUAU      A 
     UACGUA    UC AUCG  CUUACAUG      A 
GGCCU      UCUU  -    GC        CUUACU 

AACCATCATTTATGTATTCCGGCTACTATCTATACATTCCGGCCAGCTCCAATATATTCCGGCAATCAATC
GTACATTCCGGCTACTTTCTATGCATTCCGGCAATCATCAGTACATTCCGGCTAGTTTCTATACATTCCGG
CCAACTCCAATGTATTCCGGCAATCACT	
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Group	
  3	
  -­‐-­‐-­‐	
  miRNAs	
  with	
  three	
  putative	
  coding	
  genes	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐6497-­‐p3	
  
AGGATTGGCTCTGAGGAC	
  
	
  

1> CCCGATGAGGAGCCAAAAACGGAAGTTTTATTGCCAATTAGAACGGCAGCAATGTGTCAATCA
AATAGTTATGAATGGAAGGAAATTACGCAAGAATTCTTTGAAGCGGTTAAAGGTTTGGCTCTG
AGGACAAAAAATTCCATAAAATTTTATACATGAATTTAATCGAATGTCTATTGCACAGAATTGC
AGCTCGGTGAATTGGTTCATCATCAAAAATTTTTCGGTTTATTTGAAGCGATGTCTGCTATTGA
AAT	
  

	
  
AG     U   A   G  UAAAGG    -  UCUGA     AAAAA   C  A      UAU  
  AAUUC UUG AGC GU      UUUG GC     GGACA     UUC AU AAAUUU   \ 
  UUAAG GGC UCG CG      AGAC CG     UCUGU     AAG UA UUUAAG   A 
--     U   -   A  UUA---    A  UUA--     -----   C  A      UAC  

	
  
	
  

2> GAAATGCAGGTGATTTTTTTCGATTTGAGATTTGACAAATTATCTACCGCTCCTCTGAGACATC
TTCGACATCCTGTCATCTGGGATAACGATGATCAGCAAAGGATTGATTGGCTCTGAGGCCTGCT
GTCCGGTTCATCGGACACTGGAAATATTGCATATTGGGATCTCCTAGCTTCAGAAGAGAATGTT
TGACTTTTTCAAAGTTCAAATTTGATGACG	
  

 
GCU    U   A  UCU    CA    ------      U GG  
   CCUC GAG CA   UCGA  UCCU      GUCAUC G  A 
   GGAG CUC GU   AGUU  AGGA      UAGUAG C  U 
---    U   G  U--    --    AACGAC      - AA  
	
  

3> CTCAACAGACCGTACCGATATCCGCAGCCGGTCTCCAAGGTGAAGAGTCTCTAGTCGATAGAAT
AATGTAGGTAAGGGAAGTCGGCAAATTAGATCCGTAACTTCGGGATAAGGATTGGCTCTGAAGA
TTGAGATAGTCGGGCTTGATTGGGAAATAATTATAACGGTTTATGTACTCGTTCTGGGTAAATT
AGAGTCTTTGACTTGTTCCCTGGATAGTAGATTTCATA	
  

	
  
AAA--     U   UAA   CG  
     UUAGA CCG   CUU  G 
     AGUCU GGU   GAA  G 
UUAGA     C   UAG   UA  
	
  
GACCGTACCGATATCCGCAGCCGGTCTCCAAGGTGAAGAGTCTCTAGTCGATAGAATAATGTAGGTAAGG
GAAGTCGGCAAATTAGATCCGTAACTTCGGGATAAGGATTGGCTCTGAAGATTGAGATTGTCGGGCTTG
ATTGGGAAACATTTATAACGGTTAATGTGCTCGTTCTGGGTAAATAGGGTTGGTGTTCTGCATCGATCTG
TTCCCCGG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AGACCGTACCGATATCCGCAGCCGGTCTCCAAGGTGAAGAGTCTCTAGTCGATAGAATAATGTAGGTAAG
GGAAGTCGGCAAATTAGATCCGTAACTTCGGGATAAGGATTGGCTCTGAAGATCGAGATAGTCGGACTAC
TATTGCAATAAAGACCCTAGTAAAAGGGACTAATTTAGTCCTGTTCGCTGTACCCCCTCTGCAGTCGTGG
TTGTGCTATGAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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>der-­‐mir-­‐6-­‐3-­‐p5_1ss9AT	
  
AGTTCGAATCTCTCA	
  
	
  
1> GCGAAGCTTTCTCATATGCTTAGGTTTTATTTCAGTTTAGTCAACTGATCTTTAACTGGGGGTGTAA

CTCAGAGGTAGAGTGTTCGCTTCGCATGCGAAAAGTCGAGAGTTCGAATCTCTCCTCCTCCAAGACA
TTTTTTTTTCTCTCATTTTTATTTCGATTGTTTTTTTCATTTTTCATTTTATAATATTTTAGCGGATA
TTCTCTAACCTCTTCACATACCAAAAATAAAATTCGTTTC	
  

	
  

UG   ----     C     UUC---    C   CCUC  
  CGA    AAAGU GAGAG      GAAU UCU    \ 
  GCU    UUUUA CUCUC      UUUA AGA    C 
UA   UUAU     -     UUUUUU    C   ACCU  

2> GATTTAGCTGTTTTAGAACTTTCAGTTTATTGATTTAGCTGTTTTAGAACTTTCAGCCATTGAACGT
TATTCAAGACTTCGTCACCGCAATACAAAATAATAATAATTTTAGGTTCGAATCTCTCAAACAATGA
TTCACAGCACGTTTTTCGCATTGCGTTTTATACTTAAAAACTTTAAAAATTCCTTTAACTAAGAAAT
ATTCAAAACATACGAATCTCATCTGACACATCAGCACCAAAAGATAGAAAAGT	
  

	
  

    -    A  CA   C-    UC   GCAAUACAAAAU  
UGAA CGUU UU  AGA  UUCG  ACC            \ 
ACUU GUAA AA  UCU  AAGC  UGG            A 
    A    C  AC   CU    U-   AUUUUAAUAAUA  

3> AAAATGCGAGTCAAAATATATTAGAAAACATATGTGGTTTCTTTACTGCAGCTGATTCGAAGGCAAC
GTGGCCGAGCGGTCTAAGGCGCTGGTTTTAGGCACCAGTTCGAAAGAGCGAGAGTTCGAATCTCTCC
GTTGTCAAAATTTTTTTTTGTCGAGCCTGAATCATTCAATCGTTCGTTATGTATGCATATAATATATC
TTGATCACAATCTGACCTTGACCTTGGTTTCATTTCAAATTAACAATCCACATACCATTGCATTACA
G	
  

 
GA-    UC  A  UCUCCG   U     UU  
   GAGU  GA UC      UUG CAAAA  \ 
   CUUA  CU AG      AGC GUUUU  U 
UAA    --  A  UCCG--   U     UU 
	
  
	
  
TTATTTATTATTCAACAGTTTATAATAGAGTTTGATAAGTTGATCGGAAAGGCAACGTGGCCGAGTGGTC
TAAGGCGCTGGTTTTAGGCACCAGTCTCCTCGGAGGCGAGAGTTCGAATCTCTCCGTTGTCACATTTTTT
TTTAACAAAATTCTGTTAGTTGTATGAGTCCAGCTGTGTGGAGTAGAGTGATGTAGTTGTGGAAATTTAT
CTCGAAAAAAAGCAGTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GATGAGTGCTTTTCGACCGCAAGCCAATATGGTAACATGGCCGAGCGGTCTAAGGCGCTGGTTTTAGGCA
GTAGCCTAATGGGCACCAGTCACCTCGGAGGCGAGAGTTCGAATCTCTCCGTTGCCAGATCTTTTTATTT
TAATATTTTTATTGGGCAAATGGAATATGAGTAGTTTCACGAAAGAAAGATAGGGAATAAGTGATAAGTG
ACATCAATTTACTTGAAAACATCTGTTTCTTGTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTGTGTGTTCGCATCGGGCAATGCTGCATTGTGGTTGTCCATTTGGTCGATTTGTATCATCACATCGAAC
ATTGAATATATTGAAAATGTGATTAAACCTACTGTGCATTTAACGTTCGAATCTCTCAACAAGCGAATTA
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TTTATGAATTTCACCAGGCGCAATTAATTGGCGAAATCTCCCGCTAAGATCAAAAGCATATTCACGCACG
AACTTAACATTTTCGGCCAATTCAAATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CGAATCGTTCTCAATTTAAGTATTATTTTGTTTGCACTGAACGAAAGTGATCGGTATTGAGTAGCTCTAA
GCGTATGGTAACGTGGCCGAGCGGTCTAAGGCGCTGGTTTAAGGCACCAGTCTCCTCGGAGGCGAGAGTT
CGAATCTCTCCGTTGCCAAATTTTTTTTGTATTTTTTTTTTTAAATCTTTGCGCTCAATTGAATAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐33-­‐p5_1ss7CT	
  
ATTGCATCGGTTCCA	
  
	
  
1> TTCGGGTTCAACTTTTTCACCAGATATTTTGGACATCAAACCAGAAGATTTGCGTGCTAAATTTCAG

GCTGGTGTTGCTAATTTGGCTGCCGTTTGCTTGCAAATTGGATATCCAACAATTGCATCGGTTCCAC
ACAGCATTGCTAACGGTTTCAAGAATTTGTTGGCTTTGGCCGCAACCACTGATGTTGAATTCAAAG
AAGCTTCTCTTTTGAAAGAATATTTGGCTGATCCATCGAAATTCGCCGTT	
  

	
  
	
  
2> AACCAATACATTTCCAATTTCTAAATAACAATTATAAGTTATAAAAATATACATTGTACGAGAAAAG

ATTTCATCGCAGATCGTCTAATCTTGCGATTCAAACAGATCACTAATTGCATCGGTTCCATTGAACA
TTTTCCATTCTTCATTTCTCAATAAAAACTGTATTCAATACACAATGTTTGATGTTTATTTGAATGG
ATTGGATATTTCGTATTGGAATATTCAATCTCTGCCCGTTGT	
  

	
  
ACUA    C  -     CC-     ACAUUUUCCA  
    AUUG AU CGGUU   AUUGA          \ 
    UAAC UA GUCAA   UAACU          U 
CA--    U  U     AAA     CUUUACUUCU  
	
  
3> ATGGAAGTTTCGATCTTGAGATGTTTGTATTAATTTGGTCAATTATTATCATTTATGCATTATATTGC

ACAATAATAAGCCAAACGTTAGGTACATTATTTTAAACTTGCATCGGTTCCACTTCTAGTTTTCGTA
CTTTAACTTTTGATTCGATAAATTTTCATCCAAAACTTCCATTATTTAATGTTCGCACTCGGAATGC
TAATATTTTGGGATGAGAGTGACTCTACCCGACATCT	
  

	
  
ACUUGC--    GU  CACUUCU--   UU  
        AUCG  UC         AGU  U 
        UAGC  AG         UCA  C 
CUUUUAAA    UU  UUUUCAAUU   UG 
	
  
ATAATATAAGTGACGCTTCAAAGCATTTATTGCAGCATTTGAAACACCTTCATCCACTTGTCGATACATT
TCCAATTCTTTTAATAATTCCAAATCATTGATGGCGGCTTCAAACAAATTGTTGCATCGGTTCCAAAACT
TGACATAAATGGCGGATACAAACATTGAAAATCTTTCCAAGCGGTGTTTGGTACGATCAGTGTGTTTAAT
TTGATTTCGAAATAAATATGCTTTTATTGAATAAATCCCTTTTTGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3308-­‐p5_2ss16AG17AC	
  
TGGATTTATGAAGCGGC	
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1> GCCTGTAAGCTATGTCATGGTCTTTCACGCAATCGATTGCGTTCTTTGGCATGGGAATTCGCGCAAA

AAATTGGCGTTCGATACCCTCAAAAATGGAATGAGTGTGGTATGGCCGGTGAAGATTGGTATTCTGG
ATTTATGAAGCGGCACCCGGAGTTAACATTGAGAACACCAGAACAAATAAGTGCGAACAGATTAAC
GGCTTTCAACAAGGAAAATGTTGACGCCTTCTTCGATAAATATGTTCCATTGTTCGAATCTGGAA	
  

	
  
2> GTCATGGTCTTTCAAGCAATCGATTTCGTTCTTTGGCATGGGAATTCGCGCAAAAAATTGGCGTTC

GATGCCCTCAAAAATGGAATGAGTGTGGTATGGCCGATGAAGATTGGTATTCTGGATTTATGAAGCG
GCACCCGGAGTTAACATTGAGAACACCAGAACAAATAAGTGCGAACAGATTAACGGCTTTCAACTA
GGAAAATGTTGACGCCTTCTTCGATAAATATGTTCCATTGTTCGA	
  

	
  
S-­‐2	
  
AGAU    A    G   UUA   AG-   C  
    UGGU UUCU GAU   UGA   CGG \ 
    ACCA AAGA UUA   AUU   GCC A 
----    C    G   CA-   GAG   C  
	
  
3> CTTTCACGCAATCGATTGCGTTCTTTGGCATGGGAATTCGCGCAAAAAATTGGCGTTCGATACCCTC

AAAAATGGAATGAGTGTGGTATGGCCGGTGAAGATTGGTATTCTGGATTTATGAAGCGGCACCCGG
AGTTAACATTGAGAACACCAGAACAAATAAGTGCGAACAGATTAACGGCTTTCAACAAGGAAAATG
TTGACGCCTTCTTCGATAAATATGTTCCATTGTTCGAATCTGGAA	
  

	
  
S-3 

GAAGA----     A    G   UUA   AG-   C  
         UUGGU UUCU GAU   UGA   CGG \ 
         GACCA AAGA UUA   AUU   GCC A 
AAUAAACAA     C    G   CA-   GAG   C  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐2-­‐2-­‐p5_1ss12AC	
  
TGGTAACTTGGCCTC	
  
	
  
1> ATATTTCCCAACCCAAGCTTTGAACTTCGCATTCAAAGATAAATACAAGCAAGTTTTCTTGGGTGGT

GTCGATAAAAATACTCAATTCACACGTTACTTCCTTGGTAACTTGGCCTCTGGTGGTGCTGCTGGTG
CCACCTCGTTGTGCTTCGTCTATCCATTGGATTTCGCTCGTACCCGTTTGGCTGCTGATATCGGTAAG
ACCGGTGCTCGCGAATTCTCAGGTCTCGGTGACTG	
  

	
  
TGGTAACTTGGCC	
  
2> GAGGAAGGGCCCATTAACACCAAAAATATCAGAAATGAAATCCTCATAAAAAATTATCCAAAAATGA

TTATACACATGCCTGATATAATATATCATTGAAGAGAAATGCAATTGCAGTTGGTAACTTGGCCCTCG
CCATATTCAAGGTCATTTGGGTCAAATCAAAATCTTATCAAAGGAAACACCCTTCAAAATTTACCAA
GGACTACATTCATTTTATTTATAGCATAC	
  

	
  
G-     AAC       UC---   AUA  
  UUGGU   UUGGCCC     GCC   U 
  AACUA   AACUGGG     UGG   U 
AA     ---       UUUAC   AAC  
	
  
3> GTGATTGTCACGTTCCAAATTCAATAGAAAGAAACAAGTTAGTGACGATTATTATCATCATTATTTA

TATTATTTATTATTCAATTTGAACCGTTACCATTTGGGTCAAACATGGCGGCTGGTTTGGTAACTTG
GCCAAATACAAAGTATATCGATGTGGATTCAGATTGAGAAATTCGAAATAAGAAATCTTATCTATTA
CACATATCGTGTACGATTCAATAATAATGAAATTAATTAACTTTTGAAAACATCGAAAATCTGATAA
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A	
  
	
  
CA     AA  --       U- UG --    A  
  AUUUG  CC  GUUACCA  U  G  GUCA A 
  UAAAC  GG  CAAUGGU  G  C  CGGU C 
--     C-  UU       UU GU GG    A  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐962-­‐p5_1ss13TG	
  
AAATTGATGCTGGCT	
  
	
  
1> CCTTCAAAATGAGTGAGTTTACTATTCGAGGAATGTCATATTTCAACAATTTTAAACTCTAATAAAA

TCCTAATTATTTAGATTGAAGATAAAAAAAATTCTCTTGGAGTGGCAATTCGAATTGATGCTGGCTG
ACGGAAATATTTTGGAATTTCTTGCCTTCAGGGAACAGTTTCCAAATGAGAATAAAGAAAAAATGT
AAATATACCCCCGAAACATAAATACTTTTTTGTTTTTCGACAAATGATGAAGTTAAATTTG	
  

	
  
2> GTTTAATTTACGATAAAATCCTGTTTTCAACAACTATTTGTTTCACAATGAAGTAGTTTTCTTAGTT

CTTCAAGCCAATCCAAGTGAAACTATGCTTACTTTTTTGGTTTTTTAGTTGCAATGAAATTGATGCT
GGCAAAAAAAATACATTTCGTTGAATATATCGAAAAAATTTGATTTATCTGAATATGTTCATTCTCT
TTTTCCCACATGAAACTGCATAAGAATTCACAATTTTAATGTTATTTTCAACAGATCCATAAAT	
  

	
  
CA   AAA-  G   C   C     AAAU----    UUCG  GA   U      A  
  AUG    UU AUG UGG AAAAA        ACAU    UU  AUA AUCGAA A 
  UAC    AA UAC ACC UUUUU        UGUA    AG  UAU UAGUUU A 
AA   GUCA  G   -   C     CUCUUACU    UA--  UC   U      A  
	
  
3> GTTCATCCCTTCAGGCGACCCGACAACAATTCGGCATAACAATGGTGGGCATTTCGTATTGGTCATT

TGCCATTGCAATTCTGTTTACAGTTACAGCAGTTCAATGTCAAGCACAAATTGATGCTGGCCAACTG
AATAAAACACCATACACCGATCGTAAGTAAAATTAGTCAAAAATAACAAATGATCTAAATCGAAAAA
TTCGACATTCAAATGAAATTTTCAAATTGCAATGAAAAATAAAAAATAAAA	
  

	
  
    G      UCGUA   GUCA    C     C    -    UUA  
UGGU GGCAUU     UUG    UUUG CAUUG AAUU CUGU   C 
ACCG UCGUAG     AAC    GAAC GUAAC UUGA GACA   A 
    G      UUA--   AC--    U     -    C    UUG  
	
  
CCGGTGTGTCAACATTAAAATCGAATCCCATGCCTTCGATTCGTTGCTGTTGTACTTCAATTATTTCTTT
TAATGCTTCGCATCGATCAACCAAACTTTCCAGCTTATCTAATAAATTGATGCTGGCCGGTTTTAAATTT
TGAGCTATTTCTTCCAAATGCACCAAACTCTCATACAACACATTTATGTCTAGCGCACAAAAACGAAGAT
TTTCCATTCGTTCCATTACACTTCCGATTGCACTCAAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GGTGAATGCGCAAAAAGCGATTGAAGACGCAGAAACGAAAGATTTGCGACCCGAAGATTTACTTGAAGT
AGAAGAAGAAATGGATGACAGTGAATTAGATGATGGATCAATTGATGCTGGCTGTTTTGTAAGTCGAAT
ATCTTCAATTTTTTTTATTCATTATATTTATTGTTGTAATTTGCTCAGCAGCCAAAAGAAGAGCCCATTG
ACATCGATGATATGGAGGAGATCGGTTGTGATGATG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ACTTTCAAACGGGCTTTGGACTATTCGATAGACAATACAGAATTATTGAAGTAGTTTTCTTTGTTCTTCA
AGCCAAACCAAGTCAAACTATGCTTACTTTTTTGGTTATTTGGTTGCAATGAAATTGATGCTGGCATACA
ATATCGTCGAATATATCGAACAAATGTGATTTATCTGAATATATAGGACGACATCATCAGACACGGTAAAT
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TAAAATCCAACAGACTCGGACTGATACAGGCACGAGATAGG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3272-­‐p3_1ss4AG	
  
TAAGTGTGAGTCATT	
  
	
  

1> GAGAGAAATTGAAAGTCTTTGGCGTTATATCATTGAATCCGAATTATTATTATCAATCCAATTA
TCACACAATAATTCAAGGCGGAAGTTTCTGAAGCCGCGCTAAAACCTTAAAGTGTGAGTCATTC
TATTGAAAATAAATGCTTTTCATCGAATAATCGATCACAAAACAAAAGCAAAATACAACAAAA
GAAAGAAAAAAAAAACAAACAGCCAGCATTGCTGTCG	
  

	
  
     A     CC   UA-      AA   UUCA--  -    AAGUU  
UUAUU UCAAU  AAU   UCACAC  UAA      AG GCGG     U 
AAUAA AGUUA  UUA   AGUGUG  AUU      UC CGCC     C 
     A     UC   CUG      AA   CCAAAA  G    GAAGU  
	
  
	
  

2> ATTGGCATCATTGTATGTTAGATCTATTCCCTATTCGTTCAATGTTCGATTAAGAAAGAAAAAA
AAGCAATTTTTCTTTTCATGAGAATTTCCATTGAAGATCGACTCTCAAGTGTGAGTCATTTACT
TAAGATGATAGCTACGTTCGAGCATTCGATTTTTCGTCTATGTTTTTTTTTCGTTTGTTTCATT
ACCGTCGGTTTACCTCAGCGGTAGTTGTGAATGCATTTGATTTATGTCTATTG	
  

	
  
UUUCCAUU         CU-   A      A--       AC  
        GAAGAUCGA   CUC AGUGUG   GUCAUUU  \ 
        UUUUUAGCU   GAG UUGCAU   UAGUAGA  U 
AUCUGC--         UAC   C      CGA       AU  

	
  
	
  

3> TTGGCATCTTTGTATGTTAGATCTATTCCCTATTCGTTCAATATTCGATTAAGAAAGAAAAAAA
AACAATTTTTCTTTTCATGAGAATTTCCATTGAAGATCGACTCTCAAGTGTGAGTCATTTACTT
AAGATGATAGCTACGTTCGAGCATTCGATTTTTCGTCTATGTTTTTTTTTCGTTTGTTTCATTA
CCGTCGGTTTACCTCAGCGGTAGTTGTGAATGCATTTGATTTATGTCTATT	
  

	
  
UUUCCAUU         CU-   A      A--       AC  
        GAAGAUCGA   CUC AGUGUG   GUCAUUU  \ 
        UUUUUAGCU   GAG UUGCAU   UAGUAGA  U 
AUCUGC--         UAC   C      CGA       AU  
	
  
ATTATTGTATGTTAGATCTATTCCCCATTCGTTCAATGTTCGATTAAAAAAGAAAAAAAGCAATTTTTCT
TTTCATGAGAATTTCCATTGAAGATCGACTCTCAAGTGTGAGTCATTTACTTAAGATGATAGCTACGTTC
GAGCAATCGATTTTTCGTCTATGTTTTTTTGTTTGTTTCTTTGCCGTCGCTTTACTTCAGCGGTAGTTGT
GAATGCATTTGATTTATGTCTATTGCACGCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>isc-­‐mir-­‐5314-­‐p5_2ss7AC17AC	
  
TCATCACTATTTCGCAC	
  
	
  

1> ACGTTAGTTTTTCCGCAGGCGGACGGTCCGGCAATGATACAACGTACATTGTTTGGCAGCAATT
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GCTATGTCTTTTTGACGTGCTAGTATTGCTGTTACCATCAGCACGTGTGCGCTCATCACTATTCC
GCACCGGAATCTCAAGTTTTTGCTTCACGAATCGCATCTTGCACACAACTGAGTGCTAATCGTA
TATATTAATAGGCTAACATGCAGCCTGTCCTCCCTTTTGCGAGTTCAATACTGAACCGA	
  [94]	
  

	
  
    C   CAA--    ACAA       -    -----          U---  U     UU  
CGGU CGG     UGAU    CGUACAU UGUU     UGGCAGCAAU    GC AUGUC  \ 
GCCA GCC     ACUA    GCGUGUG ACGA     AUUGUCGUUA    CG UGCAG  U 
    C   UUAUC    CUC-       C    CUACC          UGAU  -     UU  
	
  

2> TGTCGAAATGTCCTTGCTTGGCTTGATAAGAACAAAGTAAACTCATATCAACTTGGCGAACTTT
GAATGGAAAAGTGCACTGTGTATACAGACGCTGACATCTGACATGGCATCTTTTTCATCACTAT
TTCGTTTCAATTGCAATTGAATGCAATGCATTGTTGCCGGCACTATTTTTGTTACACTGAAATG
GGCACATCAGTCATTTGGAATTGTGTTGAATTACGTTTACATCGTCGAGCAT	
  

	
  
UU      CUU-   A        -   ACU    AUA    CGC  
 GGCGAA    UGA UGGAAAAG UGC   GUGU   CAGA   U 
  UUGCUU    ACU ACUUUUUC ACG   UACA   GUCU   G 
--      UAUC   -        U   G--    ---    ACA  
	
  
	
  

3> TGAAAATAAATCGACATTTGAATCGAATGGAAATGCGTAAATAATTTCGAATAAAAAATCCGCT
AATTGCCAATCCATGTAAATGAACATTTTAAACTGTGAATACGAATGCAGAGGTGTATGCTGTT
TAAATTTCACTATTTCGCACCATGAGTCGCCAACGGTATGAATCACAAGAGAAGAAAAAAAAA
CGTTTTAATTCATTCAGCCGGCACGACGTGAAAATTCATATAGTTTTCGTGTCTTTATTTGGGC
AAATCAACAAATCACCATAAAAACCAAAACATT	
  

	
  
   A     GAAUA   AUG  GA     ---   C  UUUA  
UUUA ACUGU     CGA   CA  GGUGU   AUG UG    \ 
AAGU UGGCA     GCU   GU  CCACG   UAU AC    A 
   A     ACC--   GA-  A-     CUU   C  UUUA  
	
  
GCCACAGCCGGACGGTCCGGCTATGATACAGCGTACATTGTTTGGTAGCAAATTGCTGTGTCGTTTTGGC
GTGCTAACGCCAACACATGTACGCTCATCACTATTTCGCACTGGAATTCCAAGTGTTTGCTTCACGAAGC
GCATCTTGCCCACAACTGACGGCAAACGCATATAAAAGTATGAATTTATAGCCGATGCTATTTAATTGAG
TTTGGGATTT	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAGCCATTGTGCATTATGATGGCGTTTATGTGAATGTCCAGATAGATTCATCACTATTTCGTCACCGGT
TCCTGTTCAGTATTAACAATGTGCCGTGCGAGCTCGATTTTTCAAATTTAAATCCGTTAATGAAAAAAGA
TTCGAATACCAAAAAACTCCAACGTTGCGATACTTGCATAATCGTTTTTTTAATTGTGAATCTTCAATTT
CAATGATAATAAATGATGACTCGCTGTAAGAGAAAAATAAATACCATAAAAATTTCAAGCTTTTTTTTGA
ATAT	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CCTCTTATTCTCTTTGGGTCTAATTTTTCATGTTTTCTTTTTAATTTCATTTAATGCTACGCACGTATACG
TACACGCACACATAACATATCGGATCTCGTTTGGCTACTTATAATCATCATCACTATTTCGTTTTGTTGTC
GATTTTCGGGTAATTCTTAATATTTCTATTGTCATTGGCATGCATGGGTTCGTTTTCATCCTATTTTTATT
TTCTTCTTATTTTGTTTGCTCTTTCATTGCCACTTTTTT	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐6058-­‐p5_2ss2TG17GA	
  
TGGCTGTGATGACAATA	
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GCTGTGATGACAAT	
  
1> GAAGCAGGACCGGTAAACGTTGTATAATGTATATGCAATATGCAAATGGAAACTTTATTCATTGCAT

TTTTGTAATCGCATGTACGATTTTGTAGGTGTGAGTTCGAATGAGCTGTGATGACAATTTATTTTAT
TTCATCGAATGCAAAGAAAGAATCAAGCCTCGCACAACAAAAACAGGGGCACATAATGAACCATTT
CGATTTGTTCTCATTGTTTTTCCATTGGCGTAAATA	
  

	
  
UG-      C   UUA  

GC   UGAUGA AAU   \ 
CG   GCUACU UUA   U 
  UAA      -   UUU  
	
  
2> ATTTTTTTAATTTTTTTCTTGTCGTTGGCTTGACAGCAATATCGAACTACTGTTGCAATCTGAATTC

AATTTGGCATCGTCTTTATTTTTGATTGCCACAGCATCATTTGTTGCTGTGATGACAATTGGGCTAC
TACATTGTTTTTGTAATTTTGGTGTTGTTTTACGTGCATATGAATTGAATGGCAAACGATACGATAC
GATACAAGATGATGACAACCAAAGCAAAC	
  

	
  
        UUU     UGUGAU      -   G  
CAGCAUCA   GUUGC      GACAAU UGG C 
GUUGUGGU   UAAUG      UUGUUA AUC U 
        UU-     UUU---      C   A  
	
  
CTGTGATGACAATA	
  
3> GCATTGCATTGATTTATCTATTCACACGAATACTGAACAGTGCGAGTGCGTATAATGCCTATACAATA

TACACTTATTACTTTACCAATAATGCATCCAATGCGATGCCACTGTGATGACAATATATTCTGAATCA
AATTTTTGAGAGTAGGGTGGCAAAATCGTCACAAAAAAGTCACCAAAATTTCAATGAGGGTGGCGA
ATTTCAAAAATGAATCTTATATAATGTGAAATTGATG	
  

	
  
CAC        CAAUA-       AA-    A  
   UGUGAUGA      UAUUCUG   UCAA U 
   ACACUGCU      GUGGGAU   AGUU U 
---        AAAACG       GAG    U  
	
  
TGGATGTTTTGGATGAAAATTTAAAATAAAAATAAAAATCAAAAATGAAATAATTTGGTTTGTTGATGG
AACACAGACGCACTTTTAATATGCACACTAAGACTGGGATCTGTGATGACAATATAAACTAAATATGCAT
GCATATATATATATATATAAATTCGTGATTTAGTATAAATTAATGTGAAATTCTCGTGTGAGCCGTTCTAG
GAAGCCTTGTAGTTTATAATAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dvi-­‐miR-­‐7-­‐p5_1ss13AG	
  
TTTCCGTATGGAGGA	
  
	
  

1> AACCACTAAGACTCCATTGTATATTTTTTTTTGTCTAAACCCAGTTTTATGTCGAAAAAGAAAT
ATGTTTTTGAGATCCAAATCAATTAAGACATCACAATGTTTTTATTCTTTTCCGTATGGAGTAT
TCTTGAAATTTCAATTGTATTTCGAATTCGGAAAGACTTAAATGAAGAGAACTATAAAGTCAGT
CAAAAGGAAAAATAAATTCTTCAAACAATCCCGTCGTTCGATCTGCGATCGAAAACAAT	
  

	
  
UUUUUAUUC       UA--        UC    A  
         UUUUCCG    UGGAGUAU  UUGA A 
         GAAAGGC    GCUUUAUG  AACU U 
---------       UUAA        UU    U  
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2> TTCATATTCTCTATCATCGCATCAACGATACCAGTGCCATCCGGAATGTTTATTCCAGTGTTCAA

AATTGGAGCCGCTATGGGGCGGATCGTTGGTGAGGTATTGCATTTATATTTTCCGTATGGAGTT
CGATATGGTGGTCGAGTGTCTCAGATCATTCCAGGTGGTTATGCGGTGGTCGGTGCGGCTGCCT
TTTCAGGTATATAGGAACTCAAACTCAAGAGAATATTTTCAATAAGAACGAGAAA	
  

	
  
         GGG     --   -   U       UGC  
GCCGCUAUG   CGGAU  CGU UGG GAGGUAU   \ 
UGGUGGUAU   GCUUG  GUA GCC UUUUAUA   A 
         A--     AG   U   -       UUU  
	
  

3> TAGCATAGATTTTTGGCTCATTGTGGACGGTTGTACATGAGTACAAACAATCTGTTCCATTTCC
ATGGCCTGTAATTCGTCAGAGTCTGACGTTGTTATATCGTCTACCTGTTCCGTTAAGAGCAGACT
AGTCTCCGTATGGAGGATGGAATTATGCCTACGGTCGCAAATTCGACATGAATATGACGATTTA
CATTCTGTAGTTTTATGCCCGAATAGGCAATTTCCGCACAACCCTTTTTCGTTGATGGCTTTGA
TTCGCACTTCAACGGGTTGCTT	
  

	
  
   UGU    UCG    -  UGU     UAA   - AG  
CGU   UAUA   UCUA CC   UCCGU   GAG C  A 
GCA   GUAU   AGGU GG   AGGUA   CUC G  C 
   UCC    UA-    A  ---     UGC   U AU  
	
  
GGGAGGTCGGATATGGGTACATATAATTTGCTCCATCTCCAATGCTTGAAGTTCATCGGGATCTTCCGTG
ACTTCATCCTCAGCTGATTCCCGAATATGGAGGTTAGTTTCCGTATGGAGGATGGAATTGTGTCGTTGGT
CGCACAAACGGCACGAATATGTCGATTTACATTCATCAGTTTTATGATGATAGAGGCAATTACGGCATAA
TTTTTTATCATCAATTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GGCTGGGAGGTCGGATATGGGTACATATAATTTGCTCCATCTCCAATGCTTGAAGTTCATCGGGATCTTC
CGTGACTTCATCCTCAGCTGATTCCCGAATATGGAGGTTAGTTTCCGTATGGAGGATGGAATTGTGTCGT
TGGTCGCACAAACGGCACGAATATGTCGATTTACATTCATCAGTTTTATGATGATAGAGGCAATTACGGC
ATAATTTTTTATCATCAATTAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CTTGTAATTTATATTGCATTTTGCATGTTAATCCGTTTTAGAACTTTCCGTTTTAGAACTTTGCCATTTT
AGGACTTTCCGTTTTAGAACTTTGCCATTTTAGGACTTTCCGTTTTAGAACTTTCCGTATGGAGTTGTTC
TGTAACACTTTTCTGATCACGAATAAGGTAGTCCGAGTTTATTTTTTATTCTTTTTATTTCATGTTTAGG
TTTTCTTTCTTCTTTTTATCATTTCTATCACTAAACTCCATCTATATGAATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CAATTTTCGTTTTGGATTAGCTAATGCACAATGTGCACAGTGTGCAGTGTGCAACTATCAGTATAAAATA
TATATGCACAGGTTACATACACACCGTGTTCAGTGTTTTGTATTCAATATGGGTTTCCGTATGGAGAAATA
ATTTTGGATAGTTTGGTGTGCCAATTTTAACCGTATCTCGATGAATTCGTTAACAATATTAAGCTTACAC
CTTACACTTGCCATTGAGAATCTATCAAGCAAATTGCTTTTACAAAAT	
  
	
  
No loop structure 
	
  
CGTTTGGCGATTAATTATTTATTTATTGTTGGTGGTGCTGGTTGAAATGTTTGTTTGAATTTTTTTCAAA
ACTTTAGTTAACATTACGATTTTTCTGTTTCATTGTCTTCTTATTCTTCTTTTACTTTCCGTATGGAGCAC
ATTTTCCATGCGACCGATGTCTCGACGATGTATACAATTGAATATATGATTAAAAGCGCAACACAAATCT
AAGCCTATCCAAAGAAAATTCTAATTTGCCACCGATTCATTTAAT	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐2780a-­‐3-­‐p3_1ss7TC	
  
CATCGTCTGAATGCT	
  
	
  
1> CCACGCCACCTACGTTTCCAGTGGATTTCTTTGAACATTGTACTTGTTTGAGTGACATTGAATTCGG

AGGCAATGACCTACTTCAAATATACAATACACAACAATTGAAACATCGTCTGAATGCTCCAAGTTTG
TTTGTGACATCAACAAAAGCGACCGGATTCACATTGGAAATAACGAACAATGATTCAAATACAGTTA
TCACCGGCATTCGAGTGTCGATGGGTGGT	
  

	
  
U-      C    G  AU--   CUAC-     AUAUACAA  
  UGAAUU GGAG CA    GAC     UUCAA        U 
  GUUUGA CCUC GU    CUG     AAGUU        A 
UU      A    -  AAGU   CUACA     AACAACAC  
	
  
2> GAACGAGCGATAATTGAAAAATAATGAAAACGACAGAACGGTCACACAATCGAAAAGTTTTAACAA

AAATAAACAAGAACTTTAATCTGTTCGCAATGGTAATTTATTGCTACGATCATCGTCTGAATGCTTT
CACTATTGAATCGTAAAAGAAATCCGTGGACGTAAATCTGAATGAATTTTTATGAAGCACAGAAGA
AGAAAATGTCATTAAAGACCCAGGAGCAAGGGGAAAAG	
  

	
  
UACGA  A  G    AA     U  C  UU  A    AAA   AAUC  U  
     UC UC UCUG  UGCUU CA UA  GA UCGU   AGA    CG G 
     AG AG AGAC  ACGAA GU AU  UU AGUA   UCU    GC G 
GUAAA  A  A    --     -  -  UU  A    AG-   AAAU  A  
	
  
ATCGTCTGAATGCT	
  
3> AACATTCCTCATTCAATAACTGGCTGTTAATACAATATTGATCATAAATTCACCTTTTAAAATCCCTC

AAAATATTTGTTCTCCGTTAAGAAAAATCATTTTTTTTTCGACTGGTTTCAATCGTCTGAATGCTAT
ACATTTCACTTGCTCATTAATTTTACGATATGATTGATTTCGATATCGTCTGTTGTTTGTCTATAGAC
AAATCATGGTTTAACTCCAATTTTCATG	
  

	
  
UU   -     CU    GCUAUA-  UUU  
  UCA AUCGU  GAAU       CA   \ 
  AGU UAGCA  UUUA       GU   C 
U-   A     U-    AUUACUC  UCA  
	
  
GGATGTCGTTGGTTTATCACTTTATGTTTAGTTTTTTTTGGGTGGACACGTAAATCAAATTCTAATTGCT
CACGATTCATTGCGGTCAGCCTATAAAACGTATTATCGTTTGAGAACATCGTCTGAATGCTGACTGCGAA
TGATGGTTGTGTGAGTTTTCATTGTTCTATGTTCATTGTCCATTTATTTCGAATAGCATTACTCCTATCTT
CTAAATCCAATCTCGTTGGCATCGTATCATC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTTAATTGATGGCTCGAATGTATTGGAAAAGACATCACAAGGCACTTTGTTTTGTGGCACATCATTTAA
AATCTTCAATAACAACGACAACCCATCGTCTGAATGCAATTTCTATGTCATCATTCTCATTAATCGCAAT
TCGAATGTAGCAAAAAATAACATTTTCAACACTTTTCTTTATTTATGCATTTCGACCCACACATATTAAG
CTCGCACATCAATAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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>bmo-­‐mir-­‐3297-­‐p5_1ss14CT	
  
TCTGGACCTGGGCTT	
  
	
  
TCTGGACCTGGG	
  

1> CATTTTAGGAAAAATTGCAATTGAACTCCAGTAAAAAAAAAAATGATAACTCACTTCTGGGTG
GAAACCGTCTTGATCGGCAGTGTATCTAACGTGATATTGAACACCGTCTGGACCTGGGTATGAG
TATTCACCTTGGACAACAACGACTTTTTCTGGGTCTTCTGGGCTGGAACGGGCGATATTTGGTT
GTACTGATCCTGAGGAAACAGCTTTTTGACCGTTTGAGGTTTC	
  

	
  
   UCU     UG  UAU    AUUCACC   GA  
CCG   GGACC  GG   GAGU       UUG  \ 
GGU   UCUGG  CU   UUCA       AAC  C 
   CU-     GU  UU-    GC-----   AA  
	
  
GGACCTGGGCTT	
  

2> GATCCGCTACTACGAGTCCATCGGCCTGCTCAGGGCGGCCCATCGCACCGACAGCGGCTACCGGG
TCTACGGCACCGATGACTTGCATACCCTGGCCTTCATCAAGCGCTCCCGGGACCTGGGCTTTTC
CCTGGAAGAAGTCGGCAAGCTGCTGACCCTCTGGCAGGACCGGCAACGGGCCAGCGCCGACGTC
AAGGCCCTGGCCCGGCAACACATCGATGAACTGAACCAGAAAATCCGCGAACT	
  

	
  
U     C--      UCGCA   AC   ----------     CC    CUACG   CCGA  
 CAGGG   GGCCCA     CCG  AGC          GGCUA  GGGU     GCA    \ 
 GUCCC   UCGGGU     GGC  UCG          CCGGU  CCCA     CGU    U 
-     UUU      CCAG-   CC   CGAACUACUU     --    UA---   UCAG  
	
  
TGGACCTGGGCT	
  

3> GTTGCAGAATTCATCGAGCGAATGGCACAAAAGAAAGTGAATATCCATGAAAATTAACAATAA
CAGCAGCAAAAATGAATAACAAAATGCTTATAACTTACGGCAAACGTGTTGTGTACATTCCATA
TGGATCAGAATATGGACCTGGGCTGGGAGTGTTTGTGTTTACATTTGAACCAGATGTTGTCGTA
GAACTAGTTTGATGTGGTGGACCCTGTTCGGCAAGAAAATCAAAATCATATAAGTTTGTGCATT
TTTTTTTATGTATTTTTCTTTTCTCTTAATTTTTT	
  

	
  
AAU    -        A  A    C  CAAA      G  UA-   UC  
   AACA AAAUGCUU UA CUUA GG    CGUGUU UG   CAU  \ 
   UUGU UUUGUGAG GU GGGU CC    GUAUAA AC   GUA  C 
AU-    G        G  C    -  AG--      G  UAG   UA  
	
  
ATAAATTAGAGCACTGGATGGTTCCAAACGACTAGTAATTGCCGGGCTATTGTCGTGTAATTTTCATTTT
CAATACATACTGAATAGTGATTTTTAAGATGACCCTGGACCTGGGCTTTGGGAAACGCAAAATCTTGATA
TAGTTTTATTTTCGCATTGCCTCGTTCGAAACGTACGCAAATCATAGGCTTTTGTCATTATATTTGGCAA
CAAGTAATGCAGAAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ACTGACCGAAGACCAGATGCTCGGCGCCGTGCTGTTCGCCCATGACGAGTTCCAGGTGGTGATCAACGCC
GTCAAGGAACTGGCTGCCGAAGCCGCCAAGCCAACCTGGACCTGGGCTCCGCAAGCCGAAGCCACCGAG
CTGCTGGGCGCGATCCGTGCCGAGTTCGGCGAAGCGATTTCCCAGGCCTACACCATCACCGTCAAGGCCG
ACCGTTATGCACGCCTGGGCG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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>bmo-­‐mir-­‐3351-­‐p3	
   	
  
TGATTATTTTCTACT	
  
	
  

1> GCCGCTGAAAATTGGCTTCATGTTCATCGAATTTGTTCCTGAAAAATCCATGATTTCCCGCTTT
GTTCGTCGCTTTTCAAAATTTTCTCTTTATTCTCACTCTGAATCTTTTTCGATTATTTTCTACTC
AATTCAACACTTCACAATCGCCGAAGTTCCGTGGGTTTTATTTTCTTTTTCCTGTGATTATTAT
TGTTGTTGTTGTTGTTGAAAATTCACAAATCACTGATCACACTTCGTGGTTCT	
  

	
  
UUC    -----      U  U-    U-     CUUCAC      C-    UUCCGU   UUU  
   GAUU     AUUUUC AC  CAAU  CAACA      AAUCGC  GAAG      GGG   \ 
   CUAA     UAAAAG UG  GUUG  GUUGU      UUAGUG  CUUU      CUU   U 
UCA    ACACU      U  UU    UU     UAUUA-      UC    UU----   UUA  
	
  

2> AGAAAACAGAAAAAGGACAAGAGTGACAAGGAACCGGCAATATGTATTAATGGATAAATTTTC
GGATATTGTCATTAGTGAATTAAACATGAAATATTAAGATTATTTTCTACTGATAAATCATTTTC
GATAAATATATAAGGATTCAAAGTTTAAATGAAGTATTGGCTTTATTTTGTTTATAGAATGAGT
TCAGCTGGAAGTTAAATGACTAATGAAGAAA	
  

	
  
UUAAGA   U      -    UAAA       CG       U-      AU    AG   AA  
      UUA UUUCUA CUGA    UCAUUUU  AUAAAUA  AUAAGG  UCAA  UUU  \ 
      AAU GAAGGU GACU    AGUAAGA  UAUUUGU  UAUUUC  GGUU  GAA  A 
UCAGUA   U      C    UG--       --       UU      --    AU   GU  
	
  

3> ATCATAGATCAAAAACCAGTAAAAAAAAATTGTTCAAGTTATTTCAGAAGGATGAAAATTTAT
AAAAAAGAATGATGTAGGCGAGAATATTACGGTAACAATTAAATAGATTATTTTCTACTTGATT
TATTAAAGTTCAGAAAATTTATTTTATTTATCATACTAAACTTCTATCTAAACATAAAAACCAA
AAATTCATAGTTACAAGTAGAGAAAACAGTTTTGCTTTGATCTAATA	
  

	
  
ACAAU        UU--       --    GAUU  
     UAAAUAGA    AUUUUCU  ACUU    \ 
     AUUUAUUU    UAAAAGA  UGAA    U 
ACU--        UAUU       CU    AUUA  
	
  
ATAAAAATGAAGAAAAGAAAAAAGGAGAAAAAGAGAAAATCTCTCTAGACACGGCACTTCCTATAATAC
CTTTGGATTGCTACATCCCGTATACCGTATACCGTGCTGTAACCCTGATTATTTTCTACAGGTCGATAGTA
CACGGATAGAAGAGTAAAAAACAGCCGGAGTTGATTCTTTACTATCCCCATTATGGACCCCAGAAGCGTT
CGAAAATTTTAATAACTTTTCGTTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GCCATTGAAATGCGCTTAACGGGATCCGCTTACGGCATTTTACATGAAAAATATTTTTTTACGATTTTTT
TTTTTCATTCAATGTATTTCGTCAAATGGACGCGCATTTTCGATTATTTTCTACTTGTTCTTCATTTTTT
TTGTGTGTGTGTGTGTTCATCTGTGTAATGAAGTCATAACAATTTTAATTGAATTTTATCCAAAATGGAC
GATGAATACATTTTTATAAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAGTGCGTAAAATGAGATTATTGCGCTTATCACAACTTTGTTCAAAACACGTAATCCGCATGAATGGCT
CCGTATAAATTTATATGGTGATAATCAAGATTTTGTTGCATGATATTTACATTATTCATGTGATTATTTTC
TACATTTGGAGTTCTAATTCATTTTATTTTAGCCAAACCAATCATTGATGTAATCTGTTCGAATGAAAAT
ATTTCCGCCGACCATCGAAAATCGAAACTCAATTCGAATCATCATGCTATCGGTCGTCCAGATAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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GCGGCTTGTTTTGAACGGATTGAGTATGTATTCTACACCAACGCGATCATTTAAGCCAATACAAGTTTAA
CATTCTAGTTCAATATACGTTATTCGGTTGGGAAGTGATTATTTTCTACCGGCTCCAATTACTTCTGCTCC
AAGTGAAGAATGTAAAAATTATGTCATTTATTTATTCACTGAATGGAAAAAACATTCAAAATAAAAAAT
GCAAAATCTACGGAAAAAAAT	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐1923-­‐p3_1ss2TA	
  
TATCATTAATTTTTAAT	
  
	
  

1> TATGATTATTCTATCAGTAATATGTTTACATGTTATATGAATAAAATCGTTTTGTTTCCTGTTTA
AATAGTCGATGGATTTTTCATTGAAATCATGTTTGCAATTTATTTTGCGTTTCGTATCATTAAT
TTTTAATTGTTGATAGCAGAAATGGCATGTATTCGATTAACAATGCGATAGATTTGGGATGCCT
TCGGGACCCGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATATGTGCAAGT	
  

	
  
2> AATGAAATTGCTTAGCGAATTATAACATTGACAATCGTCAATGGAAACAACATTTGAATTTGAT

TTGAATCCTGTAATTCCATTTAAAAAATTCAAAAACAATTCATTTTTGTGTGCGATTATTATCA
TTAATTTTTAAATCGGCTTCGTCTTGTAATTGCGATTGGATCTTTCATTAATTCTTTCTTTTCC
TTTTTTTTATGCCCTTCCACGTCATAAATAAATGTACAATATGGTTTAGAGGGAAAATGTCATA	
  

	
  
GAAACA   UU-    U          UCCU-------      C   U      AUUCAAA  
      ACA   UGAA UUGAUUUGAA           GUAAUU CAU UAAAAA       A 
      UGU   GCUU GGCUAAAUUU           UAUUAG GUG GUUUUU       A 
AA----   UCU    C          UUAAUUACUAU      C   U      ACUUAAC  
	
  

3> TTTTGTCGGTTCGTCGATAAAAACAGAAACTAATAACGAAACCATAAAAATATAAAACATAAAA
TGGTGAATTGCGGCGAGAAAATGGCGGGAGTGAAGTTATTTTATCATTAATTTTTAAATGATTA
TTATTAATTTTCCTTCAGAAAAGTTCTGAAAGAAAAATTCAAAATTAAGTTCGGTTGTTCCAA
TTTAATTTCGGCAACCCAATTAATTTTCGGAAGCTTCGAAACG	
  

	
  
AC      CG AACCA       A   AAC       GG GAA--  G  G  AG  
  UAAUAA  A     UAAAAAU UAA   AUAAAAU  U     UU CG CG  A 
  AUUAUU  U     AUUUUUA AUU   UAUUUUA  G     AG GC GU  A 
--      AU AGUAA       -   AC-       UU AAGUG  G  G  AA  
	
  
TGTTCCTTTCTTCTTTAAACTCGAAATGTGCACTTGAAACTTTTTTCCTCTATTTTCTTTTATGTATGGA
ATAAACAATTTAATCAAAACAAAAAATTTCACATCTAAACCGGTTATCATTAATTTTTAAATTTTATTTT
TTTTTTTCACTTTAAAAATTAAAAACGAAAATGTTCAATCCATTTAGGTAGTGAATATTTTTTCCTTGTC
GGTTGGGTTCGGTTCGGTTTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CTTTTGTATCATTTTTTTTTCTTTTCTTCATTCAATTTCATCTTTATTGTTCAATTCAATCGCTTGGGAT
GGCTTTCACTCACAATATTTACGGTGCCGTGTGCCGTGTGCATGGTTTGATTAAAATCATTAATTTTTAA
TTTTTTTCACTTTTTCTGTTGCTTGTTTGCCCTGAAAATGAAAATAAACAAACAAACAAACAAACAAAC
AGCAAAAACAGTTTTGCACTTGATATCAAGAGTGTGG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CTCTTTTTGTTTCTTTTCTCACTTTCTGTCGTGTATGAGTGTTTAGGTGTTTAGGTGTTTGACTTGACTG
TTTAATATGTTATATTTAATTATTTATTATTATTATTTATCATTAATTTTTAAGTCTCTTTCCATTCATTTT
TAGTATTTTCACTAATTCACTAATCCAATTTTGTGGAGATTGAAGACTGAAGATGGGAAGAGCCATTATA
ATTTTTTTTTTTAACAAAGCTTTCATT	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3817-­‐p3_2ss7TG17GC	
  
GTATTAGTTTTTTAAACT	
  
>tca-­‐miR-­‐3817-­‐p5_2ss7TG17GC	
  
GTATTAGTTTTTTAAAC	
  
	
  

1> CCGGTTCCTTTAAAACCATTCTGCACAGTTGTTGCACCTTCAAAACCGTACCTGAATTTTTGTT
TTTTTTTTATTTGATGTGAAAATATCGCTGAAATTACGATGTTGTGCAGTTGATCTTTTTTTTG
TATTAGTTTTTTAACTTTGAATATATAAATGTTTTCTAATAGAATAATGATAATAATAATAATAA
TAATGGTTAATATTAAATATGAGATTTTACTGTTTGGGTCGCCAGGACGTAGTTTTTGGTTGAT
T	
  

  U  UG     GUU     ACUUU      A  
UU UU  UAUUA   UUUUA     GAAUAU U 
AA AA  AUAGU   AAGAU     UUUGUA A 
  U  UA     AAU     AAUCU      A  
	
  

2> TCAAAAAAGTAATTTTAATTTGTGGAATATATGGAATTGCTACTGGATTGTACAAAAATGAAAT
GCTATATTTGAAATGGAAAAGAACTCTCGAATGACTTGAGGCACGTATCACGTTTTTTATTAGT
TTTTTAAATGTCAAAGTTATTCCATTGAAAAGTATTTATCGATTATGAACGTGCTTCGCTTTGA
CAAGTACTCAACTGTACTGAATATAAACAATAATATTTTCGTTATTGGAATTTTCAGGCATTTG
AAATTGGAAAA	
  

	
  
AUA     A  GGA        CUC   U   U   GGC  
   UUUGA AU   AAAGAACU   GAA GAC UGA   A 
   AAACU UA   UUUUUUGA   UUU UUG ACU   C 
---     G  AA-        UUA   U   C   AUG  
	
  

3> AAAATATTAATGAAAATTTTTTTTTCTTCCAAAATTAGGTATTTAGATATTACGTTTAACATCA
CGATGCGGCGAAAAACATTATTTTACACAGTCAATCTAATCATACCGTGTATGGGTATTAGTTTT
TTAACGATTTTAGTATTTTATCTACCATCGGATAGTGGTGAAAAGGTAAGCAATATTTTATTCCA
TCAATTGTTGCTCTTTTTTCTTTATATCTTATGCCATTTTCATATTGAAGATTCAGCGGCTCATT
CAAT	
  

	
  
AUG-  GC       AU-     -     A  CAAUC  
    CG  GAAAAAC   UAUUU UACAC GU     U 
    GC  UUUUUUG   AUGGG AUGUG CA     A 
UUUA  AA       AUU     U     C  UACUA  
	
  
ATTATTGTAGAAAAGACAATTGTGAGGCGAGTTTGAGTGACAGCTGTGTATTGTAGATGATGTTGAAAG
TCTCCGCCATTTTGTATCACAACCGCCGCACATAACGTGTATTAGTTTTTTAAAGGTAAAATTGTGTATTA
TTTTCATTCGTATTCCTGATTCTTTTCATCGTTGTTTGGTCGCACATTTTTTTCGTTATTCATTATGTTTT
TGTTACATTTTTTTTGTATGTAATGTGGCGCGATGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3881-­‐5p_L-­‐3R-­‐8_1ss4AT	
   	
  
TGTTTAAATTATGTT	
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1> GTCAGACATGATTCCAAAATCGAATTCATTAGCATTCGAATATTTAAATGAGCAATAATCATATT
ATAACAATCGAAGATAGGAAAATATTGAATTAATATGTTTGCTTTGTTTAAATTATGTTTACAT
CAAATACATTGATCGGCTTACAGGAAAACATGTTTTCTGTCAGTTTATTTAAGTTTATTTTTTT
TATTTTTTTCAAGTTATTGAGTGTATATCAAACTACAACGTTTTGAATTCG	
  

	
  
	
  
AA   U    UUAU-     U-    G   GG  AAUA  
  UAA CAUA     AACAA  CGAA AUA  AA    \ 
  AUU GUAU     UUGUU  GUUU UAU  UU    U 
--   U    UAAAU     UC    G   AA  AAGU  
	
  

2> AATCAATGAATTTCAAGTTTCAAGATGTGCCAATCAAAATAGTTAATAAATTTGATTTTCGCAT
CGCCTTACGCCTTAAGTGTAAAGTATATATGAGTTCCTTCTGTTGCATAATTTCATGTTTAAATT
ATGTTTAATTAATAAATTTAGCGTTTCGAACATGTTCAACATTGATCCTATTCAAACTTATTCA
AAAACCGAAAATTTGTTTGCAAGAAAATCCAAACGTCTATTCATCGATATGATAA	
  

	
  
UCCU  --     CAUAAUUU      UA  UU     U    A  
    UC  UGUUG        CAUGUU  AA  AUGUU AAUU A 
    AG  ACAAC        GUACAA  UU  UGCGA UUAA U 
UCCU  UU     UU------      GC  --     U    A  
	
  

3> TCTCCATACTCAAGTCTCTGTACTAGAGCCCAGTATGGCCGTACCTACGAGAGTGAATAAATCAG
AACATATTTGCTCAATTTGACTCTCTCAATAATTTTTTTCTGATAAATTGTGTTTAAATTATGT
TATGAGAGAGCATAATTTACATTTTCTCGAAATAAAAAATTGGAAAAAATTGTGAAAAAAAAT
AATTGCCACAGGGGCTCGATCCTTGTAGATCTCCATACTTGAATCTTTGACTTGAATATCT	
  

	
  
AAUU  A        A    UUUU  CU    AA  
    UG CUCUCUCA UAAU    UU  GAUA  \ 
    AC GAGAGAGU AUUG    AA  UUGU  U 
AU--  -        -    UAUU  AU    GU  
	
  
TCAGGTCTTCAAATACCGAGGAGCCCAGTATGGCCGTATCTACGAAAGTGAATAAATCAGAACATATTTG
CTCAATTTGACCCTCTCAATAAATTTTTTCTGATAAATTCTGTTTAAATTATGTTATGAGAGAGCATAAA
TTACATTTTCCGAAATAAAAAATTGGAAAAAAATGTGAAAAAAAAAAATAATTGCCACAAGTGCTCGAT
CCATGTAGATCTTCATACTTGAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CACGTGTTTTATTGTACATTGTTGATTGTGTGGTGGTGTGCTATGGGATGATTTTTTTTTTTCATTTGTT
TGAACACTGTGAATTTCAATCTCTTTTTCATTATGAAAATGTTTAAATTATGTTTTGTGATTTTTCTCAT
GTTATTTTTATTCAGACAAGATTTGATTTGTGGTATGTATCAGCGCCTCATAAGCAACCTTTAATTCGGA
TGTTCAGTCAATTATTTGTTGTGACA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐9c-­‐p3_1ss7TC	
  
AATTATCTTTGAAAT	
  
	
  

1> TGATTGGTTAATATTATTATTTGAAATGGACTTACATTGAGCGTGCATGGCTGTAAATGTATCA
AATAAAAAATAAAAATGCTTTCATTATTATCGATGAAATTACAAAATTATCTTTGAAATGGACT
TACCGTACCATTGCATTGCTTTAAATGTATTTAAGAGCAAATAATAATTTTTTCATTATAAACAA
AATTACTAAATTTCTTTTTGAAATGATTGGTTAATATTATTAT	
  



	
  
	
  

308	
  

	
  
2> ATTTAAATTAAATTAATTAAATTTTAAAATTTCGAATTAAAAAGATTTAAATTTTTATTTAAGT

TATTATGTTATTAATATTTATAATATAAATTTAGTAGTGAAATGTTAATCGATTTTTATTATATTT
AATTATCTTTGAAATAGATTTAATCTAATTTTAAATTTAAATTAAATTATTATTGATTATTTTTA
TTAAATTTTAATTTTAAATTAATATAATTTGGGATAATCTAAATTATAAAAATTAAAAATAAAA
TATTAATTTTTTAAAAATTTAATT	
  

	
  
3> TCTTCGCTTCTTGATTGGCTGTCATCCGAGTCAGTTCGCTTCGGCGGCTTGTATTTTTTTATCA

TCTAAATGAGATTCGAATTACTTTTATATCCGGATATAGTAAAAAAAAAATTATCTTTGAAATA
TTGGCAATAGAATCGGATTTCACTAATGTCAGACACCAGATTAATTTTTTACGATCCACATACA
CAGAATTCAATGTGTCAGATTCACTGAATATTTTGTTAGGAAAT	
  
	
  

TTGAAAATATTCTGTTCGGCTAATTCGAATGATAATATTTGATTGCTTCCGGCGAAGACTAAATTACATA
TTTGTGAAAAATAAAATAAAATTGCATTAATGTTAAAATGAATGAATTATCTTTGAAATATTTATATTTC
GTAGAATTCTATGTAATAAGAACTCTACTGAATACAAAACTTATTCAAATTGTCACTTTATCGATTTTGC
AAATATGAAAACAAGCCTCTATATTGTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTGTCACGTTCGGGAATAATGTATTATATGATTTATATTGTACGTAATTGTGTCAACAACAAAACATGTTA
AAACTAATTCGTGAAGTTATAATCGTTGATGGTAATTATCTTTGAAATGAATCGGACCACGTTGACAACA
CTCAACTATAAAATCATTTCCATTTTCCATTGCGTTGTGTCGTTCAATTCGTTTCATTCAGGCCCATAAA
AATGTTTTCAAAATTTTTTTTTTTCGTTTCCATTTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3400-­‐p3_1ss15GC	
  
GTTGTTGTACCTGGC	
   	
  
	
  

1> TTTTCTTCTTCTTCTTCTTCTTCTTCTTTGGCAGCCTCTGGTTTAACATGACGATAGTTAGAAT
AATACTTGATTGGTATCGATTCGGAAGCATCCTGATGTCGAATGGTTGTTGTACCTGAATTGGC
TGGTCTTCTTGATACTTTTGGTTTTTGCGATGAAATCGTTTGCTCCATATCTTCTTCAGTGTAC
CGAACTGACTCTAAAGATTTAATAAAATGAGGGTTT	
  

	
  
2> GATCATTGCTCAGCCCGTCTTGAGATCACATTATCCCGTGAAGTGAAGAGCTATTTATTGGAAA

ACTATTTACCATCAACGTTATTCGTATCAATGTCCTGGGGATCTTTTGTTGTTGTACCTGAAATT
GTGCCCGGTAGAATGGTAAAAATGAATAAATCTCTTAACATTATTCATCGAATGTCTTAATTTT
TTAAATCCATTTTTATGCACCGTCGGTGCACACTA	
  

	
  
AUCA   UUA   --    --    -----    U  
    ACG   UUC  GUAU  CAAU     GUCC \ 
    UGU   AAG  CAUG  GUUG     UAGG G 
CCCG   UA-   UC    UU    UUUUC    G  
	
  

3> GATGAAACGTTGAATCATTACATTTGGTCCGATGTCTCGACCTTCATTGTTTGCATTATCTGAA
CGAAGTTAATCAATGACAAAATCTTGAATGATTTCAACTGTTGTACCTGGCCGTGAATTAAAAA
TATCACGAACAAAACCATAATTGCATGGGCGGGGATCGCATTAGTTTTTAGGCTTCATTGAAAT
CGGATTTCTTCGGAAAACTTTGAAAAAACG	
  

	
  
C-------     U   A---    G     -     AAAAUAUCAC  
        AACUG UGU    CCUG CCGUG AAUUA          \ 
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        UUGAU ACG    GGGC GGUAC UUAAU          G 
UCGGAUUU     U   CUAG    G     G     ACCAAAACAA  
	
  
CTTCTTTCAAAAGTAACATAGCCTTAATGGCAACATATTGACGGCTCATAAATGTCAACATTCAATGCGT
TCAAATGCGTTATGTATGCAATGCATGAATTTTGTATATTATTGTTGTACCTGGAATTTCGAAATTGTTC
GTAGAGCCAATTGATACCATTGTCAAACAAATATCTTTTTAACTAACAAAAAAATCAGTTTTTATTCTTA
ATCAAACAATGAAAAATTATTTATC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>rmi-­‐mir-­‐5335-­‐p5_1ss6GC	
  	
  	
  
TCGTTCGGTTTTTGT	
  
	
  

1> GTTTTAATTTTTTTTATGTTTGTTTCGTATCGTTAGCCATATCAAGTCGTTATTAATCTAATTTT
TGCTGCAATATTTCGAGTAATGTACCGTTACATAATATGATGTCGTTCGGTTTTTGTCTCGACCA
TAACAGAAATAATGAAAATTCCAAAAAACGCAAATGAACAAAGAATTAACCTGAAATATTGAG
AGTTCTATGCGCAAACAAGGAAATATTGAATCGAATAAAT	
  

	
  
2> TTTGTTTTTACGGTTTCAACGGAACGTGCGTTTCATTTCAAACAAATGAAATATTTGCATTTTT

TTCTTTTCGAAAATCGGCGGGAAACGTTTCATAAATATTGTGAACAATTTAATCGTTCGGTTTT
TGTCAGCAAATGGAATCAGTAGAATAATATTTGCGACACTTGTTAATGGTGGTTGGTATGCATT
TTGTGAGAATGAGCCAATATTTTTTCTTTTCCGTACATTCAAAGTTGAGATAGACATAGAG	
  

	
  
CG--         UAU    AA-     UA      CGGUUUU    A       GAA-  A  
    UUUCAUAAA   UGUG   CAAUU  AUCGUU       UGUC GCAAAUG    UC G 
    AGAGUGUUU   ACGU   GUUGG  UGGUAA       ACAG CGUUUAU    AG U 
AGUA         U--    AUG     --      UUGUUC-    -       AAUA  A  
	
  

3> TTGTGTCTTGTTCGACAGTATTATGCGCTCAACGCTCAAATGAGAGTGTTTTTTAATTCGAAAG
AACCGATTCAGTTACCATATCGAATGTTTTTTGAGTGTCCATTATTCAATTTCGTTCGGTTTTT
GTCTTTTTCGTTCTTTCTCTCTTTTTCTCTCCCTCTCTCCCTCACTGTCTCTGTCATTTTTCTCG
TTTATTTCCATCAGCTGCTATGCACTGTGAGCTCTGTATATGTGCTGT	
  

	
  
        C  UUC  UUACCAU        UUUU       UC  
GAAAGAAC GA   AG       AUCGAAUG    UUGAGUG  \ 
CUUUCUUG CU   UC       UGGCUUGC    AACUUAU  C 
        -  UUU  UGUUUU-        UUU-       UA  
	
  
ATAATTATTGCGCCCATATTGAATTTGTCACATCGGCAAATGGTTGATGAAAAATAGTGCGTCTTGATTC
TTGACACATCCAATTTTCATTCTCTAATTCCATCTGAAAGCAATTTCGTTCGGTTTTTGTTTTTATGGAT
TGATAACATTGCTGTCAATGCAATGTATTCCATATTCCGTAATGAAATCGATAAGTGAATTGAATAGAAA
CCTCGAATCACCACATCACTGTATATCGATTATTTTTATTATTATTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
AACAAAAAAAAACAAGGATATATGCAATTTGAAAAACCCCATGCTCTTACCGATTGTCTCTGCACTCTGG
CAATTGTATCATTTTATGCATTCATTATTGTCTTCCAGACTCGTTCGGTTTTTGTGTGACAAAATTCTAG
AGCAAATCACAATGATTCTTTTCAGTTCTGTCTATATTTTGATACTTTTCTTTTGGCCGGTAGTCATTCC
CTTTGCCATCGTGAATAGGAGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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>ame-­‐mir-­‐6052-­‐p3_1ss2AC	
  
TCGATATTTTGCTAT	
  
	
  

1> CCTGGTATTCCGCAATCCTGGCGCTATACCATAGTGACGCTATACAATCACAACGTTATCCTAAA
ATTCAATCAGATTAGTCATAACGGTGTTCCATTGTTCGATATTTTGCTATTAGAATATCCCATAT
ATTAAGATGGACAGAGTTCATTCGCGCCTTGCTGGCGACACGCTTCACATTCGGAGATCAACAA
TGAGTCACATTGCATTGCATTAGTCGATA	
  

	
  
UC  U      -     AG     CC  
  GA AUUUUG CUAUU  AAUAU  \ 
  CU UGAGAC GGUAG  UUAUA  C 
--  -      A     AA     UA  
	
  

2> CGTCGTTCAATAACGTGGTAACTCGTAATCACGATGATATTCCATTGCCCTACATCTTGCAATCA
CACCGTTATCACAATATTCAATCGTGTTTGTCATAACGTTGTTTGCTCGATATTTTGCTATTGGA
CTACCCCGTATCGTAAAACGAGCATAGTTCATTCTCGCCTTCACAGCGACATGCTTCATATTCGG
AGATCAATGATGAGTGACATTGCTTTACCTTATTCGT	
  

	
  
3> TATCCGTATCCTGGTGACAATTCTTTTCAACCAGCTGGTCCAGTCGTTCAACAGCCACAAGGAG

CTGGAGATCAAAGTAAGTGCCCATGAAGATATTTTTTATCATCGATATTTTGCTATTGTCGGGT
TTCACAATCTGTAGAATTACATAAAAAAAACTGAATTCAGATTTGAGGTTAAATATCATTATTG
TTTATTTGTTCATTCGAAAATTTTAATACTA	
  

	
  
C    A    CCACAA      G  GAU   -      UGCCCA   A    UU  
 GUUC ACAG      GGAGCU GA   CAA AGUAAG      UGA GAUA  \ 
 UAAG UGUC      CUUUGG CU   GUU UCGUUU      GCU CUAU  U 
U    A    UAACA-      G  ---   A      UAUA--   A    UU  
	
  
TATTTGTTGAAAATTACCGAAATTTCGGCATTGGCCATATTCATTACAATTAGTATTAGTATTATTATTAT
TATTATTATAATCGGTGTTGATTCGTTTAATTTTTGGCTTTCGATATTTTGCTATTCCTATCGTATTCATT
TTTCCGTTTTTATTCCGACAAATTTGAGCACCATTTCCGCCTCGAACGGTTTTATCTGCATTTATTATTC
GAAAATGTATTGCTACAGTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AACAATTGTGCTTTTAAAATCTTTTGAGTGAAACGTCAAACTACAAATTCAGCATCCATCATTTCATACA
CACTTAAAGATTTCCGGGCAATGTTACCATGATTTCATGGTAAATCGATATTTTGCTATATTTCTTCGATT
TTTTTCTTTTTTTTTTTTTGAAAAATCGCTATAAAATGCTGTTATTTTAGACCTTATGAGCACGGCACAG
TATTATAATACTGTAATTCCCTTTGGGTCC	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CAAGCAATATGTTTGATACACAAACACATACACACATCTAATATTCTATTCTTAATTCATTCTCATATCGT
GTATGATATATTACGTTCATTTTATTCAATCGTAAATCGACATTTTCGATATTTTGCTATAGATTTGGGTG
CTAAGCGCTTATTACTTATGTTTGGAAAAGGACATTGAGAAATGATAAATCATCTTTTGGTTTTGGTTTT
TGAGCGCCAATACCACATC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAATCTAATTAGACTGAAATGAAGGCCGCGGCATCTTATGACCAAATACGTGTATATGAATTACACATTT
ATTGACAAATACAAATCGAATTTCTACATTCTTTAATGTCGATCGATATTTTGCTATTGAATTTATTCCCC
TTTCATTAGAATAATGATGAATTTTTTGAAGTAAAAGACAAACAATTTTATTATTACAAAAATGTGTACA
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TTGAAGTTTCACAAGAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>api-­‐miR-­‐315-­‐p3_1ss4AT	
   	
  
CATTTATTGTACGGT	
  
	
  

1> ACAAGAGTAACCGAAGCAAATAACAGGAGAAGAAAAACTGGCCAGACACATTTTATAACAGCA
ATAAACTTCAGTACGATGCATTTTCTAAAGTTCCATATGGTGATCTAAATACATTTATTGTACGG
TTGCCCACTGTTTACATTCTATATTCTCACAATCTAAAATCCAGCATCTAGCATATCATTCATTT
GCCTTGGCATTTTGTTTTTTCGTCCTCGTTTTTTTTGTACTCA	
  

	
  
2> ATTGCACAGACTGCAAAATTTGGAACGTTTTAATTTAAATTTTTCAACAATTTTAAACTATTCG

CTATCCAAAGATGATTCAATACGTTTTATATAAACAAACGCGACCACGAATTCAATGCTTATTTA
TTGTACGGTTTGCATCTTTGCTCGCAGCTTTACATCATATTTACAATTTCAAATGTTCCAAATCC
AAGAATAAACTTTATGCCGTGTATCGAAATGCATGATATTTTGCATATTTAT	
  

	
  
AUC--        AUU   UA   UU--  U    A  AACG---  A  
     CAAAGAUG   CAA  CGU    UA AUAA CA       CG C 
     GUUUCUAC   GUU  GCA    AU UAUU GU       GC C 
CGCUC        ---   UG   UGUU  U    C  AACUUAA  A  
	
  

3> AATGAATTCAATTTAAATCGATATTGACACATCAACGACAAAAATTGAAACTGACAAAATTTCC
TATTCATGAATCACAATCGAACTGCTACTTGATTTTGATTGAGTCATTGTAAAATTTATTGTAC
GGTTACTTCGTTCGCAATCAATAAATCATAACGAAAACGGGCACACACTCGATAAAGAAAAGAA
ATGTCCATTCGATGATTGGTCCAAATTTTATTAAACTCATTGACACTCAACA	
  

UAAA   U     --    UU  
    AUU AUUGU  ACGG  \ 
    UAA UAACG  UGCU  A 
----   C     CU    UC  
	
  
AATAAAGGAATAAATCAATTGCTTTTTATTCGAAAATTTTCCAGCTCTCGTTGTTATAACAACTGTAGTT
GGATATTCCATGTCGCCAGCGTCATTTGATCCTTCAACATTCATTTATTGTACGGTTGGAACGGGACTAT
GTTCAGCGGCAGCAAACTCAAGTAAATAGCTCTCGAAAATTTGTTGACTTTTATTGATTATAATAATCAT
AATAATTGTATTTGATTCAAAAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GACGGTATAGAATTGACTTGATTGCCGACTGCCGACTGCCGACTGCCAACACTCAACAAAGATTTGACGG
CTAGGCTCCATAATGATATGAATGTGATGGGTTGATGGAATATCATTTATTGTACGGAATATTAAACTCTC
AACTCTCAATGGCAATTGAAAAACATTAATCCATTTAAAGAAATAAATTTAAAAAAAAAAATAGTCATC
TCTTTGTTCCGTCTTTGTTCTTTTCAGTACATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐87b-­‐p5_1ss4TA	
   	
  
CTTAGTTTTTCCTGT	
  
	
  

1> TCTCATTCAATAAATGTGAAATTCTCTTTTATTGGTGTCAACACAAAAACAAATATTCCATAGA
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TCCATAGATGATTGCTTAATTCCCTCGGTTACGCTTTTGTCATTGTTAATCGTATTAGTTTTTCC
TGTTTTTCGTTTTTACTGTTTTGCTGCATGTTTTGTGCGCACCACATTAATCAAAACCAATTAA
TTTGGCATTCGAACCAAATTCTCTCTAACTAAAATACACAATACTTTGTAT	
  

	
  
GUC    C-      A     UCCAUA   C--  UA  UG UU  U     CC  
   AACA  AAAAAC AAUAU      GAU   CA  GA  A  GC UAAUU  \ 
   UUGU  UUUUUG UUAUG      CUA   GU  CU  U  CG AUUGG  C 
---    CC      A     ------   AUU  UA  GU UU  C     CU  
	
  

2> CTCTGTCGATGGTTGTCCATTTGTGATGTTCACATTATGTGAACTTTGTCTAAATAAATGGAAT
TTTTTTTTTCATGGCAATCGACCGTCCGTTCTTTGATAACTGACTGAGTTATTTTTTAGTTTTT
CCTGTCATTATTGCCAGCGATCCACATTTTGTAGAGTAACAGGTAAAAAGGCCCATAAATGATA
ATAAAATCAGAACGTTGCAAGCAAGTGTGTGTGTGTGTGTGTGAAGTCACCATGCGAA	
  

	
  
   CC  UCUU-     ACU--       UU  
CGU  GU     UGAUA     GACUGAG  A 
GCG  CG     ACUGU     UUGAUUU  U 
   AC  UUAUU     CCUUU       UU  
	
  

3> AAAAGAAACGTTGTGCTATGGTTTTTGGAAATATTACTTATTGTGTATGGAAAAATACATTTTA
TGTGGAAAAAGATTGCTGGGTAAGATTTATTTGCATGGCTGATTCAGTTAAACATTAGTTTTTC
CTGTATGTATTGTATTTTATTCCACCATTGTTTCTAATGCCAATTTCTACTTGTTCGATGAATAC
AATGTTATAATGTTCGATTTGGCTAAAACAAGCAAAGAGACCAACAAAGGGAG	
  

	
  
U--      A     --------   U   U      UAUU  CA      A  
   GUGGAA AAGAU        UGC GGG AAGAUU    UG  UGGCUG \ 
   CACCUU UUUUA        AUG UCC UUUUGA    AC  AUUGAC U 
UAC      A     UGUUAUGU   -   U      UU--  AA      U  
	
  
AAATAAAATCTCATCGCGAATTTAAGTTGAACAGTCTAAAAAGCGGTGGTCAAACGCACATGGAAATGC
AAATAAATTGTTGATTGTTGTATACAAGTTGTTCTATTCAGCTTAGTTTTTCCTGTTCCACTGTTTCGCT
GCTCATATATCATCCATAATTGAATAGAATAGAATACGTAAAATTCATTCAGTCATTACATTCAGGACAGA
GATCGTGGTTGTACCAAACC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAATAAGTGTTCAACCTCGCATTCCCTACGCTTCGATAATAACTTTTAACTTATTCTCATCGAATTTCTTT
TGCACCATCATTGGCGTCATCACACCGTTATTACGATACGTTTAGTTTTTCCTGTTTTTCTTTATAATCGA
CGTTTTGCAAATATTCTTCATCATTCCCTTCTTGTTTGCGTGCTTCAAGTCATCGTTGTTCCTGTTTTGT
TTTATTTTATTTTTTTTTTTTTTACTCTTCTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTACTGTGCACTGTGCACTGTGCAGTTTGTCAGTTACGTGTCATTTCAGGGTCAAACTGAATTGCTACTT
TTTTTTCTTCTCTCTACTGACAAACTGCAGATTATTGGATTCATTTGTATTAGTTTTTCCTGTTACATTG
CCATAATCCCTGGCACATGTCTATGGATCGAATCATTAGAACCGAAAAAAGTTTCGAATAAAACTAAAAA
TCTTGGATAAATGTTTATTTATAAAAAATAAATGAATTGAAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐110994_9	
  
TGCGCCGGTGTTAAGTAATTCAAATC	
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1> AGAAATCAAGTTGAATTTTTTCAATCGCTCGCGTTCGCTTAAGTTCGCTCTGTGATAGTTCGCT

CAAATTTCTTGTCAATGGTTGGACGATTCTTCGACCTAAATGTGCATGCGCCGGTGTTAAGTAA
TTCAAATCAAAGGGATCATCTTTTAATGGTACTAATGGTCTGCTATTTAGCACCGCAGTAATACC
AGCAAGCAATGTTTGGTACTTTTCATATGTAAATGATTGAT	
  

	
  
GCTTAAGTTCGCTCTGTGACAGTTCGCTCAAATTTCTCGTCAATGGTTGGACGATTCTTCGACCCAAATG
TGCATGCGCCGGTGTTAAGTAATTCAAATCAAAGGGATCATCTTTTAATGGTACTAATGGTCTGCTATTT
AGCACCGCAGTAATACCAGCAAGCAATGTTTGGTACTTTTCATATGTAAATGATTGATCGCCCAAAATTC
TTTTCGCATGATA	
  
	
  
UAAAUGUGCA   GC            AUU  A    AA  G     CU  
          UGC  CGGUGUUAAGUA   CA AUCA  GG AUCAU  U 
          AUG  GCCACGAUUUAU   GU UGGU  UC UGGUA  U 
UA--------   AC            C--  C    AA  A     AU  
	
  
CCAGAAATCAAGTTGAATTTTTTAAATCGGTCGCGTTCGCTTAAGTTCGCTCTGTGACAGTTCGCTCAAG
TTTCTCGTCAATGGTTGGACGATTCTTCGACCCAAATGTGCATGCGCAGGTGTTAAGTAATTTAAATCAA
ATGGATCATCTTTTAATGGTACTAGTGGTCTGCTATTTAGCACCGCAGTAATACCAGCGAGCAATGTTTG
GTACTTTTCATATGTGAATGATTTATATTTTGT	
  
	
  
UAAAUGUGCA   GC            AUU  A    AA  G     CU  
          UGC  CGGUGUUAAGUA   CA AUCA  GG AUCAU  U 
          AUG  GCCACGAUUUAU   GU UGGU  UC UGGUA  U 
UA--------   AC            C--  C    AA  A     AU  
	
  
CAAGTAGTCCTTCCGGGATGCGTTCCAGAAATCAAGTTGAATTTTTTCAATCGCTCGCGTTCGCTCAAGT
TTCTCGTCAATGGTTGGACGATTCTTCGACCCAAATGTGCATGCGCAGGTGTTAAGTAATTTAAATCAAA
TGTATTATCTCCTAATGGTACTAATAGTCTGCTATTTAGCACCGCAGTAATACCAGCAAGCAATATTTGGT
ACTTTTCATACTCAGTGAAACAAAATTGACGTAAAAATTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐87420_12	
  
ACGTGTCTCAATTCGAATCGAAT	
  
	
  

1> ATTCAACTGAACTATTTGATCGCAGGCGTTCAACTTTTATAGTACTCAATAATGATATAGAATCG
AATAAAATTTGTAAACAACATCTGTTTTTGCATTGAATACATTACGTGTCTCAATTCGAATCGA
ATGAAACTTGAATAAAAACATCCGCTTTTACATCAAATACAAAACAAGTCTCAATTCGATTCTA
ATGAAACTTGGAAAACATCGTCTATTTTTGCATTGAATACAAAA	
  

	
  
2> CGAATCGATTGAAACTTGGAAAACATCGTCTATTTTCGCATTGAATACAAAACGTCCTTCAATT

TGAATCGAATGAAACGTAGAAAATAAAATCTATTTTTACATCAAATGCAAACGTGTCTCAATTC
GAATCGAATGATACTTGGAAAACATCGTCTATTTTTGCATAAAATTAAATCGTCTTCCAATTCG
ATTCGAATGAATTTTGGAAATGATCATGATTTCAGAGCCGCCGCC	
  

	
  
AAACGUGUC   A            GAUACU     A  AUCGUCU     UG  
         UCA UUCGAAUCGAAU      UGGAA AC       AUUUU  \ 
         AGU AAGCUUAGCUUA      ACCUU UG       UAAAA  C 
UUUUA----   -            ------     C  CUAAAU-     UA  
	
  

3> ATAAGGAACAGGGATAAATTTAACGCAATACAATAAGAATAGACAAATATTGTTTCAATGAAGA
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AGTGAATAAAACTTAAACAAAAACATCTGTTTTTACATCAAATAAAAACGTGTCTCAATTCGAA
TCGAATGAAACTTGAAAAATAACGTTCGTTTTTAATTTGACTCTGGATTTATGACTCATGCATC
CGCCCGAATAACAAAAGATATTTACGTCCTTGCTTCACACTAAAAAAAAAT	
  

	
  
CAUCAAAUAAAAACGU   UC-     -  A      G   CU    AAA  
                GUC   AAUUC GA UCGAAU AAA  UGAA   U 
                CAG   UUAGG CU AGUUUA UUU  GCUU   A 
ACU-------------   UAU     U  C      A   UU    GCA  
	
  
	
  
AATTCGAATCGAATATCGAATGAAACATGGGAAAAAGATCTTTCAATTCGAATCGAATGAAACTTGGGA
AAAAAAATCTATTTTTACATCAAAAACAAAACGTGTCTCAATTCGAATCGAATGAAACTTGGGAAAAAA
AATCTATCTTTACATCAAAAACAAAACGTGTCTCAATTCGAATCGATTGAAGCTTGGAAAACATCGTCTA
TTTTTGCATTGAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATAAAATTTAAAAAAAAACATCGTCTATTTTTGCATTGAATACAAAACTTCTTTCGATTCAATTCGAAT
GAAACTTGAATAAAAACATCTGTTTCTACATCAAATAGAAAACGTGTCTCAATTCGAATCGAATGAAATT
ATTAATCGAATTATTGTCATCACTTTTTATCATGACTTTTTCCGAATTCAAATTCCTGCCAAAAAAAAAA
ATGAATCGGTCCAGAGCCCTTCAAAAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTTAAAAAAAAAACATCGTCTATTTTTGCATTGAATACAAAACTTCTTTCGATTCAATTCGAATGAAAC
TTGAATAAAAACATCTGTTTCTACATCAAATAGAAAACGTGTCTCAATTCGAATCGAATGAAATTATTAA
TCGAATTATTGTCATCACTTTTTATCATGACTTTTTCCGAATTCAAATTCCTGCCAAAAAAAAAAATGAA
TCGGTCCAGAGCCCTTCAAAAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATAACTTGGAAAACATCGTCTATTTTTGCATTGAATACAAAACTTCTTTCGATTCAAATCGAATGAAACT
TGAATAAAAACATCTATTTTTACATCAAATACAAAACGTGTCTCAATTCGAATCGAATGAAACTTGAATA
AAAACATCTGTTTTTAAATCAAAAACAAAACGAGTCTCAATTCGATTCGAATGAAGCTAGAAAATCAAC
ATCTATTTTTGCATTGAATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐2774a-­‐3-­‐p5_1ss8AG	
  
AAAAAACGTTCGGACC	
  
	
  

1> CTGAGTTTGTCTGTTTAAAATTAATATTATCCTTTCCATTCTTGTAAATACATGCACAAGAAAC
ACCGTTGATCTTCACATTTTCAGTTTCGTCGAAGGAAAAAACAAAAAACGTTCGGATACAAGA
TCAAACGCTCATCTCACACAATTCCATTTTGGTACAGCGATGATGAACTTTAGGCATGAGGCAA
AATGGGTCACGTTTTCCACCAAGAGAACATAATTA	
  

	
  
2> TGTTCGTGCGGCTGAAAAGGAATTGGATAAGGTCGCAAAACAGAAAAAACGTTCCGATTCCAA

TGTTCGTGCGGCTGAAAAGGAATTGGATAAAGTCGCAAAACAGAAAAAACGTTCGGATCCAAA
ATTTTGACAGCTTGAAAAGCAAAGAGATCGATCCACTAAACGTTGTAAAAGATCAGATCTAGCA
TATTATGCGCAATTAAAAACATCAAACAATTTAAGAATCAAAACT	
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AA   A      AAAG--  GCA  
  GGA UUGGAU      UC   A 
  CCU GGCUUG      AG   A 
--   A      CAAAAA  ACA  
	
  

3> GATGAATTCCAATACTTGGATCTCATCGATAATATCATCAAGAACGGTAAGAGAATTATATTATC
AAAAATGGATGGGAATTTAATGCAAAATAAAAATTATAGGCAAAAAACGTTCGGATCGTACCG
GAGTCGGTACCGTATCGATATTTGGTGCTCAGATGAGATTCAATTTACGAAATGATATCTTTCCG
TTGTTAACAACTAAACGAGTATTTTGGCGTGCCG	
  

	
  
CATTTCCAATGTTCAAAGAACAAACAAACGCAAAATGTTTAAATAGATCGGAAACGAAATGAAAAGCAG
ACACTGGTGTCGACAAAACGATAACACATACAATAAACCAAAAACGTTCGGACGGTACACATGTGTCGGT
GGATTTGTGTATGAGTGCGCATTGTAGTTATTCTGAGCTAGGAATCGATTTCTCAAACATATTCAATACA
TTTTCAAAGTTTTTTTTTTTTTGTTACTCCG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CATACACCATAAGCCGCCAGTTAATCACATTAAACTAATTAAGGTAATTATATTTGCATCAAAATTCGGTG
GATTTTGACACGTTTCGGCGGAGACATTTCCTTTTGCGAAAAAAACGTTCGGAACGCATGCACTTGGTA
GACAATTCGATCTGTGATCAATGATCGATGATCATTGGCCTGTACTAAAAATTCGACATTCGAATTTATT
GGAGGAATGCCTGAGCATTTTGAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GATAGTAGTGCTTTATGTGTGATGGTATCAATTTTTTTTCAACGGAATCACATTATTTTTCATATTGTTAT
GTTGTGGGATAAACCATAAAAAAAAATTATTTTTGGAAAAAACGTTCGGAAATTTAGAGATTTTTTGGA
AATTTTTAAATACTTGGGAGATTTTGAAAAAATTCGGCATTTTTGAAGTAATAAAAAAAAAAATTCCAT
GAAAAAAGATTGTTTTGTTATTGTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3328_L-­‐6R-­‐4_1ss14CA	
   	
  
TGCACTTAAGGGAAT	
  
	
  
1> AGAGAACATTGGCTGAAAAGTTTTGCCTCACCCGCCTTATAGTCCAGACCTTGCCCCGTCCGACTAC

AAATTGTTTCGATCGATGCAGGACGCACTTAAGGGAAAACGCTTCACTAAAATCGAAGACATCAAA
AATTGGCTTGATTCATTTTTGGCCTCAAAAAATGAGAAGTTCTTTTATGATGGAATCCATGACTTAA
CAAAAAGATGGGAAAAAGTCAT	
  

	
  
2> AAACACTTCGCTGGGATGTGCTACCCCACCCGCTTTATAGCCCAGACATTGCCCCTTCTGACCAAAT

GGTAGTCAGAAGGGGCAAAATTCCGGGCGATGCAGAACGCACTTAAGGGAAAACGATTCGCTAAAG
TTGAAGATATCAAAAATTGGTTTGATTCATTCTTGGCCTCAAAAAATGAAAAATTTTACTGGGATG
GTATCCACAAATTGCCCG	
  

	
  
3> GGGGAAATAGTTCCGTTATCTTCGGAAGAACAGTATTATTTTCACAAAAATGGTAGCTTTTATCTTG

GTTCATTCAACTATGACCATGATGGCTATTGCATCGAGAATGCACACTTAAGGGAATCAATCGAGGT
AATTTACTCATTTGATCAATTTCAGCCTATTATGTGTAACAAATTTTCGATCATTTCAGCCGAGAAT
ATTCATTTGTTTGGGATTTGAGAATCTGGC	
  

	
  
CC  GA-     AU--  C         -----     CUUA   --  -----     UC   GUA  
  AU   UGGCU    UG AUCGAGAAU     GCACA    AGG  GA     AUCAA  GAG   A 
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  UA   GCCGA    AC UAGCUUUUA     UGUGU    UCC  CU     UAGUU  CUC   U 
UA  AGA     CUUU  -         AACAA     AUUA   GA  UUAAC     UA   AUU  
	
  
TGTCGCTTTACCCGTTAAGAAATATTTGGAAAACAGTGGCTGGGAAGTTTTACCTCACCCGCCTTATAGT
CCAGACCTTGCCCCGTCCGACTACAAATTGTTTCGATTGATGCAGGACGCACTTAAGGGAAAACGCTTCA
CTTCAAAACTGGGTATCAAAAAATGGCTTGATTCATTTTTGGCCGCCAAGCCGGCACAGTTCTTTTGGG
ATGGAATCCATGACTTACCAAAAAGAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CACTTCGCTGGGATGTGCTACCCCACCCGCTTTATAGCCCAGACATTGCCCCTTCTGACCAAATGGTAGTC
AGAAGGGGCAAAATTCCGGGCGATGCAGAACGCACTTAAGGGAAAACGATTCGCTAAAGTTGAAGATAT
CAAAAATTGGTTTGATTCATTCTTGGCCTCAAAAAATGAAAAATTTTACTGGGATGGTATCCACAAATT
GCCCGAAAGAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTAAGAACTATTTAGAGAACAGTGGCTGGGAAGTTTTGCCTAACCCGCCTTATAGTCCAGACCTTGCCCC
GTCCGACTACAAATTGTTTCGATCGATGCAGGACGCACTTAAGGGAAAACGCTTCACTAAAATCGAAGA
CATCAAAAATTGGCTTGATTCATTTTTGGTCTCAAAAAATGAGAAGTTCTTTTATGATGGAATCCATGA
CTTACCAAAAAGAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dps-­‐mir-­‐2523-­‐p5_1ss13AG	
  
AATGAGAATGAAGTGA	
  
	
  

1> GTTGCATTGCACGTGATCCAAACACCATAAATTGTGATGATAATAAAGTTGATAATATTTATAG
AGAATTGAGTGATTGGCATTATCGAAATAATCTTAATGTATTCGATGGCATGAGAATGAAGTGA
AGTGGTAATAGGTTTAGATAGATATATTATGTTCGTTGATCGATTACATTGCGATGATCAGCATC
TGCAGTTATGGATACAATTGAGATCCCACCAGAGAGAGAGAGAGA	
  

	
  
G    A   AAA  A     A   AUU  
 CAUU UCG   UA UCUUA UGU   C 
 GUGA AGU   GU AGAGU ACG   G 
G    -   GAA  A     -   GUA  
	
  

2> AATATTTCAATCTCGAATACGGAATGACATTCGATATGTCAAACAAACTCATTCGAGAGTTTGA
GAACACGCGCTTACAATAGATTTGTTGATATCGCACGCGGTATTTAATGAGAATGAAGTGCATT
CATTTATGCAAATAAATAATAAAAAAAAATTTAAAAAAAGAACATAATATTTGTATGAGCATCA
TGAGTAACCACGGTAAGTCTTATTGGATCCATTTTC	
  

	
  
ACGC--  U           AUGAA-   C--      -----           AAUAAUAAAAAAAAAU  
      GG AUUUAAUGAGA      GUG   AUUCAU     UUAUGCAAAUA                \ 
      CC UAGGUUAUUCU      CAC   UGAGUA     AGUAUGUUUAU                U 
CUUUUA  -           GAAUGG   CAA      CUACG           AAUACAAGAAAAAAAU  
	
  

3> GGACCTACATCGTTAGGATCGTAAGAAAATTAACAGAACAGAATAGGATCTGTCCAAAAACGAT
TTCAATGAAAACAAACCAGCCAACAGGAATAAACCAACGATAATGAGAATGAAGTGGACACCA
CTGTTCGAAATTAATAATAAGAAAAACCATTTGATTTCTTTTCCACATTTATTTCAAGAGCAAA
TATCATCGCAGATTCGTGTTAATGAATGCAA	
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A      AAUA  AUC      AAAA  A     A  AAAACAAACCAG-  A  
 GAACAG    GG   UGUCCA    CG UUUCA UG             CC A 
 CUUGUC    CC   ACAGGU    GU AGAGU AU             GG C 
-      A---  ---      GAA-  A     A  AGCAACCAAAUAA  A  
	
  
GATGAATCAGATGACGAAATGTCTACGGATCGATTGAAACAGCATGCGCGACTGGTTTACAGCAATAGTG
ATGATGAGAATGAGACATTGGTGCCGGAATCCAATACAAATGAGAATGAAGTGAATTTAGCCAATTCAG
CCGAACATTCGAGAAGCTTAACATCAGAGTTATCAAACGATCCACCGGATGGAAACGGAAATCCAATAGC
AAATATGTTCGATTCCGAAGATTTCAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAATGTGCAGCAATAATAAAGCCATAAAATTATACGAAAAACATCGATTAGTATGCTCGATGCTCATGAG
TCGAGTCTATCATTGCATGCCCATCAGACCGGTACCAAAATATGAGAATGAAGTGAGAATGAACCACAAA
AGAGATGATGAATACTTTTTTTGGCTGTGAACATGTTACAATTGAATTTTTCAAAATGACACAAAACCA
TTTTGATGCATTTTATTTTTCGGAAGCTTTTACCTTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CAAAAAGCAATTGCTGTCGCAATATTTCAATTTTCAATGAATCATTAACGGCAGCCAATTCGACCGAGAG
TCAGGCGAACAAATCGCTTGAGACAAACCCGAATGAGAATGAAGTGGCTGAGAATGGGAAAAATGGATC
CGAATTCGTTATTATGGAAAAAGGTGAACTTTTATACGAGTGCAAAATATCGATTAAGGGTTTTCGTGAT
CAATTAAATAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GATTCGCGAATTGAAACATTATGAATTATAAATGTTGGAAAAATCAAACAAAAAAGAAAACTGAAATTC
AGCATAGAACACAAAACACTAAAAAAAGGCAATCGAAAATGAGAATGAAGTGCACGAAATGAAAAGAA
AGACGAAAACATAAGCACAAATACACTTACGTCAAAGTAAAGCCGAAAATGAACGGCGCCATCGTAATT
TTTATTTTAACAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐3792-­‐p5_1ss16GA	
  
CCGTGGAGGACTGAGA	
  
	
  

1> CAGTATATCAATTGGAGTACCCGCCGCATTGAAGGGCTATGCAGAAATGCATAAAAAATATGGT
CGAACACCGTGGAGGACTTTAATTCAACCGGCAATTAACCTCTGTCGATCAGGCTATAAAATTT
CGAAAACTGTTGAGTTCTATATGAACTGTGACCCTGGCATCCATGAATCAACTTCACTCTTAGA
AGTATTTGCGAATCCAAAAACTGGTAAACTATTG	
  

	
  
2> ATTATTTCAAATCAGCATCACGATTTTGTCGTCCGCTTTTGCCGGATGAACGGGTGGAACGCAC

ACCAAAAATAGCACGAAATTAATTTTATTCTTTTTTTTTTTCACTGGAGGACTGAGTATTCAAT
TATTTATTCATTTAATAGTGGGATGAGAGAAGACAATGTGACAATCACACCGATTTGTTCTTCG
TTTTCAATGTGGAATGCACTGCAAGAATTCGGTCCTTCTTTTT	
  

	
  
3> ACGATTCGCATAAAAACACCACCAACCAAAACCATCATTTCAAATTATAGCGATTCATTTAATT

CAAGTTTCGATTCAAATATTCGAATTTCAAATGGTGAATTAAGTAGTGGAGGACTGATTCGTTC
ATGGACACGTTTTCGTCGCATCGATTTCTCACCGCTCAAAACCAAAATCACAAGCATTTTGCAA
CGCACCAATTCAGAAATATAATTGGAACAAAACCA	
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  UA    AG  C    U  UUC     CA  
AG  GUGG  GA UGAU CG   AUGGA  C 
UC  CACU  UU GCUA GC   UGCUU  G 
  GC    CU  A    C  ---     UU  
	
  
TAGTATATCAATTGGAGTACCCGCCGCATTGAAGGGCTATGCAGAAATGCATAAAAAATATGGTCGAACA
CCGTGGAGGACTTTGATTCAACCGGCAATTAACCTTTGTCGATCAGGCTATAAAATTTCGAAAACTGTTG
AGTTCTATATGAACTGTGACCCTGGCATTCATGAATCGACTTCACTTTTAGAAGTATTCGCGAATCCAAA
AACTGGTAAACTATTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTACGATGAATGGCAACATTAATATTGCTTAATTGGGATTCGTCATTTGGATGAATGGATTTTAATTTAT
CGGCTGTTGGTAAAGTTGATAAATTAATGGGCGGTGGTGGAGGACTGACTGCAGGACGTTCAACACTTT
GAGTGCGTTTGTATACTTTAGAATAGGATGGAATATTGGTTTTTGGTATGGGCGGAAGAGGGCTGGCTTG
ATTAAATGAACGATTCTCT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐932-­‐p3_1ss7TG	
  
TCGAATGGACGAGAA	
  
	
  

1> GTTTTGTTATTGCAAAATTAATTAATCTCGCAATTCGCATCTTGGTTATTCGTAATGAGAAGCC
GTTGTTGTTATTGAAATATTTTTGTGTAAATGTTTTGCGTAGAAACGAAGCGAATGGACGAGAA
TATTCTCAAGAACGTCGCCAATTTAAATTATTTTTCTGGATATTTGATAACAAATTGTTGTTTG
ATTATTATTTTTTTCTTCATATTTTCTTAACAAAATTCATCATTTCGCAATGAAAGAAA	
  

	
  
   A    -           G  AA       CGU  
GUU UUGA AAUAUUUUUGU UA  UGUUUUG   A 
CAA AACU UUAUAAGAGCA GU  GCGAAGC   G 
   G    C           G  AA       AAA  
	
  

2> GTGATTCATACTCGGACACAATTTCTTTTTTCTTCGTTTCCTCTGATAAATATAGTTCTTTT
TTCTTTCAAATTTCTGTGTTTATGTCTTTGGTCACCAACTCTACAAGGAAAACATGCGAAT
GGACGAGAAATAAATTGTATTCGAGTTAGAGCTAATATGAATCACAAATGGATTAAGGTAA
ATTTCGTCGGTTCTTGTTTTTTGAATAATTATATTTTATGAACAATGAAATAACCTCATTT
CCT	
  

	
  
A--         CU      U    AAU   -       AUG      GUCACC  
   AAUAUAGUU  UUUUUC UUCA   UUC UGUGUUU   UCUUUG      \ 
   UUAUGUUAA  AAAGAG AGGU   AAG GUACAAA   AGGAAC      A 
AGC         AU      C    ---   C       ---      AUCUCA  
	
  

3> AATAAATGAACAAAAAAAAAATACACAGAAAATCAAATTCCATCCGATTTGAAGAGCGATGAA
AAAATCTGAACAATTTGGCTAATATTTTTAGAGAATATTGACATATTCCGAATGGACGAGAAGT
GTGTTGTGTGTGTTTGATTGCTCTAGTAAAAATGGCTGGAGGTTATGTTCAACTTTGTTTCAAA
TTATGTAATAATTATTCAAATGGCAAACGCATAACATACGATGATACATC	
  

	
  
         G  AAU  AA-   CA    A  U   GAG--     AAAAAA      C   UUGG  
AAAUACACA AA   CA   UUC  UCCG UU GAA     CGAUG      UCUGAA AAU    \ 
UUUGUGUGU UU   GU   GAG  AGGU AG CUU     GUUAU      AGAUUU UUA    C 
         G  GU-  GAA   C-    A  C   AUACA     AAG---      -   UAAU  
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TAACGATCGACAAATGAAACAGACAAAATCCAAAAGAAAAAGAACAGCCGCCAGTGAAAAGAATAAGCA
CCAAGGCAACGGTTGAACAAACGAACAAACTTTGCCATCGAATGGACGAGAATCAAAAATCCATGCAAA
TGCAAATTACACAGCTATAATATTTATTATAACTGTAATGAGTTCTTGGGTCTTGGATCGACGAGTTGAC
AGTGGACACGGTTTTTATATTATTAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GCGATTCGAGTGATAATCGAATTCGTCTATTGCTGCAGTATATAATGGCACGAGCACAATATATGATCAAC
GAAAACAGCACACAAAATCGACATACACGAATCGAATGGACGAGAAAAATGATTTGACTTGAATGTTTT
TCGACCATGGCAATATATGATTTGCTATAGCCCAAATTGTCCTCTATTTTTCTCTATCGGTTTGAATAGTG
CTGGCTGCTACCTTGCCCTTTCTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAGTAAACGAGGAAGAAAAAAATAATTTGATTCTCATCAGTGATCAGAATGTTGAGTTGCATTCGTTCA
ATATTTTAAATATTTAAGATGCGATATATGATAACTGATAATAATCGAATGGACGAGAATTCCTAGAAAGT
AGCAGCATTCGCCGAAAAAATGTACAGACAGTAATGTAGTTCCCAGCACTAAATGCTAAGTCTGAAAATT
AGCCAGACTCATTCGTATAAATATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GATCATTTTTGTGCCGACACCAGTGTTTTTGTTTTTTCCCAACCACAAAATCAAGAAACATTCATTTTTT
CCCCCCCATTCGTTTGGCAATCAATTGATAAATTGAAAAGAAGAAATCGAATGGACGAGAAACGAAAAT
GAAAAAAAAAAATATGATAAAAAGTCAAAACAGACAACTTCAATTGATGAACAAATATAATAAATACAA
TCAAGAATAATGCGAACAAGTATGAGCGAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ACTATGTCTACCTGTGTCGACGGAATTGAAAGCCACGTGAAACCCGGAAGAGAATGGCAATCAGCCAAA
ATGCTTTTCCACGTTTTTTTTTTTAAACAAAGAGTGTGTATTGTCGAATGGACGAGACATAATTTCGATA
GAATCTTTAATGTGGATGGAAATGAAGATTTCAATGGCAAATGGTAGCGAACGAAAAGAAAAATAAATC
ACTTGTCTTCGTCACCAGTCGATATCGTGACC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATAATCCATATCCCAATATTTCAGCTAAAATTTTTGCATTCCGACGTCTGGCATGTTCCAATTCCTCGAGC
ACAAGTATACCAGAACCTTCTCCCATCACAAATCCATTTCTTTCTGAATCGAATGGACGAGATGCGTGCA
TTGGATCATCATTGAAATTTGTATTTAAGGCTCTCAATCGGCAAAATCCTGAAATCGACAACGGATTTAT
ACAAGCTTCGGTTCCACCGCAAATCATAACATC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐1001-­‐p3_1ss5AC	
  
GGCACGGTCAGTAGT	
  
	
  

1> CAGTTAAACTGCCACTAACATCGGCACCATATATTGGTGCAACATATGTTATATTTTTCCAATAT
TTTCTTTCTAAATCGTCAAAGTCAAAATGTTTAGGGGTCTGATAACGGTCAGTAGTGGCCAATT
CATGAAATTGTTGAATGGTTAATGATTTTTTTTGTATATTGATCTGTTGATAAAGACCCTGCTT
TCCAGTTACAACTTGACATATTGGCGCCGGTATCG	
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2> AACAACTCCAAATCATTGATAGCGGCTTCAAATAAATTGGTCGACCGATTCCAATATTTCACAT
AAATTGCCGACACAAACATTGAATATCTTTCTAAACGTTTTTGGCACGGTCAGTGAGTTGAATT
TGATCTCTAAAGAGATATGTCTTCACAGAATAAATGGCCTTTTGCATCCAACGTGCATTACTTAT
ACAACTCGGTACCATGAATCCTTTCGTTTGTGTATCG	
  

	
  
ACG     UA   CA-      CA-     AUUU  
   GUCAG  GUG   GAUCCA   CAUAC    \ 
   CAGUU  UAC   CUGGGU   GUGUG    U 
G--     UA   AUA      AGC     AUUA 
	
  

3> AGAATACTTCTCTTGAACTGACAAACGTTAACGATGATACGCAAATGTCAAACCAATACATATG
AACCCTACATATTTTGTACACATTATGTGTACAAAATTCATTTGTATACGGTCAGTAGTGCAGAT
CCACACATACATTTTATTAGTGTGCGATGGGTCATACATATTTGACGGACATTTACGGACCAAGA
AGGAATTGAGAAATAACCTGAACCGAATTGAATCAA	
  

	
  
A   A   UCUUUCUAA     UUUG   C--     --------     UU  AUUUG     U  
 UUG AUA         ACGUU    GCA   GGUCA        GUGAG  GA     AUCUC A 
 AAC UAU         UGCAA    CGU   CCGGU        CACUU  CU     UAGAG A 
-   A   UCAUUACG-     CCUA   UUU     AAAUAAGA     --  GUA--     A  
	
  
GATGAGATCCCATTTAATGTGCGCTTCATGACACAAATCCAACATCAAAGGCAAAAACGAACTATCTTTT
GGTAATTGATTTCAATTACTTTTATTTCAAGGGAGAGACGGTCAGTAGTGTTTTTGTCCCATGGTCCAAG
ATACCAGTTTATGTGACCAAAAAAATTTCATTACAAATTTATGAATTGCCCGTGGTTATCAAAACCATCA
AAAATTAAATAACT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GATTTCAGGTTCAATATGTATGAATGTGACTGACATGATGTTGATGATGGTGGTGACGTCGCATATCGCA
TTTATATTCAAGAGAAGATAGTAGTAGATACAGTAAACGGTCAGTAGTCAATACATCATTCTTCTATGTAT
GTTCATCATATATACCGCAAAATTAACGCAAACCCAATATTTTATGTTTCACATTCATATTTTTATGAATT
GATAGGTTGTAGTAGCCTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CTGGAATGATAATTTCAACTCGTTAGTTTGCTTGATTGACATATTATTATGCCAGAGATATATTCTCATTG
ACCGTAAATACATTCCTTTTATTTAAATGATCCATAGCTTGGCACGGTCAGTTTAAACTTTTTGAAATAT
GTACAATGTACATATTAAACATTTTGTGGGCGTTTGAGTTCTTCTTTAATAAATTGGATATTTCCTAGCT
CACTCGAGTGAGAGGTCT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CGATACATATCGATCTCTTTTGGTGCGAATTTCGAAAAATTGATATTTGTGCAATGATTTTATTAACGTC
AATAAGAATAATTGAACAAAAGTCCCAAAATTTCTGAATTCATTGGGCACGGTCAGTCGTTCACCTCGAT
TAGATAATATTCGTTCAACACACTGCGAAGAGAACCACATGAGTTTTAGCATTAAATTATTTACGATTAA
CTTCGATTAATTAATAAATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTTAAGTGGCTGATGGCTACTGGTTGCTGATGAAGAATCCAAATTGTGAAAATTGTAAAAATCATTCA
CGTACACACCACTTATTACCGATATGCATCAAACCGTTGGCACGGTCAGTCAAATCATTCAGACATTTTT
TAACAATGGATTCGTTTCATTTTATTTTGTGTGCAATGTTAAATGAAAAGCAACGGACAAAACACACTT
CAAAATACTTTTCATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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AAGAATGCAAGTTGATAGATAGTCGGATAGTTTATTGGTGGGCATCTTTTGGTCGATAACAATATACATA
ATTTTCAAGATCAAATCACAATCAGATGATTGCAAGCACGGTCAGTATAATATCCAGGAAATTTTCATGG
ATTAATGCATTTAGTCAACATTGTTTGCATCGACAAGTGTATCTTGGCGATAATCGATTGTATCCTGACG
GAAGGTCTCAACATCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐2828-­‐p5_2ss2TA18TA	
  
AATCGATATGTGAACGGAT	
  
	
  
1> TCTGTCACCTCTCTGTCGAATGATTTTCTCAACTAAATAAATGTCTGGATGCTTCGCCAACTGCAAC

TCTGGTTCATAAAAGGTTCCCTTGATTTCTCCGGCATCTAGATCAACCAATCGATATGTGAACGGAT
AGGTGAAATATACCTTATCAATTTTGAAAACTTCTGTGGTCCAATTTGGTGTGTATCCCTTTTCAAA
CATGTGTTTGTATTTGCTAATTCGAACCTGGTCTCCGATGTTGAATTTCGGCTTACTT	
  

	
  
2> CCTCTCTGTCGAATGATTCTCTCAACTAAATAAATGTTTGGATGCTTGGCCAACTGCAACTCTTGTT

CATAAAAGGTTCCCTTGATTTCTCCAGCATCTAGATCAACCAATCGATATGTGAACGGATTAGTGAC
ATAAACCTCATCAATTTTGAACACTTCGGTTGTCCAATTCGGTGTGTACCCTTTTTGAAACATGTGT
TTGTATTTGCTAATGCGAACCTGATCTCTCATCTTGAA	
  

	
  
3> TCTGTCACCTCTCTGTCGAATGATTTTCTCAACTAAATAAATGTCTGGATGCTTCGCCAACTGCAAC

TCTGGTTCATAAAAGGTTCCCTTGATTTCTCCGGCATCTAGATCAACCAATCGATATGTGAACGGAT
AGGTGAAATATACCTTATCAATTTTGAAAACTTCTGTGGTCCAATTTGGTGTGTACCCCTTATCAAA
CATGTGTTTGTATTTGCTAATTCGAACTTGGTCTCCTATGTTGAATTTCGG	
  

	
  
CA-----     --    UAU- UG --       G   AA--   -----   CU      U  U  AA  U  
       ACCAA  UCGA    G  A  ACGGAUA GUG    AUA     UAC  UAUCAA UU GA  AC U 
       UGGUU  AGCU    C  U  UGUUUGU UAC    UAU     AUG  GUGGUU AA CU  UG C 
UAUCCUC     CA    UAAU GU UA       G   AAAC   UCCCC   U-      U  C  GG  U  
	
  
CCTCTCTGTCGAATGATTTTCTCAACTAAATAAATGTCTGGATGCTTCGCCAACTGCAACTCTGGTTCAT
AAAAGGTTCCCTTGATTTCTCCGGCATCTAGATCAACCAATCGATATGTGAACGGATTGGTGACATATAC
CTTATCAATTTTGAAAACTTCTGTAGTCCAGTTTGGTGTATATCCCTTTTCAAACATGTGTTTGTATTTG
CTAATTCGAACCTGGGCTCCTACCTTGAATTTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐6497-­‐p3	
  
AGGATTGGCTCTGAGGAC	
  
	
  

1> CCCGATGAGGAGCCAAAAACGGAAGTTTTATTGCCAATTAGAACGGCAGCAATGTGTCAATCA
AATAGTTATGAATGGAAGGAAATTACGCAAGAATTCTTTGAAGCGGTTAAAGGTTTGGCTCTG
AGGACAAAAAATTCCATAAAATTTTATACATGAATTTAATCGAATGTCTATTGCACAGAATTGC
AGCTCGGTGAATTGGTTCATCATCAAAAATTTTTCGGTTTATTTGAAGCGATGTCTGCTATTGA
AAT	
  

	
  
AG     U   A   G  UAAAGG    -  UCUGA     AAAAA   C  A      UAU  
  AAUUC UUG AGC GU      UUUG GC     GGACA     UUC AU AAAUUU   \ 
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  UUAAG GGC UCG CG      AGAC CG     UCUGU     AAG UA UUUAAG   A 
--     U   -   A  UUA---    A  UUA--     -----   C  A      UAC  

	
  
	
  

2> GAAATGCAGGTGATTTTTTTCGATTTGAGATTTGACAAATTATCTACCGCTCCTCTGAGACATC
TTCGACATCCTGTCATCTGGGATAACGATGATCAGCAAAGGATTGATTGGCTCTGAGGCCTGCT
GTCCGGTTCATCGGACACTGGAAATATTGCATATTGGGATCTCCTAGCTTCAGAAGAGAATGTT
TGACTTTTTCAAAGTTCAAATTTGATGACG	
  

 
GCU    U   A  UCU    CA    ------      U GG  
   CCUC GAG CA   UCGA  UCCU      GUCAUC G  A 
   GGAG CUC GU   AGUU  AGGA      UAGUAG C  U 
---    U   G  U--    --    AACGAC      - AA  
	
  

3> CTCAACAGACCGTACCGATATCCGCAGCCGGTCTCCAAGGTGAAGAGTCTCTAGTCGATAGAAT
AATGTAGGTAAGGGAAGTCGGCAAATTAGATCCGTAACTTCGGGATAAGGATTGGCTCTGAAGA
TTGAGATAGTCGGGCTTGATTGGGAAATAATTATAACGGTTTATGTACTCGTTCTGGGTAAATT
AGAGTCTTTGACTTGTTCCCTGGATAGTAGATTTCATA	
  

	
  
AAA--     U   UAA   CG  
     UUAGA CCG   CUU  G 
     AGUCU GGU   GAA  G 
UUAGA     C   UAG   UA  
	
  
GACCGTACCGATATCCGCAGCCGGTCTCCAAGGTGAAGAGTCTCTAGTCGATAGAATAATGTAGGTAAGG
GAAGTCGGCAAATTAGATCCGTAACTTCGGGATAAGGATTGGCTCTGAAGATTGAGATTGTCGGGCTTG
ATTGGGAAACATTTATAACGGTTAATGTGCTCGTTCTGGGTAAATAGGGTTGGTGTTCTGCATCGATCTG
TTCCCCGG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AGACCGTACCGATATCCGCAGCCGGTCTCCAAGGTGAAGAGTCTCTAGTCGATAGAATAATGTAGGTAAG
GGAAGTCGGCAAATTAGATCCGTAACTTCGGGATAAGGATTGGCTCTGAAGATCGAGATAGTCGGACTAC
TATTGCAATAAAGACCCTAGTAAAAGGGACTAATTTAGTCCTGTTCGCTGTACCCCCTCTGCAGTCGTGG
TTGTGCTATGAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐4946-­‐p3_1ss12AT	
  
GAAATCAATTGTAAA	
  
	
  

1> AATGTGTGTAGTAGCGTGCAGGTATCATGAGGATCACTCATTCATCCATTTATTTACTATACTTT
TTGCATTTAATTGCGCAGCATCGAATACAATTGCATTTTGGTACGCAAAATGCAATTTTTTTTT
TCGTTAAATAATGAAATCAATTGTAAAAAGTTTCAAATTTACATTTTACAATGGTTCACAACGT
AAAAACGAGCGTATATTTTGGAAATGCGTCAATAAGTGTTAGAAGTGGGACACTGATCACTGAC
CACTGACCATTGACCGAGTCAGCATTTATATGCAGAGAAG	
  

	
  
UU     U    AAAUAA    AUCA         A  UUCA  
  UUUUU CGUU      UGAA    AUUGUAAAA GU    \ 
  AAAAA GCAA      ACUU    UAACAUUUU CA    A 
--     U    C-----    GG--         A  UUUA 
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2> TTTTATTAAATCGAATTGTTTTAAATTGATATTCGATCGATTTTTGAGTTCAGTGTTGTGTGCA
ATTTGATCAAAAGGTAATAAAACCTTTGGAAATCATCGATTTCTGGTGATTGTTTTTTTTTCAA
TTATTTCTCTGTTCCAAAGCATTTCAGTGTCATCGCCACACTAACAACAACACGGAGAGAAGAC
TAGAACATATTTGCATTGGAAATCAATTGTAAAGGCGCAATACGCCGTAAGTAATCCGAATTAA	
  

	
  
          AAUC     UAAAA  CAA   GCU  
AUUCAUUGGA    AAUUG     GG   UAC   \ 
UAAGUAACCU    UUAAU     CC   AUG   G 
          AAA-     UAAG-  UA-   AAU 
	
  

3> CGCATTCATTGGAAATCAATTGTAAAGGCAATACGCCGTAAGTAATCCGAATTAATTAAATCCA
ATGAATTTACGAATCGATAGACTCGATTTAATTCGATTTCGTATCGAATATTAGTTCTAGGTCGG
GACTTGAAATATCAGTCAGCCACACACATTCTACCAGTCAGCCACATTCAGCCAAAACAGACAT
TCAGTCAATCACATATTGGCCATACATAAGCCAGACTAGTTCATAGACATTCATAAACGTTGTAA
TCAAGCCACATATCGTCCACATACTGGACTAGGATAA	
  

	
  
A         AAUC     UAAA  CAA   GCC  
 UUCAUUGGA    AAUUG    GG   UAC   \ 
 AAGUAACCU    UUAAU    CC   AUG   G 
-         AAA-     UAAG  UA-   AAU 
	
  
TTGATAGTCATTCAACTTGCTTGTTTGACGAATAGTTTGATGCCTAATTGCCTTGCAATATAGCGAGAAT
GGGAGGCGAAAGCACCTGTTCGACGAGCTAATTGTAGTCGGCTAATCATTAGGTTATTGCGATGCTGGTG
CCCGAAATCAATTGTAAACGACTTTGGTAACAGGCAGGGTGTTGTAAATGGTAGAGCAGCTGCCATACTG
CGATCCATTGAAACTTATCCCTCGCTTGCCGATTTGTGCTACACCATACACTATATATTGTGTGATATGTA
TACATTATTGTTGTGTGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATAAATCGAATCAATCCAAATCGATATTTGATCGATTTTTGAGTTCAGTGTTGTGTGTTTCCAAAGCAT
TTCAGTGTCGTCGCCACACTAACAACAACACGGGAAACAGACTAGGACAATTTGCATTCATTGGAAATC
AATTGTAAAAGGCAATACGCTGTAAGTAATCCGAATTAATTAAATCCAATGAATTTACGAATCGATAGAC
TCGATTTAATTCGATTTCGTATCGAATATTAGTTCTAAGTCGGGACTCGAATTTAATTGTCAGCCACATTC
AGCCAATAATTCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATCGTGTAGAGAAAGTTCTCAGAATGATTCCTATTGATTTTGAAGATATTAATGCTCATAGAAATGTTTT
TAGTAGCTAGAAATCCTATTGTACCCTATGAAAAAATTTGATTTTTTTTCGAATTTTTTTTCTCTCGGAA
ATCAATTGTAAATCGTCTGAAACGCGTGAAACAATTTCTTTGGAAATATTTTTTTTGCCTAAGGGCCCCC
CTCGCATTTTTTCAAAAAGAAAAAAATCAAAACATGATTCAATTCCAAAACTATTGAAAAAACCGTGAA
AACAGTGCGGAAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CATTTCATAATTCAAATAACCAAATCGGCTTTTTATTTAATTTTTGCCAACAAAATGTCATAGTTTTAAT
TATATTCATCATTCATCATTATGCATTAAATCACCACTCGACGGCCTAGACAAGGATTACATAGTATTTCC
ACTTGGCGAAATCAATTGTAAATTAGTTTAAGTTTTGACTAATGAAACAACCCGAACAAAAAAAAAGAG
ATTTCATACATATATGAAAATGGTCAAATCGAGATTTGTGAATGACATCGGTAAATTTTTCCGGATGATC
ATACATTCTTGTAAATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TCCGTTCAGCAAACAAAGTGTAAGTTTCACATCGAATCGATAGACAAAGAGAATAAGATAGAGCTGATCG
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AGTATACTCTGCATCATCCTGTCTAATCAAGTATTGACCGATTGATTACTTTATCGAGCAAATGAAATCAA
TTGTAAATTATTTTCTATTTCATTTGTGATTGACTGCAGTGTGGAGCGTGGAGTATGAAATGTGTAGCTC
ATGAAGTGGTCAACGGTCTGTATTGTACGATACATAAGATATGATAAATTCCATATATATTTATTTGCACA
CAGTCCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CAATAAATCGAATCATTCCAAATCGATATTTGATCGATTTTTGAGTTCAGTGTTGTGTGCAATTTGATCA
AAAGCATTTCAGTGTCGTCGCCACACTAACAACAACACGGGAAACAGACTAGGACAAATTGCATTCATT
GGAAATCAATTGTAAAAGGCAATACGCCTTCTAGGTCAGGACTTGAATTATCAGTCAGCCACACACATTC
TAGGTCGGGACTTGAATTTAATTGTCAGCCACATTCAGCCAATAATTCGCATAATCAATCACATTTCGGC
CACACATATTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAAGGTAATAAAACCTTTGGGAATCATCGATTTCTGGTGATTTTTTTTTTCAATTATTTCTCTGTTCCA
AAGCATTTCAGTGTCGTCGCCACACTTACAACAACACGGAGAAAAGACTAGAACATATTTGCATTGGAA
ATCAATTGTAAAGGCGCAATACGCCGTAAGTAATCCGAATCAATTAAATCCAATGAATTTACGAATCGAT
AGACTCGATTTAATTCGATTTCGTATCGAATATTAGTTCTAGGTCGGGACTTGAATTATCAGTCAGCCAC
ACACATTCTATCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GACCAATGGATTGATGTGTATTTCCATTCAATGGAGATGCACCCGATGACATATGCAATGTAAGGGCCCT
TAAAACCTCAATGCTTGATGTTTCCGATTCGGAATCATTCCCGTTTGTATCGAGTTGACATGATGCCAAT
AGACTCGAAATCAATTGTAAACAACAAAATTCACTGCGAACAATGGTAATCGAATGTAAAATATATTTAA
CATCGATACAAATTGGTGGCAAAAAAATTGACGTAAATAAAATGCTGCATATTTGAGCATTGCCATCAAA
TTTAAAATTATTCAACAGTTTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTTGTTGGTAACGCAATACGTACGTTTAATTCAAACCATCGGCCTCGACAGCAATCACAGACAACCAACA
AAAAGATCAATTTAGAAATTTTTCTACTCTTTATTTTTTCATTGTTTGTGAATTTAAAATTTAATCGAAA
TCAATTGTAAAATTTGTCACATCCAAAATCAAGCGAATGTAAGTTGTACTTTTTATACTTTTTGTAGCTT
TAATTAAATTAAGAAAAAAAACTCAAAAAATTGATCAAAACCTACTCCACTCCTGAAAAAAAATAATTC
ATACATCAGTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CGCATGATACGTGTCCTACGACAAGTGCATTATGCGCATTGACCAATTTTCAACCAGTTACTTTTTTCAG
CTAGTGCGAATATTTGAAATTCCAATTCAGTTTCATTTTGGGACTTCGATCCGATTTGAAAAATGGAAAT
CAATTGTAAATCTCCTTTTAACAATCTGCAGACGAATTTTATACATTGAATCCACTGTTGTGCAGTGGGG
AAAAGATAGTATGAACTCTTGTACTCCATGCCTCATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TATTTTATAGTCGAGCACTTGTGTTTGACGAATAGTTTTATGCCTAATTACCTTACAATATCGCGAGGGTG
GGTTGCGAAAGTGCCTGCTCGAAGAGCAAATTGTAATTGGTTGAACATTAGGTTTTAGCGACGTTGGTA
CCCGAAATCAATTGTAAACGACTTTGGTAACATGCTAGGTGTTGTAAGTGGTAGAGCAGCTGCCATACTG
CGATCCACTGAAACTTAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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>dwi-­‐mir-­‐304-­‐p3_1ss13CA	
  
ATCCATTCGATGAAC	
  
	
  
TTGCATTTGAATTTGAAGATAGTCCATCTAGTGGGGCCGGAACCGAATCAAGCGGTGACGATCCAAACGG
ATTGGAATCGAGTCGTAAATGGGTGGAAATGCAATTGGCCGAACAAGCACAAAATCTTCGATATCCATTC
GATGAACGTGGAATGTTGGAGGATATCAAAGAAGAGGACACTGATTTTGAGGTGGGAAGCAGCCGTATT
AGTAGTTTCAAGGATTCATATTCGAGTAATGACTTTGAAGCGGCTGCTGCTCGACGCTATCACAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  	
  
	
  
1> CGGAGCCACATTACGATGTCGGCAATCTGACAGAAGGCAAAGAATACAAATTCCGTGTATCGGCTGT

TAATGCCGAAGGTGAATCAGAACCATTGGTAACTGATCATTCAATAATTGCCAAAAATCCATTCGAT
GAACCGGGCAAACCAGAAAATGTTCGCGCCACCGATTGGGATAAAGATCATGTTGATTTGGCATGG
ACACCACCAGCAAATGATGGAGGCTCACCAATCACTAGCTACATTGTTG	
  

	
  
2> AAATGAGAAATGGTCCTTTTAGAGAGTGGTCCTTTTATAGAGACTTTACTGTACTCTAATAAATGTC

CTGTTGGAATATTTCCGGTGTCGGCATTGCAACTGAGGCTGCTAACATTGGCTTCACCTGCAAACGA
TTACATCCATTCGATGAACAATTCACAATTCAATTTGAATCACAATTTTCAACAAACACTTACATGA
TTCGATTTCAAAATCATAACACGAATATTAGCCGTTTCCGGTGTTAAATCGGACGGTTGTAGTCCAT
CATCTGGATCCACAATGGCGGTAAC	
  

	
  
AUCC--      --    CAAU  
      AUUCGA  UGAA    U 
      UAAGUU  ACUU    C 
UAACAC      UA    AACA 
	
  
3> GAACCAGAAGCAACAATCACTGGATTACAAGAAGGTAAACCATACAAATTCCGTGTTCGTGCGGTTA

ATAAAGAAGGCGATTCAGAACCATTGGAATGTGAGAAAACTATCATTGCCAAGAATCCATTCGATGA
ACCAGATAAGCCTGGTCGCCCAGAACCAACTAACTGGGATAAAGACTTTGTTGATTTGAAATGGACT
CCACCAGCAAATGATGGCGGTGCACCGATTGAAAAATATATTGTTCAAATGCGCGATAAAT	
  

	
  
      -    CAA--  A      CGAUGAAC     A   CU    G----     AACC  
CUAUCA UUGC     GA UCCAUU        CAGAU AGC  GGUC     CCCAG    A 
GGUAGU AACG     CU AGGUAA        GUUUA UUG  UCAG     GGGUC    A 
      A    ACCAC  C      A-------     G   UU    AAAUA     AAUC  
	
  
GCACCACGTTATGTATTTCATACGATGCAACCAAGAAAAGTAGTGCGTGTTGAGCCAGTCGGTACATGCT
TTATGGCTAAGAATAATTTCATGGAGTTCACCGAATATTCACCATGTAGAACAAGTAAGTATCCATTCGA
TGAACCGTTTTTTCTTTTAATTTGCATACAAAGAATGAGTTTTGATTCCGTTCGACGAGACGACCTTTTT
ATTAGATGCTATTTCCATCAATTTTCTTCGTTCGACGAGACGACCGCTTTATTAGATGCTATTTCCATCAA
TTTTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TGAGAAATGGTCCTTTTAGAGAGTGGTCCTTTTATAGAGACTTTACTGTACTCTAATAAATGTCCTGTTG
GAATATTTCCGGTGTCGGCATTGCAACTGAGGCTGCTAACATTGGCTTCACCTGCAAACGATTACATCCA
TTCGATGAACAATTCACAATTCAATTTGAATCACAATTTTCAACAAACACTTACATGATTCGATTTCAAA
ATCATAACACGAATATTAGCCGTTTCCGGTGTTAAATCGGACGGTTGTAGTCCATCATCTGGATCCACAAT
GGCGGTAACATCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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CAATGGCAGCCAAATGTCCCAAAGCGATAATATTTTCCTTATTGCTACCGAAGCTTCTGCTCAATTCATT
TTGATTGAAACGTTTACGTCGACAACACAAACACTGAGCACATCCATTTTTCATTTCCGTCCATCCATTC
GATGAACAACAATTTCCCATTTTTCGCAATGCACCGTATTTTTTTACGTCTTACTCACGTCTTTTTCGTT
ATTATTTTTTTTTACTTTTGATTTTCAATCAATTATTTCATTCAATAAAACAAACAGCAGTAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
Sequence	
  similar:	
  	
  
TGTTCTGTTCAGAGCTTTGAATTCAATCTTTTTGTTTCTTTTTGAACGACAGAAGAGAAAAAAAAACTA
ATGAACACCAAAATGCTGTAAGAGCTTAATTTAAAGTTTTTCGTTCAATTTTCATTTGTCATCCATTCGA
TGAATATCGTATTGCCATTGCAATGAATCGAATGAAATTTATTCGATGAAACAAAGACAATTATGAACCA
TGCTTTCCAATAGAAATGGAACAGCGAACAGAGACTGGATTTTATTTTTGAAAGTTTTTGCCCCATTCG
AAA	
  
	
  
AACTTTATGTCAAACACATGCTTAATCCGATGATATACAAAAACACTTATCAATCTCAATGGTCGCATGT
TTTGTTTAGGATGAACCCAAAAAGAGAACCATCGATTTCGAACGAAAATAACAGATTTTTTCAGATCCA
TTCGATGAAACATGATGATACATGATACGGAATCCAACATCCAACAACAACAACAACATCAAATTCTTAA
ATCTAATGTAAATCGAAGCAATGGTATGTGATATGATTACTGATGATGTATTTGAAGGGTCAATAGA	
  
	
  
	
  
ATGAACAACAATCGAGTCGATGGAAGAAACGGAGAGTAAAAAAATAATTGATTCACATCCTGCATGGTA
TGTGATATGCATGTATTTGAGCTCTATTTACGTTCGTTATTATTTTGATAGTTTTTCATTTGATAGTCCAT
TCGATGAACGATGCTACAAATGTGAGGCATTCGCTTAGAAATCAATTCACTGTATCTATTTGCAAAACAG
TGAAACAAATTCACTTTCAATTCCATACAATTTGACCATACTCGATTCTTCATGAAATCGATCCTCCAAA	
  
	
  
	
  
TTTTCTGGGCGATTCCGAATTTTGAATAGAGTTGAATAAGTAAAATGTCTTTTGTCGCATTCAGCCGGCG
GTCTTGTCTCTCGTCAACCAATTCATCACCAACAAGCATTACAAAAAGTTCGCTACGTTATCCATTCGAT
GAATCAACGAAATACAATGCAAATATTTTCACGTCATTTTCAAACAATTTCATCGCAATTCACAATTCTA
ATCTTAAATCGTTCAACGATAACATTAATGAGCCAACAGATAAGTTTATTAATTTCAGTAATTATTAATTA
TAT	
  
	
  
	
  
TATCATATAATGAAGGTGCAATCATTATTGATGGACGTGACACCCAAACAATGGGCTTACATGATTTACG
TTCCAAAATTTCGATTATTCCACAAGAGCCGGTACTTTTTAGTGGTTCAATGCGCTACAATTTAGATCCA
TTCGATGAATATGAAGATGAAAAACTTTGGGCAGCTCTTGAAGAGGTCAATTTAAAGGATAATATAAGC
GAAATGGCGGCCGGACTACAAAGTCGTATTTCTGAAGGTGGTAGCAATTTTAGTGTTGGTCAACGTCAA
TTAGTATGCT	
  
	
  
	
  
TTATGTCCACTTGAAATGACATGTTATTTGTATGTATGTGTGTGTGTGTGTATGCGCGCATCCGCTGCTCA
AAATTCTGTAGCCCAGTTGTCAGTTCTCTTGTTATTATGTAAATCGTTTAAACAAATTCAATTATTATCCA
TTCGATGAAAAAATTGAACCACCACCGAGTTAGCTTTCAATTTAAGTCCGTTGAAAAGAGAAAAAAATG
GAATTTTTTCGGATTTCTTTTCTCGTAAACTAGGATCAACGATAGTCTCCGTCTGGGTGGCG	
  
	
  
	
  
TCACTGTATTTTAGTTAGATTTATGACACATGGGGTCACCTTTAGGTGATTGATCGAAATTGTCTTGGTG
GACAATCATTTCCAAATGAAATATCATTACAATATTTTCTTGTATGTTTTGCATGTGTATCATCTTTTCCT
TCAATCGTTCCATTCGATGAACTGAATACAATGTGTCATAATAATTAATTTTCGGAATTGCAAAATTGAA
AAATGTGATCTCATGAATACATTATCACATTTTAATGTGACATAAATCCAATAACACCAATACTGAACAA
TGCTATCAACATCAT	
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GCCTCGTCTCGTATTTCTTCTCTCTTTTCTTTTTAAATTTTGTTTAAAGTCTGGTCTCTTAAATGTTGGA
AATGTTCATCGGACTCAGTTGATGGAGCTTTTTGCAACGATCCATTCGATGAAACTGCAATTTCTCCCAG
GCAAAAACGTTGGAGTTTCGTTACATGCCCAAATAAATCACCTCGTAGTGATTCTGAAGACCGAAAACCT
GTCTGCAAAAAAATTAAACAACTTGGTGAGTTACCATCGCTTTAACGAA	
  
	
  
	
  
GTGTCTGTGTTGGATATGTGTATGTGTGTGTGTGTGTTCGATTCTGTTAATGTATAGAATAAGTTTCCAT
GGGTGCCCATATAATGTCGATGTCAGTTAAAGCCACCGATACGATGATAATATTTTTTGAACAGTCCATTC
GATGAACTTGTTTGATTCGAATGTGTATTGTGATTGTATTTTTATTTTAGTTTTTTCTTTTTCTTTTTCT
TTTTTGCTTTTGATTCAAAGTTAAATTGATGATATATATATATATATATATATATAAATATATATTTAT	
  
	
  
	
  
TTGTTTGAATAATGGTAAAACCACGAAAAAAGTTGTAAATTTTAAGTTTTAGAAAAAAAGGACTGAAGA
CAAGGTAGTCGATAAAAACTACGGATAAAGCTACAAATAAGCTAAATTAAATACCAATCACATCCATTCG
ATGAAGGATGCAGTGTAACCTACAGAATATCGTTTGTGAGAACATATCGATTTCCGACTTACGTGAGTCT
CAACACCTTAGTTGTCAACTATTAATAAAAAAAATTTATTTCATTCAAA	
  
	
  
	
  
GGTTTCAATCGGAAGTTAAATTGCAGATATATTGCTCAATATGCAATAACAACGCATAAATCATACATAT
TTTGCAAATTGTTTATTTAATCACGATTAAAATATCTATGAAATCACCATCGTATCTACTTCGTTCAGATC
CATTCGATGAAGCAATATACTTAAAATTGCAAATATTCGAAGTATTTTCATAACTCAATGATTGTTATAC
TTGAATCATGAACAACGCTTTGGTTTTCGCACCGAAAGCTAATTAATCGCTTTTTAATGGAAAATTCATT
T	
  
	
  
	
  
AAGAACAGAAAATAAGCTGATAATTTCACGGATAAAAACTATGAACAAACGCGTTTTTCTTTCTTTTTT
GTTCCGATTTATTTATAACATTTTTCAACTAATTCAAAATTACACAAAAAATTTTTTATTTCATCCATTC
GATGAATCCGACACCGAACTTAAACATTAAAATTGCTTTTGTTTTCTGCATTTCTCTAAATTAATTTGAA
TGAAATATTAGAAAATAATTGATATTTTGTTTGTTTAAAAGAAATACACATATTTTAAGATATGAACTAA
AAAATA	
  
	
  
	
  
GCAAATCAATGAAAATGTGTGCTCAAAAATTAAGTGTATGCTATTCTATTATGAAAAATAATAATAATTA
TTTATGAACAACGAGAGCGGGAGACAGCAAAAAAGATAGGCAAAATCAAAAGCCGCACGATCCATTCGA
TGAAGAATTCTGATGCTGGTAATAAATCGACCAGATTCAACATATACGCCGTTTGAACGAATCACGACAT
TTATAGGCACATGCAATCATTTTGCCATCCACAGACGATATTCGATACCATTTCATGTTCGTTTTAATTTT
AT	
  
	
  
	
  
TTGAGATTGCAGTTTGGATTGGTTGTTCAGATTCGTAAATTCTATAAATAAATCATGTTTTACGAATAAC
AAATTATTCGTTTGTGTGTCTTCCCATTGAAATCATCTATCAAATACAATTCATAGAGGTTGATCCATTC
GATGAATAGGCATGGAGATTCGATCGGATAAAGGTGAACATGAAAATTTAATCAGTCCAACAAACGAAT
GAGCTCTTGCCAGAACTATAGCAGCAACAGGATGAATACCAAAAAACTAACAAATATAAATCGAAAAAA	
  
	
  
	
  
TTGTTGCGATGCATCACCTTTGAAATAACATAAAAAAACAAAATTATTTTTTTTATTTTGGCAAAATTT
TGCTTGTTAAAATTGCACTGCCATACCTGTTACACAAACGGTAACAAATTTTGATCCAAAATATCCATTC
GATGAATAGCTACAAGCATTTGGATGTTGATTTTGTAAGTGTCCGGCCATAATACATTCTTGAGCGGTTA
AAAAATGTGTATCAATGCCACGAATATGTTTAACCGTACCAGCCGCTGGATCATCACTAAT	
  
AATATAAATTCATATAGAAATGACGATTAAAAAAATTTATCCAATATTAATTCATCATTAAATTGAATTG
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CATTCCAATTCAGATGTTCAAATCGATCGTAAAAGTGCCTTTGGCCGTATTGCATTCGCCATTCCATTCG
ATGAACAAACAAAATTGAATGACGATATAATAAAGCTCGGTGTACCTATTATTCATCCATTGACATCGTT
GGATACGCCTGGCAAAGCTACGGTACGTGTAATTATATTGTCCGATCCAAATCAATTGGAAA	
  
	
  
	
  
TTTTTCATGTATTTTGTTTATAGATCGCAACAGCGAGTGCATTGGAACCACTAAAAACATCAAATATCGT
CGATTTGGTGCTTACCGGCAATCCAATATGTCAACGTCAACGAGATGCAGCCACTTATGTCAGGTATCCA
TTCGATGAATTTCCATTTCGTTTAATCATTTCTCTTAATTTTTCTTTCTTCCATGCGTACGGCTAAGAAA
AATAAGAATTTTTTTTGAATAATTTTAAACCCGATACACATAAACAATCTATTTAAATGGATTTCATTTC
ATTCAGTGTGT	
  
	
  
	
  
AAAGACAAAGCGTGTCCGTTCAAAAGCAATTGAAATGATAAATAAAAGGGGAAAGAGAGAGAGAGAGA
GATGGAAATAATAGCAGCTTCAAAAGACTTCAAGTGAATCCGTATGAAAAATGAAATTTTTGAATTTTC
CATTCGATGAACAAAACAAAAAAAAAAAAAGAGCCAAACCAAATCTTTCGTGTTAAGTTCGTTTATGAT
GATGATGATGATTAGTAACATTTCCCCTTTTAATATAATGCCATTTAATTGTGGAATGAGAAAATAAGCA
CCACATATT	
  
	
  
	
  
TTCGGTGTTATCTCTTTCGCACAGTTCAAATCAAATATTGCTTTAGTTGTTGTTGGTGGTTCTGTTTGAT
GTTTGGGTTCTGTTTGGTGCCATTTATCCAAAGATAGATACAATGGCATACACTGTTCTGCTGACGATCC
ATTCGATGAAAGCAGACATAAACGCAACACAAATACATCAATAAATGACTACTTTTGGCACTGCTGTTGC
TGCTGCTGCTGCTGCTGGATACTTTTTTCTTCCGAAAAGACTCAAACTGAGACTGAATTGAACAACTTG
AATAT	
  
	
  
	
  
CAGGTTGACTCTAGACCATCGATGATCATTTTACATCCGTTCGTGAAATGATTTCATTTTGATTTTAGAA
AACATTAAATGCAAATTTCATCCACTCCTATCGTTTGGAATGAATCAATCAAATCATTGCTCGATTATTC
CATTCGATGAACAGATGACCGAAACGAAGAATTTCATTTTCCTCATGGGATTCTCTTAAGGTGATAAATT
TACATTCAACAAATATCCAAATCACGTTTGAAATTCACATTAAAAGGATATGGTCAATTCAGAGGTTGCA
ATAAATCAAATT	
  
	
  
	
  
TGGATCGATGCTTGAAACATCATGCGGTTCACCACATTATGCTTGTCCAGAGGTTATACGGGTGAGTTGA
ACTAATTAGATTTTTTTTTTAATGATTAAAATTGAGGTACGAATATTTGATTTGGAATCATTTCCATTCG
ATGAACAATCCCATTTCAGGGTGAAAAATATGATGGAAGACGGGCTGATGTATGGTCATGTGGTGTTATT
TTGTATGCTTTGTTAGTCGGTGCATTACCGTTTGATGATGATAATTTACGGCAATTGTTGGAAAAAGTCA
AA	
  
	
  
	
  
TTTATTTATTCATGTTTTCGTGCCGAACGAACGAAAAGAAGAATCCCAGCTGCGTCGACTGATGAACGA
AAGAAAAATGACAAAATTTAAGCAAAAACAACGAAAATAACATAAAACGTTCTATTTTTAATCCATTCG
ATGAATGTGTTCTAAAAATATAATGCAAAAAACGCGTGATCCATTGGAGCCATCAATTGAAATGATTTAT
CTCGCATTCCAATCTCTTTAGTGCATAATAAATTTGTGAATCAAATCAAGACGCTAAAATATTTT	
  
	
  
	
  
GAAAATAAGAAAAATGATATGAATACAGATACATATATTTTGTAATTCGTAAATTCGTATATTATCTAAAA
TCTATTCGCATTATTTTTTTTGGAATAATTTTATTTCGATTGAATTTTCCATTGATGTAAATCGTATCCAT
TCGATGAAATGTATGAAGTATGAAGGTTAGAATGATGTATGTATATGTCATACTTCCGTGTGTGTGTAAG
CTTTAACCCCAATTTTGCAAGATTCTTTTTTAAACTCTTATCGTTCCCAAGGCATCGGATAAAATGAT	
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CATCCACTGGCCTCATTATTTATCCCATGAAACCTTATAACTTATAACTATAGGATGAGCATGTAATCGCT
TCAATCCGGGCGGGATTCGAATAAGAGATAAAATTTTATTATTATTATTATAATTTTTTCTTTTTCCATTC
GATGAACGTTCACAAAGACTCAGCGCATCAGCGTCGTTGTTGGCTTTGTTTGGTTTTTCTTTGGCAAAT
GTGAAACTTTTGTATGTTTTTTAGGCTTTGTGCCTGTGCCTTATATCAATAATAATGATTTTCATTAATTT
AAT	
  
	
  
	
  
CATGCTTCATGTTCTAGGCAAACTTCATCTGTCGATAAACAAGAAAAAACATAACTTATTTTTCTCTCAT
TCATTTTGGAATTTCTTGTTCCTACTTCCGGATTCGGAAGGTATTTTTTGCTTGGCAACGCGAATATTCA
TCCATTCGATGAAAATCATTGGAATGTGAATGTTGATTGTCTACTTTAAGGGAAAAAATACGAAATCAA
ATGATATGGAGAGTCGAAAGATGGAAACGAATTTGAAAAACTTTACAATAAACATGGCATTAGTTTGAT
TGGT	
  
	
  
	
  
TTTTTTTATGCATTTTGTTTATAGATCGCAACAGCGAGTGCATTGGAACCACTAAAAACATCAAATATCG
TCGATTTAGTGCTCACCGGCAATCCAATATGTCAACGTCAACGAGATGCAGCCACTTATGTCAGGTATCC
ATTCGATGAATTTTCATTTCGTTTAATCATTTCTCTTAATTTTTCTTTCTTCCAAGCGTACGGCTAAGAA
AAATAAGAATTTTTTTGAATAATTTTTAACCCGATACACATAAACAATCTATTTAAATGGATTTCATTTC
ATTCAGTGTGTATTT	
  
	
  
	
  
AATAGATTTTGATCCAACATGGAGCACTTAACGACATTGAACACAAACACACACACTCACACATCTGCCG
ATTTCGTATTCGGATGATTTTGATTGACCTGTAAACCAAGCAAAGAAACAAACAACAAAACTATTTTATC
CATTCGATGAATCATTGATTAGCTTCTGACTATCCATAATTGACAACTTACAACTTGTTTTTATTTCGATT
CGAGAAAATTCAAGCCTCAATCTGGATAAAACCAAATTGAAACTGAAATAAATTGAATTCGATGTGAAA
CATACAAAATCAAT	
  
	
  
	
  
TTTACAATTGAGTATAAAAAGAAATCAACTGAAAATGAAATACTGTTTATTTATTTTTTTTATACCATTC
ACAGTCCGGTCATTCATTTTCAATTGGCAACACATTTTTTACCATATTTTTTTAAATTAATTTTTTTTTT
TTCGTAAAATCCATTCGATGAATCTGTTGTTATTTGTATTGTTTCTTCATTTTTCCAAAATTTTTACAGA
ACCAAACAAAATGGTTGTTGTAAACCATCGTCAAAACCTTTTCTGAAAACGGCCTTAAAAGTTTTGTTG
GTTCCGATCGTATTTCTGTACG	
  
	
  
	
  
CCTTTTACGAATTCACACGAAAACTCAACACTCTAATATGCGATTTTGTCATGATATTAGAAACATTTCA
TTAAATTTTAAAGCATTTATCAATTTATATTCATGTTGCTTAACAAAATTGAAGAATCCATTCGATGAAA
ACGCGAAATGAACATCATCGATTTCATTCATACATTCACCCTTCCAACTCATTCATTCATTCATTCATTCA
TTCTTGCCAAATGAGTCAACACTTATATATCGGGCCAACAAAGGTGGAATTCAACTGAATTT	
  
	
  
	
  
AAATTTATTTAGAGAATAAATCATTCAATTACTTTGATTTTGAATCAATGCAATTGGCTCCGATGAAAAT
TTGAAATACGTCTAGTTTGACCGATCGCCACAAATTGAAATTAAATGAGCCAGTCTGTTATTATCCATTC
GATGAAAACACCATGCCACCACACATAATACGTTTTCCACATTGTATATATCTATGCATATTCAATAAATT
GATTCAAAGTGCCATGCAATTGAATTTAAATTTTAATTTTGCATACAAAATGTAGTCGAATGAATTTTGG
ATTGTTAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐92b-­‐p3_1ss14CA	
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TCATATCAAATTGAA	
  
	
  
1> AAATATGCGAAAAATGGCCAAAATTCGGCCATAAAAAATGATTATCATTGGAAAAATGATTTTTAA

GGCCGTGAAAATGAATCGATTATTCGATAGATTTTTTGCACTTTATAACATTGAAAAACATTCATAT
CAAATTGAAATGAAACTATTTATAAAGTTCACTTGTTTTGATATTTCGATGGTTGCCTGGATGCCAT
TATAACATGAAAACTTATTCTGTAATTCACACGTCACATTTTGTTAACCAATTCCAACTTTCCTCAA
ATTTCG	
  

	
  
2> CCCACTTATTATATTTCCCATACAATTGCTGAGTCTATTTATCATTCAAAATAATAATAATGAATTGT

TATGCCCATAAGAATTCTGATGTATTGTATGAATGCACATTTTTTCTTAATTAAAATGAGATCATATC
AAATTGAATGGAATGAAGGCGTGATGAATTGATAAAGACCATAAAAATATACAATTCGATTTGCTTG
CACTCGTAATCATATTAAACTGTGTATTTCAAGCGTATTATACACAGGGATGGGTTTCGGATGACTG	
  

	
  
3> ATGAATCCCAGGAGTTGATAACTGTGCGAACAATCAAAAAACTAACATGAATTATTTTTCAATAGCA

AAAAGTGACCGGCCCACTAAAACACATTCACTTTGGATCCAGTCATGAATTCATGCACACACAAATC
ATATCAAATTGAATCGAATCAAATTAAAACCTTTGGCATACGTCAATTCTCATCAGATCACATCAAT
AAAATAATAAAATCAACACTGTAACTCATTATGTTCGATCTGCTTCTTCTTTATAATGTTCACACAC
ATTGGTTGCGCATTG	
  

	
  
ACACAAAUCAUAUCA      AUCGAA     UUA  
               AAUUGA      UCAAA   A 
               UUAACU      GGUUU   A 
ACUACUC--------      GCAUAC     CCA 
	
  
GCCAGACATTCGTGCATGGTTCAATGATTTTTTGTTCGTATGTTTTTTTCTTCTTCTTTTTCTTGAAAAT
TTCTATATTGGTACCATGCCTTGAAAAAAAAAACCATTCGTTTTATATTCATATCAAATTGAATCAGTTT
AGGTGCGTACATAGTTTCAGGCTTATCAACAGAACCATTAATCAAAATAAATTAAATAGCAATATCAACA
AGAACGATAGACAACACGGTTTTCAGTGGCATTAATGAAAATATT	
  
	
  
TTTCTTCATATTATTTGTATGGTGCATGGTATGCCATCGTTAAACGATGAATTACTCGGGCCACCCTTTGA
ATGATGAAAAAGCGAAACGTGATCGCCAACACACACACACACACACACATTCATATCAAATTGAAATTTA
AACAGTCGTCGAAATGAAATGTTAATCGAGATGAGCACTGGAAACAGAAGAGAGAAGAAAAAAATCATT
TAGAAAAAGGAATACGAAAAAAAAAATGGACCACAACACCATTTCCAATTAGATTGCGTT	
  
	
  
ACAACATCATAGTTATTGAATAATATTCGTCTTCCAAACACTTTCGCATCGAAAAAAAATTCAGACTTCG
GACATTGGAACTATTTCAGTTCCACAATGAGTGAAAAGTCAAAATAGTTCAAAAATCATATCAAATTGA
AGATGAATAGCATACATTATTTTCGACATATATATTCAATGGTCAATGTTTAAAGGTACGTAAGCATTTTT
GTAAGCAATCAGCAGTATCGAAAGTACAATTGATGCCAATGATTATTCCAGGAGACACGCATGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTATTTGACTTGTCCATTTTAATGTACTAGTTTTGACTGGCTTTGACTATGCAAATGTAAAAATTATAAC
TGATCCATTTCTCTTTACAAACATTGCGGATACAATATGGCTTTGCCGCGCTTTGAAAGTCATATCAAAT
TGAAAACATTGAAATACTGGAAGAGCTATCTTCAATTCTTGACAATCAAATTTGTTGATGGTCCATTTG
AATGGACCAATCGTCACTGGATAGCTATACAAGGCTATGACAAATCATTATACTTTGCCGAAAAGATGAA
TATTAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTTGACTTGTCCATTTTAATGTACTAGCTTTGACTGGCTTTGACTATGCAAATGTAAAAATTATAACTG
ATCCATTTCTCTTTACAAACATTGCGGATACAATATGGCTTTGCCGCGCTTTGAAAGTCATATCAAATTG
AAAACATTGAAATACTGGAAGAGCTATCTCAATTCTTGACAATCAAATTTGTTGATGGTCAATTTGAATA
GACCAACCGTCACTGGATAGCTATACTAGGCTATGACATACTTTGCCGAAAAGTTGGATATTATT	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTATTTGACTTGTCTATTTTAATGTACTAGCTTTGACTGGTTTTGACTATGTAAATATAAAAATTATAACT
GATCCGTTTCTCTTTACAAACATTGCGGATACAATATGGCTTTGCCGCCCTTTGAAAGTCATATCAAATT
GAAAACATTGAAATACTGGAAGAGCTATCTCAATTCTTGACAATAAAATTCGTTGATAGTCCATTTGAAT
GGGCCAACCGTCACTGGATAGCTATACTAGGCTTTGACATACTTCGACG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AGAGAGAGTTAAATGGATGCTATTCAAAGCAGTTTCTCATAAAATGCTAGAAAAATAGGGAATTAATTT
AGGTTCCATAAAATGAAAGCAGCATGCTTGTCAACCAAATCGAATAATTGCAAATTTTTCCATTCATTTC
ATATCAAATTGAAACTATAACGCTGTATACATACTTGTAAACTGTCTAGTGTCTACTGTATCTGTCTACAT
TAACCTATTCGACAACGATTGATGCCAATCCGTTTGAATTCATTTGGAAAGTTTATGAAGAAAGACAGAG
AAATTTAAAACATTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTTGACTTGTCCATTTTAATGTACTAGCTTTGACTGGCTTTGACTATGCAAATGTAAAAATTATAACTG
ATCGATTTCTCTTTACAAACATTGCGGATACAATATGGCTTTGCCGCGCTTTGAAAGTCATATCAAATTG
AAAACATTGAAATACTGGAAGAGCTATCTCAATTCTTGACAATCAAATTTGTTGATGGTCCATTTGAAT
GGACTGGATAGCTATACTAGGCTATGACATACTTTGAGGAAAAGATGGATATTATTGCTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AGAAAAAACACCAACAGAAAGCCCAAGTTTTTCGTCGTATATGTCATGCGAACAAGAAAATACACCAGA
AAAGAGAAAATAATGATAAATAAAAGTTTTGGAGGATGTCCTTCTGTCATATCAAATTGAACTTGTTATT
GTCACACTTATTGGGGAGATGCTCCAGTATTGGGCCATGATTCAGTAGGGGGCAACCCAGTTTTTTTACT
AAGTTTTGTTGACAGCGCGCTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AACTGAACGAAACTGAATGAAAACTGAATTTTTCTCACACGTAAACGACATATTCACAGAAGAATAATA
ATCATTTATATAAATATCAAGAAAATAGTACACACTCACAACTCACAATCGCATGAACGTTGAATTAATC
ATATCAAATTGAAATTTTAAATTCGTCTCCGTGTTTTCCCAATGTTTTCGTCTTTCATTTACATCTATTG
CCATTCCATTCTGGCCCATTTTAAATAATGGCTTCATTTTATATTTCTATATATTTTTCCTCTTTGCTTTT
CTGGCATTTCGAACTTTTCG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAAATAATGAACAAAAAATGAGCATTGTTTGCAATTTTTTATTGATGACTTGAGCTACTTATTAATTCA
AAGACGCCAACCAAATCGATTGAATTGGATATAGAATGATGAACACAAATGTGCTTTCATATCAAATTGA
ATATCGTAATGATAGAAAATTTTATTGCTCTAGTTTCTAATGCAATACTGAAAAATTTTACCATTCGAAT
CGATGCAGTGTTCTTTGTGAAATGAATTTTTTTTTTTTTTGGATCGATTTGGCGATGAATAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAATAATTGCAATGATTGCGAAATGCAATTAATTGCAAATATCTACACGTCTGACATATACAAAGCTACG
ATCAAACCAATCCTTACGTACAGTGCCCAAATATGGCTCAACACTTCCCTGATAAGCTCATATCAAATTG
AACGAATCAGAAAGTTTGAAAGGAAATGGTTAAGAAAAACAACTAACGCATATAGAAATGTTGGTGAAT
TCAAATATCCAAGAAGTTCGATCCTATATAAAGGGGCAAAAATAGCCAGAATCGATCGATCAATGTGC	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AGTTCAACTGGCAGTATTTGACTTGTCCATTTTAATGTACTAGCTTTGACTATGCAAATGTAAAAATTAT
AACTGATCCATTTCTCTTTACAAACATTGCGGATACAATATGGCTTTGCCGCGCTTTGAAAGTCATATCA
AATTGAAAACATTGAAATACTGGAAGAGCTATCTCAATTCTTGACAATCAAATTTGTTGATGGTCCATTT
GAATAGACCAACCGTCACTGGATAGCTATACTAGGCTATGACATACATTGCCGAAAAGTTGGATATTATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐3756-­‐p5_1ss9CG	
  
GAGGATTTGAAAAATAAT	
  
	
  
1> CAATCCCGATCACAATAATATATATCCCTAAAGTTGGTTTTAAAGCTTTGACAGAAAAAATTCCATA

CAACAGCTCTAGAAACCTGCTGCAGACCAATTTCGGAAAAAATATGTCCCCTAAATTACATAGATGC
GATCGGATTTGAAAAATAATGAAAAGTATGCGCTCTAAATCATTTTGCCCGTAGTCTCGAATTTTTT
GCTTCTGTCAAAGCTGTAAAACCAAATCAACGAACCGAAGGTTTCGAAGCGTTAACAAAAAAAAAA
TAATATCTTAACTTCAATAATAATAAT	
  

	
  
2> GTCGAAATTTTGTTACTGACAAAAATTTGACAAATGTTTTTATTCAATTTTAAAGATTCATACAACA

GCTCTTCAAGCCTGCTGCAGCCCAATTTTGAAAAAATACGTCCCCCGAAGTACGTAGATGCGACCGG
ATTTGAAAAATAATGAAATGTATGCGCTCTAAATCATTTTGCCCGAATTCTCGAATTTTTTTTGGTC
AAAGCTGTAAAACCAACTTTAATTGCAAGTAGAGCTGGGATGCTCTAATGAGGATGACGAGGGATT
TTCTCGAATGGT	
  

	
  
G     -  AAA-   AUG  
 GAUUU GA    AUA   A 
 CUAAA CU    UAU   A 
-     U  CGCG   GUA  
	
  
3> AAAGATTCAGACAAATTCAAACGTCAAAATATCGGATATAGAAGCTCCAGCTGTAATGGTGTTTATA

CCTAAGATATACTGTGGTCTCTCAATTTTGAAAAAATACGTACCGCAAATTACGTAGATGCAATCGG
ATTTGAAAAATAATGAAAAAATGCGCTCTAGATCTTTTTGCCCGAATTATCGGATTTTTTTTTTATC
AAAGCTGTAGAACCAGAACAATATTTGTAAATTCCAAAGCAACTGAGAAACAGACATTTTCCCATA
AAAAAGACGATTT	
  

	
  
GAU    UC       AAAAAUA  GA  
   GCAA  GGAUUUG       AU  A 
   CGUU  UCUAGAU       UA  A 
---    UU       CUCGCG-  AA  
	
  
GAAAACTTTGCAAAATGAAAAAACAACAACAACAAAATAATCAATATTAAAGCTAATGGATTTATTGGT
TTATTCTATAGGTGTGCCTACAATTTCCAGATGATTTGATATCGCACAGCATAAAAATTCTGGAGGATTT
GAAAAATAATGCAAACGCCGTATTTTGCATACTGGGCGATACATCATATGGGAGCTGTTGCGTTGACGAA
GTGGCCGCATCTCATGTAAATGCCGATGCAATTATTCACTTTGGCCATGCGTGTCTGAGTAAAGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTTTGTCACTGACAAAATTTCGACAAAATTTTTTTTTTTCTTAAATTCCAATTCATGTAAGAGCTTAAG
AGACCTGCTGCAGACCAATCCGAAAAAATATGTCACCCAAAGTACGTAGATGCGATCGGATTTGAAAAAT
AATGAAATATATGCGCACTAGATCATGTTGCCTGAATTCTCGAATTTTTTTTTTGTCAAAGCTGTAAAAC
CAACTTTATAATAATTATTTCAATAATTGAACATAAATGAATGAATCTTTTGAAATTAAACGTGAA	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAATAACAGATTAAACCTTTTTTTTTTTGATAAAGTTACCTTTTCTGTGTCCAAAACCTTGCCGCAGGT
CCGTATGATTTGGCTAAGACATTCCATGTTTTCGCAACGTTCTTTTTGCGTAACTTGATTGGATTTGAAA
AATAATTCCTGTATACAATTATGCAATGTCTGTTCGGAGAGCATTTCCAATGTGAACAATTCGGCAATGA
ATTTAACATTGCCCAACATTTTTTGTTTGGTAATGTATTTTCGTTCTTCTTCATCGAGCGCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTCACATCAATTTAGATTTCACGACATTCTTTTGAGCCCGCTATTTTGGCATGAAAAAATAGGTTAACAG
AATTGAGAAGAGGGATTTAATAAGAGTCAAATTGGCAAACAGCATCCGACTTATTAGTTTGAAGGATTT
GAAAAATAACATTATCTGTATTCTCTTTTCCTTATTATTGTTGAAATGAAATAAAGTTGAATGAAACCAT
TTCTGGAATTGGATAATACTCAATAATAAAATCGACAACTAGTCAAACCGATAATAAAATGGTTAATTGT
GGCTGCTATACGCTTA	
  
	
  
	
  
TCACTGACAAAAATTTTTCACTGACAAAATTTCGACAAAAACACTATCCCTGAAATTCCAATTCAAGTA
ACATCTTTCGAGACCTGCTGTAGGATAATTTCGAAAAAATATGCCCTCCAAATTATGTAGATTCGATCGG
ATTTGAAAAATAATGAAAAATATGCGCTTCAGATCATTTTGCCCGAATTCTCGATTTTTTTTTTTGTCAA
AGCTGTAAAACCAATTTTATCCTTTATTTCGTTTGCATATTATTAAATAAATCATTATAT	
  
	
  
	
  
GAAAAGAATTATAAGAACTGCAAGCATTAAATATAAATAAATAGTTGAAACAACTTTTGAATAGAATCTT
CCGATAAAGTTGGTTTTACAGCTTTGACAAGAAAAAGTTCGAGAAACCTGCTGCAGCCTAATAATGAATA
TGGATTTGAAAAATAATGAAAAATATGCGCTCCAGATCATTATGCCCGAATTTTCGAATTCTTTTTTGTA
AAATCTGTAAACCCAACTTAAATGTGCAAAGTGCAAATGTGTAATGCACTAATGAGATTTATCTACGTTG
AGGACACTTTT	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐14294_106	
  
TGGATGAAATTTATGA	
  
	
  

1> TATAGCAAGTGGTGATGATATGTGATTTCCATTTGACAGAATGTGAAATAAGACAATTTGCTAC
TATCATTGCCGCTATTCCGTCTTGGATGGTATGGTTTTTTTTTTTGTGAAAATGTTTTGGATGA
AATTTATGAGCTTGTTTGATAAAATATATATATATATATGCTATAAATCAAAGATGCTCATTGCT
CACTCCAAAATTCTCAGCAAATTAATACTATTCATTATGCTGTTTTTTCGGTTTTTTTTTCATT
GGAATATATATAATATTA	
  

	
  
     GAAAAU        -   AAUUU      UUG      AAA----      A  
UUUGU      GUUUUGGA UGA     AUGAGC   UUUGAU       AUAUAU U 
AAACG      UAAAACCU ACU     UACUCG   AAACUA       UAUAUA A 
     ACUCU-        C   CGU--      UAG      AAUAUCG      U  
	
  

2> AGACACGATGACGGTGACAAGCCCGTATAAACAGCAGAGTCACCGAAGGACATATATTTGGGGT
TGTGTGTTGTGTGTGTAATGTAGGTAAGTGTGGAATTTTTCGGATCATTCCATTTATGGATGAA
ATTTATGAAATTCTAGTGAGTTGGAGGGTACAATGGTGTGCGCAGAAGTGCTTGGCGTGAGCCT
GCATGGAGCCGCCATTGGCACAGATCTTGGTGGTAGTAGCAAATAATCGAATGATAT	
  

	
  
AAGUG         UC   --    U   U  
     UGGAAUUUU  GGA  UCAU CCA U 
     AUCUUAAAG  UUU  AGUA GGU U 
-----         UA   AA    -   A  
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3> TTATTATACATATTGAAATTTAACGCACAATTAAAAAAAAAAAAACACATCAAATTTATTGATC
GGCGTGTGATGCATCAAAGTGTGTGCAGAGCGCAAAGTGTAAAACGTATGCAGATGGATGAAA
TTTATGAATGAAAGCACAGCTTATCATGAATTATTCATAATTATTATTTTGCGAACAGATAACG
ATTCCCAGAAATAGCTTCGAAAATCTATAAATAGTTGAAAGCAATCAGGCTGTCATTGTTGATT	
  

	
  
A      UG     AAU          --------    A  
 UGCAGA  GAUGA   UUAUGAAUGA        AAGC \ 
 GCGUUU  UUAUU   AAUACUUAUU        UUCG C 
A      UA     ---          AAGUACUA    A  
	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐2493-­‐5p_L-­‐1R-­‐4_1ss3TA	
  
CACACACACACACACA	
  
	
  
1> ACAGCTTAAAAATGACCTCAATATTATATCCATGATCACAAAGAAATGTATGTCATTATACCGCATTGCAA

ATGTGAATGTGTGCCGGTGTGTATGCGACCGGAACACATCGATCCATTTACACACACACACACACACAC
AAAAATGTTTAGACCCTTCCGATGGAAGAATGATTCAATCAAACCATTTTTTTTATCGATCGGTGACATA
ATATTCCGGGATATATATCTGCTTGTATCAAATCGATTAACATT	
  

2> CAGAGTTTGGATTATAGAATGGATGGATGCAAAAAAAATATATATATATTTGAAATGATGGGAAATGCAA
ACAATCGAACCGAACCAAACCAGATCGCGAACGAAAAAAACCAAGACATTCACACACACACACACAATCA
AACTACATAATAATAATGACCGTTTGTAGCATTGTGAATTGTGTATTGTGTATGTCCAAGTCCACTATCAC
ATGCAAATTTTTATTTTGCATCGTAATGCAATGGCGTCAAT	
  

3> AGAATCGTATTGATGATGAAGTCATGGCAGTATGTCACGTTTAAAGTTAGAACGTGTGCAAATAATTGAT
GTAAATATGTGGCATGTAATTTGATATTCCAACAATTGTCACACATACACACACACACACACACAGAGTGT
GCAACACGAACAATTTTTTTTTTTTCAAACCGTGACAAATGCCATTTTTCATTAAAAGTCGAATTTTCAA
AGAATAGCATTGTCTTTGAGCTAATTACGTGC	
  

	
  
    -    AAUAA   A   AAAUA    GCA    AUU-     UUCC  
CGUG UGCA     UUG UGU     UGUG   UGUA    UGAUA    A 
GCAC ACGU     GAC ACA     ACAC   ACAU    ACUGU    A 
    A    GUGA-   -   CACAC    AC-    ACAC     UAAC 
	
  
No	
  noop:	
  
TCTTGGGTCTTTCCGAAGTTCATTAAATTTCAGTTGGCTCAATTTTAATTCGTGACCTGTGCGTTTTTTTATG
AATGATTCGGTGAATGCATCTGGTGATGATTTTGTTCACAAATTATATAAAATGCACACACACACACACATAAT
TATTTCAATGACCGTACTACATGTGCCAGTAGTCTTGAAAGTCCGGAACCAAACGATAAATTATTATCGTTCAA
ATGTTGTGTATTTGCGGTTAGATCACATTACACG	
  
	
  
TTTTTAAATTTTATGTATTAATTGTTTATTATTATTGATGCCGAACATAATAATAGAATTTAATCGAAATAAGA
CGAAATGATAGAATCTATTTAAATAAAAATTCGAATGGCCTCTCTTTTCATTCTGTATCACACACACACACACA
CACACACACACACTCGCACATCACACAAAGATTCACACTAAAAATAACATTCATTGATACTGAATTGAAATGG
CCGTTGTGTCGTCGTTGTTATTGTTTTTTTTTATATAAATAAATA	
  
	
  
AAAAAAGACATCGTCAAGTGACGAACCTCCCAGAAGACGCATCATATGCACACGCACACACACACACACACAC
ACACACGCAAAAATACTGAATAAAAAACAACAAATAAAACCATAACATAATCACCGAATCCAGGTCAGAAATA
TATGAATTGCGAACCAGAGAAAAGTGAAACATGAATTATGCGATATTTACATCAGAGTGAACTTGTAAGGCAT
GTAAAAGACTGGCGCATCTAAAACAAATACACTACAAACAAAACTTTATAAAAATAAGTTGTTAAAATTCGAG
TCATAAATCATTTTGTAAACATGATTCGGTTGCATG	
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ACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACAAA
CCCACACCTTCGAACCACCGAAGAAATGAAAAATCGAGTCCTCATTTTCCCCTTTTCAAGTGTTTTTTCGTTT
TCTCATGTCCAAAGAGCAATTCAAAAAAAAAGCATAATACCAATTTAGCTCGAAAGCGGTAAATTGTCTCTAT
TTCGCGCCAAAACACTGACCTACTGAAACCGAAAAAAAAACATGCACATTCATCATAACAATGAAATCGACAA
AAGGAAATTGAAATACCGACACCATCGACCGAAACCGTCAACGGTCATCACCATGAATGACGGCAAAAAGAGG
AATCCGCATTTAAATCGCATGAAATATGAATCGAAAACAAATTTTCCGCA	
  
	
  
TATAAAATTCGCGTCCAATGTGTGTGTGTGTGTGCGCGTGTGTGTGTGTGCGTGTTTTGTGTGACGGTGACTT
TTTGACTGGTTCCCAAGGAATAAACAGTCGACACGAAAGCACACGTACACACACACACACACACACTAACGAA
AAGAGATGTGCATAAATTTCGAATATCTTCAACTTTCAACAAATCGGCCAACATTTTGCTACAGAAGACCAGG
AGCGGCTGGTCTCTCAATCAAAGTATAAGCCA	
  
TCACCATATGTGTACGTATGGCATACATTCACATTTACATCTTTTGCTGTTGAATCTCGAAAAAAAAAAATCGA
CTGTCGACAAAATACCTAGCGAATAATAAAATAATGAATTCAGAGCACACACACACACACAAACATACGAATAC
ACGACCACAAAAGCCCATACACATGCATAAAATCATTCGAATTTCATTTGTCGGGCTCTCAGCTTTTCAGTAA
GCTTGCACACGCACACACTTGCAATCACATTT	
  
	
  
AACTAACCGAATATTTAGATGTTTGTGACAAAGATTTAACAAATGTATAATATTTCATATGAAAATAAATTTGA
AAAAAAAAAATCAAAAACAAATACATGAAGGCATACACACAGTCTGCTACACACACACACACACACACACACA
CATACAAGTGCGTGCGGATTTTATTTGTTTAATGAACTCCAATGAATTATCAAACAAAATTTTTAATCTAGAG
CACGTCATTTCGGTTGACAGTGGTTCTCGTTG	
  
	
  
TATATATGTTTATTATTTTGTATGGAACATGCTAAATGGCCAGACTATTCTGATATGTGCATACACAGTAATTCT
GATGAATATCGGTCAAAATACAGTAAAATGCCTAATCGGACACACACACACACACACACACAATTTCATTAACG
CTCCATTTAAATGATGAAGGGAGAAATTGGTCGAAAAGTAACCAACGACCAGTACATACAACCAAACTATAAC
AAATCCCTTCTTTTTCTCTACATTCTGAACG	
  
	
  
ATTTAGCCTCTGCTCTCTATGCTCAATGCTCATCATTGTACGAATTCAAAAATCGTCAGTCGCGCAATAAGTTA
TTATATTTCGCTACCTGCTGCATTCACGGCTCGATTTCATTTGAACACACACACACACACATCTCATGCTTTTA
TGAAACGAGACGGAACGTCGGTGGAATCGTGCATTTTGATTTGAATTGTTTAGGCATGAATTCAACATTTTCA
AGAACAAAATATTTGCGTGAAAACGATTGCGAAATGCAAATAAATTGAAATTTTTTCCTAAACAGATGATGAG
CCTCAGATTTGCTTGAAGAGAAAGGGGACTTTTTCTCGTCTCTTTTCTTTTCTAGTTGACACACACACACACA
CACACACCATTCAGCTGAACTTGGCTGTTTTCGCAACACACATTTTCAATTGTGTTTGTTTGTATGATGCCTT
TCAGCTTTCAGAGTTTAAATGTATGTGCGATCGAAATGACACATAGCTCTATATCTGTTTGCGCTCAAACAGAC
ACTTTATCTGACTTTTTTGTCGCCTCTCAGTCCCAACAATCCGTCGTCTACTTAGCTTACTTTTGTCATAAGTT
TTCGTTCGC	
  
	
  
ACCCAACACACTATACACAAATACTACACACGATAAATGAGATATTAAACAAATTAAACGCAAGATTGTATTCG
AATGTTGTGTATATAATATTAAAACGGGAGAATCGAAAACAGAAACACAAACACACACACACACACACACACA
TACACGCATTATATATATATGTATACACACAGATATATGAATAACTGGACCAAACTCAACAGTTGAACGAATATC
GATAATTTGTAATATTCAAATTAATTATT	
  
	
  
AAGGGACTTCTCGCTAAAAACGTGAATTTTCTAAAAACGTTGGGTTTACGCATAAGAAAGCGAAATTAGAGA
GAGGTAAACAGGGGGAAAAATAAAAACAGAAAATAAAAAATCATACACACACACACACACACACACGCACGC
ACACATACAAAATGACTAGCGGAAATAATATTCTGAGTATTGGCACGTTAGCCGCTCATGATGATACCATAATA
CGGAAGGAATTCTACCCATATACACCGTAC	
  
AAAGAAGGGACTTCTCGCTAAAAACGTGAATTTTCTAAAAACGTTGGGTTTACGCATAAGAAAGCGAAATTA
GAGAGAGGTAAACAGGGGGAAAAATAAAAACAGAAAATAAAAAATCATACACACACACACACACACACGCAC
GCACACATACAAAATGACTAGCGGAAATAATATTCTGAGTATTGGCACGTTAGCCGCTCATGATGATACCATAA
TACGGAAGGAATTCTACCCATATACACCGT	
  
	
  
TTGCCAACTTTTTCCATCAAAGACCGAATTTCATTCCAGAATATTGCATCGCTACCTGTGTCGAAATGCCAAAC
TCATTTGATAACAAATTTTCACTACTAAGTAAACCGGAACCAGGGAATCGAACACACACACACACACAATCAT
CATTAAAAGAATGGTGAAATTGCATAAATAACGTTCCCAATGAATAATTTATTAATTAAAATAATTTTCTAGA
AATATTTTGTGCTGTTTATTATTACGACGAAACT	
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ACGAATACTAACACTACTTTATTCACACAACAACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACAC
ACAATGGAACACAACGAGACTTTTTCGAAACTCTGAATCATCCGATAAAATAAAATAAATTGTTAAATAAACT
ATTAAAAAAATCGTTGGGAAAAGGGTTTTTTCTGCTTTCCTTTCTCTTTCTCATTTTTCTTTAAATTTTTATA
ATATTATTCGCTGTCCTTTTTTTGGTGAATCTCTTCTTTTTTTTTATCTTTTACGTTCTGCATCGTTTTGATGG
GCCGGAAGCATTATGTTTAGTTCTTTAATACAATTTCACAGTATTT	
  
	
  
AAGAATTAACGAGCATATTCACAAAAACGATATCGATTGGAATGCAAAGATTGAAAATGAAAAAAAAAAACA
TCAAAATTCAACGCAACTGAATACACTCAATACTCTCAATGACGAACACACACACACACACACACTGAACATT
GAATACTATTGAGTGGTTCTAGCTGAGGGCGTCTGGAAAAGACCACTTGAATTCTCAAAGTCAAATAAGAACG
AGAACAAGAACGAAATATATGTGCATGAACA	
  
	
  
CGATGGCTGTCGTCTTCGTTGTCGTTTAATTTTGATTCTTCTTTTTAGTTTCAGCATTTTCTTTCATTGTGAAT
CGTATGCAAAATTTGCTTAATTTTCATATACAGACGACGAATCTCAAGCATATACACACACACACACACACACC
AAACACATTCACAATGTGTGCAAAAATGAAAAGCCCGTTGATATACCGGGGACCCGAATAGAGAAAATTGAAT
AAAGGTGAAGCAAAGAAGAAAAAATCAAACT	
  
TTGTGTGTTAGCCTCCGTTTTTCATCCAAATGATTTTTCCCTCTTTTGGTTGCCTTCGAAATCGTTAAACTTTC
AAAAACAATTATTGAAAACTACCATACAAATTTTAAACGTTTTGGATACAAACACACACACACACACAAACAT
GCAGACATTCTGAATCGTCCGATATACGATAATAAAACATAATTTGAGTTCGTTTTTCAGCTCCGCCTTCAGTA
TTAAACTGACTAACTGGGACTCGATTGCAACTTAC	
  
GCACAAAGGGACAAAGGCACAAAGTGATCATAGTTCATCGAATTAAAGAGACTTGAAATATATGATACTATTT
ATACTATTGTGTTGATTGTTGATGAGTATTTTGGGCTCGAAGTTTTCACATTCACACACACACACACACCAAA
CATCCAACGAAACAGCAGAAGATCGAACATGCGGCCCCAAACTATCCGTCCAACAATTTTACACACATTGTATT
GTATTCATTTTAATATTCGGAAGAGCATTTG	
  
TTTTTCATCGAATCACAAAAAAAAAAAGAAGAAGAATAACGCAAATTATTGGCGAAGCCAGGCAGTAAAAGA
GGGAGAGAAAATATCGATTTCGAACGCACGAATCCATTTACTGACACACACCACACACACACACACACACAGA
TACATAAACATTTATAGCCTGGATCTGAAGGAAAAAGATGCACAAGCAGCACATCAACAGCAAACAAATACAA
AAAGCAACTTGCATTTTGAACTTTCATCATA	
  
TCATCAACATTTTTCATCGAATCACAAAAAAAAGAAGAAGAATAACGCAAATTATTGGCGAAGCCAGGCAGTA
AAAGAGGGAGAGAAAATATCGATTTCGAACGCACGAATCCATTTACTGACACACACACACACACACACACACA
CACACACAGATACATAAACATTTATAGCCTGGATCTGAAGGAAAAAGATGCACAAGCAGCACATCAACAGCAA
ACAAATACAAAAAGCAACTTGCATTTTGAACTTTCATCATATA	
  
	
  
AGCATTCGACCGATAGCCAAAGACAAACATAGGCATAAACGGCAAACGAACCAACCAACCAACAAACACCATC
ACAACCTATATATGCATGGTATGCGATCGTACTCATACATAAATACACACACACACACACACACACAGACCAAC
ACCGGTCTGCGGTGAGCTCTCGTAGTTCAGATGCAGGTACCACGTACACAATGATAACATTGAAATGCTTAAAT
ATCGAAATTTTCGGATGCGATAAAGATGA	
  
	
  
AAATCGGAATATGTATACAAATTTATAAGTGGATTCTTTCTCTTTTGTCCATCTCTTTCATGAGTGCATCGTCT
GTTTACCATTCTTTTGATTACCTGGTTTTACTCTCATATCCAAACGCGCGCACACACACACACACATCCAACTT
GGATTGCGATCGATCGCTCTCGTTGCGAGAGAGCAAAAAATGAATATCTACAATACAAATATGGATGTTGTACC
AGCAGCAGCACAGGTAACACATGTACACATC	
  
AAATCATTTAAGAACGATAACTTGGTGTTCGTGTTTTTTTCTCTCTGTTTTGGCAAAAATAAAATAATTTTGC
AATTAAATTGCATTGGCAACAACTGTAATGATCCGCTAACTGTTGTGCACCACACACACACACACAAACACAC
CCAGCATCAAAACAGAAAAATTAAACGATAGCAAAAAAAAAATACAAATAAATAAGAAAAAGAGCGCAGCAG
CAGCAACAAAAAAGAAGCAAAAAAAAATGAAA	
  
	
  
GTCAATTCAAATGATATTGAAACTAAATCAGTTGAATTATTCACCATTGCATGGTATGGACTGAAACAAGTGG
CAAAAACAAGCAAAACGACAGATGAATTGCTGACTTTTTTCATACAAACACACACACACACACACACAAACGT
TTCACATAGATATTGCTGTAAACGCCTACAGGCTAACAAACACACACGACTCATTTTCAACATTTAATAAGAAA
TGCTAAACTGATGATTTTGATTAAATTATTCAC	
  
	
  
TTCAAATAACGTATAGAAAAGAATGGGCAAAAATCACAAACAGAGATAGACTCTTCGAAAAATGCTTCAAATT
CAGACGATATTCACAAATTCCAAAAAATGAGATCCTTACTCTTCCCCACACACACACACACACACACACTGGAT
GAAATAGTTCAAAAACTACATCTCACTAGGCTTGCCTCTGACCTGAGTAAGTGAAGAGTGAAGCATATTTAAG
TTTGTTGGGCTTATGATACATGTTGTTCCTTAT	
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CTGGATTTTTGTCATTTTTTTTTTGCCGATAATGAAAACATATGTTCATGAATAGCTGACAGATCAGTCAAGT
TTGAAGCTATCATAATAATAATAATTCATAGTGTAATTCCCGCACGTACACACACACACACACATACATCTGAA
TCGATTCTGAAATTATCAACGGAATGTTAGAGATGTTTTTGCATTATTTTATCGCTCTCAGATTGAATTGTATA
TTTCCATTTTTTTTATTAACGCGTTGATTACATTT	
  
	
  
CATTTTATTTTCATTCGCTTGCGATCGCATGGAAGCCGTTCTTTATCTTTAATTCATTTATTCTTTTGGATTCG
TTTGGGTCGGGTGTCAACATTTTTTGAACCCTGTCATTTCAATAAGGGCTCAAAGGCACACACACACACACAC
ACACACACACACACAAAAATACGCAAAATGAAAACAAAGCAACCCTTTTATCCAATTTATTATTTGTAAGTGA
AAAAGCGGCCAGTCATTGTCAATGAGCGGAACAGTGAGACAGTAGAAA	
  
	
  
AAAAATGGCTGAATAATAATAGCCCAACCAAGAGCAATAACAACAACTTTTACACAAAAAAAAGAAACCTTAT
TTAAATCCCTTCATCTTTCGGTCGATTTTCAGGCGAACAGTCAGTCACTCAACACACACACACACACACTCGA
CAAAAGGTAAATATTGAAAGACCGACACCTTTTCACAGTAAAAATTCGTTTCTTCTTTTTTTCTCATCCCTTT
TTTCTCTTGATTTTTGCAAACACAAAAAAGAAAAAA	
  
TACGTGAAGTTTAATCGTTTTGCCATATTCGTATAAGAAGAATGTAAACAACTCTCAAACCAGCAACGAATAA
AAGGAACCGCCCGCTTAAATTGGCCGCCAATACAACCTACACACGCACGCACACACACACACACAAACAATTC
GAACCATAAAAAATACAATCCAACAACGCAAACAATTTCGGTTTCGATTTAAATGCGCGGCAGAACAGGCAAT
CCGATTGATATTGAAACACTATTGACTATTGAC	
  
	
  
ATTCTGTGTACATAAAAAACATCGAAATTTCCTTTGCTTCTTCATCTTTTTCATTTTGCAATACATTTAGAATT
GCATGTTGTAGCATTTAAAATACATTTTAAAGCTCCGTTCGTATTGTATCCGGAAATCGTAGACAAAATTTATT
CATTTTTTTTTCAACATTTGTTATTTGCAATGCTCAATGTTTGAACAAATTGTCTGTGTTTGACTATTACGGA
ATATTTTGTGAAAAGTAAAAAAGGCGACACGGCACAAACCTAAACGACACACACACACACACACACTCACCGA
TGCAAAAATGCATCTTTTTGACTTAACTGAATGAGTCAATAG	
  
	
  
TCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTTCAATTCATTTTATGGAAATGTTTCCATTTTAATATCATTATAT
ATAATGTGAAAAATAACACGAAAATAAGATATAAAATAAGAATTCCGCATACACACACACACACACAAACACC
GTTCAAAAAAAAAAACGCTATTTACTGTGCTTGGATGAGCGTGTACGAAATGAATTGAAATTTGAAATTGAA
TTGAATGTAAATAATTTTTATTCTTCGTCCGTTTTTC	
  
	
  
CCAACACATTGCATTCGCTTCAGACTTATGGACTTCCGCGGTATTTCGTTCATTTCTTTAGCTGAACGTCGTTC
GCAATGACAATGAAAAATAAAAATAAAAGTTCAATTGAGTTTTTAAGTCACACACACACACACACATTCGCCA
TTAATATGAGAAGATAAAGGCAATCGCTCAGGTCATCATATAACAATTGAACATTTTTAAATTGTGCGAAAAA
TTTAATGAACTCACAATTGTCTACTTTTATCTTT	
  
	
  
AACTGTCAGCTTAGCCAAAAGGTCATGCAATCAAAAAGAAAAGAACAAAAAACTAAAACCAAACGAAACAAA
ATGAGATTGTGATTTCATTCTGTTTATCATCACTTTTTCCACATTACAACAACACACACACACACACACACACA
CACGGCAAACATCAACATAACCGATATTTTGCCGAAAAATTAATTCATAGACATACAAAACGCCCATGCTCGAA
AACGAAATGTTTCAGCTTGGTATTGAGGCTC	
  
	
  
AAATTTGTTTTTGAACACTGGATGTTATCATTTGTTCGATTCCTTTCCATTCGTTCCGGTTCGGTTGGGCCAA
AGCATACAGCATGTATTTCGGGTCCATCGACCGAAATCCAATACAAATTGAACACACACACACACACATTCGGA
GTCTACGAAACTATCGATTTGTTTGTTGGTCTTTTTGGTCGCGCAATCAAAAGATATCAATAAACTTTGTCTAT
TGCAGGCACCATTGAAAGTCATAAGTCATTATT	
  
	
  
AAAACGAAAATGAACTGCAGAAAATTTGCTATCACAGCATTCTCAATTCTCACATTTCACACACACACACACA
AAATGAATTTTATTTATGATTTCAATCGCATTAAAAACCCATACATTTCGAAACTAATGCAATTTCGTTTACTT
CTTTTCCATATTACAGTTGGATGCAAAAAATAGCCCATTAGCATTGCTGGCACAAACGTGTAGTTCAATTGGC
GTCGATGCACCAAATCCAAAGCTCGTCGCAAACA	
  
	
  
ATACGTCAGATGTAAACACTATCACTTAGTCCTGAATTGGAGTCACATAAATATATTGTATTTTTAATTGATCC
AAAGAGCTGTGGAGAAATAACTATTCGCCTCGAATTCAAATGCTCCCACAACACACACACACACACAAATACA
ATTATCATTAAATTAAGAACAAAATAAGTCTTTGGTTATTGTTCTTTGTTTGTTCTTTGTTTTCCGTGCGATG
GTTTTATCTATCTGTTTGGTTATGATATGGCTTACG	
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CAACAACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACAAATCGTCGATTATGTATTGCGAG
TCGAAATCAAATAAGAATTGAAAATATACGATGTATATGAACAAATTTTTAGACCAAACCAATCAACGAGCGA
ATTGTTCTACATTTCTTTGTTGCAACGAAAAGCATTTCATTGGGATTTATTCACTTCTATAGAAGAAAAGTAA
AATTACCTGCTTATTTTACATTCCAACAAACAATTCCTTTCCCACATTTGAAACCGATACATGGCTCGTGGATT
CGCTAATAAATTTTGGCCTTTCCAAAACCAAATAATGTGTGTTTTTC	
  
	
  
ATACGAGAAAAACAGATTTTAATTTCGATATTTCGAGCGAAATTGTACCGGAACATAGTATTGATAAAATGTAC
ACTTTCTGTTGTTGTCATTTTGATTCGTTTTACGAGTAATTCTTGCATAATCGCCACACACACACACACACACA
CATTTAATTCGATTGTAATTTATTGCGTGATGCCTATTGTCATACATTAATTCAAGCATTTTCCATATAAATATA
CTATGTATGTATAGAATTTGGTTGATTCGGCTA	
  
	
  
CTCTTGTTTGTTTTGAGAAACACGCACACAAACACACACACACACACACAATTTAAAATGAAACTGCTATCGA
TGAGCATCAAATCCACATATAACGATTCGTTGAGAAAATTTGGTTTTCTTTTCACATTGTATGTTGTGACGAA
ACAATTTTATGGTTATGACTAAATGACAACATACATGGGTTTTGATTGCAGGCGAGGACAACCGAATAATACA
AATCTTTGACATTCTTTGACTTTTGTATCATTCTCA	
  
	
  
AAACTCATCGAATGCCTTGCTCTGAAAGTGTGTGTTTTATTGGAGATAGAGATTGGATGACGTCTTGACTTAC
ATGTAATTCTCATTGGCTTCCTCAATATTCCATGTTCCAAATTCAAAATTTCCTCACACACACACACACACACA
CATGTGTACAAACAAAATGCCACCAGATGGATCATATAAACCACAATGTTCAACGTTAAATGCCAAATTGGAA
TATTTTTGGTTCCTTTATCTAATTCAATGTTTATT	
  
	
  
TCAAACATTAGTATTATATAATAATCGTTGAAGTATTTAAATGTTTTGCTTATTTGTGTACGCATTCGTAGCGT
TTGTTGTTAATGTTTTGAATCTCCTTCCTTTGGACAAAATATATAAACGCATACACACACACACACACAAACAC
AGGTTTTACTAAAATATATTTGTAGAAAGTAATGTATTGTGGAAAAACTTAACACACAAATGTAACTTTTGAT
AAAATTTATTACGCACATAAATTTCCAGCCAGTTC	
  
	
  
GCGTCAACAGTCAAACAGTCAACAGCCAATGTTTAATAATAATAATATAGAGAGCATTGTGAATTGTGACCAA
TGCAATAAATCTTATTGTTTTCGGGGTGGTGTAACGCTCCATACTTTCACACACACACACACACTCATACACCA
TAAAACGCCATAAGCTATTATCGACATTGAAATTAAATATAAAATTCCAGCAATTGTTGTTGATAGCAAATTGT
GGTAAATGTGTCTGTGTGTCCATCCAAATGCTT	
  
	
  
GTCTGCCATTTATATTTCCGTGCGTCTAGCTCAAACAATTCAAATTAACTGATCGCACTGTTTTTGAACACTGG
AATCACAGTACACGATGGTATATTACCATTCAACATAGCGCGCGCACACACACACACACACAACAAACAAAAGG
AGATCTGAAGAAAGGCAGCAACAACACACAGAACTGAAAACATCCAATTCCACTCAATGTGTGCATAGTAGGC
ACACCACTCTGAGATTACGACATTTTACGC	
  
	
  
AACGAACGAGTATTGAACATTGAATGAAACATCGAAAGCCACCCTTTCGACCATGAACTACAAATATCATCGA
TTTCAAACGAAAGGGAAATCGAAAACTTGGTGTTGAGAAAAAAAAGCAACACACACACACACACACACCGCA
AGTACAATGTAAAAATTTATAATAAAATGTTTCTCACCGACCACTGCCGGACAGTTCTATAATTTTGATACCAT
GAACTCGATTTTATACTTCGTGATTTGTTTTTTT	
  
	
  
TAGCTTTAAATGATGACTACGGATTCTGGGGTAGCCGACATTGAGGTGAAGAGTAATTTATTCAAAGATGTCA
AGTATTATGTGGCGGGTACGATTGAACCAGAGGCAAGTAAACCATTTCACACACACACACACACACAAACACA
CATCATTCAAATCAACGAATGTTCCTAATTTTTGCAAAAATTCATTAACTTTAGACTCAAAAATTGCTGGAAA
ATGGTGGCGCCACATCAACCAAAATTATGTTC	
  
	
  
ATAAAAGAGAATTGAGTGACATGTGAGCCAGGTCGCGCAGTATGACGTATGGCTGAAAAAATAAGCAATGCAT
ATTGAAAGTAATATTTTCGAAATTATATCAAAATTTGCCTAATATTTTATGCACACACACACACACACACACAC
TTCGATCCTGGTACCATGGACACAAAGAATCAGGCAATAACCATGAGCAAGAATTTTTTTTCTTTTATTGGTT
TCTCTACTTTTTTTTTTCTTCATATTTAATAAAT	
  
	
  
ATTATTATATGTATGGTGTATGGTTGAGGATCTAAACGAATGAACAAAATGCAAATATTTATTATTATTATACAT
ATTTATAAATGGCATAGCGAAAACTATTAGATATGGCAAAGCGGTGCAACACACACACACACACATACCGACTG
CATCTTGCACCTATGCATATCCGGAGCAGTGAAGCGTACAATACGAGACTATGTAAAATTTGGAAGTATACGTG
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AAATTTCTTATTTTCATGATTTGCATGTT	
  
TTATATCATTTGGTTTGATTGATGATTAATATATTTTATCAGTGAATGGTGTGACAATGCCTATTTTAAAAAGC
ATGAAAACTGAAAACCGCATCAATTACAGTTGAAAGCGTACGCGCACACACACACACACACACATTAGAAGTG
AAAGAAGACCTACGTAGTAAGAAAAGGTTCGAAATATTTGTGTAACATGATACTGTCAAATTTCAATTTTCAT
TCAATAATGGCGGCAACAAAACAACCATTCCAT	
  
	
  
TTTTGGCCATTGCATTTGTTACTCAATTTCGACGTCTGTGTAATTGATGCTTTGTTCCAATGACCGAAGTTTG
CAAAACTTATTTTCCTTATTTTGCCTCTCTTTCTTTCTCAAACACACACACACACACACATACACACTCTCAAC
ATACGGATTGTTGCCGTTTCTTTTAATACATAATCCATGCCAGGATGTGCCATAGACAAGAATTTTTATGAACA
GCTGAAGCGAATTACGTCGTTACAAACGTTCAGAAT	
  
AAAAATTTAATATTGAGAATAAGTCATGCTTGCTTAACTCGGTCTGATTTCATGAAAATATTTTTTTCAATAT
TTCATTTACTCAACCTCTTTAACACACACTGACACACATATATTTCGTATCAAACACACACACACACACACCTT
CTCTCTTATCAAACACATATCCCCAATCACACACACTGACACACACATTCCTTCTTAAATACACACCGACATAC
ACATATTTCCAATCAAACAAACACATTCCGTCTTTAA	
  
	
  
GTTCTTAATCAAAGATGGTTGTTACACCAAATTGAAATTTCATTCGAAGCAGCAATGAAGTTACAACGCTAAT
TGGATTTTGATGTCATTTCCACTTAACTCAAGCCCAAGTTAATTGAAAAATGAAAATTCAATTCAATTTATTA
AAAAAAAAATATAATAAAATTTTGATTTGGTACAGATATCAAATGATTTGGTTGACGGTTAAAATGCTAAAAA
TTCTTTATCTACACTTTACAAATCAACACACACACACACACACACACGCACACAAAA	
  
	
  
ATCCGACGAAACGATAAAACGAAACGCGCACACACACACACACACACACGCACACGTATTCAAGGGGCTGAGA
GAGTTGAACGAGACGGGAAAAGGTTAAATGACGACAACATAATATCAAATAACTACAAGCTATTAAAAGATAA
GAAGACCATTTGGCCGTTTGGCCGACAACAACATCAACAACAACAAATACATTCACACAAGATTATCAAAAGA
GCTGAAGAGCTGAAAAGCTGAAGAACTTAATGCAAAATGATAATCTCGATTCGAGACGTGTGCCATCGACAAA
AACTCTCTTCGAGTTCACTTT	
  
	
  
AGAGAAAGCAACAATATTTTCACATTCAATAATTCCAACCAATAATAATAATAATAATAATTAAATAATTTGAA
ACTTTTCACCACATAATAATACGGCTATCCCTATCGATGTGGGTGCGAATGGAGGCGATACACAAAAAATGATG
ATAGGTTTTAATGGCGATTTTTTTTTGTTTTCGATAATGTGTATGCCCTGTAAACTGTCTAAACGATTTGGGCT
ACCAGATTTTTGCTCAGAATGGATGCTACAGAATTAATTAATAGCCATTAGCCATAACCAATCCACACACACAC
ACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACTATACT
ACT	
  
	
  
TAACGATTTCAATTGATCCAATAAATAATATACTACTCTTCATTGAGCACTTATTTCATTCGCTATCTTTCAAG
TGGTGTTCGCTCATTAAATTGTCATTATACTTTTTTGTCTCTTGAAAAATTTGGACATCGATTACTTTTATTGA
GTTCGATTTAAGATTTTAATCGAATTGAAGCAATAATTAAACTGTGATTTATTTCTTTGCTTTGCTTCACTTT
TCCTATCTTTTCTGGTGACAAAGTACTTGAAGCGTTACGATAATGAAAAAAGTTTCCAATTGTTTTAGGCCCC
GAATGTCACCACACACACACACACACACACACACACACACACACACACAACGA	
  
	
  
AAAACGTGCCGATTGAATTTCGAGCCGCGCCCATATGAAACGAAGCTGATTGAGAAATGTCATATAAGGCACA
TGTGTGTATGTCTGAAGTCTGAAACACACATCACACTTAATGACACACACACACACACACACACACACACACA
CACATATACAACACCGGCATAAATGGAAACCATTTTTCGTAGAATATGACGCCATCTATTGCTAACAAGCAACT
AAGCTTCGGACTTAAGAGGAACAATTTTTCAACAT	
  
	
  
TATATGTATACAATAACCAAACAGAGCCATGATTCGTTGTTCCATTTCGCTCGTACAACATGAACGTTTTCCGA
GAAGAACTGTCGAACCCAAACCATTTCTTAGTCGCATTCAAAACAAATGAAGTTGATTGGCAAATAAATGCAT
TCAATGTTACATATATTCGAATGCATTTGAAAAAAGTTTTATGGCCAATTTTGGTGAACATTTTTCGAGGCCA
CACACACACACACACACACACACAACAACACACACACACTAATTTAAACTAAGCACTATTGTAATTGTATTTTC
TGTTAGAAA	
  
	
  
AAAGCGTTTGTGCGCAACTTTTATCGTTGTCATTGTTCAACAAATAATTGAAATTAATAATTAAAATCTTTTT
GCGTATACAAAATACAGAAAGTAAAAGCAAAAACAAAACACATTTCACACACACACACACACACAAACGAAAA
TATTTAATAAATTAATGAAAACGTGAGTTCAATGCTCAGTTTGAATATTAAACAATGTTGTTGCATTTCATTT
CTTATATTTCGAAAATGTTTTTCATTTGTTGTGGA	
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{ATAAGTTGGTTTGTTTATATGAACATTCAGTCGTCGCCACAACATTCCATCCAAAAAAAAGAAACTTGAAAC
GGATACTTTGAATTACCGGGAACCAAGTGCTGGATTCTCAGAACAGACGCACACACACACACACATAGCAACA
GCGATAAACCGTGTCAAAGGTTTCAGTATATCTTCAATGTTCATCGTAAATTTTTGCAATGCAATTTCGTGAA
TTATTACGCGTTCGCGTATATTTTTGGCTCAATTC	
  
ACATGGCAATCCTAAATCTAAGCACACAAACACACACATGTAAATTGTTCCAAATGATGCTCATTTCGATTTGC
ATACCTCGGCTATCAATTTCAGCAATTTCAAATCGAAACAATTTCATTGGCTATCACAACCATATCTGGACGCT
TGAGATCCAGTTTACTGCTGTGTCGCATTAACGATGCTACGAAAAGGAAAACAACAATTTCACACACACACAC
ACACACACTTATCCATTCAAATGACCCAAAACAAAAAATGAGCATTTAAAATTTTTGAGAAAATTTTCAATGT
G	
  
	
  
TTTACGCTATTGAGCATACGAAGTATAAAAATATATGAAGTACTATGGATGCCGGACGCACGAAACAAGCGAAA
AGAGGAATAAGAATACAAGTGAACACAAAATGTAATGAAAATACTGAAAAATTGCAATGGCATACGATAAAAA
TATACTCTTTTGCAACATTCATATTGCAATGGGGCAAAAAAAAAAAGAAGAACATTGGGCGAACATAAACTGA
CTGGCATTCTGGAATCCAGAGACCGACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACAC
ACACACACACACACACACACACACACACA	
  
	
  
AAAGCTGTTTATAAATTGGCGTGTTAAGCGCCCCCTGTAGGAATTTTTTAAAATTTAATTTTTGTTGAGAAAC
ACAGTAGATACTAAGATGAACATATCCTGAAAGTTTGAAGTCAATTACACACACACACACACACACACACACAT
ACATATTCTATATGAAAAATGACTAAAATGTACAAATCGGTAGAAATGAGCAACGCCACCTATGGGAGAGGGT
TCACACTAACATGTAAACCTTCGCCGGGACTC	
  
	
  
ATTTCCTGATGGTTGTGGGTAAAAGTTTTTCCCAGTTTTCATAAAGAAAAAAAAACCCCGCTACAACTTTCAT
CCAGTCATCGTCGGCAATGTCGTCTTTTTGTATGTGAAGACACACATACGCACACACACACACACACACACACC
TTATTCTACATTTCAATGAAGCATTATGATGCAATGTTTCCGAAAAACGGCTTGTAAAATTGAAAATTTATAT
GACGATAAATTTTACACACAAAAAAGTGGAGCAT	
  
	
  
ACATTCACATTCAATAAATAATTGATCGTCGATATCGAGTTAGGTAGCTCCAGTTCAACTTACAATGCTGATAC
TTGTCGTGATCGGAGAAGATTTAAATAGCTCACAACCCATTCTCCATCACACACACACACACACACACACACAT
ACGTTGATACGGAAATACATCAAATCTCTTTTATCAGTAACGAAAGAAGAAAATTCTACATGAAGCAAAATGG
AAACGAAATTTATGAAACAAAAAATAAGATA	
  
	
  
AAGGGAAGAAGAAAAAAATATATACACATTTTGAACCACCGCACATATGTGTAGTATACCAAGTACCCAGAATC
AAGCCCACAGCCAATATTTTCCCAATAACTGAACACCGAATGCACACACACACACACATTCTGGTGCTCATCCT
CTTTAATTTTCCCTTTCAGAAATTTTTATTTTTCATCTGTGTGTTTTTGTTCGTTTGGCTGGCATTTCGCATAT
GATCTAAAGAAGTCCAATATAGAATTACAATTT	
  
	
  
AGGCCCATTGAACGATAAGATTACCGATCCAAGTCAATGATTGTTGATTTCAATCGACGTTTTTCATTGTTCA
AACGTTTAATTCTCTATTCAAAAACAAAAACAAACCTTAATCATTATGCAGTATGTATATAAGCAGTAAGCAGC
CAAATCATATCAAATGCACGTTCAGCATTCGCCGTTCAAATGTCCTATTTTAGATTATTTATTATGAGTGTTTG
ACATGACAGAGATGACATATCGTCATGCTTGTATGTGATTAGTTAATTATAAAAATAGAGGCAAAAACACCAAC
ACGCAACACACACACACACACACAACAAAAA	
  
	
  
TAAAACCTAAGACTGAATAGCACGAGACAAAAACAATTCGAATATTCGATTAGAATGTCAGATTGTTTTTTTT
TCACGTTACAAGTATACACATTTACACATATTGATTATGTACAACACACACACACACACACAATACACGCATCT
TATGCCAAATCATCAACAGTCAAATGTAGTCAAAACGAGCTCGATAACACCATAAAAATTGTCTTTGTTCCAT
TCAAAGCATTCAATGGCCGCCGGTCTATCGGTTATTTTR	
  
ATCGGATCCACGACACAATGTCATCGGATATGTATGTGTTAAACCTACGCTCATATTAATTCGTTGTGTAAAAC
ATACAGTTTAGCATCTTGAAACACTTGGCAAATGCGTTATAATTCAAATTGAGTACACATATTCCATCATTGAA
ATCAAATCAACAATCAAAACCATCCGAATTGAAATCCACTTGAATCTCGAACTTTTTTGCGACAACAAAGACC
AAATTCATGTTTGGATCACGCAACAAATCCGAATTGAGCGGTGGAGTAGCAAAAGAAAAAACATCAAACACA
CACACACACACACACACACACACACAAT	
  
CACAAACAAACACACACGACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACAACACACAC
CACACACATACACACACACACACACACACACGCGTGTATAATCTAATATCCGCCAAACATAGCACTATTTGCAA
GTATTTGCGTATATTTAGGAATATTTGCAGTGATTCACAAATATTTGCAATATTCACGAATATTGACCAATATC
TAAGAATATTCGTGAATATTGCGAATATTTGTGAATATTCGTGAATATTGCGAATATTTGTGAATATTGCAAAT
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ATCTGTGAATCTTTGCAAATAATTTTGATTTGTGAATTCATAAA	
  
TGGATTCGTATGGAAAATATTGCACGATATTAAGTTGAAGGACCGAGGACAAGAGAGAGAGTGACACACAAAT
TATATGTATAGAGCAATAGAGACGAGAAGACAGCCACACAGTGTGGCACACACACACACACACATAAACTGTTT
AAACACTGATGCAAAAAGGAAAAAAAGACGGATTTGAATGAATTCGGGTCGTTTTTTTTCCTTCTTCTTTTT
GTTTTCCAATTCCCAATTTGTTTTTTGACCA	
  
	
  
AAACGAACCCATTCGGAACGCAAGAGGCATTTTAACCATATACCAAAAGTAAAATCAAACTCATCCATATTTT
TTCATTCTTGTTTTCATATGTTATAATTTATAAACTCATTTCATACACTACACGACACACACACACACACAAAC
ACCAGATTCAATTTCATCCATTCATTCATATCCTAGTTGAAATAATTAGTGATTTCTTTTTGTCCGTTTTTCAC
TCACATACAAAATGTATATGAAATTTGATGTAAATA	
  
ATACACAACACGATTTACATTTACATTGATTGGTTTACGCTTTGTAAAAAACGATATACCGAACACAGAACACG
GAACAAATGAAACACGCAGCTGAAAACACTTAAATAGAAAATGTCACGTCACACACACACACACACACCCGCG
CATCAAATGTCGTAAAATATTTAATATACTTATGATGTATTTGATATTTGATGCTATGACGGGATATGCGATATG
GGATATGGGATACGGGATAAAATACTTGG	
  
	
  
ATTCATGTGCATGTAGATAGTAACAACTATGCCGAATGCTAAAATGCTTAGCACTGAGCACACAGTCGCATATC
GTATTTGTAAATTGTGCGTAGGATGTTTGTAGCAGAGCACACACACACACACAAAGTATGCATCACATGACTAC
ACGTTGGCCCGAACGACAAAGATAGAACGAAGATAGATAGAGAGAGAGAGAGTGCCCAACACATGGCATACAT
GATTATACACATGTGCGCTATACAAGTA	
  
	
  
TAGCAATAACTCATCGAAGAAAATGCCACTCATTTGCTTATGTTTCCTTTTGAAATCAATCGCTTTCTAATCAT
TTCATTCGTTTTCATGTTTTGATGTCGATAAAGATCCGTATATGATATGAAGTCTATTGATGGATGCCTATACCT
ATTTTTTTTTTTTTTGTAAAATGACACCAGATATCACTCCAAAGGGCAACACGATAATTTTATTACTTATTTCA
TTATTCTCACACGCAGCACTGCACACACACACACACATATATATATATATATAAATATATATATATATGTGTAT	
  
	
  
AACACACACACACACACACACACAATTCAGTCATAAATACGATAAACGGTAAACGTTAAATGTGCACCTTTTAT
TAAAAGGGTATGTGGTGTGATGAACCAAGAATTAAGAAACAATGCGCCAAAGAATGCTGAATACCACATAAAC
ACAGTCAATAAATGGAGAATCCAAACGGAACAATGGTTCGACCACAAAAGAAAGACGAAAAAAGGATAAACA
AGTAAAAGAAAAAAAAAAGAAAAAAAAAATAAAAGGAACGCTTAATA	
  
CTCACACCACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACATACACCAAGTAAGAGAGCAA
ACAATGAAGAATGGAAAATAAAACCATCGAATTGCATCGAGAAAAATATTTGTTAACTATTCTGAGGTTCACA
TTTGGAATTTAAGTATTTTTAAGCAAAATGGTGCTTTTTCCAATGAAAAACATCCAGTGAGAAATGACCGATT
CTTTTTGGCCGATGGGACTGTAAATGCCAGCC	
  
TATCACAGTAGCACAAAATGAGACGACAATCTTGGCCACGAAACGTGCAATTCGTACGCTCGCACACGATTATA
ATAAATTTCGGAGTCGGCGTTTATTGTAAATGCACAGCAAAATGCACACTGCACACACACACACACATCAAAA
CTCTCATCACATGCAAAAAGGACGGTAATTTTACAAAGCAAAAGTCCGTCTACGACGGACGATCGTTTCATAT
TATTAAATCGCGTTTATTTATTAAGAAATTCA	
  
	
  
TATTATTATCGAACCAGCAACCTGAAAAAAAACAGCAGATGTTGGCCGTGTTAACAACTGTATATGTTGATATT
TATTGTTTAGCCATTTGCTGTTGTAATCATTGCCATCACATACGCACACACACACACACACTGTGGCATTAAAT
CATGATTACAATTTATCAAAAATATGTTCTGTTTTCGAACTGTGCAAATAAGCTCATAGCTGTTGAACAGACG
AATTTTGTTAGAAATGACGAAATTCTAGCCAA	
  
	
  
CAGAACACTAACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACAAGCAGAAAAAGGCATTTA
TCGAACAACAAACTCTCAACAAAACCATCATACAGCACTCAAATACACATGTAACATGAATTAAAAATAAAAA
CGTAGCAATTTCATTGTATAATTCTCAATGTAGCTGAGTGTATGTTCTCTTTCTTGCTAGCACTTTGGATGACT
CTTTTTAAACTTCGGTGTTTCCAATAGTAGATTGTCCATCGTGCAATAATATCGTCGCTGTAAGCCGTACTGTG
TTTAGTGAGTTTTTGTGTTTTTTTTTCTCCATTGTT	
  
	
  
CTTCAATTCAGGAAACTGTTTACTAAACTCAAATCAGTGTTCAAATGAAATTCTCGATTCGGCTGTGGTCTAA
ATCGCATTATAAGTATTTCAAAAATTTATCATCTAAGGTAGTATTCTCCATTGGTGTAAATTGGTTGCAACGAA
TGGATTTGTGAGTCGCGGTAATTTGCTTCGATATTGAATGTTGACATAACCGTTTGTTTTCTACGATACCTTTT
ACATTCATTTTTTTAATTTTCCATTTCAGAATCGTTTAAAGTTTCTAAATATGAGTGTTTCCACTCTTTTGATT
TCAAACGCCCAAATAAGCCTGCAGTTGGTAGTGCTCAATACACACACACACACACACACACACACACACACAC
ACACACACACACACACACACACACACACACA	
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TTAACGTTTTACGTATGTTTGCGAATTTCCATCGAAAGTGAACCGTGACAAACTTTTCGTTTTTATTTCACCA
TTTGTTTTTATTTCATTTGAAATGCTTTAAATTTAGTCGAACGTATTCCATACACACACACACACACACACATT
AGTCAAATTTTTCGAATAATTTTGAAGATTATTATTTGAAGTTATTCATGAATAAAACACTTGTGACAGCATA
TCCATTTCATGAATCTCATTCTTCGAACTGCGTTTTTG	
  
	
  
AATGCAAATGACCATCGTTAATATACAATATTGTAAATGATTAATGATTATGTGTTTGCAATTGTATAGTCGGA
CACCGGACTACTACTGTACATTTCCATCCGAAGAACTAAATTTCTCAATTATCGAATAGCAAACATTAGCCCAA
TCAACCATTCTTCATGCCACTAAAATGCATAAAATTAAAACGAATATAATTGAAACGGTCGTAAATTGTTGAC
AACACACACACACACACACACACATATATATATATATATATATATATATATATATATATATA	
  
	
  
TACTACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACACAC
ACACACACACACATATATATATATATATATATAACATATTGGCATTTGCCTGGTAGCAGAAAAACAAACCAAACA
CACATCCGCAGGCTAACTAATATTCAACTTTGTCATTCATTTTCAGTGGCAGAAATTAAAACCTGGCCTGCATC
CAATTTGGTAGCAGAACGTAGTTTGGCACCAGAGTGTAGTGTATCACCACGCACTCGTTCTGCCGTGGTTGAA
CCTCGAATTCAACATTCGAGTCGGGTAGCTCACCCACTTAAGGTTAAACGAGCCAAGAGGCTAGTCCGGTCGC
CTCGAACACAATCTCACCGGCAAAAAAAAGGTACCAAAAAA	
  
	
  
TCCACTGAAGTGAATGTGTTAAAATTGTTCGAGAAAAACACACACACACACACACTGTGCAATGGCACATAAT
TCATTGTTTACTTTTCACTCATTTGCTCCACTCGATGCATGAAAAGTTCCATAGCCAAGGGCAAATAATAATAA
ACGGCTTGAACTTTTAGATCATTTACTAAACTGTGATTGATGGCCTTTATATGTCATCTTAATGCTTGTCATTG
CATTTTTTCTCGTATCAATCGTATTTTCGCTCGACAACAGGCATATGCTCTCCTCTTTTCTATATGTGTCTGTC
GGATCTGTTTTTATTCTCACTTTGCACATCCGGAGTACTCTAATCACTTGTTAGATAAAACAATGACTGATGTT
GTGTGTATTCCTTTTGTGTAATATTTTTCCTTTTCATCTCATTCTGTCAGTTATTGTAACGCTCACAGACACAC
ACACACACACACTCCAGATAAATGAAATTAATAGCAAAAACGATAGTCAGAAAACG	
  
	
  
TTCGATTTTCCTGCAACTTAGCCGGGCATATTAAAAGTAATTCAACAGCCAAATAGTGAAATAAATAATAAAA
AACAAATTCATCTTCCAGGTATGTATTTGCAATATCCACACACACACATACACACACACACACACACACACACA
TTTTGGGTCCATCTTAATCGAATCTT	
  
	
  
AGAAATCATTGACAATTCAAGTATTATAATAATTCTTTTGTAAATTTTTTCTCGATTAAATTAAAATGTATCCT
TTCTCGGTTTACAAGAACATTTGAATTAATATTTTGTTGAGTGCGGGAAGCGAAAAAAAGAAGGCAAATCCA
ATATGCTTCACACTCCATGTGATGTATGAAAACTCCCACCACATTCGGTCGGTGACTAATGCCCGACAGAACAT
AGATAAGTTGCGTCATATTATCACATTCAGAAACGCTTTTTTTAATTAAACTAATGCATATTTTTCACACACAC
ACACACACACACACACACACACACACACACACACACATACGTAAAGG	
  
	
  
TGATGGCATTAGGCTATCGAAAAAATTACCATACTTTTCGAACGAAATCAGGAGCGCATGAATGCACACACAC
ACACACACACACACACAAACAAAACAACATTCAATTTGTGTAACCACGGAATTTATAGCGATATACTTAACGC
AATTTTGGCATGCAACATTACCAATACTTAATGGATAGATGTTAGCATACTAGATCGACATAGTATTAGCCTCT
GGCCACGAGCTCTTTCATCTATGTCGGTCATTTTTTGTCGAAGCAAAGACTATATTGCATTTATTCTGATACTT
AACATGGACAATGGTCAGTGTTCTCCGTGCATCGGTTGAGTTTATTGATTAATTTCTAACCATAAATTAAACA
AAACGTCGAGAAATAATGTAAATACATTTGAGTATTCAATGCTCAA（开）	
  
	
  
TTTAACGTGCTCATCAAACACTCAAAAATGATCGACACTCGACACACTCACAATTTTTATGCATGTGTTTATTT
GCGATGAACAACGAAAAACGTATACGTTCAAAATGAAAATCATAATAATTACACACACACACACACACACACA
CACACATACATACATACACAATGTTACCAGCGAAATGAATAACATGGACATATTTCACATATTATACATTTTTG
GAGTTATCTCTTCCCATTATTTATTTTTTTCGAATAAATT	
  
TAAATGTATACACACATACGGATACATGCAAATAGTAAATGTTGGTGCTGCTCATCAGATCGGCATCTGACTTG
GGACTTGGGACCCCTTCGTTTTTAACTATACATACATATTTCCAAATGTTAAACCAACACATACATACACACAC
ACACACACACAAAAATGAGATGCCATGAGCCATTAGCCATGAGCCATGAGCCATAAGAACATAAGAACATAAT
GAATGCATCACCACGATATTCAACTGATTTCGATTTTCGAAT	
  
	
  
CATGAGGTGTTATGTGTCTAGATCATATTTTTGAATTTTGTTGCTTAATATTGTTTCCGAATAAAATATGAACG
AAACACATCGGAAGCTTGATCAAACCAAGTGATCGAAAGAAACGCGCACACACACACACACAGATATTGGCAC
ACGCATATACATTGGCGAACAAACAAATTTAAAAAAAATTCGATGATTCTAAACATAAACGGATGAATTGATA
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TTTTTGAGCGGTACAAAATACAAAACGCATCT	
  
	
  
ATCTTTTTTCGATTACTTGTTTTCCTTGTTTGTTTCTTTTATGAACATAAACCATCCCTCTCATTCACATATAT
ACACTACACACATTTACAAACAAAAACACTCACCCTCCCCCAAAATACACACACACACACACACACACACACGA
TTGAGTATATAATTTTGATAAGGTTTATTGACGGAAGAATGTTTATTTTATTTATGCGGGACAATATGGCATCG
AATGTCAAAAATTAAAAGTGATGAATTGGAAGTA	
  
AAATGTTCACTGTCCACCAAAATAGGCTGTCAATGTTAATTAAACATCTTAATTATAAGATGAAATTCAAAACT
AAAACTAACTACCAGTGGGGTACATTATTCAAACATCAAATTAGATCCACACACACACACACACACACACACGC
GCGCACGCACGCACGAAAAACAATCTTCCTGTTCTTATTTCTTATTTCTCTTCATTGTTCATTCGCTTGAGTTT
GGTTGTTCCTGGTGATGGCGATGCACGGCATACGCT	
  
	
  
GTGAAACAAGTGCTGCTATCCAAATTCATTTGACATTTGAGCGATTTATTGATATTTTCAATTTTTATGGTTT
GAAAAAGTATAATAAATCGATTTTGTGATCATCAAAACTTCGAAACGTTCTGCAAACCAGAATCAAAAATCGA
AATCGATGAAAAAAAAAACTTGGGCTGGGTGTGACAACCTGAAAATCTGATCACTTCAGACAGTAAAGCGAA
CACAAATATGGTTGAGAAAGTATCGCAAAATGCGTATTATCGGATAAACCGCACACACACACACACACACACAC
ACACACACAACAA	
  
	
  
GATGAAATCGGCTTTTAATATGAGATGATAGTGAAAAAATGATTGGAACAGTTTTAGACTAAAACTTTTAGTC
TATGATTGGTATTTATAATTTGGGCTATTGGTTCAAAAGCCACTACCACACACACACACACACACACAACAAAA
TAAACACGGAAACGATTCTCAATATTCTGCAAAATGCGTGAGACATTCATCACGAAAATTTAATATTATTAAAT
ATAGTTAAACAAATGAAATTTAGACAAACGA	
  
	
  
AAACCACCCAAAAGATAATTCTGAAACATGGCTTAAGTTAGGCCACAGACCAAAACGAAACTAACGAAAATGT
GGAGGCGATTTCAAACCAAAAAGCAACAACTTCATACACACACTCACACACACACACACACACACACACACAC
ACGCTATAAATATTCAGTCAACCAACCTTGTCGCGTGCAATTATTACGCATTCAATTTCTCTCATATTAAAAAA
TGATAAACCATTTTTTGCTGCCCTTCGTTCCA	
  
	
  
AATTAACATCAAATCGAATAATCTAAATCTAATCAATAAAATAACAATGGTCAAAGAGAATTTAATACACACCC
GGCCAATAACCGGGCACGAATCCTAGAATGGGACAATGTTTGAGACTCACACACACACACACACAAACACACA
CATACATATGCACGCAAAAAGAATAGAAGTGAAATGATATACGAATGGCGTGTAACGCCGTTTGATAATAGTTT
CCATTGTGAAGCATATCTAATATATATATA	
  
CCACTTTATCTAAATGTATGGTTAGGCTTTTTGAACAAAAATGCGCTACGAATCAAATCGAATCAATCGATTTC
AAATAAATTGATAATCTCAGAACCAGAAATTATTTTAGCGACGGCACAAAAACACACACACACACACACACGC
GCGCGCACAGACCCACTGTATATGTTATGTTTATTGCGCAATATTGTCACTTCAAATGCACAATAATTTTTGTT
TGCAGTTGCTTTCCGAATTTTGACACCTTTTCTC	
  
	
  
AGCGATCTGAGTATCTCGATCATAAGAATGTTCTTCAGAAGTTGTTTACCATATATATTTACCTCTGCTTCGGC
AGCATTCTCTTTAACTCACACTTTGTTTTCAAATTCATATAAAATATCCACACACACACACACACGCATAATTT
ATACATGTATTTAAATAGATTTTGTGTACAAATACACGAGAACAACCAATCTGAAGAAGAAAAAAAAACGTTC
ATTCTGCCTCTTTGGTGCTAACACACCGTTCATAT	
  
	
  
TTTTGGAATTTTTACGGATTTTTTTTTTGGAAACTTATGGACTTTTTTTTGGAAATTTGTGGATTTTTTGGG
GATTATAGAATTTTATTCGATGCTTTTATGCATTATTTTCTTTCTTTCTATTTTTCCATTTTTCGATTCTATGCA
TTATTTTCTCTCTATTTTTCTTGTTTTTCGTTCTGTGCTTTCTATGTACCTTAAACTAATATATTCCGAAGTTAC
ATAGCGGTTTCCAGTGGGCAGTAAAAAGTAGAAGAGGAACACACACACACACACACACACACACACGCACAA	
  
	
  
ATTCCATTTCATGCATTTTAATTAATTTCAATGGAATGCTTTCGATCAATTGGTCAAATAATAACGAAACCAAA
TTTGATTGTCAATTTTGAATTTGAACCTATGATTCAATTGGAATCATTTACAATTCACACACACACACACACA
CTCACATCTAAATATATATATTTAGATGAAACCACAATGGTCTCCATGAAACAAGGAAATGAGGCAAAATTAA
AAACTTATTCCAATGTAAACACATTGCTTTTCCATT	
  
	
  
AAAACAAAAACGGCACGATGCCATCATAAAAAAAAACCAATCATAAATTTTAATCGATCAATTGAAATCAAAG
CGAATAATCATTTCTATGGTTTACTTTGTGCGCGTCCGATTGTCGTCAACCACACACACACACACACACACAAT
ACGAGACATCGACAACACAGTCGATCCAATCTCCGATTACTTGACATTAGTAAAAAAAAATATACAATTTTTCT
ATATGATCTTTCTTCCAATAACCGCACAGGTG	
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AGGTCGATATTGTTAGCAAAATATTTATAAACGTCGGAATATCATTGGAGATTTGGGAAGCATTCATTGCACG
AACTATAACAAAAGAAGAACGAAACAAAAAATTGTAATTGGTTCAGTAGTTTCAAAATTGTATGGCATGACCA
GGGCAATATGTGCGTGGTTTAAATGATCTGAAAAGTGGTTGGAAATTATTACAAAGCATATAAATTGAATCGA
AATAACCACGCGAGGACCAAAGAAAGCACACCCACACACCAAGAGACACACACACACACACACACACACACAC
ACACACACAATCAGACAAATAACAAGTAAGTTGGG	
  
	
  
AAATGTACTTCGGCTACCTCAAAACTGAATATGAGCACCGAGCATACAATTTTTTTGTTGTTGCCGATTTATCG
AAATTGAACAAACACCGAACATCAGCCACTTACACACACACACACACACACACACACACGCTCATTGGTAGTG
GTGATTATTATTATTATTGTTGTGTGTAATGTATGCCATATGGCATGGAATAAACTGGTAAACATCAACTCTAA
ATTACAGTAAATGACATAATGTTTTAATTCGCA	
  
	
  
CTGTGTTGTTGTTGTGTTTTTTCTTTTCTTCTTTTGTTAAAAGAGATTAAAAATTAGACAGCAATCAAGCAGT
TTGATGAATTTCTCAAAACTTGATTCCATCATTTATAATATGCACGCTCCTGTGAGCACACACACACACACACA
CATTTAATCCAAAACAATAACAAAGACGTAGAGAGAGAGAAAAACAAGAAGAGCCGAAAGTTGACGACTGCG
AATCCGTTAAATTTCCATTTTATAATTTATTTTTTCCCAATTTTGTTTCCTTTTTTTT	
  
	
  
ACATTTACAAAATCACACAATTTACAATCTATTCAATGTAACAGAATTCGATGGAATGATTGAAAATTTCATC
GACGAAATGCCGCCTACTAAATATCATCAAATAAACACATACACACAAACACACACACACACACACACAAGTAG
CATATATTTATCTAGAACTTCGAACTATATTTGCAGATAGAAAAAAAAACAAATTGAAAAAAAGATGGAAAAA
ACAAATTGTTTAACTAGCTTAAAGCTATTTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐313-­‐5p_L-­‐4R-­‐3_1ss17AC	
  
GCGGATGGGGGCCGT	
  
	
  

1> GTCGGCGATCAGCACTTTCATGATGAAGCCCAGCATGAAACGGCTGACCCCCAGGGAAAACAGC
TCCATGGAGTGGGTGCGCTGCCGCAACTGTGGTGCCAGCAGGCTGTAACGCAGGATGGGGGCCG
GCTACCAGGTGCGGAAACAGCGCCACGAAGGCGGCGAAGTCGACCAGGTTGTTGGTGGGCTCG
GCGTCCTTGCGGTAGATGTCGACGATGTAGCTGAGCGCGTGGAACACGTAGAACGAGA	
  

	
  
2> TTTATCATGGTTTAGCCTGTGGCAGGGCTTCTAATAAATATCAGATTATCATCTACATATCAAGC

TATTATCCGGATATTGGGATTTTAATAGATGAGACTTTGACGTGTACTTTTTGATGGGGGCCGT
TAATTGGATTCATTGCATTTGCTCTTTTCAGATAAATCTTTCCTTTATTTTGGCAGCTTTCAAT
GGCGTGCAACATCAATTAAGGTATTTTGTTCCAGGTCTATACATGGAGCAGAATATGATTGTCT
G	
  

CUUU      GGG  -     A     UUCA    AUUUGCUCUUUUC   U  
    UUGAUG   GC CGUUA UUGGA    UUGC             AGA A 
    AACUAC   CG GCGGU AACUU    GACG             UCU A 
----      AA-  U     -     UC--    GUUUUAUUUCCUU   A  
	
  

3> AATGTTTATCATGGTTTAGCCTGTGGCAAAGCTTCTAAAAAATATCAGATTATCATCTACATATC
AAGCTATTATCCGGATATTGGGATTTTAATAGATGAGACTTTGACGTGTACTTTTTGATGGGGG
CCGTTAATTGGATTCATTGCATTTGCTCTTTTCAGATGAATTTTTCCTGTATTTTGGCAGCTTT
CAATGGCATGCAACATCAATTAAGGCATTTGGTTCCAGGTCTATACACGGAGCAGAATATGATT
GT	
  

A    AGACU   A     ACUUU    U  GG    UUAAUU-   UUC   G      CUC  
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 GAUG     UUG CGUGU     UUGA GG  GCCG       GGA   AUU CAUUUG   \ 
 CUAC     AAC GUACG     AACU UC  CGGU       CCU   UAA GUAGAC   U 
A    -----   -     GU---    U  GA    UUUAUGU   UUU   -      UUU  
	
  
CGCTTTTTGTTACCATTACCAAATGCAAATGCATACACACAAATCATCTGTAAAAAGCTCAATTTGGATC
TGTGTACAAGGATTTCGTGAAGCGCAGACAAATCGGAAAAAAAGTGGCGGATGGGGGCCCAAACACAAA
ATATGTAGATTTTTTAACGAATACAGCACTTTTATGTAAATATCATTACACTTGATCAGATTGTACAATAT
ACACATACCGCGTGCACATAAACCAAACACACATAAAACA	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
4.	
  	
  >dme-miR-4941-5p_R-6_1ss1CG 
GCTCGAGCTGCTCAC 

GTTGCTATGCAATCAGTTGACATTTCGCGCATTTACATGCGCATTAAACTATTCTCGCACGAATTTCAATA
TGAAACTCGAGCTGCTCATTCGTTTGGTCTCCGATAATAAAAGGTTTGTCATTTCATATCATTTGATTCAT
GGACTGAATTCGGATTGCATTCAAATT 
 
UCA--        CU-      GCUCAUUCGU    U                             
     AUAUGAAA   CGAGCU          UUGG \                            
     UAUACUUU   GUUUGG          AGCC C                    
UUUAC        ACU      AAAAUAAU--    U  
 
 
TTTTAAAATTAAATGGCCAGTTTCGTTACGTTTTTGGCTTGCATCAGCAATTTTTTTTGTTGAAGTAATGT
TTTCACTCGAGCTGCTCATACGATTCTTGACGGCTCTGTCAAACTAGCTTCAAATGTCTGTGTTGGCCCAT
CACAATGCCCTCTATTGGAAGTGTA 
 
AU    UC  UC      C   UACG                                                
  GUUU  AC  GAGCUG UCA    \                                               
  CAAA  UG  CUCGGC AGU    A                                             
U-    C-  U-      -   UCUU 
 

TGGATTGCCAAAGTTGAAGTGCCTGGTGGCCATCAGCCGCGACGGTTGGGTAAGCCCCGATGGCTTCG
AGCTGCTCACGCATGACCGCCTGGCTGACTGGGTTATCCTCTGCCACCAACACGCTCAATTTCAACGG
CGCAGACGGCGCC 

CGA    ------      A  CC   UG        
   CGGU      UGGGUA GC  CGA  \       
   GCCA      ACUCGU CG  GCU  G    
CC-    GUACGC      -  A-   UC  
 
GATTAAACTCACATTCAATTCTCGCAACATTGTCCAACAGAAGATTTGTATGTGTTCTTGGAACTGCTTCT
GCTGGTTGCTCGAGCTGCTCTCGAACCGCTGGCAATTCAGCATTTTCAAAGAAATATTCATACTAAAAATA
CACGACATGGTTTAACCAAACAATTATT 
 
No loop structure  
 
 
TAAGCTTGATCCAGCGCATTATTACACATGTCCAGGTCTATCATGGGATGCAATGCTTCTATTCACTAGAA
TAGAAATCGAGCTGCTCACCGATATCGATATGTTACTATTCGTTGAACGGGGTATTCGCGGTGGAATTACG
CAATGTAACAAACGATATGTTGAGG 
 
No loop structure 
 
 
GGCTGGTGTAGCTTTGGCTATTGTAGCCTTGGCCGGAGTTTTACCATTCGATTTTGGTGCAACAGTGGTTT
CTTCTTCATCACTGCTGCTATCTTCGCTCGAGCTGCTCTCATCTTTTTTAGCAATTGGTGCTGCTTTCTTT
GTTTTTTTTCCATCCTTTAATGTATCAAATTTCAAGTTATTTTTTATGTCATCTGACAAAA 
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No loop structure 
 
 
GCCTTCGGTGAAGGTGTCACCGATCTGGATGGTGCCGTGGTTGTGCAAACCGATGATGTCGCCGGCGTAGG
CTTCTTCGAGCTGCTCACGCTCGGACGAGAAGAAGGTCAGCGCATCGCCGATGCGAAGGTCCTTGTTCAGC
CGCACGTGGCGCATTTTCATGCCCT 
 
No loop structure 
 

GACTTCCTGCAGGTTGTTGGCCGACAGCCCCATGATCACTTGGTCAGGTCGAGCGATCTGCAGAACCG
CATCCAATACCTCGAGCTGCTCATCCTTGTTCATTGCTGCGGCTTCACCAGTGGTGCCGCATACGACC
AGGCCCCTCACGCCTTCAGAAAGGAGCGTTTT 
 
No loop structure 
 
 
 
13. >hme-mir-11-p5_1ss5GA 
CACCACGTCCCGTGG 
 
CGCATATTGCTATTTATTGTATAGTAATTATAAGTGCTTGTGTAGGATATGTATACTGTGATATTGAACCA
CGTCCCGTAAACAACCAATTGATTGATGATGATGGTGTTGGAGCCATAGCACATGCACCAGTGAGTGAAA
AATAATT	
  

AUUGA    -    CCG   A   C                        
     ACCA CGUC   UAA CAA C                       
     UGGU GUAG   GUU GUU A                 
-----    A    UA-   A   A  

TAGACAGTATAAATGTATATAATGTAAACTGTCACACCCATATGACACAAATTTAAATTGCACACAATCCA
CGTCCCGTGTCAAAAGTCAAATGTCCAAATGCCATGCCTTTGAAACGAAAAAAGGAAAATAAAAAAAGA
AAATCTAA	
  

AUA      AAAUUUAA-    C                          
   UGACAC         AUUG A                          
   ACUGUG         UAAC C    
---      CCCUGCACC    A  

TGGTGGATCTTCTGGCGATATAGCCAACGATTTTACAGCACGTACCATTTCAACGACACCATCCAATACA
CCACGTCCCGCTTGTAAAATGGGCTCTTGAGCCCGACGACCATCTTCTGAAATTTTGGCCGGAATCGAAA
TGAATTCTGG	
  

        -  ---    ACCAUUUCAACGAC                     
AUUUUACA GC   ACGU              \                    
UAAAAUGU CG   UGCA              A               
        U  CCC    CCACAUAACCUACC  

GTTTTGGAAACTGAATTTGATGGTGAAATTACAAAGCATACAATGTTACAAGTTTGGCCAGTACGTCAA
CCACGTCCCGTTACTGAAAAATTACCAGCCAATCATCCATTGTTGACGGGTCAACGTGTTTTGGATTCGC
TATTTCCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GATCCAATTCAAACAAAAGCGATTCGAAAAAATCAATGAACGATTCGTCATCATCGTCACCTGATATCAC
GTCCCGTGGCCCATTATCTTCCAACAACAACAATAATCACATTAACAGCCATCAATCGATGCACAATTCA
AATAATA	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
32. >aae-mir-2a-p3_2ss22GA23CA 
TATCACAGCCAGCTTTGAAGAAA 
	
  
AATGACGAACAAAAGATAAACTGTGTTCATTGTAAATCAATTGCGTCCCTTTCAAAGTGGCTGTGACTT
GTTATTCAAATTATTCATATCACAGCCAGCTTTGAAGAGCGATGCGGTTGAATTTGAATCGACCGTACCA
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAA	
  

AUUGUAAA----           C    -     -         CU  UUAUUC    
            UCAAUUGCGUC CUUU CAAAG UGGCUGUGA  UG      A  
            AGUUGGCGUAG GAGA GUUUC ACCGACACU  AC      A                               
CAGCUAAGUUUA           C    A     G         AU  UUAUUA  

	
  
CCCCGAAAAAAAGCACCAATAATTTCTAATACTCACAAAGTGGATGTGAAATGTTGATAGTAGAATTCGT
ATCACAGCCAGCTTTGATGAGCTTAGACTTTATTCAAACACAGCATATGCTCTGTATGTGTGAATCCATT
TAACACTGCACATCCTGCT	
  

UU     UA    -     -   A     A   UUGAUA              
  UCUAA  CUCA CAAAG UGG UGUGA AUG      G             
  AGAUU  GAGU GUUUC ACC ACACU UGC      U  
UC     C-    A     G   G     A   UUAAGA  

TATCGAATTATTTACAAACAAGCTGTCTCACCCGAAGATATTTATCTGAAAATCGGTTTGAAAACATCAT
CAACAGCCAGCTGTGAAGAAATGTGTTTGGAAATTCCGTTACCAGATGAAACGGTTGGCATTGAACAAA
TGGAATTGGAAGTTAATCCAAA	
  

AAAACAUCA    CA         GAAGAAA  U  U-   AA  
         UCAA  GCCAGCUGU       UG GU  UGG  \ 
         AGUU  CGGUUGGCA       AC CA  GCC  A 
CA-------    A-         AAGUAG-  -  UU   UU 

	
  
	
  
>PC-3p-66272_17 
TCCTGGTCAAGTACTTCTTGTGGCT 
	
  
GGTCCCGAGAACGGGTTGCACCGGTTCGGTTGGCAGGTGCGCCTCAAGAAGGAACTGATTCCAGCAAGA
TCCTGGTCAAGTACTTCTTGTGGCTGTATCGGTGATTTTCCCGAAGACATCTTTTCTTACTACCTCCCAA
GCAGGGCAACAGCAGATTAGATGTTC	
  

UU ----  A     -   U       GA   GAUU    CAA  
  G    GC GGUGC GCC CAAGAAG  ACU    CCAG   \ 
  U    UG CUAUG CGG GUUCUUC  UGA    GGUC   G 
CU UUAG  G     U   U       A-   ACU-    CUA 

GTCGCATCGGGTTGGTTGGAAATCGCTAGCCTTCCGGTGCACCTTAAGAAGGAACTGATTCCAGCAAGG
TCCTGGTCAAGTACTTCTTGAGGCTGTATCGGTGATTTACCGAAAACATCTTTTCTTGCTGCCTAGTGAA
AATTTCAACTTATTCCGTGCTGGT	
  

CCUU        -          GA   GAUU    CAA  
    CCGGUGCA CCUUAAGAAG  ACU    CCAG   \ 
    GGCUAUGU GGAGUUCUUC  UGA    GGUC   G 
----        C          A-   ACU-    CUG 
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TGCACCGAGTCGGTTGGCAGTCGCCAGCCTCCCGATGCGCCTTAAGAAGGAACTGATTCCAGCAAGATTC
TGGTCAAGTACTTCTTATGGCTGTATCGGTGATTTTCCGAAGACATCTTTTCTTGCTACCCCCCAAGCAG
GGCAACAGCAGATTAGATGTTC	
  

UC       -   U       GA   GAUU    CAA  
  CCGAUGC GCC UAAGAAG  ACU    CCAG   \ 
  GGCUAUG CGG AUUCUUC  UGA    GGUC   G 
U-       U   U       A-   ACU-    UUA 

 
 
>mse-mir-92a-p3_1ss4GT 
CGATCGGGCCGGGTC 
	
  
CGGAGGAGCGATTGAGATTTAGTTGTTGTTTTTTGTTATTTGAAATGTATCAATTCTGCTGTTTGTTTCG
ATCGGGCCGGTTGGATTGGCACACTGATTAACAAGCAAAACCTTGAATTATTATTATTTTTTTTTTTGCA
TTTTTTTGC	
  

UUCUGC        UC      ---      U  
      UGUUUGUU  GAUCGG   GCCGGU \ 
      ACGAACAA  UUAGUC   CGGUUA G 
A-----        --      ACA      G 

TCCATCCCCGGGACAACGCGTTTCTGATGTATGCCCGCCGTGGTCGTAGTCTGGTTGCGCTGTACGATCCG
ATCGGGCCGGCCCAGGAGCGTGCCGAGATGATCTGGCAGTTCCGCGACCTGTGCGACCTGCACCATGCTC
GACCAGTGTTTT	
  

         AU  AU     C-  U       GUC   UU  
GCGUUUCUG  GU  GCCCG  CG GGUCGUA   UGG  \ 
UGCGAGGAC  CG  CGGGC  GC CUAGCAU   GUC  G 
         C-  GC     UA  -       ---   GC 

GCCTGTTTACAAACGAACGAACGAACGAAAAACAAATGATCAAAAGAACAAACAATCGCACGGATTGAC
CGATCGGGCCGGATTTTTCCAGTGATTCCAGTGAATCCTCCAATTAAAATGTTGTAATAGTTTCGTCGAT
GGTTGTTAAATT	
  

     G  C--    GG  C   U  
GGAUU AC   GAUC  GC GGA U 
CCUAA UG   UUAG  UG CCU U 
     G  ACC    --  A   U 

TTAAAATCCGCCCAAGCCCGGTCCGGCCCAATTGTGAGTTAAAAAAGTCCGATCCAATCAGATCCGATCG
ATTTGAGATCCGCCCGACCCAAGCCCGATCGGGCCGGATAAAAACTCGGACTATCCGAAAATTTCGGGCG
GCCCGCTCACCTCT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTGCAGTGCACCTCCACCCGGCCCAGCCATCGGGCCGGGTAAGCCGCATCCACGTCCGGGTCCAGCTGCA
TGCGCACCTTGTCGCGGAACCCCGCCACGTCCGGGTCGCTCAGGGCCAGGTCGCGGAATGTCAGCAACTG
CGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>mse-mir-2565-p3_1ss14TC 
GGGGTGCTTGGAACT 
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TCATCCGATTCAGATGCTGAATGTTCAAAAGTAAAATATCATTATTTTCCGTGGCTCTGTGCTCTCCGGT
GCTTGGAACTCATTCGAAAAGTGTTTCGAAGAATTTCTGAAATTCGAATTATATTTTTTGTACTATGAAT
ATATCTTTT	
  

AUUAUU     U   U   UGC  
      UUCCG GGC CUG   \ 
      AAGGU UCG GGC   U 
UUACUC    -   U   CUC 

GAGAATCATCATTTTTTAAAGTTGCTATTGTCGAAATGCTTCGTGTTTTTTTAAATGAGTGAATATAAGG
TGCTTGGAACTATTTTCATTGACCACAGCTAACTTTATTAATTTCAATTGTATGGTAAAATTACAAGAAT
ATTATTGATA	
  
	
  
TTGAGTTGAGTCTTTCTCTCTCTCTCTCTGTTGTCCCATGAGAATAAATATAAAAATCATTGGTGCCTGG
TGCTTGGAACTTGAAACTCGAAACTTGGAACCATGTACAATACTTGCATTGTATGATTCAGTCAATTGGC
CGAACAATGT	
  

AUCAUUG    C    G  U  AAC   AA  
       GUGC UGGU CU GG   UUG  \ 
       CAUG ACCA GG UC   AGC  A 
UUCAUAA    U    A  U  AA-   UC 

TAAGAATACAACTACGAAACATCCACCAAATTTATCTGTCAATTCCGACGCCAGCGCTGCACATCACGGT
GCTTGGAACTAATTGAACAGTCATACTACGAATTTTTTGAATTCGTATGAAAGAAATATAAAAATTTAGA
TTCAATTCA	
  

AUUUAU    -     CCGACG   -      CAC  
      CUGU CAAUU      CCA GCGCUG   \ 
      GACA GUUAA      GGU CGUGGC   A 
CAUACU    A     UCAA--   U      ACU 

	
  
	
  
	
  
>dme-mir-4976-p3_1ss5TA 
GATGACAGCCAGCGGT	
  
	
  
AAAGAAGGACAAAAACACAAAAAAAAAACAACAAGAGCATAATGTTTATCTTGTTAAATTGATCTAAAT
GACAGCCAGCGGCAATTTTTAGGTGAATAACAATGGTCACGTTGAATAAATGGCCGTTTGGAAATCGTG
CAAAATAAACCA	
  

AAAUUGAUCUAA    CAG    -    AAUU--     -    A  A  
            AUGA   CCAG CGGC      UUUAG GUGA UA C 
            UGCU   GGUU GCCG      AAGUU CACU GU A 
AAAUAAAACG--    AAA    U    GUAAAU     G    G  A 

CTTCTTTTTGTGGCGTTGAAGCAGCATTTCAGATATCCCATTGATGCGTCAAACAAAATTGTTCGATGAG
ATGACAGCCAGCGCTACAGTGCGGACTACTCGTCAACTACTTGGAGGGGAAAACGAAATCTAGTACTACA
GATTATAGTCGTA	
  

A-     C-  -  A    U  
  GAUGA  AG CC GCGC A 
  CUGCU  UC GG CGUG C 
AA     CA  A  -    A 

GTTTAATTTTTTCATCGGAAGCAACGAATCATATATCCCATTGATGCGTCAAACAAAATTGTTCGATGAG
ATGACAGCCAGCGCTACAGTGCGGACTACTCGTCAACTACTTGGAGGGGAAAACGCAATCTAGTACTACA
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GATTATAGTCGTA	
  

A-----     C-  -  A    U  
      GAUGA  AG CC GCGC A 
      CUGCU  UC GG CGUG C 
CAUCAA     CA  A  -    A 

	
  
CTGAACTTATACGTTTCACATGGCCGTTTGATTGAAGCAACCGATTTGGCTAAAGAATACATTGCTGCGA
TGACAGCCAGCGGTGGCGAATATTTTGGTTTGAAAAATGCATTACATGCAACATTGCCAGCCCTTTGCTT
ACCCGTTAACACGAT	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-mir-4954-p3_1ss10TC 
CGGTTCGAGCGCTCGAGT 
 
CGCGGCGCCAACTCCACCCTGTTCGGCCCCGCCGACCCAGGCGGCTCGGTCAACTTCGTGACCAAACAGC
CACGGTTCGAGCGCTTCGGCCAGGGCTACGTGACCTACGGTTCGTACGACCATGCCGAGACCGGCATTGA
TGTGGGCGATGTGCT	
  
	
  
AAAGCGTACAACAGAAATCAAAAGGATCCAAAATTTGTTGCAACAATGATAATAAATAAAAGCATTTCC
GAGCGCTCGAGTGTTGGGTATCGGCACTGTACGCTCGTTTCGCTCGGTTTATGCTTCTTTCATTAATAAT
GAAATTGATTTATT	
  
	
  
GTGAAATATGCAGGGATATAAATCGAGCATTTATGGAACGTGCCTCTCTGAAGCTGTTGTGGGGAATTTC
GAGCGCTCGATTTGTAATTCAACATTTTTCAAAAAAAAAAATACAGAAGCGAAATCGATAAAGGCCAGA
AGAACAATTA	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-mir-31b-p5_1ss6GA 
GCACAACGGATCGAA 
	
  
GCCAGAAGAAAATATTTCGATGTTCAAATTGACGGATTCATCGCCACCGAGAAAATGTGAAACCGTACA
ACGGATCGAATCGAAACCGATGACCAGCAGCAGCAGCACCAGCAGCAGCAATAATTGTTGTGCTGCACA
AAAATCGACT	
  

       GU--  AAA   -    A     CGCCACC  
UUUCGAU    UC   UUG ACGG UUCAU       \ 
AAAGCUA    AG   AAC UGCC AAGUG       G 
       AGCU  GC-   A    A     UAAAAGA 

ATCTCTTCATAATTCCGGGCGGATTAAGAGCATATATATCAATAGACATATGACAGGCAAGGTGAGGACA
ACGGATCGAAATTTTTTCATTTATCTAATAACGATTTCTTCTTCAAGTATTTAATCGCAAAAAAAATTTA
AAATTTAAAAA	
  

ACAGGCAAGG      CAAC      AA   UUUUCA  
          UGAGGA    GGAUCG  AUU      \ 
          ACUUCU    UUUAGC  UAA      U 
A---------      UC--      AA   UCUAUU 

ATCAAAGCTCAAAAGCAAATAAATATGCCTAATATTAAATACAAAAGATAAAAAGGATTGAACAAAAAC
AACGGATCGAAATGAATTTTTTTTATTCCCTCTTCGATTCGAATTAAGCATAATTTCATAACATTCACTA
ATGTAAGACT	
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AACAAAAACAA         AU--    UUU  
           CGGAUCGAA    GAAU   \ 
           GCUUAGCUU    CUUA   U 
A----------         CUCC    UUU 

No	
  loop	
  structure	
  :	
  
	
  
TTATGCATATTGTTTGCGAATATGTGTCAGCTGTATATTATATTCGATGATTCCGCTACTATTGATTTTCC
ACAACGGATCGAAACAAAAATTTTTTTAGCGGTGTACAATGCATTTGTAATGTTCCATCAAATAGATGGA
GCAATTGCAATGTG	
  
	
  
AAGCTAAAAAGTAAGAGAGAGAGAGAGACAAGAAAGAAAAAAAAAAAGAAGAATTTTCAAATGAATCA
CAACGGATCGAAATCTTATCGCAGATTCTCTTTCATTCATTAAAGAAATGAATGTTTTTGGCGTTCCGTC
AGTCACCTTCG	
  
	
  
ATACTCGTCAAATGAGCTCGAGTCCAGATATTCATCGCTCGCGCTTATTAAATTTCGAAATTGAAGATGC
ACAACGGATCGATTTGAGCAACGGAAGTACATCATTCGCCTCATTATTAATGAATGATCGAGAAATTTAT
TCGGTCCAGTT	
  
	
  
ATTTCGGACATAGCATAAGTCTTCGAATTGATTCTCGAGTCACTTATCAACGAATAATTTTGTTGCATCA
CAACGGATCGAATTGATCAGAGTTTTTAAATTCAAAAACGAAGTGAAATAAACCATGAAAAAATAAAAT
AAAACAGCTGG	
  
	
  
ATTTCTCTGAAGACGAAAGCATGAAGAAAAAAACAGAAACGACGGAACAAAATAAAGTACACGATTGTG
ACAACGGATCGAAGCCCATAAAAATGTGCTTAATTATATGTTTTATTCGGTCGCAAATTAAATATCCCTCC
ATAGTGGTATG	
  
	
  
AATAATAGGATTAATTTTTTTTTTTAAATATAGAAATAGGCGGATTATTTCTAGAAAAATGCAGGTTCGC
ACAACGGATCGGTTTCCAAAACGAAAAAAAAAACAACAACAACAAAATGTGTTCAAATTGAAACAACA
AAATAATATA	
  
TGACTTATCGTCACACAAACCACATTTAACAGCATCGTATTTCAAGGACTGTGAGGTGCTCGATAAGTAC
AACGGATCGAAGCCCTTCTGTCGGAAGAGCGAAGTGGAAGGTATGCATATTACATAAGTGAATTATTGTG
ATTGAATT	
  
	
  
GAACGATAATATTTTTGTTGATAATAATAATAAAAATAGTAATAATAATTCGTCATCACAAACGGCGTAC
AACGGATCGAAGAAACCAGCGTTAAAAAATCTCTATTTGTCGGGCAATACAATTAAAAATCGGGAAATT
TTAGTTCGTTTA	
  
	
  
CGTTGACTTTTGATAAAATAAAATCGATTTAGTTATTCCATGCGGACATTTTCAACTAAACTATCTAACA
ACGGATCGAATCCTTGTTATATTTCTCCACATACCAAAAAGGCCAAATTTGGTTGGCCAAAATAAAATAT
ATACATAT	
  
	
  
CCAAAACCGAACCGCCACTTATCAATTTGTTATTTATGTGTCTCTTATCTCTTGCCTACTTTGGGTTGTAC
AACGGATCGAATGAACGAGTAACCAACAATTTAACAGGATTATCAATCTAATGTTATCTATTGTGAATTT
CCACCCCAAAA	
  
	
  
	
  
	
  
>dgr-mir-9b-p5_1ss13TG 
ATGGTGTGCGCAGAA 
	
  
GTGTGGAATTTTTCGGATCATTCCATTTATGGATGAAATTTATGAAATTCTAGTGAGTTGGAGGGTACAA
TGGTGTGCGCAGAAGTGCTTGGCGTGAGCCTGCATGGAGCCGCCATTGGCACAGATCTTGGTGGTAGTAG
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CAAATAATCGAATGA	
  

A        U  GCAGAA    UU   G  
 CAAUGGUG GC      GUGC  GGC U 
 GUUACCGC CG      UACG  CCG G 
-        -  AGG---    U-   A 

	
  
TCATCGCTAGAATAAAAATTGTTGGCCATTCGGTCATCAATGTGAAATTCTAGTGAGTAGGAGGGTACAA
TGGTGTGCGCAGAAGTGTTTGGCGTGAGCCTGCATGAAGCCGCCATTGGCACAGATCTTGGTGGTAGTA
GCAAATAATCGAATGAG	
  

G     GG-  A-        U  GCAGAA    UU   G  
 UAGGA   GU  CAAUGGUG GC      GUGU  GGC U 
 GUUCU   CA  GUUACCGC CG      UACG  CCG G 
-     AGA  CG        -  AAG---    U-   A 

TTTATTATTTAACAATTGTTCAATCGTAGCCATTCGAAAAGTGATTTATTTTCCGTTGAAATGTTTGCCG
GGTGTGCGCAGAAGTGAGCGAGCAAAAGAGATAAACATAACGCGAGCATGACATTCGGAACTATGCATA
ACAATAATAATT	
  

       A-  GUA  -      AA  GU A    UUU  
UUGUUCA  UC   GC CAUUCG  AA  G UUUA   U 
AGCGAGU  AG   CG GUGGGC  UU  U AAGU   C 
       GA  ACG  U      CG  UG A    UGC 

CATTCCATTTGGTCTGCTATAAATGCGTTTAATTTGCTATCTGCACTCATCTCATCGGAATTAATTATTTT
GGTGTGCGCAGATAAAATGTGTATAATAATTCATCAATTGCAAATATACTCGAATAACCATACGAATCCAA
TCGTCATGGAG	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-mir-3211-p3 
GCCAGTTGTCCGACT	
  
	
  
ATGAGAAGAAATTTTTAAAAAAATTTTTTTTCTGTAAACTCAAAAACAACATTCAAGAACTTACAACAT
TGCCAGTTGTCCGACAATAGTTTTGAAGGCTTGATTACATACAGCTGGTTCTATGTGTTCCAAATCCTTT
TCGTATTCATTGGTTCCG	
  

ACAUU         CCGACAAU-    UU                                 
     GCCAGUUGU         AGUU  \                               
     UGGUCGACA         UCGG  G    
AUCU-         UACAUUAGU    AA 

GCACCGCATTCGGTGTTGGATATGCATTTGGTATTTGGTAAAATCTACAATGGTCAACCGATACCGTGTG
CCAGTTGTCCGATGTTTCTGCACATTTTAAGCTCAAAATCCATCTGGAAATGGTGAACATTTTCTGGATG
AAGGACTCTCAAT	
  

UUC  UG       U---    U       U   AAA   UA            
   GG  UUGGAUA    GCAU UGGUAUU GGU   AUC  C           
   UU  AGCCUGU    CGUG GCCAUAG CCA   UGG  A  
CU-  GU       UGAC    U       -   AC-   UA  

ATCGCTACCACAATGATTATCCAGCTAAACAAATATGCATTGGCTTCCATTCCGTTTAATTGTATTGCTCA
TTGCCAGTTGTCCGAATTACAAGCAAAAACAACAAAATTTTGATTCTCCGACTAATATCAATATGCATAA
CGAATACAAAATCGGA	
  

CC-    C UU      UAUU  UC               
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   AUUC G  UAAUUG    GC  \              
   UAAG C  GUUGAC    CG  A    
CAU    - CU      ----  UU  

GATGATGGTTATGGTGTATCCTATATTATTGCAGGCGAAGATTTGATCTTTTTTCATATTTCATCAAAGG
CCAGTTGTCCGACTACGGTAAGTGAAAAACCTTTTTTTTTCAATTTTTATTCAAATATTTAATCTTTTTC
ATTATTATTTTGTTTAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-mir-2859-p5_1ss15AT 
GAGCCTGGCGGACCT	
  
	
  
TCTGGGCCAGTTGCCCGGCGCTCTGGTACACCGCCTTGATGATCGCCGGTTTATCGATGGCCATGTCCAG
CGCCTGGCGGACCTTGAGCTGGTCCAGGGGCGGGTGCGTCACGTTGTAGGCGAGGAAGCCCAGGTTGAA
GCCGGGTTGCCTGAG	
  

          --------    C      CU  U   CC   -       UCG      
CUGGGCCAGU        UGCC GGCGCU  GG ACA  GCC UUGAUGA   C     
GACCUGGUCG        GCGG CCGCGA  CC UGU  CGG AGCUAUU   C  
          AGUUCCAG    U      --  -   AC   U       UGG  

CGGATGTTGGCGCTGTGGGCCGAGTGCCGTGCCGTGGCGACCGAAGCCGGCCCATACCTGTTTGGCACCT
TGAGCCTGGCGGACGCGTATTTCGCGCCGGTCGCCGTGCGCCTGCGTACCTATCAGGTGGAACTGCCGGA
GGTCGATGCGGCCTA	
  

CC  GA     GC  AC     UUUC    -   U       
  UU  GCCUG  GG  GCGUA    GCGC CGG \      
  AG  UGGAC  UC  UGCGU    CGCG GCC C    
CA  G-     UA  CA     C---    U   G  

TGCCGTTGCCCAGGTGCCCTTGCAGGTCGGCTTCCTTGAAGTTGTCGTTGTCCGCTTCGGCCGTAAGCTT
GGCCTGGCGGACCTCGATGTCCGGCACATACCCTGGGCCTGGATGGAGCGACCGTTGGGGGTGAAGTACA
GGGCAGTGGTCAGTTTC	
  

U    UU       UC     UA                                               
 GUCG  GUCCGCU  GGCCG  A                                              
 UAGC  CAGGCGG  CCGGU  G                                           
-    UC       U-     UC  

 
 
>bmo-mir-2847-p5_1ss15GA 
GTGCGTAGAGTGTAA	
  
	
  
CCTTTTTTTTTTCTTCTCAGTTTCCGGCTGAAAACATTAATGACAACTAATTCACCGTTATAATGCAGAA
TGCGTAGAGTGTAGATAATAAAAACCCGTTTTTTTTTCTTCTTCTTCTTTTTTCTTTATTTTATAATGTT
TTGTTTGTGTTTAAG	
  

UCAC        UGC--    UGCGU-    UGU   UAAU     C  
    CGUUAUAA     AGAA      AGAG   AGA    AAAAA C 
    GUAAUAUU     UCUU      UCUU   UCU    UUUUU C 
UUUU        UUAUU    UUUUCU    CU-   UUU-     G 

GCCCGCTTCATTCAACAGCCGCACCTGCCAACCGGCGTCGACGCTGTCTGCGAGTAAGTCTTGACCGCTC
AATGCGTAGAGTGTGGCCAGATTCGGCTTGGGCGCAACGCCGTACAAACGCGGATTCCACGACGCTACCT
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GACGCCCCGCCTCATC	
  

       -    -  ACC   -     C   GUCUG                      
GCCGCAC CUGC CA   GGC GUCGA GCU     \                     
CGGUGUG GAUG GU   UCG CAGUU UGA     C  
       A    C  AAC   C     C   AUGAG  

CATCTAACACATTAGAACCGGAACTTAAATCATCGGAACTTCATCGGATCCAAGTTTTTTTCTTTAATTT
GGTGCGTAGAGTGCGTGTACGTGACTTTTTTGGTGGCGATGGCGATGATAAATATGAATAATGCTGTTGA
CCGGTTGACGGTGAC	
  

GA    CAU  G U       UUUU          
  ACUU   CG A CCAAGUU    \         
  UGAG   GC U GGUUUAA    U  
CG    AU-  G -       UUUC  

AATAATAAAATAATGAGAATAATCATCTATAGTGGAACAAAATGCATCGAACATTTTACAAAGTATAGAG
CGTAGAGTGTAGAGAGCTATGAAATTTCAATTGCAATCCAGAATGCGAATGTTCGTGGTGCAGATTGCAG
ATGCAGAAGTCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATCTCACTTGATGAGTGCAAAATTCAAATTTATTGGTAGCGAACGAATATTTTGGTGTGTTCGGTGTTTG
AAATCGTAGAGTGTAAAAATGAAAAACCTAACGAAATCTCACGAATTCCACGCACACAAATCCAAATTAC
ACAATATGCATTTCAGAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
 
 
 
>bmo-mir-2761-p3_2ss4CA17AC 
CGTAGTCGATGGAAAACA 
 
AGCACTCAAAAAAAATTCGATTTGAATTTAATATTTCCCAAACTTGAATCATTAAAACTGGATGGAACC
GTAGTCGATGGAAATTGCTTGGCAAATTTGAAGGGATTGACAGAATTTACGCTGCGCACCGGTTCGATA
GAAGAACACAAACT	
  

C     UCGA  GA    G   GGCA  
 CGUAG    UG  AAUU CUU    A 
 GCAUU    AC  UUAG GAA    A 
C     UAAG  AG    G   GUUU  

CAGCACTCAAAATAAATTCGATCTGAATATAATATTTCCCAAACTTGAATCATTGAAACTGGATGGAACC
GTAGTCGATGGAAATTGCTTGGCAAATTTGAAGGGTTTGAAAGAATTTACGCTGCGCACCGATTCGATA
GAAGAACACAAACTT	
  

AUAAUAUUUC    ACUUGAA       AAC   AU  
          CCAA       UCAUUGA   UGG  G 
          GGUU       GGUAGCU   GCC  G 
AAAC------    CGUUAAA       GAU   AA  

ATAACAAAACAATAATAAGAATAAGAATAAAAATTAAAATAATATTTATAATTTAATCATATAAATTCAG
TCGATGGAAAACATCGTTCGGCGAAACGCATAGTCTCCATGGGGGTTTCTGTTTTTCTTCTACTTTCGTT
GTTGTTGTTTTT	
  

UCAG  G     AA  -  -    CG  
    UC AUGGA  AC AU CGUU  G 
    GG UACCU  UG UA GCAA  C 
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G---  G     C-  A  C    AG  

GAGTAACGACAATGCGAGTGAAAAACCCCACGCCGAAAGACCAAGGTTTCCTGCGCAACGTTAATCGAC
GCAGGGTTAGTCGGTCCCTAAGGCGAGGCTGAAAAGCGTAGTCGATGGAAAACAGGTTAATATTCCTGTA
CTT	
  
	
  
ATAAAAATACTAGGCTCGAAGCATCTTACTGTAAAAATAACCGACGCCGATCTTTATTTGAGTTAAATGG
GTAAGTCGATGGAAAACATATCACATAAAAATGAGTTTCAGAAATTCTGAATCAGAATCCATGGAAAAC
AGCGACTCAAATTATTTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
 
 
 
>api-miR-3044_L-7_1ss9TC 
TCATGTGAGCTTTGC 
 
GAATCGGAAAACTGATTCAAGCGTTTAGAAAATTCAGGTTTTTGTAGCTTGTTGAATTTATTGCACCCT
CATGTGAGCTTTGAATAGTTTAGTTCGGTTTTTCGGGAAGTAGTCTTTCTTTATTTTTTACTTTTTGGTC
GCCATCGTTTTGTA	
  

AA    -      U   -  CU   UGAA          
  AUUC AGGUUU UGU AG  UGU    U         
  UAAG UUCGAG GUA UC  ACG    U 
GA    U      U   C  CC   UUAU  

GCAGTAACAAAAAACTGCGCACTGGATAATTATTACACATCCTTGCTTGTAAGTTTGTTGTTTGGCAAAT
GTGAGCTTTGCGGAACTAGCCAAAGGCGTGTATGAGTAAAAATCGCATTCCATTGAATAAAATTTGAGT
GCATATATGAAC	
  

UGUU   CA       GC     GGAACUA-   A                                     
    UGG  AAUGUGA  UUUGC        GCC \                                    
    ACC  UUACGCU  AAAUG        CGG A                                
GUU-   --       AA     AGUAUGUG   A  

AAAGTTCGTGAGCTTTCTTGTCAGTGATTTCTTGTCGAATAGATTTCAGATCTATTGCAAGTGCTTCAAG
TGTCATGTGAGCTTTTCGGTTCCAAAGTGATGAATCAATTTTCTTTAAAAGCTCTCAGACAGAAGCTTT
CATTTTAAACCATGAA	
  

U-     AAG    A  U        CGGUUCC    U-   GA                              
  GCUUC   UGUC UG GAGCUUUU       AAAG  GAU  A                             
  CGAAG   ACAG AC CUCGAAAA       UUUC  UUA  U                           
UU     ---    -  U        -------    UU   AC  

No	
  loop	
  structure:	
  
	
  
TGACCATAGAATTGGTCGATGGATGAACAACCAAGAGTGAACCCTTTTCTCACGCTCACTGCCCTCAGGC
TCATGTGAGCTTTGATGGCTTCTTTTCGTTTTCGTTTGATTTACATATGACCTAATTTTCATGTAATCGC
TTTCGATATATGTA	
  
	
  
GAATCGAAAAACTGATTCAAGCGTTTAGAAAATTCAGCTTTTTGTAGCTTGTTGAATTTATTGCACCCTC
ATGTGAGCTTTGAATAGTTTAGTTCGGTTTTTCGGGAAGTAGTCTTTCTTTATTCTCTACTTTTTGGTCG
CCATCGTTTTGTA	
  
	
  
TTTGTCGAAATCACAGATTAATCCATGGTTTAATTCATTCCTGAGACGATGAGTCGTGTCATCAAAAAAT
TCATGTGAGCTTTGGAACTCAAAAGAGAAAACCAAAAAAAAAAAAAAAAAAACTACTACTCGAAGGTA
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CAAAATTGCAATTCA	
  
	
  
AGCGGTAAGGAGTCATCGTTGTTGCCATCGTCTCATTGTATTCGTTCGCCTTTAGATGAATGGCACAACA
TGTGAGCTTTGATTTCTTGTCGTTGATATGTATTCATTGAACATTCAACATTGAACATTGAACATGGATA
AAACTGACT	
  
	
  
ATACTTGAGAGCGTTGATGGAAACATCATTCCTATTCGGCGAAAATGATGAAGGAGGAGTTTAGTAGCCA
TGTGAGCTTTGACTATTGTGTGTGCCATTACTAAAGAAACGCGGTAGCGCTCATCAAATGATTGCCATCA
AATTTTAGGG	
  
	
  
TGTACATTTTATGGATACTAATTTTATGAATGAGCAGATTATAGAATAGAAAAGCCATTTCTTTCTTCCA
TGTGAGCTTTGAATGTGTTTTGTGTGTGTGTGTGTTTTTTTCTGTGTTGTAGGACTCCTTCGTTAATAAA
GCGGAGTGT	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-3p-148029_6 
TCGTACTGGAGCACTGGACTGT 
 
AATGTTGCAGCATATATGTAATAACAATGTACACAGTCCAGTGTACACACAGCATTAAAGAGAGTTAGTC
GTACTGGAGCACTGGACTGTATATAATAACATTCACACATTTTTCATTCATACAACAATCATTCGACATTT
ATTCAACATTTCTTAAAGCTA	
  

    C            ACA  CA  -     AG  
UGUA ACAGUCCAGUGU   CA  GC AUUAA  A 
AUAU UGUCAGGUCACG   GU  UG UGAUU  G 
    A            AG-  CA  C     GA 

ATCTAACTTACAAACTAATTACAATAACACTGTACACAGTCCAGTACACACAGCATTAAAAAGACTCAGT
CGTACTGGAGCACTGGACTGTCGCACATCTAATTCACACATAACATTCACACAACATTTATACCAAATTAT
TAAATCTATTATTTGTAATTAA	
  

UAACAC   AC          ACACA   C  UAAAAA   U  
      UGU  ACAGUCCAGU     CAG AU      GAC \ 
      ACG  UGUCAGGUCA     GUC UG      CUG C 
AUCUAC   C-          CGAG-   A  ------   A 

ATCTAACTTACAAACTAATTACAATAACACTGTACACAGTCCAGTACACACAGCATTAAAGAGAGTTAGT
CGTACTGGAGCACTGGACTGTCGCACATCTAATTCACACACAACATTCACACAACAATTATTCAACATTC
ATTACTTATAATTTATAATTAA	
  

UAACAC   AC          ACACA   C---     AG  
      UGU  ACAGUCCAGU     CAG    AUUAA  A 
      ACG  UGUCAGGUCA     GUC    UGAUU  G 
AUCUAC   C-          CGAG-   AUGC     GA 

TTATCACTAAACACTAACAAAAATGCACACTGTACACAGCTGGTGCACACAGCATTAAAATATATCAGTC
GTACTGGAGCACTGGACTGTCGCACATCTAATTCACACACAACATTCACACAACAATTATTCAACATTCA
TTACTTATAATTTATAATTAAA	
  
	
  
ACAATCTAAAACACTAACAACAATGCACACTGTACACAGTCCAATGCACACAGCATTAAAGAGCATCAGT
CGTACTGGAGCACTGGACTGTGTAGCAACATTCATACAACATTTATCACAACATTCATCACAATTTACAC
AACATTTATACCACATTATTAAAT	
  
	
  
TAATTCTAAGACACTAACAACAATGCACTCTGTACAAGGTCCAGTGCACACAGCATTAAAGAGAAATAGT
CGTACTGGAGCACTGGACTGTGTAGCAACATTCATACAACATTTACACAACATTCATCACAATTTACACA



	
  
	
  

357	
  

ACATTTATACCGCATTATTAAA	
  
	
  
GCATTGCGCTTATCACTTAGTCATTTCTATACACAGCCGTGCACACAGCAATAAAGAGCATAGCCTCAGTC
GTACTGGAGCACTGGACTGTAGAACCTCTTAGGATTCACTCAACATTCATACCATAACAACAGACACACA
TCATTCACGCTACACTTTTACA	
  
	
  
TACGCATTGCGCTTATCACTTAGTCATTTCTATACACAGCCGTGCACACAGCAATAAAGAGCATAGCCTCA
GTCGTACTGGAGCACTGGACTGTAGAACATCTTAGGATTTACTCAACATTCATACCACAACAACAGACAC
ACATCATTTACACTACAATTTTAC	
  
	
  
CTTATCACTAAACACTAACAACAAACACACTGTACACAGTCCGGTGCACACAGCATTAAAGAGACTCAGT
CGTACTGGAGCACTGGACTGTGTAATAACATTCATACAACATTTATCACAATCATTTATACAACATCCATT
CAACTCACTTATTATTATTAAAA	
  
	
  
ATACACACAACATTAAAGAGCATCAGTCGTACTGGAGCACTGGACTGTAGAACATCTTACACGTAGCATT
CACTCAGAAACAACAACAAACATCATTCACACTACATTCATACAACATTCATACGCAAACTTATTATAAT
GTGTTGGACAGCG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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Group	
  4	
  -­‐-­‐-­‐	
  miRNAs	
  with	
  four	
  putative	
  coding	
  genes	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐miR-­‐2779_L-­‐3R-­‐2_1ss9CT	
  
TCCGGTTCGAAGGAC	
  
	
  
TTTATTGCTGCTGCTAATTTGCTCCGATTTGATTTGCAAACATAATTTGATTTCTTCAATGGGAAGACGG
CCTTTTGTGGTCTCCGGTTCGAAGGACCAATGTTTTGCGTCGCGTACTTAACTATTTATGTGTACCCGTA
ATCCAAAAATAAACGATAAACAAAAA	
  
	
  
AUUU     -   AAUU  AU      -   G   A   G  CU 
    GCAAA CAU    UG  UUCUUC AAU GGA GAC GC  \                        
    CGUUU GUA    AC  AGGAAG UUG CCU CUG UG  U  
----     U   ----  C-      C   G   -   G  UU  

	
  
	
  
TGCAAATTTATTTTGATTTGATTTGTGTGTGAACTTAAACTTTTTCAATGGGAAGACGGCCGGTGGCGG
TCTCCGGTTCGAAGGACCAAAATGTTGCGTCACGTTCTTGACTAAATGATTATCAGAAGTGGGAAACGC
AAGTTGTTAGTAAATGATG	
  
	
  
UG ACUUAAAC      -   G   A   G   G          
G  A        UUUUUC AAU GGA GAC GCC \         
C  U        AGGAAG UUG CCU CUG CGG G  
 GU GUAAAACC      C   G   -   G   U  

	
  
TTTTTCACAATCGGGTTTTTCCTTTAAGTTCCCAGCTCTGGACTTCCCTGAATCATTGTCGACTTTCAAA
CTCCGGTTCGAAGGACCAAATGTTGGGAATGCAACATCATGAATTTAAATTTTGGAAGAGGATGTAAAG
AGATTCGCGCAGAGTGAA	
  
	
  
         UC-   A-    CCU     AUU  CGAC                    
GUUCCCAGC   UGG  CUUC   GAAUC   GU    U                   
UAAGGGUUG   ACC  GAAG   CUUGG   CA    U            
         UAA   AG    ---     CCU  AACU  

	
  
TGACATCGGCAACACCGACAATGCAACAGCGCATCAAAGCCCTTGGCGTTGCAACTCCAATAGCACTTTC
TAGTCCGGTTCGAAGGTATGTTTGTCAAAATACAATTTTTTTTTCTTTTAAACCGAAGATTTTCTATATT
TATTTATTTTCTCTCCCGCGT	
  
	
  
    CACUU   AGUC     CG    UAUGU----    CA                                  
AUAG     UCU    CGGUU  AAGG         UUGU  A                                
UAUC     AGA    GCCAA  UUUC         AACA  A            
    UUUU-   A---     AU    UUUUUUUUU    UA  
	
  
No	
  loop	
  structure:	
  
	
  
GAATCTGCCTGCTTTAAACTTATGAGTGGACTGTATGTATGTCTCTATCCATAAATCACAACATCGAAAA
TCTCCGGTTCGAAGGACTGTTAATAAATATGGAAAACAAAACAGCCGATATTCTGTCGTCNTTAATAAAT
ATGGAAAACAAAACAGCCG	
  
	
  
ATGCAATTTCGGATGAATTTCAATCCATTAAAACTTCCAAACAATTTCTCCAACTCTCAACAATTTTTGT
TTTTAAATCTTTCTTGTCACAGACAATTCTCAGCTCCCTTCAACAGCCCTAAACCGTCCTCCTCTCCTCC
GGTTCGAAGGACCAAATGTTGCGGATT	
  
	
  
	
  
GAATTTCTGGCATTCTCTGTCCGAAATATTATTACAATAATAATATTACTATCCAATTTTTTTTTTTTTCG
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AAATTTGAGCCCGATCACCGAAACTTAATCTCCGGTTCGAAGGACCATAATGTATAATATGCATGGCTAT
T	
  
	
  
	
  
AATAATGATGTGGATTATTATGATTCNCGGCCTTTTTGTTCAGCTTGCTTCGAGGTGTTTGTGGACTGTT
CTCCGGTTCGAAGGACCAAATGTTCGGTTACGTTCTTGACTGTGTAGGTAACACGAATAGATGTTCAAAG
AAAAAAACGAATCAAAA	
  
	
  
	
  
GCCCGTTAACATTCACTATTTGTTAAATTACACATTTATTGAATAACTTTGAAATTAAAACAATCTATTT
CTCCGGTTCGAAGGACCAAATGTCGCCAATAAATTGGTAATAAAACAAGTTGATTGAGGAAGGTATAAA
ACCGTTCTGACTCTTTAA	
  
	
  
	
  
CCAAAAATAACTCTGAAAAATTATTTAATTTTCGTTAAAACTATGTTTTCCAATATTCCTCACTGTTTCG
CTCCGGTTCGAAGGACCAAAATGTTCAGTATGAATAAAACACGTCTTTTCTGTTTGTTGGTTCGCACATC
AAAGACTCTTTATTAAA	
  
	
  
GCTGTTTCCTCTTCTTCATCATCGAAAGGCTTATATAGAACTAATTTGGTTCGATAATAGTTATATGGATN
TCTCCGGTTCGAAGGACCAATGTGTTCGCACTTACTATTATTTTGCGGGAGCAACAAATAAAAACACGTG
TTGTTCGGTGAAGAGCTCG	
  
	
  
GCCTTCACACACAACGGTTTACCATCAAGTGGTTTGGTTGCCCCGAGTGATTCCTTTTTTATTGCTGCTG
CTAATTTGCTCCGATTTGATTTGCAAACATAATTTGATTTCTTCAATGGGAAGACGGCCTTTTGTGGTCT
CCGGTTCGAAGGACCAA	
  
	
  
CAACTGAATTTGCTCATTGGCGCTCACATAAATCTAAACTCGAATCATTTCTCCAAAATTTAATCCAAAC
CACTCGCATCATTCATAGGCCACCAATCAGCTCCAATCAACCTTTTCAACTCAATCTAAAGGCCCCAATA
GATTCCCTCACCTCCGGTTCGAAGGACCAAA	
  
	
  
GGAACCTTCTTTTTTTCCCAGGTATTCCTCCGAATCACATAAATGGCTTTCACCTTTTGCCCTAATTTTG
CTCATTTTCTTTTTTCACAATCGGTTTTTTCCTTTAAGCTCCCAGCTCTGGACTTCCCTGAATCATTGTC
GACTTTCAAACTCCGGTTCGAAGGACCAAAT	
  
	
  
TTTCTCATTTTTCTGGCTCCTTCTAACATAGCTCTAACTGCGCAATGTGGAGAACTCGCAAACCCATATG
TCACTGTGGTTAAACAATATTCTTTTAATGGCTCAGACGAATTTTCTCGCCAAAATATGCGCTGCAAATT
TCTCCGGTTCGAAGGACCAAATGTTG	
  
	
  
TCCAAAAATAACTCTGAAAAATTATTTAATTTTCGTTAAAACTATGTTTTCCAATATTTCTCACTGTTTC
GCTCCGGTTCGAAGGACCAAAATGTTCAGTATGAATAAAACACGTCTTTTCTGTCTGTTGGTTCGCACAT
CAAAGACTCTTTATTAAAAT	
  
	
  
TTTGTGCTTTCAGACAGAGTGGCTTGCCGTCGAGTGGTTTGAATGCATCGATTGATGCCTGTTTCACAGC
GTCTGATATTTTTCGTTTGTTTGATTTTTTCACCAAGCTTGATTTTTTTAACGGGAAGACGGCAGGTGT
GAGTCTCCGGTTCGAAGGACCAA	
  
	
  
CAATTTGTGCTTTTAAGCAAAGTGGCTTGCCCTCAAGCGGTTTAAATGCTTCAAGCGATGCCCGTTTAGC
TGCACATGCAAATTTATTTTGATTTGATTTGTGTGTGAACTTAAACTTTTTCAATGGGAAGACGGCCGG
TGGCGGTCTCCGGTTCGAAGGACCAAAA	
  
	
  
AACCATTTTTTCTCAAAAAATGCCACAGTCCCATTCCACAATTCGTAAAAGAATTCGAAAAGGATATTTC
CTTTCCTCAATACTTTGGATGCTTTCTTCTACAAAATTCCAACTTCTCTCCAGGACTCTTTCTCCGGTTC
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GAAGGACCAAATGTTGCGA	
  
	
  
AATTAATCGAATTAATGTCTCGCATTAGAGACAATTAATCCGATTAATTGTTTTTCTTCAATCACTTTTT
TCTCCGGTTCGAAGGACCAATGTGTTCGCACTTACTATTATTTTGCGGGAGCAACAAATAAAAACACGTG
TTGTTCGGTGAAGAACTCG	
  
	
  
TGCCTTTAAACACAGTGGTTTACCATCCAAAGGTTTTACTGCATCAATCGAGGCCTGTTTTATCGCTGCG
GCCAATTTACTTTTATTTGATTTGAGCACCAACTTTGATTTTTTTAACGGAAAAACAGCACGATCGAGTA
TCCGGTTCGAAGGACCAATGTTTTGGGTAATG	
  
	
  
AATGCTTTTTGCATTCATTCTATTACGCCATACTTTTCAACTGAATTCTGGCATTCTCTGTCCGAAATATT
ATTACAATAATAATATTACTATCCAATTTTTTTTTTTTTGAAATTTGAGCCCGATCACCGAAACTTAATC
TCCGGTTCGAAGGACCATAAT	
  
	
  
ATAGCTCAGTTGGCAGAGCGGTGGACTGTAGTACGATAATACGATATAGATATCCATAGGTCACTGGTTCG
ACTCCGGTTCGAAGGAGTTTAAATTTTTTTTTTTTTTTCATTTCTTTGATTTCGCTTTATTATTATAAAC
ATTTTAGTTTATTTTATCT	
  
	
  
CAGTCTCANAGTTGGCAGAGCGGTGGACTGTAGTATGATACAATATAGACATCCATAGGTCACTGGTTCG
ACTCCGGTTCGAAGGAGTTTAATTTTTTTTTTTTTTTTCATTTCTTTTATTTCGTCTTATTGAAATATTT
TTATTTATATTGTCACAA	
  
	
  
CGATAGCTCAGTTGGCAGAGCGGTGGACTGTAGTACGATAATACGATATAGATATCCATAGGTCACTGGTT
CGACTCCGGTTCGAAGGAGTTTAATTTTTTTTTATTTTTTTTTTGTCTTGTTTGGTCTTTTTGATATTCA
CCCCTGTTAAAAATAAACGA	
  
	
  
TCGATAGCTCAGTTGGCAGAGCGGTGGACTGTAGTATGATACAATATAGACATCCATAGGTCACTGGTTC
GACTCCGGTTCGAAGGAGTTTAATTTTTTTTTTTCATTTCTTTTATTTCGCTTTATTATTATAAACATTT
TAGTTTATTTTATCTAATTCA	
  
	
  
AAAATAATTCTTAAACGAGTCTCACAACACTCACCCAAACCAAAGCATAACTCACCAAAAAAACAACAA
AACGGTTCGAAGGACCATGTTCGATAGAGTGGAAGAGAGTGGACTGTATAAATGAGAATAATAACTCTT
TTGTTTTGTTCAGTTGTTTA	
  
	
  
CGGCAGCTCACGTAAAATGAATCAAAATAAAAGGGAAAACAGGAATAATCATCATCATCATTTAAAAAA
CGAATTCCGGTTCGAAGGCAAAGCAAAACAAAACAAATTTTCTTTTTTTTTCTTCCTTCAACCAAGAAA
GAAAAAAATGGAGAGCAAAAT	
  
	
  
CGGCAGCTCACGTAAAATGAATCAAAATAAAAGGGAAAACAGGAATAATCATCATCATCATTTAAAAAA
CGAATTCCGGTTCGAAGGCAAAGTAAAACAAAACAAATTTTCTTTTTTTTTCTTCCTTCAACCAAGAAA
GAAAAAATGGAGAGCAAAATGAA	
  
	
  
TTAGAATTTCTGCCAAATCAAATTCTAATGTTTGTTTTCATCGCCCTGCCTGCCATTCACGAACCAAGTA
AAAATAAGAATAAATGAATCTGCCTGCTTTAAACTTATGAGTGGACTGTATGTATGTCTCTATCCATAAA
TCACAACATCGAAAATCTCCGGTTCGAAGG	
  
	
  
ATGACATCGGCAACACCGACAATGCAACAGCGCATCAAAGCCCTTGGCGTTGCAACTCCAATAGCACTTT
CTAGTCCGGTTCGAAGGTATGTTTGTCAAAATACAATTTTTTTTTCTTTTAAACCGAAGATTTTCTATAT
TTATTTATTTTCTCTCCCGCGTT	
  
	
  
TAAATGTATACTGAGGCGTATATGGTACACTGGTACACTGGTTCATGTTGTACGTGCATTGAAAAGCATA
AATATTTCCGGTTCGAAGGGAATAGAATCATTTTCTCTTCAATTTCTCAACAATAAGCTCCAAGTGTAGC
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AAGCAAATTCTTGTCCATTCATTAC	
  
	
  
	
  
	
  
>api-­‐miR-­‐3024_L-­‐7R-­‐2_1ss13AC	
  
GATTTCATAGAGCCG	
  
	
  
1> AATTTGAAATTTGAAGAATTGTTGATCATTTCGATGGCTATAAACGGTCGTCAAGTCTTACATGATT

TTGTTCAACTTTTTTTGGCTTCTTTGATTATTATCATTTTTCGGGATGGTTGTGATTTCATAGAGCC
ACTGCCATCATCATTGTCATAAATAGTTAGTTGAGTTAGTGACTTTATATGATTATTTCCATTGAATA
TGTTTTCTAATTTATTTTTGTATTCAAAAGGTGCGGTGTTTCTTTTATAT	
  

	
  
2>TTAATCCATCAGATGATGAATAAAGCCCAATTGGAATGGCTTTTGTTATTGAATTCTCAACTTTGTGG
ATTGATTTTCATGTGCAACAAAACCTTTCGATAGAATCCAAATGAGGACGAGATTTCATAGAGCCATAAA
TAAGCTAGGTAACCATTCGCAGTTGCAATACTCTCGACTCAGAATGCGAATGCTTTTCAGAAAATCCTCC
AAAAGATGAC	
  
	
  
3>TGTTGTTCTTGCTGAATTAAAATATAAATAGACTTTATCATTTGGAAATAAGGTATATAATTTATCTTT
GCAATTTTATTTCTCATCGTGATATATTTAATTTCAATATATATTATTTCATAGAGCCGCGAAATTATATG
CTAAATCATTTTGACTACTGTCAAATTTCATTTTACCCCCATTCCAATCAGTCAGACGAAATGGATGCGT
TTAGTCGGTAAGGTATTAGTTACGATAAATT	
  
	
  
           UAUCU    AA      UUCUCAUC         UUAAU  
GGUAUAUAAUU     UUGC  UUUUAU        GUGAUAUAU     \ 
UCGUAUAUUAA     AGCG  GAGAUA        UAUUAUAUA     U 
           -----    CC      CUU-----         UAACU  
	
  
4>CACTTGAATGTTGTTCTTGCTGAATTGAAATATAAATAGACTTTGACATTTGGAAATAAGGTATATAA
TTTATCTTTGCAATTTTATTTCTCATCGTGATATATTTAATTTCAATATATATTATTTCATAGAGCCGAAA
TTACAAACATTTTACAGAATAAAAAAATTCTCACTTGATTCAGGCCCAGGCCCTTGAATGCATTTCATAT
GGAAGTTCCATAGTACTAGGAAGGAGGTCGTTTCGATTTC	
  
	
  
GGGCGCTTTCCCACGGGTGCTGGGACACTTCAGTCGTGACGTCGGGCTTTTTCCGTTGCACACCGCCGTA
CACAAAATGACCGGTCTTTCCGCGGCACGCTTCGGCTTGAATGAGCGCGGTGAAATTCGTGAAGGGCAC
TGGGCGGATCTGGTGTTGTTCAATCCGCACACCGTTCGTGATGTCGCGGATTTCATAGAGCCGCAGCGTG
CTGCCGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>hme-­‐mir-­‐2c-­‐p5_2ss13TA17CT	
  
GTGGTTGTGGAAAGTTT	
  
	
  
1> ATAAAATCCTAAACTCGCGGCCGTCAAATGAGGCGGCTATCAGTGCATATGTTAAGATAATTTTAGA

TTTAGCAAATGATATCGATCAAAAGGTTATGGAAACCGTTGTGGAAAGTTTTAAACGAAATATTTT
TGACAAAATCGAAGTATACGAACAATCACCATCGTTGTCACATGTTTTTCCATGGCGTTTACTAAAA
TGTATGCTGAATTGTCAAGATTCGCCCGA	
  

	
  
2> ATCAAACAATTTCCAACTCAATGCCTGTTTCATTTTAATATATTTATTCTATCGAATGAATGAGCGC

AATTCACCCTCACTTTATTAGCCCGGCGAACGGATCAAAACTGAATGATATTGTTGTGGAAAGTTTT
GTGATCTGGTTGAACACAGAACACACAGAGAGAGAGAGAGTGAGTTAGAGTGCCGGAGATGGTGGG
AGGGAGACAGGAAAATAGAAAACAAACGACGATG	
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UG     GAAA        A  UG  
  UUGUG    GUUUUGUG UC  \ 
  GACAC    CAAGACAC AG  G 
GA     A---        A  UU  
	
  
3> GGTTGTGGAAAGTTCCTTTGGTTTTTTTGCTCGCTGGTGCTGTTTCTGAATGATTCAAAAATAGAA

TTGGAAAACTGAAACGAAGCTTTGCATAAAAACCGCTTCACATGATCCCGACAACAGCACACAAAC
TACTGGTTCCAACCGTGTACCGTGTGTATGCAATCCGCAACAAATGTTTTGTGTCGTTGAACAATTT
TTCTATTTTTTCCTCTTGATTTTTGTTTTTGTCTCTTTG	
  

	
  
UG  GA    UCCUUU       U   UCGCU   GC      UGAA---      AAA  

-GGU  UG  AAGU      GGUUUUU UGC     GGU  UGUUUC       UGAUUC   \ 
 CUA  AC  UUCG      CCAAAAA ACG     UCG  GCAAAG       GUUAAG   A 
    GU  AC    ------       U   UU---   AA      UCAAAAG      AUA  
	
  
4> TAATTATATGCTCAATTATTCGGAAAAACCACTCGTTCTATATGGTGAAGGTACACACAATAAGTGTA

CACTGTACACTGTACACCGTTGAGACATTTTATTAGTAAATTTTCCTCATTAATAGGTGGTTGTGGA
AAGACATCATTGCTAGCGAAAAGTGCTTCGCTGGCATTAACAGACTGGTTTAAAGATTGTAAACCAT
TAAATATTGTTCGATTTTTGGGTACGGATGGCGATAAACAATTACGATTAG	
  

	
  
A  GUA   UGUA    GU----    ACAU-    U  
CU   CAC    CACC      UGAG     UUUA U 
 GA   GUG    GUGG      ACUC     AAAU A 
A  AAG   UUG-    AUAAUU    CUUUU    G  
	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐279d-­‐5p_L-­‐1R-­‐8_1ss16TC	
  
GGCGATTGTGGGTTC	
  
	
  

1> GCTGTCTGTTTGCTGTGTGCTCAAAACTTAAAATGTTCCGAACACCAAATGCCAACATCATCGA
ATTGTATATCTTACATCTGATGTCATTAGATTTGAGTGCTGCTTATCGAGCGATTGTGGGTTTTG
ATGTTGCCTGATCGTGTGATCATCATCAAATGAATATTGTAATCATAGAAATATCTCGGGTTTTG
GGGGCTTATTGAAAGTTTTATGAATATTGGCCCGTAATTTG	
  

	
  
	
  

2> TGTTTCATTTTCACCATTATTTGGTTCGCTTTATCCAATGGGTGAATTTTTTCGATGCCAGTAG
CTGTGATAATCAGTGAATCGCAAAAGAATATATTCATCTGAATCGATTGTGGGTTCGAAATAAA
GTTTCTCGGTCGAAATGAAGCTTTCAAAACGGAAGACAATTCGATCACACTCACCACACGATAT
GTCATTCGAAGAACCTGTTTGTTCGTTCTGAATAT	
  

	
  
3> CACTTGAACTATGCTCTTCTCGGTTCTTACTATGATCAATATAAATAGTACACGGTGAATATGTA

TTTGTTAGGTTTTTTTTTAAATGGTTATTCCTTATGAGTTTTTTCAGTCGATTGTGGGTTCGGT
GTAATAACTATTTGTGAATTGCACGGCGTGAATCCATCGTTTTTGTAGGATATGTTTTCCCTTC
ACGATACGTTGATACATATTCGGAATAGACACACAAGCCATAACATTTCAACATTT	
  

	
  
4> GAGACACCCTGTATATGATTTTCGACTAGAATTTCATGAGGAATCCGAAAATTACAAGATAAAA

TAATTTGGAGTCAATGGTATGCTCCAAAAATTGGTATTTTTACAAATAAATGGGCGATTGTGGG
TGGGTATTTTTTTTCCATGGTCTCCGAAAAACTAATGATGCCAATCGATAGAGAAGGTATGATA
ATAGGGGGGTAATGTTGTAGGACTTTTTGGTCCGACCCCTCCTTCACCCCTCCC	
  

	
  
GCTCAACTTGCAGTGTATACAGTGTTCACCGTTCAGTGTTTGGTGTTGTTGTGATGTCTTTATTCTTTGA
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AGAAATATTACTTGTTAGTTGGTTCGTTTATTTGTTGATATTGTAGCATTGCGATTGTGGGTTTTTTTTT
TTCGTCCGCTCAACGATCGTTCGTCGAAAGCCTTTATGCCAATTGTTGTGGTCGATTTTCATTTCTTCTT
TTCGGTTGATTTGCTCGAAAATCAAATGGAATACACTCTACA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dps-­‐mir-­‐2507a-­‐p5_1ss6CT	
  
TTGTGTCAATATTTT	
  
	
  

1> AAATGATTTCATTTCGAATTCGAAAATCGGTCGTATTCGATTCACATTTTATTCGATTTGATTT
GTTTAGAATCGTTCATTTTCAATCAACATGAAATCAAATCGAAACGTTTTTTGTGTCAATATTT
TCTGAATTACGATTAGATCCATTGCATATTTTTGGTCAAATGCACCGAAAATTGAATCGCCGAC
AATATTGGGTAAACACTAAACATTCAGAATTTCAATTAACAATTTACAAC	
  

	
  
ACGUUUUU    U    AUUU     AUU  
        UGUG CAAU    UCUGA   \ 
        AUAC GUUA    AGAUU   A 
UUUUU---    -    CCU-     AGC  
	
  

2> TTAAGAGAGAAAATAAAAAATATTTCGATTCACGTGTACAACATATAAATTTTCATTCACTTTG
TGGATGCAACGAAGAAGACCCCACTATTTTAAATCAGTTTTGTGTCAATATTTTTCTGAAATTT
GTGATACGGACCTGTCTCTCTCTCTCTCTCTCTTTGGGTTCCTCTTACTCACACACTTTTCTTTG
TTCGGATTGTTCTTCCAATTTTTGTTCTGTTTATTTTTC	
  

	
  
   U         AU-     U  
CAG UUUGUGUCA   AUUUU \ 
GUC AGGCAUAGU   UAAAG C 
   C         GUU     U  
	
  

3> ATAATAAAAACTTAAGTAAATTACCCGAATATCAAACATTCGAGAAAGGAGAAAAAAATATCAT
CAAATAATAATCATCCAATGAACGAATTGAACATGCGTTGTGTCAATATTTTTATAATAAACGT
CGTTAAAAAAAGAGACCATAAAATCCGGCTATCTATAATCTATACATCCACATATTATATAGTAT
GGGCTTTGCTACTAGCAACAAGTTCAATACAATT	
  

	
  
GAA        CAUCAA     AAU   C--    GA  
   AAAAAUAU      AUAAU   CAU   CAAU  A 
   UUUUUAUA      UGUUG   GUA   GUUA  C 
---        ACUG--     C--   CAA    AG  
	
  

4> AAAGATGATTCAATTTTAATGTTATGTTTCCATTTTCCACCACATCAGAATCATTATTCCAAAA
GAAAAACAAAAACATATAATAAAACTATAAAGGAACATCATAAAGAATTGTGTCAATATTTTAG
ATGCTGAATTTCGAATTTCGATTTATTTACTAGCTTTAAACAGTAAACAATTTCAAATTATATG
AACTTTTCCATGTTATATGAAAATAATGTTTTACATTA	
  

	
  
AAACUAU    GAA   C    A---       GUCAAUAU      U    AAUU-----   AA  
       AAAG   CAU AUAA    GAAUUGU        UUUAGA GCUG         UCG  \ 
       UUUC   GUA UAUU    UUUAACA        AAAUUU CGAU         AGC  U 
ACCU---    AA-   -    AAAC       AAUGAC--      -    CAUUUAUUU   UU  
	
  
GAGAGGTATTGGAAGAGTTTTCTTTTCTGTTGAACAATCGTATAACCATGGAAGTCTTTCACAGAGAGAT
ATGGTTAATGGATTGGAAGAACATGACATTTATTGTTGTGTCAATATTTTCTTCCTTGGACCTTGAAAAT
CTATGGTGGGGCCACGCAAATTTCTCAACAGACCGTACCGATATCCGCAGCCGGTCTCCAAGGTGAAGAG
TCTCTAGTCGATAGAATAAT 
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No loop structure 

	
  
AGTAGCAAATAATCGAATGATATCTTGGAGGACTGAAGTGGAGAAGGGTTTCGTGTGAACAGTGGTTGA
GATATGGTTAATGGATTGGAAGAACATGACATTTATTGTTGTGTCAATATTTTCTCTTTAGACCTTGAAA
ATCTATGGTGGGGCCACGCAAATTTCTCAACAGACCGTACCGATATCCGCAGCCGGTCTCCAAGGTGAAG
AGTCTCTAGTCGATAGAATAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TCCATGTGAATATGAATATGTTTAAAAGTTAAACATTCAACTTCATTGCGATACGCGATATGCGATATCAC
GTTGATTTTTGTTTGAATTTGAATCAATTGTCGTTGGTGTGTGTTGTGTCAATATTTTTGTTTGAATAGT
CGAAAATTGCGGTTTCAAATTTGCTCGGCACACCAAATGTGATAATAATCGCTATTTTTTTTATTTTTAT
TTTTTTTTTTTTTGCTGAAATGTTTTTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GATCAGAGTTGATGTGTGAGACTGAGATATTTCGAATCAAAACGCTGAATTCAAATGAAAATTTCATTT
CGTTTTCATTGGTGTATTGTTTATAGTTTATAGTATAATAATGGTTTGTGTCAATATTTTCTCTCTCCGTT
CACCCGTTCCACTGTGCCTGGTTTACCGATCGCATCATGGCATTCCAAATTAATGACAACAACAGAAAAG
AGACGTAAAATGTTTTCACCATCATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTGTCATGTTTCCGAAGGAAAAAATACAAAAAAAAAAGAAAAAAGAAAAGACCCAACAAAACATTCTC
TTTTCATATTTTTAGTTGGCTGTTGGCTGTTTGTTGTGTCAATATTTTTTGTCGCGTAACGCACGCTGTG
AATGAAATTATATTATATTTTTCACACGAGACATATACATATATACACAACTGCCGATTGGAAACAGACAT
TTTGAAAGAAGAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAATACAGCAAGTGTTTTCGTTTTGTTTTATTTTGTTTTGTTTTTGTTTTTTCTTTTTCATGACGACAG
ACTCAACAGCTGAATACCAAACAATGACGCATCTTTTTCGATTGTGTCAATATTTTAGGATAAGATTCGT
TTAATCAAAATTTCCTCAAGTCATTTTCTTTGGGAACGATCAATTTTGCCAAATGCTCAAGGTTGAAGC
GTTTATTTTTCGTTAGTCAGCTCGAAATAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐2840-­‐p3_1ss5CT	
  
TTCTTCCTCTTCTTC	
  
	
  

1> AATTATATTCATTTTATTCCCTGCGGTGCACATAGCGTGCCGAATATTTAGAACAGATCTGTTTT
TATGCACCACAGGGTGCATTACTACGTTTGGTGTTTTTGTTTTCTTCTTCCTCTTCTTCTTCTT
CTTCTCCTTCTTCTTCTTTTCACTTTTTTAAGTTAGACTTATTGAATTGTGATCGAATTGAAAA
TTATGGATTTAGGTAGATTTTGGGCAGAAATAGTGA	
  

	
  
UUUC    U   CU--   -   UCU   UCUCC-   UUC   UUU    UU   --    UU  
    UUCU CCU    UCU UCU   UCU      UUC   UUC   UCAC  UUU  UAAG  \ 
    AAGA GGG    AGA GGA   AGG      AAG   AAG   AGUG  AAG  AUUC  A 
UA--    C   UUUU   U   UUU   UAUUAA   UU-   CU-    UU   UU    AG  
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2> GTTTTATAATTGTATTTGATCAATCATCGATGATCGTTTTGGTCACAATGTACACGTACAAGCA
AATAAAGTTCATTTTCCGGTGTTTTTACGCCACATTTTCGATATTTTTTTTTCTTCCTCTTCTT
CTTCTTTTATTATTATTATTTGTTCTTAGGTGTTCTTGTCCAGTAAATGAGAAGAAAAAAAAGG
AAAAACGGCTTGAAACTGAATGGGCGAACGGAATTAA	
  

	
  
	
  

3> AAATAAAATTGTTACTGTCAATCAGGTCAAATCCAATGAGAAGATTTAATCGATTTTCGAGAGA
AAAACATTGAACGGTGGTAGGGATCGTAAAACATATTATTTACGATTACTTCTTCCTCTTCTTC
TTACGTCTTCCTCTTCTCTCCCGTCTGCCCGAATATGAACAGTTTCCCAGTTACTTAGTCCCTAT
CTATCTATCTATCTACATAATATACACACATAATACACACATTCG	
  

	
  
--    AAAACAUU   C-  U  U  GG        ACA  
  GAGA        GAA  GG GG AG  AUCGUAAA   U 
  UUCU        CUU  CC UC UC  UAGCAUUU   A 
CC    GCAUUCUU   CU  U  U  AU        AUU  
	
  

4> AATGAATCGGATCGATGCATAAATAGAACGGATCCGAAAATGAAATCATTTCTGAAAATGATAT
TACAGCTCCTTCCCTTTTTTCAAATAATCTGTTTCGGTTTTTTTCTTCTTCCTCTTCTTCTTCTC
CTTCAAGATCGGTTGATTTTTTTCATTCGAGGGAACGTTGATTGAGAAATGAGAAATAAGAAA
TGTGATACTCATGGAGCACAATCTCTATTAGATAGTGA	
  

	
  
GTTTTTATTTATTTTTTCTCTTGCCCATGCGATCGTGTAACTGAAACCGTGAAACAAATCCAAACCAAAA
TCCAAACAATTGACGCTTCAGGTTTTTCTTTGAATTTCTTCCTCTTCTTCTTCTTCTTCTTCTATTGCTC
TACTCGATGGAAAAATCAGTTAACAAATAAAAATCGCTTTTGATATTACTTTGTTAGATATTCGTTTGCC
ATTTGCGGTCTTTACAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATTACTGACAATGCGGCGCATCAGTCAGTCTTGTGTTAGTGCATAATTTTTTTATGTTTAAAGCACTCT
TTCTCATCTTTGGTTTATTTCAGTTTTTTTCTTCTTCTTCTTCCTCTTCTTCTTATTATTCTTCTTCTTGT
TTTTGGTGTGGAATATTCGGTATTTTGCTATGAGTCAATTTTCTTCAATAGCAAATTACCATTATTGAAT
TTTGTTTTTTACCATTCTTTGTTTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTTTTGTTGGATTTTGGCATGGCTGGCGTCATGTTTAATGGCTGTTTGGATTTTGGATGTGTTTTTCTT
TTCTTCTTCTTCTTCTTCTTCTTCTTCTTCTTCTTCTTCTTCTTCCTCTTCTTCTGCTTCTTCTTCCTCTT
CTTTTTCGATTTCATTTGAACACAAAATAATATGCATTTATCTCGAACCTTTGACAGGCCTACAATCATT
AATTTTAATTGTGCGTCTATTCG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTTTTCATTATTTTATTGCAGCTGCATGGATTCATGGGCTTCGTTGTTCGGATATATAAAAATAAACTCA
CAATAATAAATTTCGGAAAATGCACGTTTTTTCTCTTCTTGTTCTTCCTCTTCTTCTTCTTCTTCTTCAA
ATAAATACATAACATTTTCGATTACATCATTTCGAAGGATCCAAAATTATATTTTGAAATGTTCCTGTTAT
TAATCCATTTAAAGAAACAAAATGAAAAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AGAAAAGAAAAATTATAATAATTGAAAAAATATAATCCATCCGAGGCATACAAATATAATTTTAAGTTAT
TCGTCTCGAATTGTTTGAATTAACGAATTCTATTTTTCGTCTTCTTCTTCCTCTTCTTCTTCTTCTTCTT
CTTTGCTGACTCACAGATCGAATCAAACAAACAACAATAATATTAATGAGCGAATCGCTCTTTATTCAAA
ATTGAAACTCCTTGTATGAATTGTCATTT	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATGGCACTTCATTCTTTTTCAATCAAAAAAAAAAAATCGTTTTCTTTTCGTTTAAAATTCTATTTTTT
TGTCGCTGATTCTTCTTTTCCTTCTTCTTCTTCTTCTTCTTCTTCCTCTTCTTCTTCTCTCCCTCAGCCGT
TCGTTTTCTATTTCTTTTCCGTTTTCTGGAGATATTTTCGTTGTTTGATTGGAATTCCTTGAATTTTTTT
TTCTCGTCTTTTTCCTTTCCG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐154641_6	
  
TAGAATACGACTTTTGATGAATTCAAAAA	
  
	
  

1> GAATTGAATAATTTGCCTAGAAATGAGAAATTTTGTAAAACATAATATTTATTTTCATTGTATT
TTGATACATTATTGAATAAATTTAAAAGTTAGAGAGTGCTTTCTAGAATACGACTTTTGATGAA
TTCAAAAAATATTGTTTACATTAATTTTTGAATTCGACTAATCGGTTCTATTGTAGGGAGTTCT
CTGTAAAACGAAACCATTAATTGATGATTCGAAAAACTACAATTACGATT	
  

	
  
U   UU   G    C    U-   A-            A  U  U  
 GCU  CUA AAUA GACU  UUG  UGAAUUCAAAAA UA UG U 
 UGA  GAU UUAU UUGG  AAU  GCUUAAGUUUUU AU AC U 
U   GG   G    C    CU   CA            A  U  A 

	
  
2> AGGACTAGACTAATTGAATAATTTGCCTAGAAATAAGAAATTTTGTAAAACATAATATTTATTT

TCATTGTATTTCGATACATTATTATTGAATAAATTTAAAAGTTAGAGAGTGCTTTCTAGAATACG
ACTGTTGATGAATTCAAAAACTATTGGTGACACTAATTTTTGTATTCGACTTATCGGTTCTATT
GTAGACAGTTCTCTGTACTACTATAAGAGAAGTTTCGAAAAACAATATCATGAATTCACATCGT
GAAGAATC	
  

	
  
U    G    C     U   --     U      C  U  G  
 UCUA AAUA GACUG UGA  UGAAU CAAAAA UA UG U 
 AGAU UUAU UUGGC AUU  GCUUA GUUUUU AU AC G 
C    G    C     U   CA     U      A  C  A 
	
  

3> AGACGAATTGAATAATTTGCCTAGAAATGAGAAATTTTGTAAAACATAATATTTATTTTCATTG
TATTTCGATACATTTTATTGAATAAATTTAAAAGTTAGAGAGTGCTTTCTAGAATACGACTGTT
GATGAATTCAAAAAATATTGTTTACATTAATTTTTGAATTCGACTAATCGGTTCTATTGTAGAG
AGTTCTCTGTAATCTCAAGCATCGATGGCGCTCATTTTAATTGTAAAAAAAAAACTAAACAA	
  

	
  
U        G    C     -   A-            A  U  U  
 GCUUUCUA AAUA GACUG UUG  UGAAUUCAAAAA UA UG U 
 UGAGAGAU UUAU UUGGC AAU  GCUUAAGUUUUU AU AC U 
U        G    C     U   CA            A  U  A	
  
	
  

4> ACTAGACGAATTGAATAATTTGCATAGAAATGAGAAATTTTGTAAAACATAATATTTATTTTCA
TTGTATTTCGATACATTATTGAATAAATTTAAAAGTTAGATAGTGCTTTCTAGAATACGACTGTT
GATGAATTCAAAAAATATTGTTTACATTAATTTTTGAATTCGACTAATCGGTTCTATTGTAGAG
AGTTTTCTGTAATTCTGGAAAATAAATGGATTTACAATTGGACATGCGTGGAACACGTGGAA	
  

	
  
UAGU        G    C     -   A-            A  U  U  
    GCUUUCUA AAUA GACUG UUG  UGAAUUCAAAAA UA UG U 
    UGAGAGAU UUAU UUGGC AAU  GCUUAAGUUUUU AU AC U 
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UU--        G    C     U   CA            A  U  A 
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐159377_6	
  
CTGAATATCACTCTTGCCGAG	
  
	
  

1> ATTATTTCGCAGATTACAGAAATTTGGTAAATTTTCATTTTACCAATTTTTTTCAATGGGTGAT
TTTCAAATAAGAAATTTTACCCCTGCCTGGCATCTGAAATCCTGAATTACCCCATCTGAATATC
ACTCTTGCCGAGAATTTCTCGATTTTATCTAGTGTAAATTTTCATTTTACCAATTTTTTGGAAT
GGGTAATTTTCAATGTTGCAATTTGTTGAAGGGGTAATTATGGATTTTTTATATT	
  

	
  
AUC    UAU---    CUUGC----    AA  
   UGAA      CACU         CGAG  \ 
   ACUU      GUGA         GCUC  U 
---    UUAAAU    UCUAUUUUA    UU  
	
  

2> GTACCAATTTTTTCGAATGGGTGATTTTCAAAGAAGAAATTTTACCCCTGCCTGGCATCTGAAA
TTCTGAATCAGCTCATCTGAATATCACTCTTGCCGAGAATTTCTCGATTTTATCAAGTGGAAAT
TTTCATTTTACCAATTTTTTCGGATGGGTGATTTTCAAAGTTGCAATTTTTTAAAGGGGTAATT
ATGGATTTCTGATGCCATGGGGGGGGGGGGGGG	
  

	
  
U      G          UAUCACUCUUGCC-          CG    U  
 GAAUCA CUCAUCUGAA              GAGAAUUUCU  AUUU A 
 UUUAGU GGGUAGGCUU              CUUUUAAAGG  UGAA U 
-      -          UUUUAACCAUUUUA          --    C  
	
  

3> ATTATTTCGCAGATTACAGAAATTTGGTAAATTTTCATTTTGCCAATTTTTTCAATGGGTGATT
TTCAAAGAAGAAATTTTACCCCTGCCTGGCATCTGAAATCCTGAATTACCCCATCTGAATATCA
CTCTTGCCGAGAATTTCTCGATTTTATCTAGTGTAAATTTTCATTTTACCAATTTTTTCGAATG
GGTGATTTTCAAAGTTGCAATTTTTTAAAGGGGTAATTATGGATTTCAGATGCCA	
  

	
  
AUC    UAU---    CUUGC----    AA  
   UGAA      CACU         CGAG  \ 
   ACUU      GUGA         GCUC  U 
---    UUAAAU    UCUAUUUUA    UU  
	
  

4> ATATTACTTCATCTTCATCCATCAAATTTGTTGTTTTCGATCTCTTTGCCAAGAATTTCTCGATT
TTATCTAGTGTACCCCTGCCTGGCATCTGAAATTCTGAATCAGCCCATCTGAATATCACTCTTGC
CGAGAATTTCTCGATTTTATCTAGTGTAAATTTTCATTTTACCAATTTTTTCAATGGGTGATTT
TCAAAGTTGCAATTTTTTGAAGGGGTAATTATGGATTTCAGATGCCA	
  

	
  
ACTCTCACTCTAGGATTAAAATTAGAAGACAATGTATGTTAGATTATTATTATTGCAGTAGTTTCAAGGA
AGAAATTTTACCCCTGCCTGGCATCTGAAATCCTGAATCACCCCATCTGAATATCACTCTTGCCGAGAAT
TTCTCGATTTTATCTAGTGTAAATTTTCATTTTACCAATTTTTTCGAATGGGTGATTTTCAAAGTTGCAA
TTTTTTAAAGGGGTAATTATGGATTTCAGATGCCAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTTCTCGATTTTATCTAGTGTCAATTTTCATTTTGCCAATTTTTTTTCAATGGGTGATTTTCAAAGAAG
AAATTTTACCCCTGCCTGGCATCTGAAATCCTGAATCACCCCATCTGAATATCACTCTTGCCGAGAATTT
CTCGATTTTATCTAGTGTAAATTTTCATTTTGCCAATTTTTTTCAATGGGTGATTTTCAAAGAAGAAATT
TTACCCCTGCCTGGCATCTGAAATCCTGAATTACCCCATCT	
  
	
  



	
  
	
  

368	
  

No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CCAATTTTTTTTCAATGGGTGATTTTCAAAGAAGAAATTTTACCCCTGCCTGGCATCTGAAATCCTGAAT
CACCCCATCTGAATATCACTCTTGCCGAGAATTTCTCGATTTTATCTAGTGTAAATTTTCATTTTACCAAT
TTTTTCGAATGGGTGATTTCCAAAGTTGCAATTTTTTAAAGGGGTAATTATGGATTATTTTTATTATTAA
CAACAACAATAATAATAATAATAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTATTTCGCAGATTACAGAAATTTGGTAATTTCTTTTCATTTTGCCAATTTTTTCGAATGGGTGATTCT
CAAAGAAGAAATTTTACCCCTGCCTGGCATCTGAAATCCTGAATCACCCCATCTGAATATCACTCTTGCC
GAGAATTTCCCGATTTTATCTAGTGTAAATTTTCATTTTGCCAATTTTTTCAATGGGTGATTTTCAAAGA
AGAAATTTTACCCCTGCCTGGCATCTGAAATCCTGAATTACCCCATCTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAGAATTTCTCGATTTTATCTAGTGTAAATTTTCATTTTGCTCATTTTTTTCGAATGGGTGATTTTCATA
GAAGAAATTTTACCCCTGCCTGGCATCTGAAATCCTGAATCACCCCATCTGAATATCACTCTTGCCGAGA
ATTTCTCGATTTTATCTAGTGTAAATTTTCATTTTGCCAATTTTTTTCGAATGGGTGATTTTCAAAGAAG
AAATTTTACCCCTGCCTGGCATCTGAAATCCTGAATCACCCCATCTGAATATCACTCTTGCCGAGAATTT
CTCGATTTTATCTAGTGTAAATTTTCATTTTGCCAATTTTTTTTCAATGGGTGATTTTCAAAGAAGAAAT
TTTACCCCTGCCTGGCATCTGAAATCCTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTTCTCGATTTTATCTAGTGTCAATTTTCATTTTGCCAATTTTTTTTCAATGGGTGATTTTCAAAGAAG
AAATTTTACCCCTGCCTGGCATCTGAAACCCTGAATCACCCCATCTGAATATCACTCTTGCCGAGAATTT
CTCGATTTTATCTAGTGTAAATTTTCATTTTACCAATTTTTTCGAATGGGTGATTTTCAAAGTTGCAAAT
TTTTAAAGGGGTTAAATTATGGATTTCAGAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TAGAAATTTGGTAAATTTTCATTTTGCCAATTTTTTTTAATAGGTGATTTTCAAAGAAGAAATTTTACCC
CTGCCTGGCATCTGAAATCCCGAATCACCCCATCTGAATATCACTCTTGCCGAGAATTTCTCGATTTTATC
TAGTGTAAATTTTCATTTTACCAATTTTTTCGAATGGGTGATTTTCAAAGTTGCAATTTTTTAAAGAGGT
AATTATGGATTTCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ACGGGACGGATTATATCTAGTGTAAATTTTCATTTTACCAATTTTTTCGAATGGGTGATTTTCAAAGAAG
AAATTTCATCCCTGCCTGGCATCTGAAATCCTTAATTACCCCATCTGAATATCACTCTTGCCGAGAATTTC
TCGATTTTATCTAGTGTAAATTTTCATTTTGCCAATTTTTTCGAATGGGTGATTTTCACAGAAGAAATTT
TACCTCTGCCTGGCATCTGAAATCCTGAATCACCCCATCTGAATATCACTCTTGCCGAGAATTTCTCGATT
TTATCTAGTGTAAATATTGCTTGATGTGAATCAAGTTATATAATCGAAATATATATATATATATATATATAT
ATCAATACATATCCTTTTTCCAACTCTAACTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AGATTACAGAAATTTGGTAATTTCTTTTCATTTCGCCCATTTTTTTCAATGGGTGATTTTCAAAGAAGA
AATTTTACCCCTGCCTGGCATCTGAAATCCTGAATTACCCCATCTGAATATCACTCTTGCCGAGAATTTCT
CGATTTTATCTAGTGTAAATTTTCATTTTACCAATTTTTTTCAATGGGTGCTTTTCAAAATTGCAATTTT
TTAAAGGGGTAATTATGGATTTCAGATGCCCCCCCCCCTA	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATGAATTTCTCGATTTTATCTAGTGTAAATTTTCATTTTGCCAATATTTTCGAATGGGTGATTTTCAAAG
AAGAAATTTTACCCCTGCCTGGCATCTGAAATCCTGAATTACCCCATCTGAATATCACTCTTGCCGAGAA
TTTCTCGCTTCAATCTAGTGTAAATTTTCATTTTACCAATTTTTTCGAATGGGTGATTTTCAAAGTTGCA
ATTTTTTAAAGGGGTAATTATGGATTTCAGATGCCAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AACTAGTGTAAAAATACTCATTTTGCCAATTTTTTTCAATGGGTGATTTTCAAAGAAAAAATATTACCCC
TGCCTGGCATCTGAAATCCTGAATCACCCCATCTGAATATCACTCTTGCCGAGAATTTCTCGATTTTATC
TTGTGTAAATATTCATTTCACCAATTTTTCGAATGGGTGATTTTCAAAGTTGCAATTTTTTGAAGGGGT
TATTATGGATTTCAGACGCCAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CGCAGATTACAGAAATTTGGTAAATTTTCATTTTACCAATTTTTTTCAATGGGTGATTTTCAAAGAAGA
AATTTTACCCCTGCCTGGCATCTGAAATCCTGAATCACCCCATCTGAATATCACTCTTGCCGAGAATTTC
TCGATTTTATCTAGTGTAAATTTTCAATTTGCCAATTTTTTTCAATGGGTGTTTTCAAAGAAGAAATTTT
ACCCCTGCCTGGCATCTGAAATCCTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTAATGTGATCAAGAGTTAAGCTGTGTGTTCTTTTTGAATTTAGAATTATGTTTTTGAATTTATGTTTA
TATACCCCTGCCTGGCATCTGAAATCCTGATCCACCCCATCTGAATATCACTCTTGCCGAGAATTTCTCGA
TTTTATCTAGTGTAAATTTTCATTTTACCAATTTTTTTCAATGGGTGATTTTCAAAGAAGAAATTTTACC
CCTGCCAGGCATCTGAAATCCTGAACCACCCCATCTGAATATCACTCTTGCCGAGAATTTCTCAATTTTA
TCAAGTGTAAATTTTCATTTTGCCAATTTTTTCAATAGGTGATTTTCAAAGAAGAAATTTCACCCCTGCC
TGGCATCTGAAATCCTGAACCACCCCATCTGAATATCACTCTTGCCGAGAATTTCTCAATTTTATCTAGT
GTAAATTTTCATTTTGCCAATTTTTTTCAATGGGTGATTTTCAAAGAAGAAATTTTACCCCTGCCTGGCA
TCTGAAATCCTGAATTACCCTATCTGAATAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTTCCGATTTTATCTAGTGTCAATTTTCATTTTGCCAATTTTTTTCAATGGGTGATTTTCAAAGAAGAAA
TTTTACCCCTGCCTGGCATCTGAAATCCTGAATCACCCCATCTGAATATCACTCTTGCCGAGAATTTCTCG
ATTTCATCTAGTGTAAATTTTACTGATGTAAACATGTAAACATTCTCTCAAATGGAAACCACTAAAATCA
ATAAAATGAGTCGTCAGACAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GATCGAGAGTTAATCTGTGTGTTCTTTTTGAATGTATAATTTTGTTTTTGAATTTATGTTTATATACCCCT
TTGCCCTGCCTGGCATCTGAAATCCTGAATCACCCCATCTGAATATCACTCTTGCCGAGAATTTCTCGAT
TTTACCTAGTGTAAATTTTCATTTCAACAATTTTTTCGAATGGGTGATTTTAAAAGTTGCAATTTTTTGA
AGGGGTTAATTATGGATTTCAGACGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3217-­‐p3_1ss15AG	
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AATGGCAGAGAAATG	
  
	
  

1> ATTCAATTTGTTGATTGCTTTATGTTACAGCAACGGATATGAATGACTACTATCGTTGTGTGTAC
TACTGTGTACATTGTGCGATATGCGGAATGCAAAATGTGAATGTAATGGCAGAGAAATTGTTTG
TGATGTGCCCCACTAGATATGTCAAATCGGCATCATCTCAGCCCTCCACCATTGGCGTATAAGTG
TTTTGGGGTGATATTTTCAAATGCAATATACGATTTATGTGTGCGCTTTATGTTC	
  

	
  
2> CAGTCACAGACATCCAAAGATTTCTGATAAAACCATAATTGGACCGGATTTGATTCAATCATAT

GAGCACCGCGTCCTAATTTGGATACCAACAAGTTTGGCACGAAAATGGCAGAGAAATTCGTTTT
GAGTTTGTAAAACAATTTCGTTATTTTGTGTGTGTGTCACCGTGTGGTCCACAAAAATCATACA
CACCAAAAAAAAAGGAGCATCCACTATACTAAAACCATGATAGACG	
  

	
  
3> AGGATTCGTTGGTCCAAGCCGAAATTGGTTGAATTTGCAATGGATAATGGGCAATGGGCAATG

GACAATCACCAGAAAGAAACGAAACAATGAAAAATCCCAACGCATCCGATGGCAGAGAAATGC
GCTCAAGCCAGTACTGATGGGGTGTAGACGTGCCGTAACGTAATCATGATTATTATTATTATTAT
TGTAACAGAACTCATGAAAAGTTTGATATTCGAATTTGTTAGA	
  

	
  
G      GAGAAA       AAGC  G  
 AUGGCA      UGCGCUC    CA U 
 UGCCGU      AUGUGGG    GU A 
-      GCAG--       GUA-  C  
	
  

4> ATTTGTGTCCACACATGGACTCTGAAAATGTTTGCCATTTAAATATTTATCAAATCGCGAGCAA
TTCCAATTATCCCATTGAATTTCAGTTTTGAGCCGAATGAAACCGGATGGCAGAGAAATGGAAT
AGAGATACCATTCTGATGATTCGTTTATTCGTCTAACGATGGTGACAAATAGAGATAAAACATT
TAGACTATGGCAATTCAATGTTCAATGTTTAATCGTCAAT	
  

	
  
      A  A  --     GAA     G   UG  
AUUCCA UU UC  CCAUU   UUUCA UUU  A 
UAAGGU AA AG  GGUAG   AAAGU AAG  G 
      A  G  AC     GCC     -   CC  
	
  
CATTGTTGCGTTGCTAATTGCTGAGGTCCTATATTTTCATTTAAATTAGCTATGCGATCAAATAGAATGG
AGAAACGATTCCGTCGGAATGAGGACCATAAGCGATTCGAAATGGCAGAGAAATTCTATCATGAAGCCA
ACGAAGAAATCGAAAAGGAAGATAAAGTCACAAGACAATCCATGGATTTGCCAACGCAGAAACTGAAAG
AAATTGATAATGGCG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATATCCATGTGTAAGAAGCTATCGTTCGTTGGTTGGCATGCTCATCATTTCGTTTTGGTTCATTCAATTT
CTCTATTAAATTGTTGGTAAAGTGATTCAAGAGCCCATTTCTAAATGGCAGAGAAATAATGTTCGATTAA
AATAAATGGTTTCGGTCGAATTTAAGGGCTGAAATGGAGTGCGCAACACAATCGAAAAAAGTGTTGAAA
AAGAGACAGAGCGAGAGAGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AGCAAATAGTGAAAGCATTTCTTTTTCTAAATTATACTTGTGTCTATGGTGGTATGGTAGATTGGTAATT
GCAAATTGAAAGTGGATTTTGTAGGGATGGACGAGACGAAAATGGCAGAGAAATAGATAGCGTAAGGCT
ATTGAACAATATTGAACAGTGAACTGAATTGAGGAAATTGATCCAATCCATTATTTATTTCATTTGATTT
TCACATCACGATGAGCTTTAATTTGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAAACAACAAAGAAGCAATACCAGAATGAATCGTTTTTTTTCTTGCCACACAATTACATCATGAAACTA
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CTTTTGACGAGAGAAATTAGATCGATTGCAAAAAATGGCAGAGAAATTGTGTAGAACTCTGTAGGTTGG
AAAGCATGCGCGTATCTATTATTATTATTATCAACAAAAGAACAATTGAATAAAATATAATTCAATGGAA
GAAATTTTCACAGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dan-­‐mir-­‐312-­‐p5_2ss7CG17TG	
  
GCGTCTGTAGTGCAACG	
  
	
  

1> ATTCCATGATTTTTAGCCCATGTGCATTTCATAATAAGATCTCTCATGAGAGATTAGGATTTTTA
TTCCATATTGATATAATTGCTGTCAATTTTTGCGTGACATTGGTGTCTGTAGTGCAATTTGTCG
CAAAATGCTTTTGTTGGCACAACATTCAACATACATACTTGCATACAAATATTGATTAGCATTT
CAACCTTCGTATGTTTTGGAAACATTCGATTAACGAAT	
  

	
  
U    CG  A  UUG    C   --    CAA  -     -     U  
 UUUG  UG CA   GUGU UGU  AGUG   UU UGUCG CAAAA \ 
 AAAC  AC GU   UACA ACA  UUAC   AA ACGGU GUUUU G 
U    AU  -  UCA    U   AC    ---  C     U     C  

	
  
2> CCAACCAACCGTTCTAAGGCCATTGTTTTCGGCTAAGAAAATCATTTTGGTTGGCGATCCAGAT

CAATTGCCACCTATTGTTCATTCACCAATTGCCAGGTATTATTGGAATTGTCTGTAGTGCAAAA
CACGTATTATTTGTAAGAAAAAAACCAAAATTAATTTGTTTGTTTTATCATAGACATCTAGGTG
GCGACGAAAGTTTATTTGCTCGTTTAGATTCATCGGACGCAACAA	
  

	
  
AAU       A   CA--     C  AUUA    UAAGA  
   UGUCUGU GUG    AAACA GU    UUUG     A 
   ACAGAUA UAU    UUUGU UA    AAAC     A 
CU-       C   UUUG     U  AUUA    CAAAA 
	
  

3> CAAAAAAAATCGATTTTTATCGACTTTTTTGTATGAAAGGCAATCATACAATGTTCTACAAAAA
TGTTCCTCGAAAAAAAATAAGTCGATATGCAAACACAAAAATGAGTCTGTAGTGCAATACACGG
GCTGCCAGGACGATTTTTGAAGGATTTCTTAATTGTGTTCGTTCAGAAATGTGACCGGTACGCC
TTACAGTGAATTGATTGACGTCTATAACCTTTTTTA	
  

	
  
U   UC     UG------    A   ----    -    A  A  -         G  UUUCUU  
 GAG  UGUAG        CAAU CAC    GGGC UGCC GG CG AUUUUUGAA GA      A 
 UUC  AUAUC        GUUA GUG    UCCG AUGG CC GU UAAAGACUU CU      A 
U   CA     UGCAGUUA    A   ACAU    C    -  A  G         G  UGUGUU 
	
  

4> GAAGTTTTTATTTTGCATGTAAAGTGCACTTTGACGCATTTTAGCAGCATAGCTAGCTTCCGAA
TAATAAAAGTTATCCATGGCACTATTAACATCTAGACTGGATTTCGGTCTGTAGTGCAATCGTTC
AGTGTAAGCACCGGATAAACTGAAATCTTTGATTCGGCGGAACTGTCTCTTGGACTCATACTCA
AGGAAATCTGCTGAATGTGGTCTTGGTGG	
  

	
  
G         C   A--    AAU  UU  
 GAUUUCGGU UGU   GUGC   CG  \ 
 CUAAAGUCA AUA   CACG   GU  C 
-         A   GGC    AAU  GA 
	
  
	
  
	
  
>PC-5p-27312_51 
GAGAGTAGCATGCCTGGCGGTA 
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GTATGGCAGTTTCGTGTGGTGGACAAGTGCGAGCACTGTTACTACCACCCGTAAACTTAGTCACTTACAG
AGAGTAGCATGCCTGGCGGTAACTGGAGCAGCCAGCACTGCACCACAATCTGCATTGGAGGCACTACTCA
ACCTACCGACACTTCCCTCCTTTAT	
  

UAGUCACUUACAGA      CA     G----    UAAC   A    CC  
              GAGUAG  UGCCU     GCGG    UGG GCAG  A 
              CUCAUC  ACGGA     CGUC    ACC CGUC  G 
AA------------      --     GGUUA    UAAC   A    AC 

ATATGGCTCCTTTTTCTGGTGGACAGGATCGACTACTGTCGCAATCACCCGAAAACTCAGCCATTTACAG
AGAGTTGCATGCCTGGCGGTAACTGGAGCAGCCAGTACTACTCCACAATCCGCCCTTGAAGCATTACTCA
ATCTTCCGACACTCCCATACTT	
  

UUACAGA    --   AUGCCU     UAAC     C  CC  
       GAGU  UGC      GGCGG    UGGAG AG  A 
       CUCA  ACG      CCGCC    ACCUC UC  G 
CUUCUAA    UU   AAGUUC     UAAC     A  AU 

ATATGGCTCATTCGTTTGGTGGACTGGCTCGGTCACAGTCACAACCAGTCGAAAACTAAGCCATTTGCAA
AGAGTGGCATGCCTGGCGGTAACCGGGGCAGCAAGCACTGCTCCACAGTCCGCCTTGGAGGCACTACTCA
ATCTACCGACACTTCCTACATTTATT	
  

UUUGCAAA      CA     ----     UAACC       CA  
        GAGUGG  UGCCU    GGCGG     GGGGCAG  A 
        CUCAUC  ACGGA    CCGCC     CCUCGUC  G 
AA------      --     GGUU     UGACA       AC 

	
  
GTATGGCTCCTTCGTTTGGTGGACTGGTTTGACCACAGTAACTACCATTCGTAAACTTAGCCATTTACAA
AGAGTCGCATGCCTGGCGGCAACGGGTGCAGCAAGTACTGCCCCACAGTCCGCCCTGGAAGCACAACTCA
ATCTACCGACACTCCCTGCCTT	
  

AAA    C--  AUG  U-     - AAC   U    CA  
   GAGU   GC   CC  GGCGG C   GGG GCAG  A 
   CUCA   CG   GG  CCGCC G   CCC CGUC  G 
AA-    ACA  AA-  UC     U ACA   -    AU 

CCCTACTAACATCCTATGGCTCCACACGGCTATCGTAAGACCTATGCTTTCATATGGCTCCTTCGTTTGGT
GGACTGGCTTGACCACAGTATCGACCATTCGTAAACTTAGCCACTTACAAAGAGTTGCATGCCTGGCGGT
AACGGGTGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-mir-6017-p5_1ss2TA 
TACCACCCTGTCGTG 
	
  
TACATTAGAATTGGTTGTTGTGCTGCCATTGGTCATATTTGAACGTGGTCCAAAGTTTCTTGGATCATAT
TTACCACCCTGTCGCATTGTTGAGCATTTATAAATTTGTTTATCGCGTTCAAACATTGCATTATCAATCAT
ATTTGAATTTGGA	
  

U  C  U-   CAUAUU    CG        AG  
 GC AU  GGU      UGAA  UGGUCCAA  U 
 CG UG  CCA      AUUU  ACUAGGUU  U 
A  C  UC   CC----    AU        CU 
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TTTATGATTTGGATGGTAAGTGTGCACCATTGGCGGTGTTAAATGATTGGATGAATGTGCTAGACCACCC
TGTCGATTTGCATGCATTGGATGATTATAGTCATGTCGTGGTCCTGGAAAAATTATTTTATTATTGTTAG
AATTG	
  

       CC        U  UAAAUGA    -  G  
GUGUGCA  AUUGGCGG GU       UUGG AU A 
CGUACGU  UAGCUGUC CA       GAUC UG A 
       U-        C  CCA----    G  U 

CACTGCCTGCACGGCGGCGACCGGGTGTCATTTAATTTCATCTGTCATCGGTTCGTCATCAGAACAGGCC
ACCCTGTCGTCCTTCCTCGAACCGGAGCTCGTTCATGCTGCATGCCGAAAACCAGGACCGCCTCTACCTC
GTTGCCCAGA	
  

UC U  U  -    AG  CA  CUG   UCC  
  G CA CA GAAC  GC  CC   UCG   U 
  C GU GU CUUG  CG  GG   AGC   U 
UA -  C  A    CU  A-  CCA   UCC 

GAGTATTTATCATTGCCAACGAAAATCGAAGAAACAAAAAGTACCTTTCACCGCAATTGGAAACCATTCC
ACCCTGTCGTTTTAAGGATTATTTCAGGTTTTTACAGCAACATCATAATGAAGTCATAGACTGAATTGTA
AAATTTGAA	
  

A--      AAA     --    UC-  C   AU-     A  
   AGAAAC   AAGUA  CCUU   AC GCA   UGGAA C 
   UUUUUG   UUUAU  GGAA   UG UGU   ACCUU C 
ACA      GAC     UA    UUU  C   CCC     A 

TTTTTTTTGTTCGAAACGAGAAAATTCATTTCATTGAGTAATTAGACACTTTTGTCTTTCGAACCCCTTT
CACCCTGTCGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTTTGGAACATGAAAAAAGAATCTTATGGACTCGATACTTG
TCTATTCATTAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-mir-3856-p3_1ss15TC 
TTTCGTTGCGGAAACT 
 
AGGTCATGACGAAAAGATGGATTTTGTATGCGAGGTTAAAACCTGTCAAAAAGGTTTTTATTCAATCAA
TTCGTTGCGGAAACATTCGAATGCTCATTATTTGGAGGGATATTCAATTGCTGGTTTAAAATTGGAAAA
CAATTAAATCAAAT	
  

GU   GA   AAAG   GA       U     GUU--------       GUC  
  CAU  CGA    AUG  UUUUGUA GCGAG           AAAACCU   \ 
  GUA  GCU    UAC  AAGGCGU UGCUU           UUUUGGA   A 
UC   A-   ----   A-       -     AACUAACUUAU       AAA 

TGTCCTATCGAACACCACCCACGGAAATCAAATTTATGACTGCATTCGTATAACGAATTTATATTTATTTT
CGTTGCGGAAATGCTTCGGTGCTTTGACAATTAAAAATAATAATGATGAATTATGGATTCGTGTGTGGTA
TTTGAAAAAC	
  

AA     UUUA   CU   --      UA     UU  U  
  UCAAA    UGA  GCA  UUCGUA  ACGAA  UA A 
  AGUUU    GCU  CGU  AGGCGU  UGCUU  AU U 
AC     CGUG   U-   AA      --     UU  U 

GAGCTGGGCAAACTTTTTGCTTGTTGTACAGTTTTGCCGGCTGATTTGCCGGTCGATTTGCCCGTTGAAT
TTCGTTGCGGAAAACCATTTGAATCTCTTGTGATGCGTATTTCAAAGCACGAACTAAATAAATCACATAC



	
  
	
  

374	
  

ACCGGATGTATAG	
  

GAAU     U  ---    A  -    UGAAU  
    UUCGU GC   GGAA AC CAUU     C 
    AAGCA CG   CUUU UG GUAG     U 
AAUC     -  AAA    A  C    UGUUC 

GTGACTTTTGTTCGCCCGAAATAAATTGAAAAAGATTCATTTGTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTGGTTTT
TTCGTTGCGGAAATTGGTAATTATTTCATTTTTCATTTTGATCCTTGAATTGTCGTACCGTTTGTTAGCA
AAATGCAATCTC	
  

UUUG     C-     U    UG       UUCAUUUGU  
    UUCGC  CGAAA AAAU  AAAAAGA         U 
    AGGCG  GCUUU UUUG  UUUUUUU         U 
UUAA     UU     -    GU       UUUUUUUUU 

TTGCATATAAACGGGACGTGAGGGAAACAAACAAACAAAAAACGCTTCGTGGCTTTATTTCTCAACTGT
CGTTGCGGAAACTTTTGATTAGAGTTTTCATTGTCTTAGAACGCATATGAAACAAGGTGATAGCCTGAAT
AATCCCGAAAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TGCAAAAATGCTTGTGAACTTGAACGATACATATTTTTCGATTCAGAATTTTTGTGCTTTTTTCTATTTT
TCGTTGCGGAAAATGTTCATCGCTCTCATTTCTTCAACTTTCAACACCAAATCATATCAAATTTCGTTGA
ATTGTATTGTCAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TCGCGCTTATCGTTAAAAAACAAATACGCAAAAAAAAGAAACAGCTGAAACTGTTCAACGACAAACACA
TTTTCGTTGCGGAAACTATACACAGCCAGACTGATATCGAATATTCTAAGAAAAAACGGGAATTCTCTTT
TGTGTAAAAAGAACCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
 
 
 
>mse-mir-193-p5_1ss2TC 
GCCTTGGCGGTCTGG 
	
  
GCGTCAAGGATTGAAAACCTATTCCGATTGGCCAACATATCCACAGGTTTATGTGAAGGGTGAATTGATT
GGCGGTCTGGATATCATCAAAGAATTGGCAGCCAGCAATGAGCTCTTGAGCACATTGGCTAATAATTAGT
ACAATTTTCT	
  

GA    A     G   UG   A  AU  
  AUUG UUGGC GUC  GAU UC  C 
  UAAC GACCG CGG  UUA AG  A 
AG    -     A   --   -  AA 

CCCGGAACGTTCATCCCAAGCGCCAGGCCCTTGTCATTTCTTGCCTGGAAGCACCGCGCTCAGCACTTGC
TTGGCGGTCTGCACGATCACGCCGGCTTCATCCGGGTCACCCTTGAGCAAGGTGGTCGCAAACTTCCTGG
CCTGCTCAA	
  

AA-----   CCG    C   A  
       GCA   CGCU AGC C 
       CGU   GCGG UCG U 
ACUAGCA   CUG    U   U 
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TTATGCCATACCGTGTAAATGGTCAGTATATTATGGAAGGTTTGGCAAGCAGTTTTCTATTCACAATTGG
CGGTCTGGGATTTATTATTATGGATCAAACGCACGCACCGGGCAAACCAAAATTGAATCGAATTATGTTG
ACTGC	
  

U     CAA    CG-      -----------       U  
 AUUCA   UUGG   GUCUGG           GAUUUAU A 
 UAAGU   AACC   CGGGCC           CUAGGUA U 
C     UAA    AAA      ACGCACGCAAA       U 

TGCAAAAATTTTTAGGAACAGCGTGGCCATTGGTTATGCCGAAGCTCATCAAATGGAAAGATTCCTTCC
TTGGCGGTCTAACATTAGTACGTAAAAGATAACGTATCTCTGCCTGACTGCCTAACATATCATCCAAATTT
GTTTGT	
  

UU       UAA  UUA      AAA  
  GGCGGUC   CA   GUACGU   A 
  CCGUCAG   GU   UAUGCA   G 
AU       UCC  CUC      AUA 

TAATTGACGTTATAATGTTTTCGAATAAATAATAAAATGTGCGCTAAAAAGGAAATCCCTTTTGGGTTTT
GGCGGTCTGGTTCGTCATTTTACGAAAATGTTAATTGCAGTTGGCAATTTGCATAATGCACATTCATGAA
TTGTATAAACA	
  
	
  
TTCATGGTTTCTCAAGTAAATTAATTTTGTGGTTCGAGTCCATCGTCAACAAGTTTTCTTCGTGATTTCT
TGGCGGTCTGTGTTTTTTTTTCCTTCTCTTCATATTTCATTCGTTTTGCATTTCCATTCCCTTACTATTGT
TATATTAT	
  
	
  
ACTGACCGCCATTGAAGATTTCAACGAGGTGTTTGGTAGCGATTTCAGTGATGACGAAGTCGATACCATT
GGCGGTCTGGTGATGCAGGGATTCGGCCATCTGCCGGCGCGCGGTGAAAGCATCGACATTGAGGGTTACC
AATTCAAAGTTG	
  
	
  
CTTTTTTATCTACGTATTTTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTGCAATGAATAATTCCATCGTTCGCATCGAAT
TGGCGGTCTGGAAAAAAAAATAAGTGATAAGTAAAGTGCGGCATATTTCTTGTTCAAGAAGAAACAGAG
AATAAGAAGAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>isc-mir-275-p5_1ss10TG 
TCAGGTGCTGGTGAC 
	
  
ACTGGCCATCATTGTTCGCCAAAGCCTTGGAAGGAGTCGATGTTAAGAACTTGATCACAAGCATCGGTTC
AGGTGCTGGTGCTGCTCCAGCCGGAGCCGCTGCTCCAGCTGCTGCCGCTGAGGCCCCTGCTGCTGAATCC
AAGAAGAAGGA	
  

ACAAGCA     U-    U   GGU  U  UC    C     C  
       UCGGU  CAGG GCU   GC GC  CAGC GGAGC G 
       AGUCG  GUCC CGG   CG CG  GUCG CCUCG C 
A------     UC    C   AGU  C  UC    A     U  

GATTGTGTTCCATTCAAATGTGAATGTGTTGGACTTAAATTAATATTGTGTTTTTGTAATGACATTGGTT
CAGGTGCTGGTGGTGGAATGTCTTCTTCTTCTTCAGTTTCGTCAAGATTTTGCGGCAAATCCAATGGCT
GCGAATTAAATTTC	
  

UU UG      --   A-  G     --     GG-  UU    UAAU  
  G  UUCCAU  UCA  AU UGAAU  GUGUU   AC  AAAU    \ 
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  U  AAGGUG  GGU  UG ACUUG  UACAG   UG  UUUG    A 
UC GU      GU   CG  G     GU     UAA  UU    UGUU  

CCTCTTTGTATTTAATTTGCAAAAGTTTTTTTTGTCGCTTAATTTTCACTTTTATTTATTTCACACGTTT
CAGGTGCTGGTGGTGTTGTTCATATCGGAAAATGAAAAAGACCTGTAATAAAAAGATTGACGCAAAATG
ACGAACAAGA	
  

U  CACG--     GGUG      G  UU  
 CA      UUUCA    CUGGUG UG  \ 
 GU      AAAGU    GGCUAU AC  G 
U  CCAGAA     AAAA      -  UU  
 

GCCAGTGCGCACAGCGCTCCGGTACGTGTTTCCAGATGCCGTGCGGCACCTGCTCCACGCCGCCGACCAC
CAGGTGCTGGTGATCGTCGCAGTTGGTCATCACCACGCGGAAGATTTCCAGCATCGAGTTCGGGAAGTCC
GAATCCCAGCCA	
  

ACCACCA        U    G-    A  U   C  
       GGUGCUGG GAUC  UCGC GU GGU A 
       CUACGACC UUAG  GGCG CA CCA U 
-----AG        U    AA    -  -   C  

TCATCGTGAACATGAATCTACATGGTGAAACCGCAACAAAATCGGTTTTGTATTTTCAAATCGGTCACAG
GTGCTGGTGATTGGTGATTTCTCGTTTTTCGTAATTTGTACAAAATTCAATTGTATGTCTCTCTCCGTCT
CATTAACAG	
  
	
  
CTTCATTTTATTTTTTAAATTGTGTTTCATCTTGAATTTATTTTGAAATAACAACATTACTAATACGAAG
GTGCTGGTGACTTCCAAATTCGGGAGTATCATGAAAAATTCTCATACTTTTTATCAGTATAAGACTTCAG
TACATTGAAAGAT	
  
	
  
GCTTGGGAATCCGACTGAATTCAGAATGTGTTCCATTTTGGTTGGCCATTCGGTCATCAATGCATCAATA
TCAGGTGCTGGTGTATTATGAACAACCATCGGATACGGTTGATTTGTATGCAACGCTTGGACTTCAGTAA
TCCATTTCTCT	
  
	
  
CCATTGATTGCCGAGCTCGGCATTCCGATTAATTTCCGATTGGAGAATCCACACATTGTTAGTGGATCGC
AGGTGCTGGTGAAAATTATTGGGCAAGGCTCGGATAAAGAAACGTTAATTTCTAATTTTCAAAATCGGT
AAGAATATTATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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Group	
  5	
  -­‐-­‐-­‐	
  miRNAs	
  with	
  five	
  putative	
  coding	
  genes	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐3766-­‐p5_1ss9CT	
  
TTTTTCATTGAAATC	
  
>ame-­‐mir-­‐3760-­‐p3_1ss11CG	
  
ATTTTTCATTGAAAT	
  
	
  

1> GATAGAACCATTCTTTATGAAATTGTTTAAATGGTGTGACACCGATCACAATTTCAAAAACCTA
TTATGGCCAATATTAACACCAAAAATTGTTGATTTTTCTTTTTCATTGAAATCAGTCTGAGTGT
AATTAATCCAGTGAATTTCAATTTGATGGATATCTAAGTGAGAATGATCACTGGATGTTTTAAA
ACTGGACTTCCTTAATTTGAGAAAACTAACAATAA	
  

	
  
       AU       UUUC     AAUC     G   G-   UUA         A---     AUUU   G  
AUUGUUG  UUUUCUU    AUUGA    AGUCU AGU  UAA   AUCCAGUGA    UUUCA    GAU G 
UAACAAU  AAAAGAG    UAAUU    UCAGG UCA  AUU   UAGGUCACU    AGAGU    CUA A 
       C-       UU--     CCU-     -   AA   UUG         AGUA     GAAU   U  
	
  

2> ATTCTCGGAATCCGAACTGATATCACTTTGAATTGAAATTGTATCACTCACATCATCCGATATAT
TTGTTTTTAGCGCTGAATCAATGGACGTCATAAAACTGGAGAATCCTTTTTTCATTGAAATCAA
ACTGGATCCAATGTTATTTAGACCGCTGTCTGTTATGGAATTTCGATTTTTACCACGTGAATTG
GATACAGTGCTATGTGGTGTACTGGCAACATTGGTTGTGGT	
  

	
  
AUA    U      CGC    UCAAU   CG--   UA  
   UUUG UUUUAG   UGAA     GGA    UCA  A 
   AAAC AAAGUU   ACUU     CCU    GGU  A 
GUC    U      ---    UUUU-   AAGA   CA  
	
  

3> CAGAAGCAATGGAAATGCCCTGCTAATTAGATTTTAAACTCTTAAACGAAATGGTTATTTTTCT
TTCGTCACTTGGTTGAGGATTGAAAAAGATTAGATTTTTTTCATTGAAATCAATTATAAAACG
AATTTATAGTTTAATTAATGTATGTAAACGCATGCGTGTGCATGTGTACAAGTCGATGCTATGCG
AAAAATGTAGTGGGAAGGCAAAAGCACTTTTAAACAGAA	
  

	
  
AA      UU  UCU--     CACU       GGAU--          U  
  UGGUUA  UU     UUCGU    UGGUUGA      UGAAAAAGAU \ 
  AUUAAU  GA     AAGCA    AUUAACU      ACUUUUUUUA A 
--      UU  UAUUU     AAAU       AAAGUU          G  
	
  

4> ATATCGATAACGAAATAGAAAACGCCTCATTTTGTCATCGCTACGCAAGTTTCGAAAATTTATT
ATCGAATGTAAATTTTTTGTTGATGATATCCAGTGTGTAATATATATGTTTTTCATTGAAATCGA
GAAAAAAAAAGCATAGCGAAAAGCAATCCATTGCTGAAACAGATTGAACCAGATGAACGATGA
AAAATTCATAAAATTTGTACCGGAAATCAATCGAAATGGGCC	
  

	
  
UGUAAA      G     GAUAUC     UGU    U  
      UUUUUU UUGAU      CAGUG   AAUA A 
      AAAAAA AGCUA      GUUAC   UUGU U 
AAA---      G     AA----     UUU    A  
	
  

5> TATTTGAATTTTCCACCGTTTAAATTTTTCTGTTTTAGAATTTCGATTATGATGATTTCATATTT
CTAATTTAGCGCATCTATTTCTAACAAGTTAATATTTATTATATGATATATTTTTCATTGAAATC
TCCAATGGGAGAGTTCCTATTTTATAACAGTTTTCAGTTTGTTTGTTTTTTTGCTTCAATTTTA
AAATGAACTCATACAAGCGGATTGATTAAATATCCTTTATTATT	
  

	
  
            UU   A       UAU-    AUU      UUCU   -     GCAUCUAU  
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AAUUUUUCUGUU  AGA UUUCGAU    GAUG   UCAUAU    AAU UUAGC        \ 
UUGAGAGGGUAA  UCU AAAGUUA    UUAU   AGUAUA    UUA AAUUG        U 
            CC   -       CUUU    AU-      UUAU   U     AACAAUCU  
	
  
AACCACAATTATGGTAGATTTATCGCAAAAATCGCAAATATATGTCACATACAAATGTGGCATTTGTTAT
TATTTCTTCCATTATTCTTTCCGTTGTCGCATTTTTCCATTTTTCATTGAAATCTGAAATTCATAACTTC
GATAAAAGAAATTTTGAAGTATCAAGAAACACACAGCACATCGCTACAATCCACCAATTTGAACCAATAT
GCTTTCTTTAGGGAAAACTTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATATATATATATATCGAATGATTTAATCGAATCTTTTGCCTGATCTTTTTTTATGTATCTTTGATATTTTTA
TTATATATATTTCAATTCAATTGTTTGGTTTGCTTTCTTTTTCATTGAAATCGATGAGAAAAAAGACATT
AAATTTTTGGCACATACAACCACGTAATTTTATCCAAATAAATGTATTCGCAGCACAATAATAATTCGAG
CGACAGAAAAAAAAATAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAACGCCAAAAAAGAAAAAGACAAAGAAAATGAAAAAATTATTGAACAATTGGCTAATTGGCCATTT
TATTTTTATTTTATTTTTTTTGTTCTTCAGTTGCTCGTTCTTCATTTTTCATTGAAATCTACTTAAAATC
GAAAATTATGACGAACGTACTTTCATTAAACCTGAAATGGTAAAATCGATTGGAAATTTTGGTTTAACA
CTTAAATCGATTGGATTATCTTGTTTGTCGG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CAGAAGCAATGGAAATGCCCTGCTAATTAGATTTTAAACTCTTAAACGAAATGGTTATTTTTCTTTCGTC
ACTTGGTTCAGGATTGAAAAAGATTAGATTTTTTTCATTGAAATCAATTATAAAACGAATTTATAGTTTA
ATTAATGTATATAAACGTATGCGTCTACATGTGTACAAGTCGATGCTATGCGAAAAAGGAATTGGAAAGG
CAAAAGCACTTTTAAACAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAATGATTATTCAATTTATCAAATTCAATTTGTATGTGTTAGATTAGAAAATAGACAAAAAAAAAAAC
AAATCATTTCGAAAGCAGTATTTGGAATTTGATTTTTATTTTTTCATTGAAATCATTTTTCGAATCATTC
CTTCCAAAAAGATAAAAATAATAAAAACAAAATTAATTAAAAACAAAACTTTGTAACAATCGAACAATT
TTTTTATAATGTTTTTGAAATAAAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AGAATATGAGAAATAATGGTGTTCGATGTATGCGAAGAAATAAGTATTCGTTTACATTTTTTTTTCCTTG
TCCTTTGTCGTTCATTCTATTTTCATTTATTTTTTTTTTTTTTCATTGAAATCCATTCAAATGTAATGTA
AACATCATTTTTGTTGTGATGACTTGAATAGACTGGAAGACTGGCCTCTAAATTATCCAATATTTGATCA
ATATTTACAACATTAATGTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CATGATGACGTAACGGTTTGCGTGGTCTTTCATCAAATCGATATTTATCGGTGTGTTCGGTATTGTTGTT
GTCATAACCATCATAAGAATAGCCAGGATATTGGCGATTGGATTTTTCATTGAAATCTTTTCGTATTGCC
GAGCTGATGTATTGACTGATTTCAGCATTATCTTGTGAAACACCGCGCTGACGTAGAAAAAACTCATCAT
CATCGATATCTTCGATAAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  



	
  
	
  

379	
  

TAGTGAGAACGGCTTCTATATCGTGAGGCATTGAAATGTTGCAACCATTATCAAGAGCATTATGAACCGT
ATGCATTAGACATCCGATACCAATTAATTTTTCATTGAAATCCTTTTGCAACCGATAGAATACATTTTGT
TGACCACCACGATGAATGGAACCAAAATTCGTAGGACAATTATCGCCACAAAATGCTACAACCTTGGTTC
TAATATCCCATTCAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTTTGTTCTGTAATTTTATTTCATCTTTTTAACTGTAAATAAAATCGAATATTTTGTATAAATTTTCCAT
CGTTCCATCATGCATTTTGTTTGGGAGAAATTTAGTTTGGTTTTTCATTGAAATCACCTAACCTGACATG
ACAGCAAATAACGTTCGGAGTTAGTGAATAATTGTTATTTCGCGATATTTTTGCTTGAATTTCGACACAT
TCGATTGTAAACATTAGGGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTTCCGAATTATCAATGTCATCAGCAGCTGACGATAGTCAAATTGTGCTGGGTGATGATTTGTTTGAAAC
ATATTTGTATCAGCATTTGAATGGTAATCTCAATCAATTTTTCATTGAAATCGAACAACAACAGCAATTT
GGTGTCTTTCCTCAAGTGTTTGTGGCATTTTACAAATTTTGTTTGAAATACAAAATGACCGACCAATGG
ACTCGGTTCATGAGTACAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATATGAGATGATTTAACATACGGACAAAATGTTTATGATTATTCTATCAGTAATATGTTTACATGTTATAT
GAATAAAATCGTTTTGTTTCCTGTTTAAATAGTCGATGGATTTTTCATTGAAATCATGTTTGCAATTTAT
TTTGCGTTTCGTATCATTAATTTTTAATTGTTGATAGCAGAAATGGCATGTATTCGATTAACAATGCGAT
AGATTTGGGATGCCTTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TAAAAGAAGAATTAATTTATCAAAATACCAAATGAGATAATGTGATCGGATGTTGAGATGTTGAGACTG
GGCGCTGAACACAGCGGAGACTTATTTGTTTGCTCCTTTTTCATTGAAATCATTCACAATGTTAATTCTG
TTGAAAAAAAAAAAGAAAAAGAAAAAAGAAGAAACCCATTGGCCATTGAGATTATTTCGTTTTGTTGT
AAACAAGCCCTGAAAAAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GATTTCATATTATTTCGTCAAATGAATGGCAAACGGCAACTAAACGTCGTATGCCAGCTATAATATGACT
TGCTGAATGCTAAATACAGATTTAATTTTTTTTTTTTTTTTCATTGAAATCGTAAATAGATTATATTATT
TGCTATTATTATTTGTTCAAGCATTCGGATGGGGAAAATTATCTTAAATTCCTAAGCGGCGCTTGAAGAT
ATATTGAATTGAAGATTAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CCAGTGCCTCCAAATTTAGGTAGAAAAACCGAAATATGGGTGTAAGACTGTGCATCATGTACATTCTACA
TTAAATGTAAAATCATCCAAAATGAAAATAAACAAATGGCTGCTTTTTCATTGAAATCTTTGCCTGAGTA
TGCATTCACGATACCACAACAAATTTGTCTCAAACCCTAAAATTCTATTTTTTTCAGTCTATTCGCTAGT
AATAAATAATTTTCAAATAAAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CACATTCCATCAAACCAAAGGAATATGACGTTACCTTGGTGGACCAATATGGAACGCCGATAAATTCTGA
GAATTTTCCAATTTTAATCGAAAAGTTTGATCCAACTGGAAATTTTTTCATTGAAATCAAATTGGATCC
GGTCGAACGGGCCACAAATACGCCATTCGCCATACAAAAGGTAAGTTTGTGCAAAAACTGATCACCGAAT



	
  
	
  

380	
  

AGAAAATGATCTCAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GATGGTTTTCTTTTTTTTTTCGTTGATGATGAGCTGATGATCAATTTGGTGACGACAATGATGAATTCCA
TTTATCTAAACGTTCTACGTGTCGAAGAACAGAAATTTTTTCATTGAAATCAACAATTTCATGGAATCGC
ATAAATTCAGAACTGTCAAACGGTTGCTGGGCGTCAAAATGATAATGATTTTTCTCGGTGACAAACTGT
AAATGTGTGTTGAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTGGATTGGAATTGTCTCATTGTGTTGTTTAACCGGTGCAAATCTATCCTTGATACATATTCTTTATTAT
TATTATTATTATTATTTTATTTTTTACTCTCAGTGTTTTTCATTGAAATCGTCTTTGAAGACATAATTAGC
ATACATTGAAAAGTAGGTAGGGCAGCTCAAAGTTTGATTTCGAGAAGAAAAAAAAAACGCTTGATTTTC
GTATATTTATTCATTAAAGAGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CAGAATCCGAACTGATATCACTTTGAATGGAAATTGTATCGCTTACATCATCCGATATATTTGTTTTTAGC
GCTGAATCAATGGACGTCATAAAACTGGAAAATCCTTTTTTCATTGAAATCAAACTGGATCCAATGTTAT
TAAGACCGCTGTCCGTTATTGAATTTCGATTTTTACCACGTGAATTGGACACAGTGCTTTGTGGTGTACT
GGCAACATTGGTTGTGGTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAAGCATAACCAACCAGAATGAAAAAGGTCTTTTCAGGTTCAAAGGAAAATTTTTAATGCGCACATACT
ACGTACGATATGTAGAGTGAGAATATGTTTATTTTTTCATTGAAATCGTGTTAAATGGACTGAAAGGCTG
TTGTCGTCATCTTTATTTACATTTTTTTCATTCGGCTCATTTTTTTATTCACCAGAATTTCTCAAGTATA
AATTATTAAGCGATAAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATAAATTATCGTTTTATTTTCCATCTTCTGAAATTCAAATGCGTTTGGAAGCTTTATTTGTTTTTCTTT
TTTCAGTTGTGCCAGAGACTTAACAATGAAATTAATTGAAATTTTTCATTGAAATCCATTTCATTATTAT
TTAATATGAATAAGAATGGCCCTGACAACTGACAACAGGCAAATTCGAAATGCGAATCGTTCTTTCCCAT
TTAAATGAAGTAAGTAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐3737-­‐p5_1ss10GA	
  
TTTGTATATATATATT	
  
	
  

1> GAAAAGCAAAAAGTTTATCTCTATATTAATCCCAAATTGTATTACTGATTTCTGATTTATTCACA
TAATAATCATTTCATCTCGAATGGATGAAAAGGTTTTCGTGGGGACTTTTGTATATATATATTTT
GATGCGATGGGGAAAAGGCTTTTGGGAATTTATTTTGCTGTTGATTGACTTCTTTCATTCAGT
GTTCATTTCATTCGTTTGTTTATCTATCTGTACAGGATTTTCGTTTATCATTTATCATTTAT	
  

	
  
C----         U   U  UUUGAU    -  GG AA  G   UUU---     U   U  UGC  
     UUUUGUAUA AUA AU      GCGA UG  G  AA GCU      GGGAA UUA UU   \ 
     AGGACAUGU UAU UA      UGCU AC  U  UU UGA      UUCUU AGU AG   U 
CUUUU         C   C  UUUGUU    U  UU AC  G   CUUACU     C   U  UUG  



	
  
	
  

381	
  

	
  
2> CTTTAAACAATTTCTAGAATAGACTGACCACTGAACACTGATCAGCTAACAAATAAGATCACAC

ACTTCTCCGTATGAACTATGCTCTCTATGCATAAGTGATAAGATTTTATTTGTATATATATATTTT
ATTTATTGAATAGGCTTTTATGTATTTCACAGACAGATGTGTCACAAGAGAGTTAAGTTAATAC
ATAATACAGTAACGATTAATCGGATAATGATCTCAAATAGAATA	
  

	
  
      AGAU   A     ---       UAU-       A  
GUGAUA    UUU UUUGU   AUAUAUA    UUUAUUU \ 
CACUGU    AGA AGACA   UAUGUAU    GGAUAAG U 
      GU--   C     CUU       UUUC       U  
	
  

3> CACCAGCACCAGCACCAGTAGCAGGCAAAATTGGAAGACGAAGGATGACTATGGGTGCTCATTT
CCGTCCTGATACGCCGCCAAGAAGGTATGATTTGTTTGATTGTTATCATCTATTTAATTTGTATA
TATATATTTATGCCTAAAACGGCTGGCACATGAATAAAACTGACTAAAGTTTACTTCGATTTAA
AAAATGAAGTCGTAGCAGGAGTAAATCACCGAAAAGAAATGATACATTA	
  

	
  
AAGA-        UU---   U  AUU    UCAU  
     AGGUAUGA     UGU UG   GUUA    \ 
     UCCGUAUU     AUA AU   UAAU    C 
CAAAA        UAUAU   U  GUU    UUAU  
	
  

4> TTTTATTTATTATTAAAATTTTTTATTTAATAAATATTTTTTAATAAAAAAATTAATTAAAATG
GCAGTATATTATAAAATTAGAGGATTTTGTTATATAATAGATATTACACTTTAAAATTTATTTAA
TTTTTTGTATATATATATTGTATATTGTTGTATTAAACTGATATTTTAAAAATTATTAGTATTTT
TTTTTAAAAAAATAAATTCAAATCAACATACATGCCATAATTAAAATTTAAATGAAATACAATT
AAATCTATTAAT	
  

	
  
         G    -    CUUU      UA  
UAUAUAAUA AUAU UACA    AAAAUU  \ 
AUAUGUUAU UAUA AUGU    UUUUAA  U 
         A    U    U---      UU  
	
  

5> AGGTCTATGCAATGGAAGGGGAATCGTGAATATTGCTTAAGAGTGGGGAATCGTTTGCTAGCAG
TAGAGAAGGCATATTCGCTTGTTAACGACAACGATTGAATACATATATATGTATATATATATTTG
TATATATATATTATTTTTTTGTTCGTATCGTCTTGTACTTTGTAACAGTATAGAAACCAACAACG
ATATTCTCCCACTTTAATGGGCTTAATACATACAAAGTCTGGTGATTCTTATGATGTCATCAGAG
GAGGACGCAGACAG	
  

	
  
A    CA    UU     C             UAU  
 ACGA  ACGA  GAAUA AUAUAUAUGUAUA   A 
 UGCU  UGUU  UUUAU UAUAUAUAUAUGU   U 
-    --    UU     -             UUA  
	
  
CACATTTCATTTTATCGCTACTATATTTGATTTTATTCACCTTCAATTTATTAACAAACTTTCCAATCTTT
TGGATTCAAAGCTCGACAAATCCAGTGTCGATGGTCACTCACAATTTTGTATATATATATTTTGTGGTGA
TTTTATTCACAATAAATAGACAACTTTCTTTGTTAAATCTTTGCAATCTTAACAAGTTTGCACAAGATTA
AATAGAAGACAAAGTATCGAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATCGCTACTATATTTGATTTTATTCACCTTCAATTTATTAAGAAACTTTCCAATCTTTTGGATTCAAAGC
TCGATAAATCCAGTGTCGATGGTCACTCACAATTTTGTATATATATATTTTGTGGTGATTTTATTCACAAT
AAATAGACAACTTTCTTTGTTAAATCTTTGCAATCTTAACAAGTTTGCACAAGATTAAATAGAAGACAA
AGTATCGAGCCGAT	
  
	
  



	
  
	
  

382	
  

No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTCTGACTGTGATGCCACACGTTTTTCACATTGCAAACAAGTATTCAGGCATCTGAACATTTGAAACATG
TTCTAAAATATATGATTTCGATTGCATATATATTTTGTATATATATATTTACCATATGTGTATGTCTATGCC
TTGCTCTAGAAAAGCATTCATGATATGATAAAACACATACATATAATATCCGAAATGAAATAAAACTTATA
TAGCTGATTGCTCTGCAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTCGTGTGTTTGTGTGTGTGTGTCTGTTCATCGACTAACGACCAAACACAAAAGTTTCGATCAAAAATAA
TGGTAGGCATCGTTTACAACAATACATATTTGTATATATATATTTGTACATTAGATTTGGTGTGCCGTGTG
CCAGAAAGATGAATGCAAAGACATTAAGAGGCTATGTTATTGATACATCTAACAAATCGATACAACAACA
TAAAAACTTTTATTCGATTTTCTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AACAAATTCAAATCTTTTTTAGCTATTTTTTATATGTTTTGTTGTCATCATCGATTAAATTTATGATTAT
TTTCGGTGGATGACGATTCATTACTATCAGTCATTTGTATATATATATTTATATGCATATGCTTAGCATTT
GAATCAATTTTTATGATGAGATCACTTTTCTTTCATCACATGTCCACACACACACACACACACACATTGA
GAAGAAGATATAAAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CTTTTTCATCTTTTTCGTCATTATCTGTCCTCTGTAGTCTGTATATGTATATTGATTTTGTGGTGTCTTTC
TCAAATATCATTTGCACATTCACATTCAATTCCTTCCTTTCATTTTTTTTTTGTATATATATATTCGGTTT
GATTCGGTATTCACATTTCAGTGAATAATAATAATCGCATTTGATGTTTGATATTCTCATTTTTTTTTTT
GTGTTTCTCTTTGCATGTTCTTCTTTACTTCTTGTTTCTTCTTCTTTCATGTTTCTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATATAATTTAAGATTGTGCGTGTTGACGGTCGTATGTTCATGTTACTGTTTATACATAAATACACGTGCCG
ATTCTTTTATTCTGGCAATGGGGCACTAGAAACCAGCCACTTATTTGTATATATATATTTTACTTTATGCG
CTTCTTCTGCCCATATTAAAAAGCAATTTGATTGAACAATAACGAAATGTATGGTAGCGCCGACAGTGGC
GTATCGAAATGACATAATAAATGTATTGTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CCTTAATCACCCCAGTCAAGTGATGTATGACCGTCGCTGTGTCCACAACTGTTTTAGAACAATTGACCGG
CACAAAGGATTCAATTTTATCGAAATGTTTTGACTATCGCTGAACATTATGTATTTGTATATATATATTCA
CTATGGTTTTGCTTAAATTATTCGCTGCTCACATTGTGCTTTCGGCTCAAAATGACATTGGATTTTTGTT
AAGTATGTTTGTCTCAAGGGTGATGGGCGATGATTTTGTCTTTTATAATGTATAACCTATTCG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tur-­‐mir-­‐1-­‐p5_1ss3TA	
  
TTATGATATTGAATT	
  
	
  
1> TTTTTATTTTAATTCATTCTATTCATTCTGGGCGTGGATCGACAAACTGTGTTAGTAAAGCCATATG

CTTAATAAGACTCTATTTCGAGGTATAAAATATCTCATTGTATTATTTTAGTACATTTATGATATTGA
ATTTCATTTATTTCATTTTTAAATTGCTTCATCAAATAAATCATTCAAGTATTGGATGTTCTACTGA



	
  
	
  

383	
  

CTGATGAGTGAGAAATTGATACCTCACTGCTGATTTGCATATCGTTTTAAT	
  
	
  
AA   A       G     UU     ---       UGAUA      UUC        CAUUUUUAA  
  AAU UCUCAUU UAUUA  UUAGU   ACAUUUA     UUGAAU   AUUUAUUU         A 
  UUA AGAGUGA GUAGU  AGUCA   UGUAGGU     AACUUA   UAAAUAAA         U 
G-   A       -     C-     UCU       UAUG-      C--        CUACUUCGU  
	
  
2> CTAAATCGAATAGGAATAGAAATGTTTCTAATTTCAGTGTTGCACGATTGCATTCAATTCGAAAATC

ATGACTTCCAATTTCCAATCGAACTAATCGAATATTACATAAAATTATGATATTGAATTCAAATGAA
CGTTCACGGTGTCCGGCAGTATCGGCGTTATTCAACAACATTCATTCATCATTCGTATTCATTATTCA
TATGTATTTAGTTCAATTTTTTATTTTTTTTTTTATTTC	
  

	
  
       UCGAAUAU      A-   U    UAU     UCA-      C   CAC-    U--    CA  
GAACUAA        UACAUA  AAU AUGA   UGAAU    AAUGAA GUU    GGUG   CCGG  \ 
CUUGAUU        AUGUAU  UUA UACU   GCUUA    UUACUU CAA    UUAU   GGCU  G 
       U-------      AC   U    UAU     CUAC      A   CAAC    UGC    AU  
	
  
3> GCCTCTGCTTCATACATGTACGCAATCTGATTTTTCCTCCATAATTCTCACAGCAACAATCAATGATA

AATAATAGCTTGGGATATCACCCAGACATATCTGGGATATCATATTATGATATTGAATTAAAATGAAT
ACGACGATCGATTCGTTTGCGAAATACGTATCATAAATCGCGCAAACGTAACCGTCTTTTATGAGAA
CGATTTGTCATGTGCTGTTCGTTATTGGTAACTG	
  

	
  
UA-         UGAAUUA--        A  AC  
   UUAUGAUAU         AAAUGAAU CG  \ 
   AAUACUAUG         UUUGCUUA GC  G 
CUA         CAUAAAGCG        -  UA  
	
  
4> CGGGGACGCTTTGTAAGTTTTGACTCCATTTTTTGCCCATAAATTGAAATTTTTCCCCGTTTGAAAA

AAATATTGGAGAAATATTTTTGGAATTTTGGAATCATAATTATGATATTGAATTGAAAAATTATTGC
AGGATGAACGCCGTCAAAATGCTCCAAAAGTCGATGATGAAAACGATTTCCCAAGCTTGGGCTAAA
TTCAAAATGGTTCAACCGAAGCAACA	
  

A    U    GG     UGGA     A  
 AAUA UUUU  AAUUU    AUCAU A 
 UUAU AAAA  UUAAG    UAGUA U 
-    U    AG     UUA-     U  
	
  
5> ATGTTTTCTATTCTCAGTCTAAAGGTGACCGCTATTACTTCCACGAAACATTAAAAATTGAGGCAGG

AACAATCCAAAAACTTAAAAGCATGAATGAATCATATCCACAAAACAACGTAGATTATGATATTGAA
TTCATTTATCATTTGGCTGTTGCTACCTTCAACGATGTTGAAACAGAAGGCTATCTGAAAGAAAAA
ACATTGAAATGCTTCAATGTAGTACGCTTGCGATTTGTTAGAAGTAAG	
  

	
  
C  G    AU     AACU   AAGC      GA---      -  C  AAA  
 AG AACA  CCAAA    UAA    AUGAAU     AUCAUA UC AC   A 
 UC UUGU  GGUUU    AUU    UACUUA     UAGUAU AG UG   C 
A  G    C-     ACU-   ----      AGUUA      U  A  CAA  
	
  
ATTATATTATCATTTGGTATTCGGCTCAAATTGTATATTTATGTATGTGTCAACAACTCTTCAATTTTTTT
TTCTTCTTTTTTTTTTCAAATTCAGTTGATAATTTTCCATCAAAATTATGATATTGAATTCATTTATGCA
ACGTTCATTGTACATATGTCGTTTCATTTGGATGATTTGTTGAAAGCAAAAAAAAAGAAAAAAAGAAAA
AAGAAAAATGAACAACTTATTTCCATCTTGCCACTC	
  
	
  
No loop structure 

	
  
AATATCAATAACAATGATAATAATTTAGAAATGACATATAGGAGAGCAATCAATTTGAATGTTGTCTCGT
TGCTCATTGCTACTAATATGGCTTTGCAACCCTTAATGTTATGATATTGAATTTTCAAAGCGTTAATGAT



	
  
	
  

384	
  

GCCGAAGGGATTGAATTAAAATCGATTCCTATTTCTGCAAAGTTACGAAAATTAAATACATTTAATTGTG
AAATCAAATTGACTTTGAAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
AGAGAGTTGTCTCTGTTACCTGAAAATAAATCAGTTGGCCGCTACACTGCATCGCTCCCTTTGAAGCTCG
CATCAAATTTTCTAAAAATCTTCGGTCATTTGATTTATGATATTGAATTAATTTCTGATTTTGAAGATGG
TACAATAGATATGATCGCTAAATATTGTGGCGAAACATTATTGAAAATGTATATTGAAGGCCATGAAAAT
GCTAAGAGCAATCTTATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATAAAGAATATCGAAAGACGAAAGATTTTCATTCTCGCGCCATTTATCGCAATTCATTTGTAATGAGAG
ATTGAGAGATGAGAATTTGTCTAACAAAAGCATAATAATAATAGTCGCATTTTTATTATGATATTGAATT
CGTCGCTGGTTGTTTTGTTTATCTGTCCTCGATTTCGATGCTGCATTCTCAATTTTTATTGTTCCTCATAT
TGAGTAGTCGGTGTGTCGTGTCGACGATTTTGTCTTTTTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTTTGTGCCATGACCTAGATCATCGTGGCACAAATAATTCTTTTCAAACAAAAACAACAAGTCCATTAGC
TATTCTATATACTACCAGCACAATGGAACATCATCACTTCGATCAATGTATTATGATATTGAATTCAGAGG
GAAACAATATTTTTCAGGTATATATTCAACAAAGCTCTTGGAGATGGTCCAAGGCTAACGCTTATTAGCG
GCTCGACCTCTGAATATGAATCGCTCTGTATAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTTCATGAATATTCCATTGGTTTCGTAGAATTAACAGATGTAATAATTCATACGATGAATGCAGCAATTT
TCAAACTCAACTTGATTCTGAGAACATGAAACTGCGCACTTATGATATTGAATTTTCAAAATATCGCATG
GAATCATTTTGATTTGAAAATTGCATAAAATATTTCTTGACAACATGAAATCGGTTCCCTCAATTCTGAG
CATTCTGTTCAGAACGAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTGAATTTTAATTTTTTAAAGGCCGCAGTATTTTGACTGTGCTAAGGTAGCATAATCATTAGATTTTTA
ATTGTAATCTTGAATGAATGGTTTAATGAGATAAAGTCTTTTTTATTTATGATATTGAATTTTATTTTTT
AGTTAAAAAGCTAAAATAAAATAAAAGGACGAGAAGACCCTATAGAATTTTATATTTTTTATATTATTTT
AAATTTTATATTATTAAATTTTTTTATTTAAAATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GCCCTAGTTATATCTTATGTATATGGTTCGCAAATTATGATATTGAATTTTTTTATATGATTCACACGTAA
ATGTATGATTAACGACTAATTTCGGAGAAACTTAATGTTGAATCGCTTAAATCAAAAGAAATTCATCATC
AAAACGAAATAAAGATAAAATCAACGAATCGAGGAACTCTACTTATGGCTTCCATTTTGATGGTAAAATA
TTTTTAGAAAAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dwi-­‐mir-­‐6-­‐2-­‐p3_1ss5TA	
  
TATAAAATTTAAAAA	
  
	
  
1> GTGGAATACGCACATTGAAAATAGAAATGTTCTTGAAATTTGCAGTTTGATGAAGCACAAAGAATG



	
  
	
  

385	
  

GAATGTGTAAAACAGACAGTACATTAAATCGATCACTCAGTAACAGCCACGTGTGTTATAAAATTTA
AAAAGATACGACAAACTCTGCCTCTTGTTAAATTTCCAATAGAATACAATTTGTCAACCAGCGTTCA
TTCTTTTCCTGCGTACAAATACAGACAAAAATAATTAATAAGTGTTTGCACAATGTCTAGATAAGTG
CAGAAG	
  

	
  
2> CAGCAAATAACAAATCGAGAGAATTGTCACATCGATGTAAATTTAGCAAACCGAATAAGATCAGAAT

CTGGTGCGCGATAAGAGATAAGACAAGACATTTGAAATTCCTCTTTTTTCTTTTCTTTTTTTTTTTT
TTGTTTTGCGATATAAAATTTAAAAAAATGAAATGAGAATTGTGCTGTGAGCTATGACTCATGTATG
CATGTTGAGGGAAAAATTCCAATTAAAAATTAAAATTGAATTTGTAATCGGAAAAATGCAAAGCGA
GCAAATCAGTGACAAAAAATGTCATCAG	
  

	
  
3> GGATGGGTGCACTTTGGAAAAATGGAAACTTGTTCGTCGGTCCACCCACGGGACGAAATTTGTAAC

CTATAAGGGTAGACGTGCCGTATATTTCGGTCGTTTAAACCTAGTTATGTCTCATGAATTATAAAATT
TAAAAATTTCCAATTTAAGGTTTCCGTGGTTTTAAGGCAAGTGAAAAATTCGAGTTTTTGAGGCAA
CATATCGCTCTAATCAGCGACGGACAAATGTTTTTACCTTATAGTAAAACAATTTTAATTT	
  

	
  
       U     AUAA     AAAA    -  AAU    GG  UC  
UGUCUCA GAAUU    AAUUU    AUUU CC   UUAA  UU  \ 
ACGGAGU UUUGA    UUAAA    UGAA GG   AAUU  GG  C 
       U     GC--     AAG-    C  ---    UU  UG 
	
  
4> ACAACAACAAAAACATTCTGATTGGAATAATAACATGAATGGAACTACAATCGAAATTGATCTTTG

AACTTGATGAAAATAGTTTTATTGCGATGACTTTTGGCACTTTCAATGGTGCGGATGTCATATAAAA
TTTAAAAACAAATTGAATCCCGGAGCAAACAAGATATTCGTTCAGTTAATTCACAAAATCGTTAATT
GATCGTTTCGAATTTGATAAAAGTGAGTAAAATTTG	
  

	
  
AAUA     ---   GCG-     UU  G     UU  
    GUUUU   AUU    AUGAC  UU GCACU  C 
    CAAAA   UAA    UACUG  AG CGUGG  A 
----     AUU   AAUA     U-  G     UA 
	
  
5> CAACGCCGAAGATTGAAAAACTGGATTTAATATTCCGAAACTGTGTTATTTAACATCTGAAATCTAA

GCGACAAACATCGTAATTAATGAAGCAACAAAACCAAAAAAAAAACACAACAGCCATCCATGTCAA
TATAAAATTTAAAAATAAAACGTTTTCGTAAAACGTGTTTGAAAAATAAATTGTTGAAAATCTGAA
ATTGAGTCTTCGGAATAATTGGAAGTTGGATGCGGTGATAAATTGAATGAGGAGAAAAAAACGCGT
GCGTGTTAATCATTTTGATTGATT	
  

	
  
UG      UAAA    AA-    AAA       C  
  UCAAUA    AUUU   AAAU   ACGUUUU \ 
  AGUUGU    UAAA   UUUG   UGCAAAA G 
--      UAAA    AAG    ---       U 
	
  
	
  
No	
  loop	
  structure:	
  
ATACATTTACAATTATTACCATTCACAATTGAAAATCTCATCATAATTATATATTTTATCAGAGGCATTCA
TATCCAGGCATTTATGATGAGCGTCAAAAATGTTTGTAATTTGTGATTGTTGTCAGAATCAAAATAATGG
AATATAAAATTTAAAAAATGGCATCAGAATTTGAACAAAAATCTGCCAGACAATATGAAATAGACGAAG
CCAACGTACTATGCAACGATGAAATTTCATATGCAGATTGGTTATTGGTTATTTGCTCAATTCCACTGTC
CAGAGAGTTGCTTTCCTCTTTTCTT	
  
	
  
GTTATCAACACAAAGATAACATTTTGTGGTTACTTAAATAATAAGTGATTTGTATAAATTGGAGTGTAGT
TGTCATTTGGACTTTGTCTAGTAATAATCTGATCATTTAAAACTCAAATTTTTCGTGATTTTGATATAAA
ATTTAAAAAAGAAAAAAAAATGGTGCAAAAAATTGCTATCGTCGGGGGTACGGGCATGACGGGCCAGTG
TGTCACAGATTATGCATTGAGTTTAGGTAAAAGATTTAGAATTTTATTTTAACGTGAATGATTAATAAAA
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TAAAT	
  
	
  
TTAAAGATTGATGGACGAATGCTTCTAAATGCATCTTCTCGAATGAAATTTGAGACCTGAACAAATGAC
AAAATCATGCTTGGACTTAAAACGGGAGGGAAAATTAAGTGTTCAATTTATAAAATTTAAAAAATCATT
TTTATTAATAATTGCTATATTTGTATTTGTTTCATTGAATTGCCTGTGCGGTATTGATTCGAATTACCTTG
CATGGAATACAAAGAGATA	
  
	
  
	
  
GGCGCTGTCAAATGTCAATGCATTCAAACAACTCAATTCTAATTGTCTGACAAAAAAAGAAAAACCAAC
AACAACAACAACAAGAAATATTGAATTGAAAACCACTGATTTGTAAGTATTAAATATAAAATTTAAAAAT
ATATAGATACGATTGTAATTGATTGTTTGCATCCTTTTGCTTTTTCGGTTTTATCAAAAATTTATCATAAT
AGTCAATCTAAAGCAATACGGTGCTGTGTTCTTTCTTCTTTTTTTTTCAATTGTCTTTTCGCTTTCATT	
  
	
  
	
  
GAAAAATATAGCAACGACGATTATCAATTCTGGCCATCGAATCGTCTCGAACGAATAAATGTTTTGAATC
GATTATTCTACAGTGGAACGTTATTATTTCGTCGGGACAGTGACTTGCTTGTTAGTTCATATATAAAATTT
AAAAATATTTTTCTCGGATTTGTCCGATTCACTTTAATCCAAAATAAATTATGATGCCTCAATTTTCAGG
GCGGTATCTATGTTAATCAATGGAAAAAAGATGAAATTGAAAAGCATTTGGGGAAAATTTTCGAGCAAT
ATGACATTTTG	
  
	
  
	
  
ACACATGAAGCTGTTTGCCTAATTATACGTTAACATAATGTCCTGTACGTGTTCCTTGTTCTATGGTTGTA
ACAGAAAGATGGCGATGTCTTTGATCCAGGATTTATAGCCATATCAATTTATATTTCAAAAGTAATATAA
AATTTAAAAATCATTCATCAATCTAAATGGACGAATAGCCAGTAAATAATCAAACAAGGGCTCATTCATT
TTAATAATGATTGAATTTGATCATATCATCAAATCTTTCGTTGGGTTATCCAAATAGGGTGACACTTCAT	
  
	
  
AAATACCGGATACATTTACAATTGAAAATCTCATCATAATTATATATTTTATCAGAGGCATTCATATCCAG
GCATTTATGATGAGCGTCAAAAATGTTTGTAATTTGTGATTGTTGTCAGAATCAAAATAATGGAATATAA
AATTTAAAAAATGGCATCAGAATTTGAACAAAAATCTGCCAGACAATATGAAATAGATGAAGCCAACGT
ACTATGCAACGATGAAATTTCATATGCAGATTGGTTATTGGTTATTTGCTCAATTCCACTGTCCAGAGAA
TTGCT	
  
	
  
TCTCATCATAATTATATATTTTATCAGAGGCATTCATATCCAGGCATTTATGATGAGCGTCAAAAATTGAT
TTTTTTTTTTTTCACTGATTATTTTTGTGATTTGTGATTGTTGTCAGAATCAAAATAATGGAATATAAAA
TTTAAAAAATGGCATCAGAATTTGAACAAAAATCTGCCAGACAATATGAAATAGACGAAGCCAACGTAC
TATGCAACGATGAAATTTCATATGCAGATTGGTTATTGGTTATTTGTTCAATTCCACTGTCCAGAGAG	
  
	
  
	
  
GAAAAAGAAAATCGATGAACTTATTTTTTATAAATTTGCTCAGCGATATGAGAAATCAGCGAATTGCTG
TCATTACATTATCCGTTGGCCAGGCCGTAAATAAATTTACTTTCATTGCAAAATAACAATTTTTTTTTAT
AAAATTTAAAAATATTTCAATCCACCTTCTCAGGCCCTTGCGCATTTTGCACTATTTTTGGTTTGCTTGG
GATTAATTCATGCAAAGCAAATATCCCGAACATTGCTTGTTGATCGGTTGGATCAAAAGGAGCGCGAAG
AA	
  
	
  
	
  
AGATAAAATGACTAAACTTGGTTTTAGAATGATTTAATAATATTATTATCTGAAATGGACTTACTCTGTT
CTTTGTTTTCTGTAATTGTATTAAGGAGAAAATAATAATTTTTTCATTATAAAATTTAAAAATTTGTTTT
AGGAATGATTGGTTAGTATAATTATGCGAAATGGACTTACGTTACCACGGCACCGCTGTGAATGCATCAA
AGAAAAAATAAAAATTGTTTCAATATAAAATTACAAAATTT	
  
	
  
	
  
ATTTTCCCCAATTTCTCGTTCATGGTCACTTTGGACTCCACAACTATTCAATGGAATTAAATGAAAAGGA
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GAATATTTTGGAAGAACCGAAATCTAAATATATTTAAATTCTCGTTTCCTTTGAATTATTCTTGGCTATA
AAATTTAAAAATTCAAAGAGAACGAGAGAAAAGGTGAAATGTTTAAGTTTATATTTACAATGCTGGATC
TTCGGATTTTTGATTGGGATAAGCAAGATATTTCAAAAAATGTCCGTTTTTTGCTCCATCTTCAAATCTT
TTCA	
  
	
  
CTGTCGACCGCATTTGTATAGTCAATTCAAAATGATTATTATGGAAGAAATTATTTAGCATTCTAAACAT
CACATTAATAAATGTTTGATGGGAACGAAAGAGAAAAGCGTCATGCCACAAGCATGAATTTATAAAATT
TAAAAAAAAACCGAAATGTTTTAAAGCATAAAATGTAGCACTTTTTAGCTTTGAATTTGCAGTTTAGAA
ATTGAAATGATTCAGACATACGATATACGACATACGTATGTATAAGTTGAAAACACGTTCTTGATTTTGG
AT	
  
	
  
	
  
GAAACATGAGCAGAAACCCAATAATAAAATATTTCTGTAAAGTATTTCATTTGCAAATGGAATCGAATGA
ACTAAAAATTAATTGTAACAAATAAATGAAAATCAACGCGCATTTACATTACATAATATGGTATAAAATT
TAAAAACAAAATTTAGATTCATTTTTTTTGTCGTCCATGTATTGAATGCTGCATTTATTGGATATCGATT
GAGAAGGGCCATTTTTGATCGGATATCTATGTAGTGTTTACCCCTTTCATACAAATACATTTCGAA	
  
	
  
	
  
TGGTGGATTGAAGCCGACAGGGAGTTTCGAATTGGAATCGTCGAACTTTATGGAAAAACGGAATAAATA
AAAACGTCACGATGCCAAAACACCCACCATCCGTCATGCACAAAAATTAAAAGAGAAGAATATAAAATTT
AAAAAAAAACCAATAATATAAGAGTCGCGAAATATAGCGCCGAAGAAATTCACTGCAATTCTTCATTTCA
CATCCAACGACATTTCAAATAAATTACAGAATTCTCTCCGCACACAAAGCAAAATTGCCAAAAATT	
  
	
  
AAAAATTTGAGAAAGGGAGTAATAGGAATTTCCAATAGGTTTAAGTAGCAATAATATTAATTACCTATAA
CGAAAAATTTAAGAAAAACACAAAAAAAAAGGAAATAAATGATCAAAAAAAGAGAAAAAAAATATAAA
ATTTAAAAATGGAAAAATGTTTTAGCCTTAATTTCATTAAAGTTCAATGTTAAACTTCATTGCACTCAGC
ATAACATTGAACTCAAAGAAAAAGGGGGGTAATGTAGTGTGAGTCGGTAAATGCGCCTTTGTATA	
  
	
  
	
  
AATAATACTTCACGAAAATGGTTCACAGCAAATCAATTAACGGCAGAAAGGAAGAATTCATTTTGATAT
TTATTCAAATTCAAACGTATAAATTACATTCATCCCATTCTCATTCATTCTTTGCTAATTTTTTCGATATA
AAATTTAAAAATTTATTATTGTTTTTGGTTTATTATAAAAATGAGAACTTCAAGTGAGAAAAGAAAAAT
TGCGAAAATAAATCGACACTTACGTCAAGTGGTTTTTTCAGAACAATCCATCCAGATTCCGGTTGAATTT
CAAAATA	
  
	
  
	
  
TATAATTAAAGATCACAAACATTCGATCATACTTGAGCCTCCCAAAAGATATAGCTCACTACCAAAAGCT
GTATTTTGCGATAATCACAAATCTGAACATAATCAATCTCGGCTAACGTATAAAGTTCCTATAAAATTTA
AAAACAAAAACATGTGCCATTGAATGTTTTATGTATCATTATCCAGATTTCCAGATCTTTTTCATATACC
GGTGTTTGTTCATATTCAATGAAAAGGGAGAATTTACTATTATCAATTCTGGTATATAAAATACT	
  
	
  
	
  
AATACTTAAACTTCCTTCACTCAATTTATTTATAAATTTTACAAAATGATCGAGAAAATTGGGTCTGTTC
GAAGAATTAGTCGGCCCGATACTGCATCAAGTCATTAAACTGTGTACTGTTGACACACATATATAAAATT
TAAAAAATAATGGAAAGCTTACACAAAGGCAAATATTGGCTGTAGCATGATATGAGCCATGCAAAATTTG
TAAAAATCATAAAGACAAATAGTTTCTTCATCGTTTCAATTATTTTATTTGGCTTATGACTAAAAATTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3808-­‐p5_1ss13GA	
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TGACATATTTTGAAT	
  
	
  
1> ATAAACAGAAAGTCCTAAAAAATCAATAAACATAAACGGCACAAGAAAAAAAGAAGCGAATGAAAG

AGTGAGAGATTTTGCGAATCTTCAAACTTCAAACAGCATAACTCTTAGTCTTAAATATATTTTTGAC
ATATTTTGAATTGATTGCGTCAGATTAAAATGCATAAATGTTCGAACTCATCTTTTGCATACGTTCA
GTTTATTGGGTAGCCATTTAGAATTGAAATCTGTTATCAGAAATGATGCATAAAAATGCTATGAAAA
TAATGGAAA	
  

	
  
	
  
2> TGAGCATCGTATGTAATGTGTGTGATTTTTTTTCTTTTTTCATGCAAACACAATTCATAATACGTAA

ACAAAAAATTTTGTGGGATTGTCCAAATAGCCCTAAATCTTACACTTGAAAAATACATTGACATATT
TTGAATATTCTTTATCCAGTGATGTGATGAAAATCAGTGATGATCTTGAACGATCGTTTTTGGTGCG
TTTTTTCAATCACTCTTTCAAAATCGATTAATTTTTTTTTTTTGCAAAACTCTTGCATCGTTTGTCT
AATTCCCGT	
  

	
  
3> CAACAGTGAAAATTTATTTAAAAAATGTAATCCAAATTAAATAATTAATCTTCTGACATATTTTGAA

TGGCTATGGAAATTTGATTAAAAAACGATGGTGATACTTTTTGTAAATCTCTTTCAGTTTTCAGGTA
TTCAAAAAGTATTTTGTATTAAGCCTGAAGAAAAGCGATCACACGAATGAGTGCCAAAAGTCGAGT
CGAATTGGCTGTTTCATAAATTGGTAA	
  

	
  
4> GTGCGTCCTAATGTGCATCAAAATGAAGGGTTGCTGGCTGTTTATGATCGCCTACATGTAATAATATT

ACGGATCGTTTAATATGTGCGGGAGCAGTTAATATGCATTCATAATATTTTTGGTGCTCATAAATTG
ACATATTTTGAATGGCCTAGTGAGCATTGTCACATATATGCCATGCATATGCAGCGGTAATAGTGAAT
AGACATATTGTGTCGACATTTGTTCTGTTTTTTTTTTTTTCAAATGCACTTCGTATCACATTTACAA
ACAAA	
  

	
  
5> CGTTGAAATGTTGAAAAATTATATCGGTGGCCTGTCGACTCGACTGTCAACAGTGTCGACACACATT

TATCCAATGCAAAATTAGATTTATGCAGATTGAAGATTAAGAGATTGACATATTTTGAATTGCATTT
TCAATAATCAAATGAATTTTAACGCAAATATCGATTAAAACTATCTTTAAATATTTGTCGGTTTTTT
TTTTCGGTATATGTACATATTTGGAACCCAAACAACAGTACG	
  

	
  
AUUUAUCCA      AA     UU    CA    GAAGA  
         AUGCAA  UUAGA  UAUG  GAUU     \ 
         UACGUU  AGUUU  AUAC  UUAG     U 
---------      A-     U-    AG    AGAAU  
	
  
GAAGAAGAAAAATTAAACGTGGACGTTTCATTTCGATCGATGTTTTGCGAACACATTATTCTAATTGTAG
CTTATTTAATGCGGATCAAAGGGGAAATAGAATTCGGAGAAAGAGACTTTTAATTGGTTGACATATTTT
GAATGAACTACAAATTCTCGATTTGCTAAAAAAAAAAAATTATAAATTTTTTGAAAAAAAATTCGTTTT
AATTTTGTGTTATTATCTATTTCATCATCGATGGGCCATTTCTACATATTTCTACATTCTGCACGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GCTCCTCTTTCGTTATTTTTTTTCTTTTTCATTATTTATCAATTTTTCTGCTCTCGATTCGTCTGCAATCA
AACTGGCGCGATTTCGTTTATGTGAAATTTTATTTTCAGATTCAGTTTTTTCTACACTTGACATATTTTG
AATTCTAGCTCTAGAGCGAGTAACTCGCATTATTTCGAGATCATTTTGTTTGGATTTTTTCAGGCCGGAC
ATAGTAATTTTGAATAAATATTCGAAATATAGACAAATTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GCTCGTCAATATCATCATCATTTGCACATATGCCATTGAAACCATATTGTGTTCAAATAACAAAACCATC
ACGATTTGCTTTATCATTCTTATTTTGTGGTGCCGTTGGTAGAGAAAAGAGATGTGTGACTTTATGACAT
ATTTTGAATGTAATTCACGTTTTGACATCTTCGCCGATTCGCATCTTGCATCTGTGTGGCATTGCTGGCT
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GATTATTATTATTATTATCATCAATAGCATGAATAAACTAAATTAGCTTCAAGAAAAATGATAAATAGAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CCACCAGTTTCCATTTTTCTATCGACTTTACATGAACGATGCCAACGTTAGACTGAGAAATGTTTGCATT
CTCAATACCGTACATACCACAACCGTGCCTAGAAAATTTACGAGCTTGCAATATTCGCATGACATATTTTG
AATTGAATTGATATTTTCACACCGGCCACTACCGTATCAGCTTCGAAAATTGATGGTATTTGGATTTCTT
TGAATATATCATGGTTCATGTAAAGTTCCATCTCCTTTTCGATACCCTCACC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TCGTGGTCGTTATCGTCATTTCCAAGCAGCCGGCGGTAAAAGTCCATTTAATCGTGGACCCATTAAAAAT
TTAGCCGATTTCTTTGAATGTAGTTGCTTTGGCTTAGTACAACCAGTCAAAACTGATTGGATGACATATT
TTGAATTAGAAAAGAGTATTGAACATGAACCATTATTAAGAGCTACCGACAATTATCAGTATGTATAAGT
TTAAAATTTATTTAATTTCAAATTCGTGTCTTCTTTTTTCTTAGTTTTTTTTTTTAAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATAATGAATTAAAAATGAATGAAAAAGTCCTATCAAGACATCGTCGATATTTAGTTTTTCCTGAAGGCA
GCTCTTTGCAATTGGGTATGTGGTCAGTTACAATTATTTAAATCAACCCGTGATGTGTTGACATATTTTG
AATTTTGTTTTAGTTTATGATCAAATCATTGGTATGATTGGATCTACGAATTTGCATATTTTTGGTGTAA
CATGTTCCCTGGCCTGGCAATTACCGCATGAAATACTACCTACCAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-mir-29-p5_1ss13GA 
ATTTGGCTTTGGACA 
	
  
AGCCCATGTGAAATCACGTATTGTTACAATCAAAGGGCCTCGTGGTGTTTTGAAACGTAACTTTAAACAT
TTGGCTTTGGACATTCATATGGCCTCATCCCGTACATTAAAGGTCGAAAAATGGTTTGGAACCAAAAAA
GAATTGGCTGCTG	
  

UUUAAACA     C  UG   AUUCAUA      CAUCCCG  
        UUUGG UU  GAC       UGGCCU       \ 
        AAACC AG  UUG       GCUGGA       U 
UUAAGAAA     A  GU   GUAAAAA      AAUUACA 

AATATAATTGGTGTTTTTGGCAAACGAATTTCATTGTCTTTGTCCATAATTGCAATCATTCGTTCGGAAT
TTGGCTTTGGACAGTCGTTAAAAAAGTCACCCGAATGCCGGAATTCATTCAATGCTGACACATGATTTGC
ATAAATTTTATT	
  

-    AAUU       G--   A  
 UCGG    UGGCUUU   GAC G 
 AGCC    ACUGAAA   UUG U 
A    C---       AAA   C 

ACCCAACTTTTCTACTTGATTCCATCCAAAGCAAAAATGTTGGTTTCTTTTGTGGTCGAGCATCACGCTT
TTGGCTTTGGACAAATTTTTGGATTCTGAATTTTCACAAGAAAAAATTCAAGAAACATCTCACGAAAAG
ACTCAAATTGTT	
  

UCCA        A    U  -    -   UUUU  
    UCCAAAGC AAAA GU UGGU UUC    G 
    AGGUUUCG UUUU CG ACUA GAG    U 
AAAC        G    -  C    C   CUGG 
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CAAAATTTGCTCCGTCTGGCAATCATATTAATAAATGAGAGAATTTATTGAACAATGAAGCCACTTCTGA
TTTGGCTTTGGACGACAGAACATCGTTGTTTAGTGTATCATTGTTAGCGCTCTAGTCGAATTGGCTCATT
GATGAAAAATGATACCT	
  

C   U   -------     UU   -  G  A     U  
 UUC GAU       UUGGC  UGG AC AC GAACA C 
 AAG CUG       GAUUG  ACU UG UG UUUGU G 
U   -   AUCUCGC     UU   A  -  A     U 
 

TGTTGTTGTGAACAATCATCAAAAAATTGAATTCGTTTCCAGCTTAATGTCTGGAAGTTTAAGAATCTT
TTGGCTTTGGACAACATCGGTGTAAATGGAATGAATCGTAAGTATTTTGCAGACCAGAATATTCGAAATG
GGAACCGGGAA	
  

UAA    UG  A  UU   A  
   UGUC  GA GU  AAG A 
   ACAG  UU CG  UUU U 
ACA    GU  -  GU   C 

TGTTACAGTTTCTGGACATAGGTACCTGTTTTCGTCTCACGAGTTGTTATATAACGTGATATCACACGTTT
GGCTTTGGACAGCAAAACGATAAGAAACAATAGTATTCGCTGCAAATATCAATACTTATGTAATTTTTAG
TGCATTTC	
  
	
  
CATATTCGTTGCTTAATGCGTTTGTTGCTGAAAACTCTGCCGATAAATCAATAGTTAATGAAATCTTCTT
TGGCTTTGGACATTAAACATTTACCTGAGAAGTTGCTCAGTGGAATTTCTTCGATGAACGCTTTCAATGC
TCGCAGCTCACAC	
  
	
  
GAGGCATGAAACATTGGAACTATGAAATGACTGCAAATCTTTATGAAAAAATGAAACCGTTAATTCGTT
TGGCTTTGGACAATATAACCGTTGAAACTGACATCTTTTGGGGTACATGTTTTGCTACCGCAGCAGAAAG
CTTTGACCCTCGG	
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Group	
  6	
  -­‐-­‐-­‐	
  miRNAs	
  with	
  6	
  putative	
  coding	
  genes	
  
 
 
>ame-­‐mir-­‐3760-­‐p5_1ss1AG	
  
GTTTGTTTAATATTT	
  

1> GTCGTTGTAGCTGTCAATGTTTTCATAGTCATTGAATAGTGAGGACTTTCCGAATACCATTTCA
TTGTCCAGAGTTGGTTTTATTGAAAAATCATTTCTTGGTGTCTTTTTGCGAGAGTTTGTTTAAT
ATTTTGGAAATTTTTGGTTTTATTGACAATTCCTTTGAAATATTGATGCTTAGCTTCCATGCGC
ATAGCCCAAAACATCACAACTGGCCCCATAGCTCTAATCATACTAACGTAGTGTGT	
  

	
  
2> CATTCAACATTCAAAATATCCATGGATTGGGTTGGGTTGTTGAAATTGAATCCAAAAAAAAAT

CCTGAGATCTCTCGCGTGTTCGATATCATCGAATCCTGTCGATTTTATTCCAGTTTGTTTAATAT
TTGACAGGAACAAAATGTTCTACTGTTGAAAGTTCCTAAAAAAAGAAAATGAGACAACGATGT
GATGAAAGTACGAATTATACATAAAATATTATACATTCGATATGAATGTCGGTATGGAGAGAAG
GA	
  

	
  
G-     AUUCCAG    UUU   A  UG    --    AA  
  AUUUU       UUUG   AAU UU  ACAG  GAAC  \ 
  UAAAA       AAAU   UUG AA  UGUC  CUUG  A 
AG     GAAAA--    CC-   A  GU    AU    UA  
	
  

3> AAATAATTGTTAGTAATAAAATCAATGTCACCTAAAAAATCAATGTATTCAGATCTGGAGCGCA
ATCACAAATATTTTCGCTTTTATTTGAATGCGTTGATATGAAAATTGATTGTTTGTTTAATATT
TATTAAGTGATGTTTTACACTTTTCAGATCTCGCATTTGCTGATTGCCAATTAATGCAAACAGC
GAACAAAGTTTAGTCTATTGATCAAAGACAGAAAGTGTATCGACAATCGAGACATA	
  

A     U      UAAUAA       G-   CCUAAAAA                CU      C  UCAC  
 AAUAA UGUUAG      AAUCAAU  UCA        AUCAAUGUAUUCAGAU  GGAGCG AA    A 
 UUAUU AUAAUU      UUAGUUA  AGU        UAGUUGCGUAAGUUUA  UUUCGC UU    A 
-     U      UGUUUG       AA   A-------                U-      U  UAUA  
	
  

4> TATATAGTCAATGGGAAAAGCTCGTTCAGCGCTCAGTCAGATGATACACATGATAGAATTTCAA
TATTACATTTCAATAGCACACGGTACAATCGAACCCACATCGACTCATGTTGTTTGTTTAATATT
TCAATTTTCAATATAAACGCACCGTTTATGAATTATTTCAGTGCACAACGCACACATTCACCGT
GGATCGATTGCGGATTTTCCCGTAGCTGGTTTGGCGTGTTTTTCAGTTAAATAAAGCTGATAAA	
  

	
  
5> TATATATTTTCTATTTCATTTTTAAAGAGGCTTGCCATCGACATGACATAGTGGCCCCGAGGTCA

ATAACAGACTTACCGGAGAAATTGTTAAGGTCTGGCGTGTATTTATCAGGTTTGTTTAATATTT
TTTATTTGTTAAACTATGAATCAAAAGAAAAAACAAACAGACAATACATCCATTTCGAACATTA
CCGTCGGCGACACTAGCAATTTAGCATTAAAATTTGTTTTGAATACAGTTTATATCGTACCATAC	
  

	
  
U  C       UAUCAG        AAUA      -   UG UA  
 GG GUGUAUU      GUUUGUUU    UUUUUU AUU  U  A 
 CC UACAUAA      CAAACAAA    AGAAAA UAA  A  A 
-  -       CAGA--        AA--      C   GU UC  
	
  

6> GAATACGGTGAAATGGTCACAAACAACAAACATACAAGGCCATATCAATTTGTTAACACTGGTT
ATGATTCCATATTCATATTATTCGGACGTTCACTTAGTTTAAAAATGTTTGTTTAATATTTATAT
TCAAATGACGTGTACCAATTTTGTTTCATCTCTATCAACGTGAAATCAACGACAAAAGCGTCGT
CTGAGTTCCATTTTTGGATTATTTTTGGTTTTGTTTGTTTTTTTTTTCTG	
  

	
  
    UG     GAUUCC    UC      UU        CACUUA  
ACAC  GUUAU      AUAU  AUAUUA  CGGACGUU      \ 
UGUG  CAGUA      UAUA  UAUAAU  GUUUGUAA      G 
    --     AACU--    UU      UU        AAAUUU  
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CCAATAACCAAGAGAACAATGAGTACATGTGACATGGGTAATTTTTTTCAATTGATAAATTAGGTCCAGG
CTTCATCTCGAGCCAAACTCAAAATGAATAAAAAAACCAAAAATTTGTTTGTTTAATATTTATGCGATTC
TCGGCGTTCGTTCTATTTTCGTATTTTCGACAATATTATTGCAGGCAATGTACAATGTACAGCAGGACGG
ACGTTCATTCATTGCGAATATTATTCATCAACAATATTCGAAGCTCAAATAATATTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTAATCCCGAACCCATTATTTTTTTATCAACTGTAACAACAACCTTTTATTGAATAGCATCAATCATCTGG
TCATTTCGATCATTTGGTATCGACAAATCCACCGGGATTATCTTAACAAGTTTGTTTAATATTTTTATACT
CACAATTAAGAACTCACGTAAAACGAAAATTCATTAATTAAATTTAAAATTAAATTACGACCTAAGACTG
CCCCGAAAAACTTTGAAATCGGTTCATATCACTTTTCGTTTAGATATTTAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTGAGTGGTATTGCAGTGAAAGTGTTTTTAATTCCAACAAAAATTATAATTAATTAATTATGAATTGATC
ATTTTTTCGATAGAGGAATCTTTGTTTCCTCGCTTCGATTAATCGTTTGTTTAATATTTCGTTCTGTTTG
CGTTCAGTAACTTTTGAGATGGTCCTTGAGAATTGTGAATTAAATATTTTATTGAAAATGGAAATACACC
TATGAATTTGTTTATTGAATGTGGATGAACAATGACGAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GGAGAGAGAGAGAGAGAAAGAGAGCATGAACATTAATTCATTTATAATAATATGATTATAATGCTGAATT
TTAATTTTTATTGTATTCTATGTTAAAAATATGCACCACACAAGTTTTAATTTTGGTTTGTTTAATATTTA
GTATTTCATTTTGAACGTTGCATAATGGCGTGGCCAATCGGAACCCATTACTATCAATCAAAAGGATCCA
ATCAGGCACGACACTATTTTTGTTCGGCCTTATAATTTCGATACAAATGGAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATATTTTGTATAATATTTTTTCAAGCATTTTCACTCATATGCTATTTTATTTCCCTCTTTCAATGTTCCC
ATTTGTTTTGTTTTTTAATTTTCTTTTTATTTTCTCATTTTATTTTTCAGTTTGTTTAATATTTTGCTTC
CTTCATTTGCCTTCTCATTTGTTTCTTTAAATTAATCCTGACATTTTTGTCGATTTTTATTCACTTCCCTA
GACATTTTTTGTGCAGGCTTTTCGCGTGCTCCCCGCT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CGCGAAGAGTTTATCCAGGCGAAGATGTTAAGGTTGATTTTTTGAAACATTTGATTTCCGGTATGTAAAG
TGAAAATTGTTTTCGCTGTGATATGGTTCACCGATAGGGTGTGATGAGTTTGTTTAATATTTTTGTTTAA
ATTTATTCAGGTGAGGCTCCGATGTTTGGAGAAGATTTTGATCAAATTCTGGATGACATCGACAAGAAA
ATGATGCCAGGCCTTGTACATTGGAATCAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TCATATATCATTCATTCCGTTAGCAGATGAACACAAAACCATTGACTTCAATGAAACATCAAAGTAATTC
ACTATTTCAATGATTCTTATAATAAACGAATTGCACACAGTTTGTTTAATATTTTACTTCAAATTTTAAA
ACTATTTCTCGTATTTTGATCCAAATGGATGACCAAATTTGAGTCATTGAATTGAAAATTCCGTTTCAAA
TCAAATCATACGGATGGAAACTATCAAATG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTATTTTTACAATCGGTTGATGTTTTTAGCCCATTTATTTTTATGGTTATCATTTCGGCCATCGTTCTCAT
ATCGGGAAGCATTTATGAAATCGATTTGGTATGATGTCCATTTGTAGTGTTTGTTTAATATTTACATAAT
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TTCTTTGAAAACATTTTTGATGTTTAGGTATCCAAACATCCAAACTTATATCTGGTTACGATGTCAATAT
CACTTGCCGCTGGAATTATAAATTTACTTTTTTACTGTTTTCTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
 
 
>bmo-­‐mir-­‐3208-­‐p5_1ss12TG	
  
AGAGAGAGAGAGAGAGAGG	
  
	
  
1> CTATCATCCATCCCAACTCGCGCAAAAGGAATTTTTTATGTTAATAATTTTGAATTTATATTTCAAA

TTGAGACGAGAGAGAGCGAGAGAGAAAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGGAGGAGAGAGAGA
AAGCACCGTATTTCGTTTATTTCTTTTAATATTCCATTTTTGTTTTGATTCTTTTTTAAACGATTCA
GTTCAATGTTGACTGAAAACACTATCATCCATCCCAACTCGCGCAAAAGGAATTTTTTATGTTAATA
ATTTTGAATTTATATTTCAAATTGAGACGAGAGAGAGCGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGA
GAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGGGAGAGAGAGAGATAAAAAAATGAAAGCGTTGATGCCATTCATTC
AATTTTAACTGAAAGATAATAATTAATTCCATTCGCCATTTTTCATTCAGCATTTGCTGGTCCACCG
AATGGTACAGTTGTTG	
  
	
  

2> CCAGAATGAACCATGAACGATATATAAACTTTTATTCCAAGCTCATATATCAAATATGATCCAAGTGT
TCTTTGGCATTAATTTTCCTTTTGCATTTTATGTAAGTATAGTAAGAGAGAGAGAGAGAGAGGATGC
AAACAAATGAATGAATGAATGAAAAACAAAGAGAAAAAAATAAATTTGATTTTTTTCAAAAATGA
AAATATATAAAAGCTTAATTCTTACACCTAGAT	
  

	
  
3> TTCAGGTTTATGATTTGAACTGTCAACTTGTTGTGTGAATAAGTTCATTTCTTTTTTGTATGCTTTT

TCTCTATATTTTTTATTTTTTTCCCCTACCATCTCCTTTATTCAAAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGGG
AGAGAAAAAAGGGGAGCAAAAAAAAAGCGCCATCAATTTAACCATTGAATAATATCCCTTAGCAGC
ATTAAGTTTTAACTATTTTTCCATTCGAAAAACGAATTGTCGTTAATTA	
  

	
  
4> TTAATTCAAACATTAAAAGTCCAAAACAGATATTCTGTCATAAAAGTTGCTACGTCTGTCATAAGTC

TGCGGTTTCCGAAACTAACAGTATCATAGACAGAAAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGGAGGCTCATGG
CATGTACGATGGACATGCTGTATATTGGATACGTTGAATAGGTTTTTGTATGACAGGTGTTTGACTG
ATATAAAACATGTCAAATTCTTTCT	
  

	
  
  AUA    G  AUAAAAGUUG-  ACG      AUAAGU-   C-     C  
AG   UUCU UC           CU   UCUGUC       CUG  GGUUU \ 
UC   AGGA AG           GA   AGACAG       GAC  UCAAA C 
  GG-    G  AGAGAGAGAGA  GAA      AUACUAU   AA     G 
	
  
5> AAGGCATAGAAAAGGGAGTTGATATTCTTCTCTTCAATTATATATCCCATTCAAGTATATTCGGCTGT

CGTTCCAACATCCCAAATCCAAAATCTGACTAAATGAATATGAGAGGAGAGAGAGAGAGAGAGAGG
TGTGCACAGTGAACAGTTAAAGACACTTGGATTTGGAATGAATCAATTAAATAGCAATAGTCTTAAT
TTACTTTTTGAGTCTCGGTCTCACATCAAAGTGAATATA	
  

	
  
GAGA-------  GAG  AGAG-   GAGA  G    GAGAA  
           GA   AG     AGA    GA AGAG     \ 
           CU   UC     UUU    UU UUUC     C 
AAAAACAAAAA  AAA  AGAUA   AAAA  G    AAGUG 
	
  
6> GAGATGCTCACATTTTTGGCAGTTCCAAAAATTCATTTTGTTCTTTCAACTAAATGTTTGGTTGGTT

GTTGGCTTGATTGATTGATTGGTGTGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGGAGAA
CGTGAACTTTGTTAAAATTTATAGACTAAATCAAAAACAAAAAACAAGAAAAAAGAAACATTGAAG
AGTAAAATAAGTGGAAGTGATGCCAGTTAAAATA	
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UUCCA-     CCAAA-  CAAAA-   GA  AA-  G  
      ACAUC      UC      UCU  CU   AU A 
      UGUGG      AG      AGA  GA   UA A 
GACACG     AGAGAG  AGAGAG   G-  GAG  U 
	
  
	
  
No	
  loop	
  structure:	
  	
  
GGAGCGCGCAATGAATATTGTCGCTCAGATGATCTATTAAAACTGTTTCATATAATACAATTATTAAATAA
TCATTATTAGATAAAATAATAAATAAATAAGACAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGGGGCTCACCCTGTCG
TAAATATAAGACCATGGCGTAAGAAAATGGCCTGTGTTGCTTTTGCGCCCTCATGGCAATAAGCCTCACT
TTCAACTTCACCTGTACGTGG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
AGAAAAGAAAAAAGGCTATCAGTTAACATTGAATTGGATGTGAGTGTGAAAACAAAAAATTCGATTCAC
AGATAAAGTGGTTAAATAATAAAATAAAGGTCGAGGGAGAAGAAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGGAAAA
TTCCCATTGAATAAACCCAAAAAAGAATTGTCGAATTCGTATTCGACTGTCATTGAACTGTCGGTATCCT
GGATATTCGTTTATATGCTCCAAGCCCGTGCTGCATA	
  
	
  
CGACACAATGTCTTCCACTAAATTCACAGCATCGAATCAAACCTTACACATTCATCGCCTTATTTCGGAT
ACTGATCCAATAAATGAAATGAACGAGAAGCAAACAAAACACAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAG
AGAGAGAGAGCGATCACACACACGAAAAATTAATAGACAAAAATAAAATAGAGATTCGGATACTGATCC
AATAAATGAAATGAACGAGAAGCAAACAAAACACAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAG
AGCGATCACACACACGAAAAAAATTATGCAAAAATAAAATGAGATGAATACCGATTCATTTCATATGGAT
TCGCATTGGTGGTGCTTTTGTTTTAATATTTGGTTCGCTCGTGGT	
  
	
  
CACAAAAAGGTTCTATTCATCGGGTTTTGGGTTCCACTTTTTCTTTTTCTTTATCGTCTCAGTCAGCCTT
TTATCCGAAACTACATAATATTTTGTTTCATTTTGTTCACAGCATAAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAG
AAATGTTCTGATGAGAAACAACCAAGAACAAACACTTCTTCAAAATGCTATTTTCACAATTCAGCTATT
CGCTGTTATGGATCTTTTAAATTCAACCACGAAA	
  
	
  
CATTTTGATATCATTTAAAACATTGAATTGCATCGAATGGCAAGGGAGAAAAAAAAATTTTGTTCGTAA
ATTAATTATGCATGTTATTCACACACGATCATGAATTGTGAAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAAAG
AGAGAACTGTTTAACTGAAAAAAATTATTACATGGGTCGATTGTTGATATATGCGTTTCCGTTTGTTTGT
AATAAGTGGTGTGTGGTGGTGAGTGAATCACAT	
  
	
  
AATATTGAATGTAACACTATTTCCGGAAAAAAAAGGAATTAAGCTAACGAAAAACACTTTGTTATTTAA
TCCAAATGATGAGTCTGAAGTCTGTAAAGGGAGAGAGAAAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGA
GAAAATTAAAAATAAATTGATAAACAATGACATTGCAAAGAGTTAACAAACAATTAAATGGATTGTAAA
AAAATGTATCGGCTGTACAAAAGAATG	
  
TTCTTTGTAACAGTTAGCACACAGCAACACTTGCGACAGCAACAACAACAGCAACACAAATCACACAAA
CTAAATTGATAACACTTAAGATTTTAAAAGAAAAGAGACAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGA
GAGAGAATAAAAGAATAAGTTATTTGTGTGCTACAAAGGTTTCTGCCAGCCGAATTTCGGTTGCGTAAC
AATTATAACATTAACATAATCA	
  
	
  
AATTTTTGAATTTGGTTAGGGAAATAGGCGCTAAAGGATACATATAACGTCACTGAAGCTCTATACCATT
GATATTATAATTTCAATTTTATTGAATATTATTTTAGAGAGAAAAAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGGACA
CAGAAAAGATGACGATGAACAAGGCAAACAGAGGTTTTTTTGGTACAAAGTTTCAGTCGAGTGACGTCG
TAACGCGACGAATCTATTTGGGGTCCCCTATCCGTG	
  
	
  
ACAGTAAAACAAATTTACAATGCTGGATTTAATATTTAAAATAAATATATTGTTTCGAATATTTCGCGAT
TTCATGAGAATTTATTATTATTTTTATCATAGATAAACGAAAGCGATAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAAA
GAGAGAAGAGAGCAAATCCAAATAAATTCGTTACACAGTCAAAAGCGGTAATATCACGGTTCAATTAAT
TTTTGATTTTGGCTGAACAATGATTACAGCAA	
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CCGTTTATCATTTGTGCTTTCTGCCATTAAAACGAATGGAAAAGTTGGATAATGCTATTGCCTGAGTTGC
CGAGGACTTTGGAATGGATTTTTATTTGTTTCTTGGCAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAG
AAAGAAAGAAGGAGAATAAAAGAAGGAAAGAATGAGCCACGAATTGTTTTCATCGAACACTATTGATTT
GTGTAATAATTCATGT	
  
	
  
TTGATAATAGATAAATTAAATACATTTAATGGAATGGACAAATACTGAGACTTTATCAAACAAATAACAA
ATATTGTATTTAAATTCATTTCCACAGCACGTACAGATCGAAACAGAGAGAGAGAGAGAGAGGAAGAGG
AAGAAAGAGACATAGTTAAATATGAATATATGTCATTAAATTCGAAACTCAAATAGTTTAAAATTATTAG
CAAATAATGGCAATTAATAGTCAGATAAAAT	
  
	
  
AAGTGACTTCTTATCCAAAACTGAACAACTTTGGAGTGTGGAATAATACTTGTGTATGTGCATATATAAT
TGTGTAATAATATAGGAAATGTATATATGTATTTATTTATGCAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGGGAGAG
AGCTTTATAAATATTGTTCAATTTTGTGAAATAATGACTATATAGTCGATGGTCTGTTCAATATTTGTATT
GTCCACAGTTTTACATAGTAACATCATATATGATAT	
  
TTTCTACGGAAATTTTTCGTGTCAAAGTTTTCAAGGCCCTTCTCATTTGCCAACATTACAGTACAGTTTC
AATCTTAGAGTCAATATAAATAGGAGACAGATAGAAACAGAAAAAGAGAGAGAGAGAGAGAGGGGAATA
TGAAAAAATTGGTTGGCAAAATCCAATCTACAGTAGCAATAAAAGAATTGAAGCGGTGCGCTCGTCTTC
AGTAAACCGGACTTTCTATCCTTT	
  
	
  
GATTTTATGCTATTTGTCAAAATAAGTGTATTTCGGTTATTCAATATTGAGGCGTTCGACTATCGATTTT
GTTACATGTTAACCGAAAATATGGCAGAAAATGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGGAGGGGCAAAGAG
AACGAGAACATAAAGTGAATGTGGAAACTTTGTAAAAATGTTCGAAAATTGGGAAACTTGAAAAAATA
AAATTAATAGCAAAAAAATCTGTTGG	
  
	
  
CACACATTCACTCAATCACAAGGATGGAAAAGAGGAAGAAAAATTTAAAACTACAAAACAAAAACACAG
AAAAACACATCAAAATACAATATCTCACAATAACAAGAGAGAGAGAGAGAGAGAAGACACGAAAATGAA
AAGAAAAATTATCATTTGTTCTTTATTTTTTATTTTTTTTTTTAAAGAGAACAAAAGCAAGAGGAGTGT
GAGGCGAATCATTCGTCA	
  
	
  
TTTCCGTTAAATATACACAGCAGATTCAACCGACCACAACGGTACAAATATAATCTCAATGGCAAAATGA
AATGAAAGCACATCGGAAGAAAACCAAAAATCAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGGAAGAGGTCCGT
TGTGGAAAAAGTTAATTCATAAGCGACAACTGGTTTGTGGAACGTGATGATTACATATCTTTCACAATTT
CATACGACCATTGTAAATGTTTTTCCATGGTTTTT	
  
	
  
ACAAGCAATATACAGCTGCCATATCTCTACCGTAGATACCAATTTACCATCAGTTTCCGAAATACTTTTCC
AGAATACTGGATCGAGATTGAATATGTATCCCAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGGGAGCGAGGAAGAGC
ATATGAGACAAATCAACTGCTGCAATACGAAATAAAATCAATAAACTGCGTCATATGAATGTATAATAAG
TCAGAGTAATTTGAGCTGAAA	
  
GGACATTGGACATGGTGGACATGGACATGTCAACCCAACAAAATAAATTACATTACAAATCAGTCACAAA
GCTCTCATGTTCTCATTCTCGATAGCTGCAGTCACATTCAATTTCCAAAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGA
AAAAAAACACAAACATCAATTAATTTTCGATCGCAATTCAAAATTAGAATCAATCGCTCACGTATTTAGT
ATTGAATTCATTGAAATGTATGGCAACGTAT	
  
TTAATGTCCATTATTTAAACACATCAAAACAACAAATGGAAAAACATTTTTCAACGCAAAGAGCCAACA
AAACGTTATTTAAACGAAGCGATAGAGAAAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGGAGGAGAGACG
ACTACTACACTACGTACGAACGTAGACTTTTCAATTCAAATCATTTCGAATTTACTATTACATTACACGAC
TCAATCATTGCAAATTGCAAATGA	
  
	
  
CTCAAACTCAATATTCATATTTTAGATTTTATTTATCATAAATGTATCCAATATCTCATTCATTTCTCTTG
GTTGAAACCAAGCAGCCACAAATGATCGAACAAAAAAGAATTGAGAGAGAGAGAGAGAGAGGAAGTGA
TTGGAAGAAAATGATCAATACAAAGGAGTCACAATATTGGCATAATATTTGCTAAAATAAAAAATTATAG
AATTTTTATCTGTATTCATTTTGTGTGTTT	
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GACCTTGTTTTTGATTTTTAGACCTGTCACTCCCATCCGGTTAAGCGATTGACATGCGTGTGACAATGCG
CGCAAATAACAACAAAATGAAATCAGCTCAAAATGCAGAGTGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAAAAAGGA
AAAATCGAATTCATCTCATGAACTTATTCCTTCCGAGATTTGATACTTCGATAATGATGACTACATATACT
TACATCGTGCACTGATTGTATTCGGCG	
  
	
  
GCGGTCCGGCTCATTGGCTGGCCTCTTCATATTTCCTTCATTTGATTTCGTGGGTTCATTATGATTTGTT
TCACTTTTTTTTCGCGACCCTATCATGTGGCAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGGAAGAGAGTTTAAT
AACGCTACTTGTTGATAATGATAATTGCTAGTTATTACCTATTTAGTAAGCAATTTGTTTGAGTGGTTATA
TTACATATAATTTATTTTCTGTTAATAAATAT	
  
	
  
ATTCAAAAAATATCCAACATACTATTTGATACATTGATTGATATGATACTAAAAATCAATCAGACAGCCT
TGTACGACATTGAAAATTTGAAATATTTTTAAAGCCAGAGAGAGAGAGAGAGAGGGAGCGAGAAAAAA
AATACCGGTTTATGAAAGTATTATTTTCTAATTAACAAGCGGCTGATAATCATAAATATTCAATGGGAAA
CAAATGTGCCATTCCATT	
  
	
  
TCGTTCTCAAATCATTATTATTTTGTTCACACACTCCTAACATACAAATTAATTTTTCAACAATTCTAAA
AGAGACACAATTAACGGTCATTTCAATAGAGATCGGGAGAGAGAGAGAGAGAGAGGGAAAGCGATAGAA
TTTCACTGATGACCGATGACATTGTATCAAATTGCGGCAGGAACCATTATGTTGGCTATAATTTATTCAA
TTTTTTCTTTCGTTTACTTACGAATA	
  
	
  
GTCAATGAAATGTTCGAGAGAAATGATTTAATTGTTTTTTGAATGTGGCATTTCGTCAAACGAATGCGA
ATTGGATTGAAATCGAATGGATGAGAAAAAATACAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGGAGAGAAAACAAGA
AGATAGAGAGAAAGGGATACAAAAAACACATTTCATGATCACTCTATTTGTTCCGTCGATGATGATTGCA
TATTTGGCTGATGAATGCATTGAGAG	
  
	
  
CTGTGCACAATTCCGAATTTCGAATGAAACAAGTCTGAAAATTTATTTTATGACGACGACGACGACTGCA
TTCAACTAAATGGGAAACGAACAGAAGAGATAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGGAAGGAAAG
AGTCAGTATGGATGAAAAGGAATTTCTAAGTAAGTGTATCTGTTGATGTTAGCTTAGTAGCCCTGGAAAC
TGAAAAACGTTTCATTTCGTTTGTCG	
  
	
  
TCTATAGCTTTTTCAGTAGCTACGGATTGAATTTTCGATTAAAAACCGAAAATTGATCACAAACAATAAC
CGAAAGAAGAGAGAGAGAGAGAGAGGAGGGAGAGGGAGAGACAGAAAGAAACCATCAAAAGGGAATTT
CGAATTTTAATGAAATTTTCGATGAAAATTTACATAAAAAGAAATTACGTGCGATACAAAGCGACACAA
TCACCGACAAT	
  
	
  
	
  
GAAGCAAAAAAAAAGAACAAACGAACTTCGGTTCCGAGTCAACGGCAACAGACAAAATTAAGAAAGCG
ACAAAAAAAATGCCCAGATTTTCTATTCGAGGAAAGAAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGA
GAGAGCGATAATTAAATATTTACACAGTCACATCTTGGCTATATTCAGTTAAAAGCATTTTATGCGCCTCC
TGAAACGCCTTTGAGTGTGATTTTTGTGTGTACACACAGATATTTAT	
  
	
  
GACTGTACGATTGTGTGTCACAGTTTGGATAATTTTTTCGTTGTTGTTTGTCTTCTTGTTTTCATTTCGA
TGGGCAAAAAGACCCTAAACCGGTTCATTTGTGTTGTTGGGATGAAGAGAGACAGAGAGAGAGAGAGAG
AGAGAGAGAGAGAGAGAGAGGAAGGGACAAAATATCGGCTTGTGAAAACGAGTGTTCAATGACAAATAC
CGAAACAAATTGTGAGCCACCGATCAGAGATCAAGTGCTAATGTGATGCACAAACCACTGACCATTCGTT	
  
	
  
TATAAAACATTTTCATCTAAATGATGCATTCAAATGATAATTTACATTTTATTGTTTTGCATAACAATGA
CAATATTCATTCATTTATCGGAAGACAGGCAGAGACAGACAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGGCTCCATTT
AGGAAAATAGTTGTTCGTCCATTTTTTTATTATTATTTAGTTTTTTTTTGTTTCGGTGTGGTAAATGTTT
TATTGCACAGCAACTAAAATTCAATGTGTATGTAAGC	
  
AACGAGCATTCAAAATTGCCAAATAATAAGTAAATTCTAGCCATGTTTGCCTGAATACTCCCTGGAAATA
AACCAAATTTCGCTTCATTATATTTCTCATTGAGAGATAACAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGCGAGAG
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AGAGAGTCAAGGGCAAGATCTTGATTCAATGGACATTGAACATTGATGGGAAAATGGAAATTTCCAGTG
GTCACTCAAGTATCACATAACTACAAATAAT	
  
	
  
CGACCCATCTTTCTCTGTTCTTTGTGTTCCTTCTGGATAAAATGATTTTTGTAAAATTACGGAGATTTTT
GAGCGCGTTGGTTTTAAGAATCGAGAGAAGTCAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGGGAGTATTGAAAATC
CGTAAATCCAGAATGGCGTCGCAATTCATTTCATTTGAACCACTTTGATATGCACGTGCAATATATTTAC
ATCGGGCCTCGAGTTTCGAC	
  
	
  
CAGCGATCACATACAATACTTTTGTATGGCCGGACAACGGATCGGGGGCATTTAATGGAATTCAACACAA
AATAATTTCGAAACAATGTTTTTCCAACTGACAAAGAGAGAGAGAGAGAGAGGAACAGAGAAGGAAAA
GACATACATATACACCATATACATTCTCATTTCTGGAAGAGAATAAAAATAATAATAATAATAAAAATAAT
AAAAAATAATATTACTAAAAGGTATT	
  
	
  
	
  
ATATCCTAAACAGCATGAGAAGGTGTCAAAATGCCTTCGGTTAAATTGTTTGTTATCATTGTCTCAATTG
AAACCAAATCATCTTTCTGTGAATGCATCAAAAAACAAAAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGGAGATAGA
TGATAAGAAAAGAAAAAGTAAAAATTGTTTTGTGTGTGTGTTTACTGTTTGCAATGCATACCAAAAATA
TTTAATCACAAAGTCATAAGAATAGAAAA	
  
	
  
GAGATGCTCACATTTTTGGCAGTTCCAAAAATTCATTTTGTTCTTTCAACTAAATGTTTGGTTGGTTGT
TGGCTTGATTGATTGATTGGTGTGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGGGAACTGTTT
TTTTCCTTCTATTTATCATTTCTCTCCTCCCTTTCATTTCCAATTCAATTAGATGAGAAATGAGAACAAT
CTGTGCATGAGAGAAAAACTTTTCCCATTTTCCATTGTTTTA	
  
	
  
CTTTGAACATTTCTTAGGCTATTTCTTTTTCAAAATTAGTGAAAAATATGATATGTACAACAATAATAAG
AGAAGAGTAATAGAGAAATAGAAGAAGAAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGGAGAATAAGGATAA
GGAGAGAAAGAGATTGAAGAAAAAATTGCCATAATTGCAATGGCCAGTGAGCTACTTTAACAATAATAA
TAATGAAATCAATGTTGGT	
  
	
  
AATCACGGAAGAAAGAAATGTATATCAGAAAAACAGAGATTTTTCAACAATTTTTTCACTTCGAGGAAG
AAATCGAACGTTTTTGCTTGTGGTGATTCTCGACAGAGAGAGAGAGAGAGAGGGGGAGAGGTACAGAAG
AAAATCAAAAGCTTTCAACATACGTTTTCAACATACGCGGAAAGTATCAAGTTGAACATAAAAATGTATA
GAAGTGACTATAAGCTTTTTCGAA	
  
	
  
TGGATTCCATCAAGAAATAATTCGTGCAGAAAAGCTTTTACTATAAAATGGAAATAAAGACATGAATAAT
ATTTTTCTACCGCATAAGGGCAAAAAAATCAAGAACAAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGGAGAGAGAA
GAAGCCACCGAATCAAATGGCAAAGAACGCAATGAAAGAAAAACAAGGTAGAAATCGATAGTACTGAAA
TCAGCAATATCCACCACAGTTCATAA	
  
	
  
GTTTTGCTTTATTTTTTTATTTCTGTTTCTTTGTTTCTTTCAAGAAAAAAGTCATCAACTTATTTTCAAT
GGATCGAATTAATATGTCTTGTTATCGTGTTTGTGGTTGAGAGAGAGAGAGAGAGAGGGAGAGAGAGAA
AGTGTGTATGTTTGGTGTGTCATGCGACAAAGTGAATCATTTTTCGGCTTCATCATGTCCAATGACCTCA
TAACGATTCAATGATTTTCAGTTG	
  
	
  
AACCTTTTTCACCTAGAGTTTTCACCTAGGGTTAGGTAAAACATTATATTCAAATCAAAGAGATTATTAA
GCTTCCAAAGAGTTGCAAAAACAAAATATATTTTTTTATTTTGTGAAGAGAGAGAGAGAGAGAGGAGAA
CAAAGTACAAAGACTAAAAAGTTTTGACAAGTTTGCTATATTCTTGTACCAACGCTGACTCGGTGAGGG
ATGGGTCTTGTGACTTCTAGTTTGGACCATTCGAAAGGTTGTG	
  
	
  
GTGTATATTTGTTTGTTGTTCATTGCCGAACGACAGAAACAGCAGTCACACAACACAATTCTCAATGAGA
AGTGTAGAGAGAGAGCGAGAGAATGAGAAAAAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAAAAAAC
ACATTCGGGGAACGTGTATATTTTACTATATGTACTAGCATCAGCGTTTCATTGTTGATATTATCCAGTGT
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GTGTTGAATATATTGGAA	
  
	
  
CAACCAACCAACTATACATCATATTTGATTTTCCAGAATACTGAGCATCCAACTGAATTCTACAAAAAAG
AAATGAAACAGAGAGAGCGAGAGAGACAGAGAAAGAGAAAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGGAGGGAGGG
AGAGGAAGAATTTAATGGAAAATGTGCACTCATAAACTTTGTCTGCATCGCACGAAAATTCTGTATTTT
GTTGTGTATTAAATTATTATTATTCGTTGAATAT]	
  
	
  
	
  
 
 
>dps-­‐mir-­‐2564-­‐p5_1ss4GA	
  
CCAAAAACAAATTTT	
  
	
  

1> ATATAATAATAATATTAACCGATCAATCCAAAAATAAATTAAGCAATTTTATCTGTAATAAAGGA
AATAATATTTTCTCTCTCTTATATTTACAGCGCTAAACTGGATAAAAAGTAAGTCCATTTCAAAT
AATAATATTAACCAATCATTCCAAAAACAAATTTTAGTAATTTTATCTATTCAAATTATTCAGTG
GAGAGCTTCTTGAGAGGTGTAGAAAATTGTTAGTTTAATAAATTTTCTATATTTTTATGAACTT
TATAAAATGTCGATTCTAATTTTGTTTGTTTCAGTGCCCACC	
  

	
  
AU    AAAACA     U    AUU  
  UCCA      AAUUU AGUA   U 
  AGGU      UUAAA UUAU   U 
--    GACUUA     C    CUA 
	
  

2> CCAATCATTCCACAAACAAATTTAGTAATTTTATTTATAATGAAAGAATTATTATTTTTTCTTT
GATACATTTACAGAGATGATGGATTAATGTAAGTTCATTTCAGATAATGATATTAACCAATCATT
CCAAAAACAAATTTTGTAATTTTATATTGAAACAATTTTTATTTTTTCTTTGATGCATTCACAG
CGGTGCCGTGGTAACGTAAGTCCATTTCGCATAATTATACTAACCAATCATTCCTAAAACAAATT
TTTAAATTTTATAAT	
  

	
  
    UUCC     C   UU    AA   UA  
AUCA    AAAAA AAA  UUGU  UUU  U  
UAGU    UUUUU UUU  AACA  AAG  A 
    UUCU     A   UU    --   UU 
	
  

3> TAATAAAGGAAATAATATTCTTTTTCTCTTATATTTATAAGAGAAAGAGAATATTATTTATTTAT
ATTATTATTATTATATTTACAGCGCTGAATTGGAATCGTAAGTCCATTTCAGATAATAATATTAA
CCAATCATTCCAAAAACAAATTTTGTAATTTTATCTATTCAAATGATTCAGTCCAGAAATTCTT
CAGATGTGTAAAGAATGGTTAGTTTGATAATTTTTATGTATTTTTCTGAACTTTATAAAATGTC
GATTCTAATTTTGTTTGTTTCAGTGCCCACCTATACTTCGAAT	
  

	
  
    -   C        CAAAA   AAU    U--      AU--  AU-  A  
UAUU AAC AAUCAUUC     ACA   UUUG   AAUUUU    CU   UC A 
AUAG UUG UUGGUAAG     UGU   AGAC   UUAAAG    GA   AG A 
    U   A        AAA--   GU-    UUC      ACCU  CUU  U  
	
  

4> ATTATAATATTAACCAATCATTTTTAAAACAAGATTTAGTTATTTTATAAAGAAAGATATATTAT
TTTTCGTTTTAATACATTTACAGTCTTTCAAAGCTACGGTAAGTCCATTTCCGATAATAATATTA
TCCGATTATTCCAAAAACAAATTTTGTAATTTTATCTTTAATGAAAGAATTATTATTTTCTCTT
CAATACATTTACAGCATAGAAGTTCGAGAGTAAGTCCATTTTAGATAATAATTTTAACCAATCAT
TTCAAAAACAAATTATGTGATTTAATAATGGAAGAATTATTATTTT	
  

	
  
A     AAAAC     U        UAUCUUU-     A-----             U-----------     CAAU  A    CA  

 UUCCA     AAAUU UGUAAUUU        AAUGA      AGAAUUAUUAUUU            CUCUU    AC UUUA  \ 

 AAGGU     UUUAG GUAUUAAA        UUACU      UUUUAAUAAUAGA            GAGAG    UG AGAU  G 
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G     AAUAA     U        CAAAAACU     AACCAA             UUUUACCUGAAU     CU--  A    AC  

	
  
5> TAATAGCCTACTTACTCGACTTGAGCAAAATTACCCTACTACTTACTCAACCTACTAGATAAGCC

TACTTACTTGCAGGTATGATTTACAGCGATGAGTGGCAAAAGTAAGTCCATTTTAGTTAATTAT
ATTAACTAATGATTCCAAAAACAAATTTTGTAATTTTATCTTTAATGAAAGAATTATTATTTTC
TCTTTGATACAATTCAGTCTTGAACAATCACAGTAAGTATACACGGTACTGTATTTTAGATAATA
ATATTAACTAATCATTCCAAAAACAAATTTGTTAGTTTTATCT	
  

	
  
UGAUUC    AAC   UUUU        A  UU  
      CAAA   AAA    GUAAUUUU UC  U 
      GUUU   UUU    UAUUAAGA AG  A 
AACAUA    CUC   UAU-        A  UA 
	
  

6> CGTGGCCAGGTAACTTGACAATCATATATGATGTTCGGAATTAACAAAATTATTTTTTCTCTTA
AATTTATTTAAAGTGTGGAAGCAGGTGGAACAAGGTAAGTCCATTTCAGATAATGCTATTAACC
AATCATTCCAAAAACAAATTTTCTAATTAATGAAAGAATTATTGTTTTCTCTTTGATACATTTG
CAGCGGTTCCGGGGAATCACCGTAAGTCTATTTCAGATAATAATTTTAACCAATCATTCCAAAA
ACAAATTTAGCAAATTTTATAATGAAAAAATTATTA	
  

	
  
A    UUCCA       AUU    AAUU  
 AUCA     AAAACAA   UUCU    A 
 UAGU     UUUUGUU   AAGA    A 
A    UUCUC       AUU    AAGU 
	
  
	
  
CCCTCTCCCATAGGTGGCGCTGCTCATTCCTTCCGATTTGTACATATCAGTCATTTTTCATATAAAATATG
TGTGTGTGTGAGTTGACTCCAAATTCTTAGGACGTGTTCGTATTAGTTTCTAATGTGTTTCTCACCAAAA
ACAAATTTTAAAAAATTCCGATAGGGAGCGCTAAACAAGCCAATTTATAAACAGCTTTAAATGAGGAGA
AGTACTGATCCTATTGAGCCAAAAACCGGAGGGTATGTTTGAATGGATGCCGGGAAGGTTTAGAATATAG
TTT	
  
	
  
No loop structure 
	
  
CTGTCTAATTTATTCCACACATTTAAATAATGACACATTTTTCATCGATCATATCCTTGCTCCCGAGCATT
AAATTCCATATATTTGAATGACGACACACTTTTTATGATCAAATGCTCCAAAAACAAATTTTAATTTAAT
TAAAGTAGCAAAACAATTTTCCCTATTTTTTTAGTTACATTTTCAACTTCTAGTTTTTCATATGTGAATA
TGTTTTTAAATAAACATGTAATTAAAAAAATTTTAAAAACGTAAATCAAATATATCTAATAAATATTTTT	
  
	
  
	
  
TATATAATAATTAAATAAAACAAGCAGAATTCGATAATACCGAAAAAATTTAAAAAAAATTCTTGAGGA
AAATTTTTATTTTAGAGAAATAAAAAAAAAAATTCACAGAAAAATTTCCGAGAAAAATGTCCAAAAAC
AAATTTTCAGAAAAAAAAATTTACGAAAAAAAAATTTTGTAAAAAAATTTATGGGGAAAATTTGGGCC
CGAAAATTTTTTAGTTCGAAAAATTAGTTCCGGAAAATTTCGAAAATTATAATAATTAATAGTAT	
  
	
  
	
  
ATATCAGATAATGATATTAGCCAATCATTCCAAAAACAAATTTATAATAAAAGAATTAATATGTTGTCTTT
AATACATTTACAGTTATCAAAGGAGACTGTAAGTCCATTTCAAATTATTATATCAATCAATCATTCCAAA
AACAAATTTTGTAATCTTATTTATAATGAAAGAATTATTATTTTCTTTTTAACACAATTCCAGCGCAAAA
ATGAGGTAAGTCTATTTCAGATAATAATATTAATCAAACAATTCAAAAACAAATTTAGTAACTTTATCTA
CAAT	
  
	
  
	
  
CTTGACATGTATATTTTATGAGAATCCGGGGAGAAGCCCATTGAAAAAAGATTAAAGTGTCGATTCCTTT
TTTCTTCCTGTTGACATTTTTCAAGTGCTCAACACTTGTAAATATTGTGTGTGTGTGTGTTGGTGTCATC
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CCCAAAAACAAATTTTGATTTCAATTCTCACTCAAAAGTTGTGTTCGATGTTATTTTGATTCTTGATTCA
ATCAAATTCACATTGCGTAAAATTGATGGATCACAAATTGATGTTCCATTGTGAAAATCATCTATGAAAA
GAAATGGTTGCAATCATT	
  
	
  
	
  
ATAATAATATTAACCACAATTATTTCAAAATCAAATTTAGTTATTTTATAATGAAAGAATTATTATTTTCT
CTTTAATACATTTACAGAGGAACAGGACTACTGTAAGACCATTTCAGATAATGATATTAACCAATCATTC
CAAAAACAAATTTTGTAATTTTATCTTTAATGAAAGAATTATTATTTTCTCTTTAATACATTTACAGCGA
TGACGTGGTAGCGTAAGTCAATTTCAGATAATAATACTGACCACAATTATTCCAAAAACAAATTTAGTTA
TTTT	
  
	
  
	
  
AATAATAACATTAACCATACATTTTAAAAACAAAATTTAGTTATTTTATAATTAAAGAATTATTATTCTCC
TTTTGATACATTTACAGCGGGGTTCAGGAAGCGTAAGTCCATTTCAGATAATAATATTAACCAATTATTC
CAAAAACAAATTTTGTGATTTTATCTTTAGTGAAAGAATTATTATTTTCTCTTTAATACATTTACAGAGA
AGAAACGTAAGTTCATTTCAGATTATAATATTAACCAATCATTTAAAAAACAAATTTTAGTATTTTATAA
TGAATGAATTATTATTTTTCCTTTTAATACATTAACAGACTTGCAGAGCTACGGTAAGTCCATTTCCGAT
AATGATATTATTCCAAAAACAAATTTTGTGATTTTATAATTCAAGAATTATCACTTTTTCTTTAATATAT
TTACAGCCAAAGAGTAAGAGCGTAAGTCCATTTCCGATAATGATATTATCTAATTATTCCAAAAACAAAT
TTTGTGATTTTATAATGAAAGAAATTATTATTTTCTCTTTAATACAATTACAGCAATTTGGGATTAGAGT
AAGTCCATTTCAATAATAATATTAATCAATCATTCAACACAAACAAATTTAGTAATTTTATAATGAAAGA
A	
  
	
  
	
  
AAAAAGCAAATGCCGTGAAAAGAAAGATAAAAAAAAACACAAAAAAGAGAAAATAATATTTTCACAAT
TAATAAAATGTTTGATTTTTTCTTTTGGTGAAATTTTCCCTGATCAATTGCAAAACATTAAATTGTTGA
AACCAAAAACAAATTTTTTTTTTTGAACGCGCACATTGAAATGAATAATCAAAAATGAATAAAAGCAAT
AAAGCAAAAATTTCAAATTAGTTAAACAAAAGCCTGTATTTGCCGAATGATCGAATTCCAATGGAAAAG
AAAATAAAAAAAAAA	
  
AATAGTAATATAAACAAATTATTCCAAAACCAAATTTAGTAATTTTATCTTTAATGAACGAATTATTTTT
TCTTTTTAATACATTTACAGAGGAACAGGACTACTGTAAGTCTATTTCAAATAATAATATTAACCACAATT
ATTCCAAAAACAAATTTTGTAATTTTAACTATAATGAAAGAATTATTATTTTCTCTTTAATGCATTCACA
GCAATGACGTGGTAGCGTAAGTCAATTTCAGATATTAATATTAACCACAATTATTCCAAAAACAAATTTA
GTTATTTTATAATGAAAGA	
  
ATAATAATATTAACGAATGATTCCAAAAACAAATTTAGTAATTTTATAATGAAAGAATTATTATTTTCTC
TTTAATACATTTACAGCGCTGGACCCTCAACGTAAGCCCGTTTTAGATAATAATATTGATCACAATTATTC
CAAAAACAAATTTTGTAATTTTATTTATAATAAAAGAATTATTATTTTCTCTTTAAAACATTTACAGAGG
AAGAGGACTACTGTAAGACCATTTCAGATAATGATATTAACCAATCATTCCTAAAACAAATTTTGTAATT
TTATAGTG	
  
	
  
	
  
CCGCACATCAAGCACTACTATCGAGTTTAGCTTGGCAGTGTATTTTATAATAAAAGAATTATTATTTCTTT
CTCATTCATTTACAGCTATCTTGCATATAAGTAAGTCCATTTCAGATAATGATATTAAGCAATCATTCCAA
AAACAAATTTTGTAATTTTAAAATGAAATAACACAATGGAACACTAAAAATAATGCTGGGGGTTTCTCA
CCATTATGTAAAAAGTCTTTGTGAGTGTATTCCATCGCGCCAAGTCCAAATCCAAAGTTAGCTCAA	
  
	
  
	
  
TTTTATCTATAATAAACGAATTAATTTTTTTTTTCTTTCATACCATTACAGACTTTTAACGGAATCGTAA
GTCCATTTTAGTAATTTCATTTAACTTTCAAATTTTGATCGCTTGGTTCCCCTAGTATTAATCAATCATTC
CAAAAACAAATTTTGTAATTTTATCGATAATAAACGAATTAATTTTTTTCTCTTTGATACAATTACAGCG
CTCAACAGATAGTGTAAGTCCATTTCAGACAATAATATTAATCAAACAATTCAAAAACAAATTTTGTAAT
TTTATCTTT	
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ATAATGATATTATCCAATTATTCCAAAAACTAATTTTGTAATTTTATAGTGAAATAATTATTATTTTCTCT
TTAATACATTTTCAGCGAATATTTGAAAAGGTAAGTCCATTTCAGATAATATGTAATATTAACCAATCACC
CCAAAAACAAATTTTGTGATTTTCTAATGAAAGAATTATTTTCTCTTTAATACATTTACAGCACTTACGG
AATACGGTAGTCCATTTCAGATAATAATATTAACCAATCATTCCAAAAATAAATTTAGTAATTTTATAATG
AAAGAATAATTTTT	
  
	
  
AATAATATTAACCAATCATTCCAAAAACAAATTTAGTAATTTTATAATGAAAAAATTATTATTTTTTCTT
CAATACATTTACAGCAAATTGAAATTAGCGTAAGTCCATTTCAGATTACAATATCAACCAAATATTCCAA
AAACAAATTTTGTGATTTTCTAATGAAAGAATTATTTTCTCTTTAATACATTTACAGACAAACCCCGATC
GAGTAAGTCTACTTCAGATAATAATATTTACTAATTATTCCAAAAACAAATTTTGTGATTTTATAATGAA
AGAATTATTTTCTCTTTAATACATTTACAGCACTTCCCTGTCAATGTAAGTCCATTTTAGATAATAATATC
AACCATTCATTCCGAAAACTATTTGAGTAATTTTATCTATTCAAATGATT	
  
	
  
	
  
AATAATAATATTAATCAATCATTAAAAAAAAATAATAATTTTATCTTTTATAAAAAAATTATTTCCTTCT
CTTTAATAAATACATCTACAGCACTGCAGACGACTTGTAAGGCCATTCCAAAAATAATATTAACCAATCA
TTCCAAAAACAAATTTTGTAATTTTATCTTTAATATAAGAATTATTATTTTCTCTTTAATACATTTACATG
ACTAGCAATCCAGAGTAAGTACATTTCAGATAATAATATTATCCAATCATTCCGAAAACGAATTTAGAAA
TTTTATAATAAA	
  
	
  
CCAAAGAAAGAATAATTATTTGCTTTTTAATACATTTTCAGCGCTTTAATGAATCAGTAAGTCCATTTCA
GATTATAATATTAATCAATTATTCCAAAAACAAATTTTGTAATTACATCTTAAATGAAACAATTATTATTT
CCTCTTCAATATATTTACAGGGCTGAAGAGTCATAGTAAGTCTATTTTAGTTAATTATATTAACTAATCAA
TCCAAAAATAAATTTTGTAATTTTATCTTTAATTAAACAATTATTA	
  
	
  
	
  
ATAAAAATAATAATTAATCATTCCAAAAATAAATTGATAATTTTATCTATAATAAAAGAATTATAATTTT
TTCTTCAATACATTTATAGCAATCTTTTACAGTAAGTCAATTTGAGATAATAATATTAACCAATCATTCCA
AAAACAAATTTTGTTATTTTAACTATAATGAAAGAATTATTATTTTCTTTTAAATAAATTTACAGCGATG
AGATGGCACGGTAGGTCCATTCCAGATAATAATATTAACTAATCATTCCAAAAACAAATTTAGTTATTTT
ATTATGAAAGAATTATTATTTT	
  
	
  
	
  
AATAATAATAAAATATTAACCAATCATTTCAAGCGAAAATTTAGTAATTCTACAATGAAATGATTATTATT
ATTATTTTCTCTTTAATACTTTTACAGCCATGAACAGTTACGGTAAGTCCATTTCAGATAATGATATTAAC
CCGTTTATTCCAAAAACAAATTTTGTGATTTTATAATGAAAGAATTATTATTTTCTCTTTAATACATTTA
CAGCGCTGAACTGATAACGTAAGTCCACTTCATAAAAATATCACAATAAATTTCGTAAAAAAAAAAAGA
AGAATTATTAATATT	
  
ATAATAATATTAACCAATTATTCCAAAAACAAATTCAGTTATTCTATAATGAAAGAAATTATTTTTTTTT
TTATTTTTAAAGCAATGATAACATTTCCCTGAATCCGTAAGTCCATTTCAGATAATAACATTCATTCCAA
AAACAAATTTTGTAATTTTATCTATAATGAATATTATTTTCATCGTTAACGAATTATTATTTTCTCTTTAA
TAAATTTACAGCATTTCAGCGTTAGTCTATTTCAGATAATAATATTAACCATTCATTCCGAAAACAAGTT
TTAATCAATTTTATTTTA	
  
	
  
	
  
AATAATATTAATCAATCATTCCAAAAACAAATTTATTAAATTTATCGATAATAAAAGGATTACAAATTAT
CTCTTTGATACAATTACAGCGCTCGACAGATAGTGTAGGTCCATTTCAGACAATAATATTAATCAATCATT
CCAAAAACAAATTTTCTAATTCCATCGATAATAAAAAGATTATTATTTTTTCTTTGATACAATTACAGCG
CTGAACAGATAAGGTAAGTCCATTTAAGATAATAATATAAACTAAATATTCCAAAAAAATTTTTTTTGTA
ATTTT	
  



	
  
	
  

402	
  

AATAATATTAACCAATCAATCTAAAAACAATTTTAGTAATTTTATAGATAATAAAAGAATGATTATTTTC
TCTTTGATACAATTACAGACTTATACGGCAATTGTAAGTCCATTTCAGACAATACTATTAACCAATCAGTC
CAAAAACAAATTTTATAATTTTATCGATAACAAAAAGGATTATTATTTACTCTTTGATAAAATTACAGCA
ATCGAATTTCAAGGCGAGTCCATTTTTGATAATACATATTAATCAATCATCTCAAAAACAAATTTGTCAA
TTTTATCTTT	
  
	
  
	
  
ATAATAATATTAATCAATCATTTCAAAAACAAATTTAGTAATTTTATAATGAAAGAGTTATTATTTTCCC
TTTAATACATTTACAGCCTTGAAAAGCTACGGTAAGTCCATTTCCGATAATGATATTATCCAATTATTCCA
AAAACAAATTTTGTGATTTTATAATTAAAGAATCATTATTTTTTCTTTGATTCATTTTCAGCGCTGAATT
GAAAGTGTAAGTCCATTTTAGATAATAATATTAACCAATCATTCCACGAACAAATTAAGTAATTTTATAA
T	
  
	
  
	
  
AATTCTGTTATAATTATTAGGTTGTTCTTTAGTAATTTTATTTATAATGAACAAATTATTATTTTCTGCGT
TAATACATTTACAGAGCTCCAGAGTAAGTCCATTTCAAATTATACGTGTCATATTAACCAATCATTCCAAA
AACAAATTTTATAATTTTATCTATAATGAACGAAAATTCATTTTCTTTTTAACACTTTTACAGGAAAACG
TTACTGTAAGTCCATTTTAGATAATAATATTAACCAATTATTCCAAAACCAAATTTAGTAATTTTATCTAT
AATGAAGG	
  
	
  
	
  
CAACCAATAATGCCAAAAATAATTAAATTTATTCATTCCATCTAAAATAATGAACGAACTATGATTTTCT
CTTTAATTTTTTTTTTTTTTACAGAGCTTTTTTGGGACAGTAAGTCTATTTTGGATAATAATATTAACCA
ATCATTCCAAAAACAAATTTTGTAGTAATTTTATCTATCCAAATGATTTAGTTGGTCGAATACAAAACGG
TAAGTTTGTTTTTAAAATTTATTTCATTTTCACATTTTACAAAAAGTCGATTCAAATTTATTTGTTTCAG
AGCTATTCAAATGATGA	
  
	
  
	
  
AAATAATAATATTAACCAATTATTCCATAAATCAATTTAGTAATTTTATTTATAATGAAAAAATTATTATT
TTACCTTTAATACATTTACAGCCCTGACCAAATAGTGTAAGTCCATTTCAGATAATGATATTAACCAATTA
CTCCAAAAACAAATTTTATGATTTTATAATGAAGGATTTATTATTTTCTCTTTAATACATTTACAGGTGG
TTAAATTCGCAAACGTAAGTCTATTTCAAATAATAATATTAACCAATCATTCGACAAGCCAATTTCGTAA
TTTTATCTATAATGAAAGAA	
  
	
  
	
  
ATAATAATATTAACCAATCATTCCAAAAATAAATTTGCTAAATTTATAATGAAAAGATCATTTTTCTATT
CACTATTTATAGCGGTGCAGAGGAGCGGTAAATCCATTTCAGATAATAATATTAACCAATAATTCCAAAA
ACAAATTTTTGTAAATTTATCTATAATGAAAGATTTATTGTTTTCTCTCCAATACATTTACAGCCGCCAA
CTGCACTTGTAAGTTCATTTCAGATAATAATATTAGCCAATCATTCCAAAAATAAATTTAGTAAATTTATC
TATAAT	
  
	
  
	
  
ATAATAATATTAACCAATCATTCCTAAACCAAATTTTGTAATTTCATAATGAAAGAATTATTGTTTTCTC
TTTGGTACATTAACAGGGGTTCCGGGGGATCACCGTAAGCCTATTTCAGATAATAATATTAATCAATCAT
TCCAAAAACAAATTTTCTAATTTTATAATGAAAAAATTATTATTTTCTCTCTGATACATTTACAGCGGTT
CCGCGGGATCATCGTAAGTCCATTTCAGATAATGCTATTAAGCAATCATTCCTGAAACAAATTATGGAAT
TTTACAATGAAATAATTATTATTTTCTCTTTGATACATTTACAGCGGTTCCAGAGTATCGTAAGTCTATTT
TATAATAATATTAACCAATCACTCCAAAAACAAATTTTGTAATTTTATAATGAAAGAATTATTATTTTCTC
TTCGATACATTTACAGGGGTTCCGGGTAAGTTCATTTCAGATAATAATATTAACCAATCATTCCTAATACA
AATTTTGTAATTTTATAATGAAAGAA	
  
TAATCAGAAAATGTTTGCGAGCAAATCGTATTCAAACGGAGTGGTCAACGACAGAAAACCGAAAAGATA
TAAAACAGAGCAGCGGGCAGAAGAGTCGAAAGACAAGAATCCAACGAATCACATTATCATCCAAAAACA



	
  
	
  

403	
  

AATTTTAAACTGACGTTATTTATGCCCCAAAATAAGAAAACAGACAACATTTATGACAAAAATTTTTGTA
AAGAACTACAATGACAAAAACATACACGTAAAACTAATGGAACACAAGACAACGGACACCAAAT	
  
	
  
	
  
TTATATTGACCAATCATTCCAAAAACAAAAAAATCAGTTATTTTACAATGAACGAATTATTATTATTCTT
TCTTTTCAATACATGTACAGCCTTGAAGAACTGTAAGTAAATTTTAGATAATAATGTTAACCAATCATTC
CAAAAACAAATTTTATAATCTTATCTTTAATAGAAGAATTATTATTTTCTCTTTAATACATTTATAGCGCT
GAAAAGGATTTGTAAGCCCATTTCAGATAATAATATTAACAAAACATTCCAAAAACAAATTTACTAATTT
TATCTTTAAT	
  
	
  
	
  
AAGTCCAATGCAGATAACAATATTAATAAACCATTCCGAAAACATATTAAGCAACTTTATCTATAATGAA
AAAATTATTATTTTCTCTTTGATACATTTTCAGGGAACTACTGGTTAGAAGGTAACTCTATTTGAGATAA
TTATATGCCAAAAACAAATTTTGTAATTTTATCTTTAATGAAACAATTATTATTTTCTCCCCAATACATTT
ACAGAACTGCACAGCTG	
  
ATAATATTATTAACAAATCATCCCGAAAAAAATTTAGTAATTTTATTTATAATAAATGAATTTTTTATTTT
TTAAAAATACATTTACAGCCTTGAACTGAACCTGTAAGTCCATCTCAGACAATAATATTAACAAATCATC
CCAAAAACAAATTTTATAATTTTATTGATAATAAAAGAATTTCCATTTTCTCTATGATATATTTGCAGCA
ATGCACCGCCACCGTAAGTCCCTTTCAGATAATAATACATATTAACAAATCATTCGAAAAATAAATTCAG
AAATTTTATTTATAAT	
  
	
  
	
  
AATAATAATATTAATCAATCATTCCACAAACCAATTTAGTAATTTTATCTATAATGAGAGAATTATTATTT
TCTTTTTAATAATTATTTTTTATAGCCTTGAACAGCTACAGTAAGTCCATTTCCGATAATATATTATCCAA
TTATTCCAAAAACAAATTTTTTGATTTTACAATGAAAAAATTATTATTTTCTCTTGAATACATTTACAGA
GAAGTTTTGAAAAGGTGAGTCCATTTTATTAAAAATACTAGCTGCTTTTGACCCGCTTCGCGTGGTCATT
TATTTTATATAGTAGTATATA	
  
	
  
	
  
ATCATAATATTAAGCAATCATTTCAAAAACAAATTTTGTAATTTTATCTTTAATTAAAAAATTATTAATT
AATTTTTCATACATTTACAGCAGTAGCCTACTGTAAGTCCATTTTAGATAATAATATAAACCATTCATTCC
AAAAACAAATTTTGTAATTTTATCTTTAATGAAAGAATTATCCTTTTTGCTTTAATACATTTACAGCACT
AAGTGGGAAAGGTAAATAATTAAAAAAATAAATTTAGCAATTTCATCTTTAATGAACGAATTATCATTTT
CCCTTTAATACATTA	
  
	
  
	
  
AGCTTCTACAGCTTTTTTGATGGCCAGGTAACTTGACAATCATATATGATATTTGGAATTGACAAAATAA
TTATTTTCTGTTAAAACATTTACAGCGCTGCACCGAAACGGTAAGTCCATTTCAATAAAAATATTAACCA
ATCATTCCAAAAACAAATTTTGTAATTTTCTCTTTAATGAAAGAATTATCATTTTCTGTTTAATACATTT
ACAGCGCTGCTCAGCAAAGGTAAGTCTTTTTCAGATAATTGCATTAACCAATCATTACGAAAACATATTT
AGAAATTGTATCTTTA	
  
	
  
	
  
ATAATAATATTGACCAAAATTACTCCAAAAACAAATTTAGTAATTTTATTTATAATGAAGGAATTATTAT
TTTCCCTCTAATACATTTACAGCCTAGATAAATATGTGTAAGTCCATTTCAGATAATGATATTAACCAATC
ATTCCAAAAACAAATTTTGTAATTTTAAAATGAAATAATTATTATTTTCTCTTTAATACATTTACAGCGA
TGCACTAAAAGAGTAAGTCCATTTCAGATAATTATATTAACCAATCATTCGAAAAATAAACTTTGTAATT
TTATAATAAAAGAATTATTAT	
  
	
  
	
  
ATAATAATATTAGTCAATCATTCCAAAAACAAATTTAGTAATTTTATCTTAAATGAAAGAATTACATATTA
TTTCCTTTTTAATACATTCACAGAGCTAGACTGAGTCTGTAAGTCTATTTCAGATAGTAATATGTATCAAC
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CAATCATTCCAAAAACAAATTTTGTAATTTTATCTATAATGAAAAAATTATCAATTTCTCTTTAATATCT
TTACAGAACTGCACATAATACGTAAGTCCATTTCAGATAAAAATATCAACCAATCATTTCAAAAACAAAT
TTAGTAATATTATCTATAATG	
  
	
  
	
  
GGTGGTGGTTGACTAAACCTATTATATTTAATGCATTGCACCGTTTTTATGTTTATTTATTTATGGATTTG
CGTCTTGTGCACAAAATATTCGTATCACTTCTGAATCCTTTTGTTTCTAGCTATTGGCTAGCATATCAACC
AAAAACAAATTTTAATGAAATGATTTCTTGAAGATTCATTGAATTCTTAATAGATCAAATAATTAATAAT
CAAATGCGAAAGAAACAAACGGTGCATCCGTTTTCGGATTTAAATTATCACATTTTAAACTCAAACGATC
GTAAACTTT	
  
	
  
	
  
AATGAAAGAATTATTATTTTCTCCTTAATACATTTACAGCGCTGAACCGTTTACGTAAGTCCATTTCAAT
AAAAATAATAACCAATCATTCCAAAAACAAATTTTGTGATTTTATAATGAAAGAATTATTATTTTCTCTT
CTATATATTTACAGTGCTGAAGATCAAGCGTAAGTCCATTTCTGATAAAAATATTAACCAATCATTTCAA
AAACAAAGAAGCTTGTACAGCTTTTTAGTATTT	
  
GTCCACTTCAGATAATAATATTAACCAATCATTGCATAAACAAATTTAGTAATTTAATAATGAGAGAATTA
TTATTTTCCCATCAATATATTTACAGAATGTTTAGTTCGCTAGCGTAAGTCCATTTCAGATAATAATATTA
ACCAATTATTCCAAAAACAAATTTTGTGATTCTATAATGAAAGAATTATTTTCTATTTAATATATTTGCA
GCGAAGCGACAAAATCGTAAGTCCATTTCACAACATAATATTAACCAATCATTCCAAAAACAAATTTTGT
GATTTTATAATGAAAGAATTATTTTCCTTTTAATACATCTACAGAGAACCAAGGTAAGTCCATTGCAAAT
AATATAATTATAATTATAATTATAATTATTTCATTACATTTTTATTATTTTCTTAGTTTGCGAGACCTCGG
G	
  
	
  
	
  
ATAATAATATTAACCAATCATTCCAAAAACAAATTTAGTAATTTAATCTATAATAGAAGAATTATTAATTT
CCCATTTATATATTTGCAGGGAGACTTCAACGCTAGAGTAAGTCCATTTCAATAATAATATTAACCAATCA
TTCCAAAAACAAATTTTGTGATTTTATAATGAAAGAATTATTTTCTTTTTGATACATCGACAGCGCTCTT
GCGAAATTGTAAGTCCATTTCACATCATAATATTAACCAATCATTCAAGAAAAAAAAATTTGTGATTTTT
AAATGAAAGAATTTTTATTTT	
  
TCTATTTCTGTTAATAATATTACCCATCATTGCAAAAACAAATTTAGTAATTTTATAATGAAAGAATTATT
ATTTTCCCATTAAATCATTTACAGCCTTAAAATGATACTGTAAGTAAGTCCGATAATAATATTATCAAATT
ATTCCAAAAACAAATTTTGTGATTTTATAATGAAAAAATTATTATTTTCTCTTGAATACATTTACAGCGC
ATATTTGAAAGAGTAAGTCCATTTTATTAAAAATATTAACCAATCATTCCGAAAAAAAATTTAGTAATTT
TATAATGAAAGAATTATTA	
  
	
  
	
  
GCTTGAATGCATTCCAATCGTATTTGTGTGTCAATTCTATAGCGCATGTTGTTTCGAAACATCCAAAAGA
GTGAAGTTCGAGATACTGTGCAATGTAAACCATACAGATTATTGAATTTGTGGCAAACAAAAATTTCAA
AGACCAAAAACAAATTTTAAATTCAAAGATGTAATCTTTCGTTTTACAGATAGAAAATTATTTTTCACA
ACAAATAGTAAATAATTTATTTATGGATCCAATTTGTGACATTAATTTCGGCAAATGTCGAAGATAATAT
TGAAGTTAATTTGTCAATT	
  
	
  
	
  
GGATAGGTAAGTCCCATTAGCAAATCATTCCAAAAACAAATTTAGTAATTTTATCTCTTAATGAAAGAAT
TATTATTTTCTCTTTGATACATTTACAGTGCTACACTGTCTCGGTAAGTCCATTTCATATAATTATATTAA
CCAATCATTCCAAAAACAAATTTTGTAATTTTTTCTACAATGAAAGAAATATTATTTTCTCTTTCATTCA
TTTACAGCAACTCAGAGCCATAGTAAGTTTATTTCAGATAATGAAATTAACTGATCATTCCAGAAACACA
TTTAGTAATTTTATCTCTTAATGAAA	
  
	
  
	
  
AACTATCTATCAAGTAATCATGAAAAAGTAGCGGAAAAGTATGTTTTAATCCTTAAAACTATTTATTTTT
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CTCTTGAATTCATTAACAGCGCTGGATCGTCAACGTAAGTCCATTTTAGATAATTTTATTTACCATTCGCT
CCAAAAACAAATTTTGTAATTTTATCTTCAATGAAAGAGTTATTATTCTCTCTTGAATTCATTAACAGCG
CTGGATCGTCAACGTAAGTCCATTTTAGATAATCATATTTACCATTCGCTCCAAAAACAAAATTCGTAAT
TTTATCTTCAATGAAA	
  
	
  
	
  
ATAATATTAACCAATCGTTCCAAAAACAAATTAAATAATTTTATTTATAATGAAAGAAATAATATTTTCT
TTCTCAAACATTTACAGCGATGCACTGGATTGGTAAGTCCATTTCAGAAAATAATTTAAGCCAATCATTC
CAAAAACAAATTTTGTAATTCTAACTATTCAAATGATTTAGTCCGCTAATTGAACAGAAGTGTAGACGGC
TGTAAGTTTGATAATTTTTATATACAATATTTTTCCGAACTTTATAAAAAAAAAAAAAATCTAAATTTCT
TTGTTT	
  
	
  
	
  
ATAATAATATTAACCATTCATTCCAAAAACAACTTTAGAAATTTTATATATAATAATCAGAGAACTATTAT
TTTCTCTTTAATATACTGACAGCGATGCAGCGGTACGGTATGTCCATTTAAAATAATAATAATAAAAATTA
TTCCAAAAACAAATTTTGTAACTTTATCTCTAATGGGATTATCATTTTCTCTTTAATACATTTACAGCAC
TGGCTGGGTACAGTAAGTCCATTCCAAATAATAATATTAACCAATCATTCCGAAAACAAATTTTGTGATT
TTATCTTT	
  
	
  
	
  
ATAATAATATTAACAAATCATACCAAAAATGAATTTGGTAATTTATAATAATGAAAGAATGATTATTTTC
TCTTTAATACATTTACAGAGTTCAACCGAAACGGTAAGTCCATTTCAGATAATAATATTAACAAATCATAC
CAAAAACAAATTTTGTAATTTTATCTATTCAAATGATTCAGTTCACAAGCTGAGTTGGTGACTATAAAGG
AGTAAGAATGATAATTTTTATATATTTTTCCGATTTTTTTAAAAAGCCGATCCTAAATTTGTTTGTTTCA
GGCTTCTCCAAAT	
  
	
  
	
  
ATAAAAATATTAACCAATCATTCCAAAAAAAATTTTTGTAATTCCATAATAAAAGAATTATTATTTTCTC
TTCAATACATTTACAGCCCTCCGCAGCAACCGTAAGTCCATTTCAGATAAAAATATTAACCAATCATTCCA
AAAACAAATTTTGTAATTTCATAATAAAAGAATTATTGTTTTTCTCTTTGATACATTTACAGCACTCCTA
CGTAAGTTCATTTCAAATATTAATATTAACAATTCATTCAGAAAACTATTTAAGTAATTTTATCTATT	
  
	
  
	
  
CCATTCCAGTTAATCATATTAACGAATTATTCCAAAAATAAATTTTGTGATTTGATAATGAAATAATTGT
TATTTCCCCTTTAATGCAATTATAGCAATCAACTGAAAGAGTAAGTCCATTTCAGATAATAATATTAATCA
ATCATTCCAAAAACAAATTTTGTAATTATATCTATAATAATGAAAGAATTGTTATTTTCTCTTTAATACAT
TAACAGCTATGAACAGCTAGTGTAAGTCCATTCCAGATAATGATATTAACCAATTATTCCAAAAATAAAT
TTTGTGATTTTATAATGAAAGAATTATTATTT	
  
	
  
	
  
ATAATAATATTATCCAATCGTCCGAAAATAGATTTAGTAATTTAATCTTTAATGAAAGAATAATTATTATT
TGTCTCTTTAATACATTCACAGCAAGGCAGCGATGTAAGTCCATTTCAAATAATAAATTTAATCAATACT
TCCAAAAACAAATTTTGTAATTTTATCTTTAATGAAGGAATAATTATTTGTCTCTTTAAAACATTCACAG
CACTATCCTTGATCAGTAAGTCCATTTCAGATAATAATATTAATCAATCTTTTCAAAAACAAATTTAGTAA
TTTTATCTATAATGAAA	
  
	
  
	
  
ATAATAATATTAACCAATCATTCAAAAAAAAACAAATTTTGTAAAATTTATCTTTAATGAAAGAATTATT
ATTTTCTCTTTAATACATTTACAGCCGAACAGAGCAAATGTAAGCCCATTTCAGACAATAATATTAACCA
AACGTTCCAAAAACAAATTTTATCTTTAATGAAAGAATAATTATTTTTTGTTTTATACAATTACAGCGCT
CAACTGGCACGGTAGGCCCATTTTTTATAATAATATTAACTATAAACCAATCATTCCAAATACAAATTTTA
TCTTTAATGAAAAAATAATTATTTT	
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AAATAATAATATTAACCAATCATTTCAAAAATAAATTTTGTATATTCATCTTTATGCAATTATTTGTCTCT
TTGATACAATTACAGCGCTACACTGGTGCGGTAGGTCCATTTCAAATAATAAAATTAATCAATGTTTCCA
AAAACAAATTTTATAATTTTATCTTTAATGAAAAATAATTATTTATTTCTTCAATACATTCACAGCAAGG
CAGCGCTGTAAGTCCATTTCCAATAATAATATTAATCAATGTTTTCCAAAACAAATTTTATAATTTTATCT
TCAATGAAAAATAA	
  
	
  
	
  
AGTCATTGTAAAATCGTGATATTTCTCGCTTTTTTTAATTAAATCATCTCATTTATTTTTGGCAAACTTC
TCTGTAATTCAGCCAGTCTTGGCTGTGAAATTTTCAAATAAATAAATAAAATAAATAAATAAATATTAAC
TAATCATTCCAAAAACAAATTTTGTACTCAAGGGAAGATTGAGTTGAACTCAATCCAGCCGTACCACTGA
CAAACAAGTGTTGTAAATACGCTAACAAATTTTCTCATCTAATAATAATTATCAAATTCATTTTCTCGTG
AAAAATTTAAAAAGTTAATAA	
  
	
  
TAAAATCGTGATATTTCTCGCTTTTTTAATTAAATCATCTCATTTATTTTTGGCAAACTTCTCTGTAATT
CAGCCAGTCTTGGCTGTGAAATTTTCAAATAAATAAATAAAATAAATAAATAAATATTAACTAATCATTC
CAAAAACAAATTTTGTAATTTTATCTATAATGAAAGAATTATTATTTGTCTCTTTAATACATTCACAGCG
CTGAACAGTCAGGGTAAGTCCATTTCAAATAATAATATTAACTAATCTTTCCAAAAACAAATTTATTAAT
TTTATCTTTAATAA	
  
	
  
AATTGGAGCAATTGATACAATCTTGCAATTCGTTCTTTGTAGCCGTTGTGTAATCAAAGAATTATTATTT
TCTCTTGAATTCATTAACAGCGCTGGATCGTCAACGTAAGTCCATTTTAGATAATTATATTTACCATTCGC
TCCAAAAACAAATTTTGTAATTTTATCTTCAATGAAAGAATTATTATTACTTTTCCGCCATCCTCAATGG
TGGAACAAGTATTGGTTTTGGGTGTTGTCATTGTCGTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTGTCG
TTGTTGTT	
  
	
  
	
  
AAAAATAAATTTGGTAATTTGATCTACAATGAAATAAATATTATTTTCCTTTTAACACATTTACAGCACT
GCAAATGGACTCAGATGGACTCAGGAATTGTAAGTCCATTTCAGATAATAATATTTACCAATCAATCCAA
AAACAAATTTTGTAATTTTATCTATAAAGAAAGAATTATTACCTTCTCTTTCATACATTCACAGCAATGA
ACCGGAACTGTAAGTCCATTTCAGAAAATAATATTAACCCGAATCCGTCGTTTGTGTCAATTTGACACAA
AACCGAGA	
  
	
  
	
  
ATAATAATATTAACCAATCATTTCAAAAATAAATTTAGTAATTTTATAATGAAAGAATAATTATATGTCTC
TTTAATACATTTAAAGCGATAATATGGAATGGTAAGTCCATTTCAGATAATAATATTAATCAATCATTCCA
AAAACAAATTTTGTAATTTTATCTATAATAAAGGAATTATTATTTGTCTCTTTAATACATTTACAGCATG
AGGGAGGCACGGTAAGTACATTTCAGATAATATTATTAACCAATCATTTCAAAAATAAATTCAGAAATTT
TATAATGAAAGTATAATTATTTG	
  
	
  
TCTCTTCAATACATTTACAGCGCTATTATGGAACGGTAAGTCCATTTCAGATAATAATATTAACCAATCAT
TCCAAAAATAAATTCAGAAATTTTATAATGAAAGAATAATAATTTGTCTCTTTGATACATTTACAGCGCT
AAGTCGGTACTGTAAGTCCATTTCAGATAATAATATTAATCAATCATCCCAAAAACAAATTTTGTAATTT
TATCGATAATAAAAGAATTATTATTTTCTGTTTGATACATTTACAGCCCTCCAGAGAAGTTGTAAGTCCA
TTTTAGATAATAATATTAACCAATC	
  
	
  
ATTCCAAAAATAAATTTTGTAATTTTATAATGCAAAAATAATAATTTGTCTCTTTAATACATTTACAGCG
CTATGTGGGTACTGTAAGTCCATTTCAGATAATAATATTAATCAATCATTCCAAAAACAAATTTTGTAAT
TTTATCGATAATAAAAGAATTATTATTCGTCTCTTTCATACATTTACAGCATGAGGGCGGAACAGTAAGT
CCATTTCAGATAATAATA	
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TTAACCAATCATTTCAAAAATAAATTCAGTAATTCTATAATGAAAGAATAATTATTTGTCTTTTTAATAC
ATTTACAGCGCTAGGCAGAGACTGTAAGTCCATTTCAGATAATAATATTGATCAATCATTCCAAAAACAA
ATTTTGTAATTTTATTTATAATAAAAGAATTATTTTTTCTGTTTGATACATTTACAGCACTCCAGGGGAT
CTGTAAGTCCATTTTAGA	
  
	
  
AAATAATAGTAGCCAATCATTCCAAAAATAAATTCAGAAATTTTATAATGAAAGAATAATTATTTGTCTC
TTTAATACATTTACAGCGCTAAGTGGATACTGTAAGTCCGTTTCAGATAATAATGTTAATCAATCATTCCA
AAAACAAATTTTGTAATTTTATTTATAACTAGCGAAAACCCGGCATGCGTTGC	
  
	
  
	
  
[AGATTGTAATATTAACGAATAATTCCAAAAACTAATTTAGTGATTTTATGATGAAAGAATTGTTATTTT
CTCTTTGATACATTTACAGTGCAACGCTCGAGTAAGTTCATTTCGAAAAATAATATTACTCATCACTCCA
AAAACAAATTTTGCAATTTTGTAATGAGAATTTATTATTTTCGCTTTAATAAATTTACAGAGCTCTACGT
CTAAGGTAAGTCCATTTCAGATAATAATTTTAACCAATCATTTCAAAAACAGATTTAGCAATTTTATAAT
GAAAGAATTATTATTTTCTATTCAATACATTTACAGTAATATAGAGGCATTGTAAGTCCATTTCAGATAA
AAATATTAATCAATCATGCCAAAAACAAATTTTGTAATTTTATAATGAAAGAATTATTATTTCCTATTTA
ATACATTTACAGCAATGAACAACAAATGTTAGTTCACTTCAGATAATAATATTAATCAATCATTTCAAAA
ACAAATTCAGTAATTTTATAATGAAATAATTATTATT	
  
	
  
ATATAATAATATTAACCAATCATGCCAAAAAAAAATTTTGTAATTTTAAAATGAAAGAAGCATTATTTTC
TCTTACATTTACAGTAAAGAACATTTAAGGTAAGTCGATTTCAGATAATAATATTAACCAATCATGCCAA
AAACAAATTTTGTAACTTTAAAATGAAAGAATTTTTTTTCTTTCTTTTTACTATTAATAGTAATGCACGG
GAACGGTGAGTCAATTTCAGATAATAGTATTTACCATTTATGCCAAAAACAAATTCAGTAATTTTATCTT
TAAGGAAAGAATAATTATTTT]	
  
	
  
	
  
TCGCATAATAATATTAACCGATCATTCCAAGAACAAATCATTGAATTTTATAATGTAATAATAATTATTTT
TCTTTGATACATTTACAGCGGTTCCGTGGAAGCGTAAGTCCATTTCGCACAATCATAATAACCAATGATT
CCAAAAACAAATTTTGTAATTTTATAATGGAAAAATTATTATTTTCTCTTTGATACATTTACAGAGCTTT
GAATCATCAGTAAGTCTATTTCAGATAATAATATTAATTATTAATTATATTTAATTATTAATAATTATTGT
TTTCCCTCTAATATAATTACAGGAAG	
  
	
  
	
  
ATATAATGATATTAACCAATAATTTAAAATCAAATTTAGTAATTTTATCTATAATGAAAGAATTGATATTT
TCACTTTTATACAATTACAGCACTCACCTGTTATGGTAGGTCCATTTTAGATAATAATATTAACCAATCAT
TCCAAAAACAAATTTTGTAATTTTATCTTTGATAAAAGAATTATCATTATCTGTTCAATACATTTACAGT
GCTGCACGGAAACTGTAAGTCCATTTCAGATAATAATACTAACTAATCATTCGAAAAACAAATTTACTAA
TTTTCTAATGAAAGAAT	
  
AAATAATAATTTTAACCCATGATTCTAAAAACAAATTTAGTAATCTTATCTATAATGAAAGAATTATTGT
TTTCCTTTCAATACATTCACAGCAAAAATTTATCGTAAGTAAAATTCAGATAATAATATGTATTTACCGAT
TATTCCAAAAACAAATTTTGTACTTTTATCTATAATGAAAGAATGATTGTTTTCTCTTCAAAATATTTCT
AGCGGAGATCAACTGTAAGTCTATTTCAGATAATAATATTAACCAATCAATCCAAAAACAAATTTAGTAA
TTATATCTATAATAAAAGAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CTGTAAGTCCACTTAAGATAATAATATTAGCCAATCTTTTCAAAAACTAATTTGGTAAATTTATTTTCTC
TTTAATACATTTACAGCGAGAAACAAGTAGAGTAAGTCCAATTCAGTTAATAATATTAACCAATTATTCC
AAAAACAAATTTTGGAATTCTATAATGAAAGATATTTTATTTTCTCTTTGTTACATTTACAGCAGGACAA
TGTAAGTCAATTTCAGATAATATTATCAACCAATCTCTCCAAAAACAAATTTTAGAATTTTATAATGAAA
GAATTATTATTTACTCTTTAATACATTTACAGCTCTTTCAAAGATACGTAAGTCAATTTCAGATAATAATA
TTAACCAATTATTCCAAAAACAAATTGAGTTATTTTATCTGTAATGAAAGAA	
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CAGATAATAATATTAACCAATTATTCCAAAAATAAATTCAGTAATTTTATAATGAAAGACTAATTATTTGT
CTCTTTAATACATTTACAGCGCTAAGTCGGTACTGTAAGTCCATTTCAGATAATAATATTAATCAAGCATT
CCAAAAACAAATTTTGTAATTTTATCGATAATAAGAGAATTATTATTTTCTGTTTGATACATTTACAGCA
CTCCAGAGGACTTGTAAGTCCATTTTCGATAATAATATTAACCAATCATTCCAAAAATAAAATCAGTAAT
TTTATAATGAAAGACTAAT	
  
TATAATAATGAAAGAATTATTATTTTGTGTTTGATACATTTACAGCACTGCAGAGGAGTTGTAAGTCCAT
TTTAGATAATAATATTAATCAATTATTCCAAAAATAAATTCAGTAATTTTATAATGAAAGACTAATTATTT
GTCTCTTCAATACATTTACAGTGCTGAGTGGGCACTGTAAGTCCATTTCAGATAATAATATAAATCAATCA
TTCCAAAAACAAATTTTGTAATTTTATAATGAAAGAATTATTATTTTCTCTCCGATACAATTATAGCGTT
GAATGGTCAGTAATATTAA	
  
	
  
	
  
AGCACAGCTAGAGTAAGTCCATCTATCATTCCAAAAACAATTTTAGTAACTTTTTAATGAAAGAATTATT
ATTCACTCTTCAATAAATTTAAAGTCATCCAGAAGAACTGTAAGTCCATTTCGGATAATAATATGTAACC
AATCATTCCAAAAACAAATTTTAGTAATTTTATTTATTCAAATGATTCAGTTTACCGAAGATGCAAACTT
TAGAGATGTAAGTTTGATATTTTTTATATATTATTTTTCGAATTTTATATAAAGACGATTCTTAATTTGTT
TGTT	
  
	
  
	
  
CTGTGTTTCAGATAATAATAATATTAACCAATCATTTCAAAAATAAATTTAGTTATTTTCTCTTTGATATA
TTTACAGCGCTAAACTGAATGCGTAAGTCCATTTCAGATAATAATAATATAAACCAATCATTCCCAAAAA
CAAATTTTGTCATTTTACTATGATGAAAGAGATAATATTTTCGCTTTTATACATTTACAGCAAATTTACG
CATCTGTAAGTCCATTTCAGATAATAATATTAAACAATCATTCCAAAAATAAATTTAGTAGTAATTTTATG
TTTA	
  
	
  
	
  
AAATAATAATATTAACCAATCATTCCAAAAACAAATTTAATTTATTATAATGAAAGAATTATTATTTTCT
TTTTGATATGTTAACAGCGCTGGATTTTTCAGGTAAGTCCATTTCAGATAATTATAATAACTAATCATTCC
AAAAACAAATTTTATAATTCTATCTATTCAAATGATTCAGTCAACTAACTGAAGTAGATTACCGAAATCT
GTAAGTTTAATAATTTTTATTGTATATTCTTCCGAATTTTATAAAAAGTCGATTCTAAAATTGTTTGTTT
CAGTGCTTCTATA	
  
	
  
	
  
ACACACACATTATTCGTCTCATTTGTTCTTGCATTTCATTTCGATGTTTCGAAATGCAACATTTGAAAGC
AAATGTTTGAGCCAAGATAAAACATAAGTCAATTGAGACAAGTTGAGCAATTCCAAATTGCCAAAAACA
AATTTTATCCGCTTGCATGCTAACAACATCAATTTGAGAAGTCACTGGAGATGCCCAACTAGCAAAGAAA
AAAAAACAAAAACAAAAATAATAATGACAAAGCAATAGAGGGAGAGCAGGATTGAGGACAA	
  
	
  
	
  
AATAATATTAATCAATCAATCCAAAAAAGAATTTCGGAATTTTATCTAAAATAAAAGAATAATTATTTTC
TTTTTAATACAATTACAGCGCTCAACAGATACCGTAAGTCCATTTAAGATAATAATATTAACTAAACATTC
CAAAAACAAATTTTGTAATTTTATCTAAAATAAAAGAATAATTATTTTCTCTTCAATACATATACAGTGC
AGCACACCTGTAAGTCCATTGCAGATAATAATATTAATCAATCAATCCAAAAATAAATTTAGCAGTTTTA
TCTTTATAAT	
  
	
  
	
  
AATCGATATGAATCGAATCCGAACTGTAAAAATACGGAAGGGGAGATATGTCGTTCATACTTTACCATTA
AAATTTTAGCTTAAGTACTCACATGTCGTCACATGAATTTTCTGTCTACCGCGAATCACTTGGGATTCCA
AAAACAAATTTTGTAATTTTATCATTAATGAGAGAATAATTATTTTCTTTTTAATACATTTACAGCGCTC
TACCGTCACTGTAAGTCTATTTCATGATAATGATTTTGACCAATCATTCTGAAAACAAATCTAGCAATTT
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TATCTTT	
  
	
  
	
  
ATTTCAGACAATAATATTAATCAATCATACCAAAAATAAATTAAGTAGTTTTATCTTTAATAAGAGAATA
ATTACTTTTTTTTTAATACATTTACAGCGTTCCACCGCTACCGTAAGTCCATTTTAGACAATAAAATTAAT
CAATCATTCCAAAAACAAATTTTGTAATTTTATCTTTATAATGAAAAGATTATTATTTTCTTTTTAATAC
ATTTACAGCACTCTTTCGTCAGTGTAAGTCCATTTCAGATAATAATTCTAACCAATCATTCTAAAAACAA
ATTTTGCAGTTTTATCTTTAT	
  
	
  
	
  
GGTGGCCAGGTAACTTGACAATCATATATAATATGTTCTTAGGAATTGACAAAATTATTTTTTCCCTTAA
ATTAATTTACAGCGTGGAAGCAAGTGGATCACCGTAAGTCTATTTCAGATAATAATTTTAACCAATCATT
CCAAAAACAAATTTTCTAATTTTATAATGAAAAAATTATCATTTGCTCTTTAATACATTTACAGCGGTTC
CGCGTAAGTCTATTTCAGATAATAATATTAATCAATCATTCCAAAAACAAATTTAGTAATTTTATAATGGA
AGAATTATTATTTCCTCTTTGATACATTTACAGCGGTTCCAGGATATCGTAAGTCTATTTTATAATAATAT
TAACCAATCATCCCAAAAACAAATTTTGTTATTTTTATAATGAAAGAATTATTATTTTCTCTTTGATACA
TTTACAATACAAAATTGAATTGTTAACTTCTGATATAAAGAAATAAAATATTTTTGAATGTTCACGCATC
GAATTAAATTTTTTTTTTAAGTCTATTTATTT	
  
	
  
	
  
TAAGTCCAATTCAATAATAATTTTGACCAATTGTACCAAAACAAATTTTTGAAATTTTCTAATTATTATT
TTTTCCTTAATACATTTACAGACCTTCAGAGTAAGTCCATTCCGAATAATAATATTAACCAATCATTCCAA
AAACAAATTTTGAAATTTTCTAATGAAAGAATTATTATTTTCTCTTTAATACGTTTGCAGCGCTGAATTC
GAAGAGTAAGTCCTTTTCAGATAATAATATTAACTAATTATTTCAAAAACAAATTTTGAAATTTTATAAT
GAAAGAATTATTATTTT	
  
	
  
	
  
GATAATAATATAAACCAATCATTCTAAAAACGAATTTAGTAATTTTATCCTTATTAAAAGAATTATCATTT
TCTTTTTGATACAATTACAGCATTCAAGAGAGACAGTAGGTCCATTTTTGATAATAATATTAACCAATCA
TTCCAAAAACAAATTTTAGTAATTTTATCTTTAATAAAAGAATTATTATTTTCTCTTTAATACATTTATAA
TTTATAGCGACGCGATCTGTAAGTCCATTTCAGACAATGAAATCAACCAATCATTCTAAAAACAAATTAA
GTAAT	
  
TGGTGGCCAGGTAATTTGACAATCATTTATGATGTTTGGAATTGACAAAATTATTATTTCCCTTCAATAC
ATTTACAGCGCTGCACCGACAATGTAAGTCCATTTCAATAATAATATATTATTGGTTAATATATTAACCAA
TCAATCCAAAAACAAATTTTCTTATTTTATAATGAAAAAATTATTATTTTCTCTTCAATATATTTACAGC
CAAGACTTGAGGTAAGTAAATTTTAGATAATAAAATACTGCCAAGCTAAACTCTGTATTAGTGCTTGATG
TGCGATGGTATCAATTTTTCAACGGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
ATAATAATAATATCCAATTAATCCAAAAAAAAAAATCGAAATTTTGTCTTTAATGTAAGAATTATTATTT
TCTCCTAAATATATTTACAGCGAAGCACTGATACGGTAAGTCAATTTCAGATAATTATAATAACCAATCAT
TCCAAAAACAAATTTTATTTATTTTTGTCTAATATGAAACAATTATCATTTTCTATCAAATACATAAACA
GCCTTACAATGCAAAGGTAAGTCCATTTCAGATAATAATTTCAACCAATCATTTCAAAAATAAATTTTGT
AATTTTATCTTTAATGAAAGAATTAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTTTGATGTTAAGCTCTATTCGTTACAACGGGATGTTATTTTATCGATAATAAACAAAGAATTATTATTT
TCTATTTAATACATTTTCAGCGCTGGACCGTCAGAGTAAGTCCTTTTCAGATAATAATATTAACCAATTAT
TCCAAAAACAAATTTTATTATTTTATCTATAATGAAAGAATTTTTGTTTTCTTTTTAATACATTCACAGC
CAAGACTTACTGTAAGTAAATTTTAGATAATAATACACTGCCAAGCTTAACTCGGTAGTAGTGCTTGATG
TGTGATGTTATAAAACGTA	
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No	
  loop	
  structure	
  
[AATAATAATATTAACCAATCATTCCAAAATCAAATTTAGTAATTTTATGATAAAAGAATTATTATTTTCT
CTTTAATACATTGACAGCCCTCAACTGACAGCGTAAGTCCATTTTAGATATTGATATTAACCATTTCATCC
AAAAACAAATTTTGTGATTTTATAATGAAAGAATTATTATCTTCTCTTTAATACATTGACAGCGATCAAC
TGATGACGTAAGTCCATTTTAGATAATAATTTTAACCAATCATTGCAAAAACAAATTTTGTGATTTTATA
ATGAAAGAATTATTATTTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATAATTATATTAACCAATCATTCCACAAACAAATTTTGTGATTTTATAATGATAGAATTATTATCTTCTC
TTTAATACATTTATAGCTATGAACAGCTAGTGTAAGTCCATTTCAGATGATAATGTTAACCAATTATTCCA
AAAACAAATTTTTGTGATTTTATAATGATAGAATTAATTTTTTCCTTTTAATACATTTACAGCCCTCAAC
TGAGAACGTAAGTCCATTTTAGATAATAATTTTAACCAATCATTGCAAAAACAAATTTAGTTATTTCATA
ATGAAAGAATTATTATTTT]	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATCTGATATGAAGGAACAACTTCCGAAGATTCTAAAAGATTTCAGTAATTTTTCATATAAAATATGTGT
GAGTTGACTCCAAATTTTCAGGACATGTTCGTATTACAGGACATGTTCGTAGTTTTTAATGTGTTTCTCA
CCAAAAACAAATTTTAAAAAATTCCGATAGGGAGCGTACTGATCCTATTGAGCCAAAAACCGAAGAGTA
TGTTTGCATGGATGCCGGGAAGGTTTAGAATATAGTTTTAAAATATACCGATAGTTGGAGCCATACCGCG
GCCTTCATATTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AGCTTCTACAGCTTTTTTAATGGCCAGGTAACTTGACAATCATATATGATATTTGGAATTGACAAAATTA
TTAATTTCCTTTAAAACATTTACAGCGCTGCACCGAAACGGTAAGTCCATTTCAATAAAAATATTAACCA
ATCATTCCAAAAACAAATTTTGTAATTTTCTTTATAATGAAAGAATTATCATTTTCTCCTTAATACATTT
ACAGCGGTGAAGGGTCGCGGTAAGTTCATTTCGGATAAAAATATTAACCAATCATTCCAAAAATAAATTT
TGTAATTCAAAATGAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
[TAGCTTCTACAGTTTTTTTGATGGCCAGGTAACTTGACAATCATATATGATGTTCGGAATTGACAAAAT
TAATATTTTCCTTCAATCATTTACAGCGCTGTACCGCCGTAAGTCAATTTCAGATAATAATATTAACCAAT
CATTCCAAAAACAAATTTTGTAATTTAATCTTTAATAAAAGAATAATTATTTTCTCTTTAATACAGTCGC
CAAGTTCCAGTGGAAATGTAAGTCCATTTCAAATAATAATAATAATCAAAAACAAATTTAGTAATTTTAT
CTTTAATGGAAGAATAATTATTTTCTCTTTAATACATTTACAGCTCTGAATCGCTGTAAGTCCATTTCAG
ATAATAATATTAATCAATCATTCCAAAAACAAATTTTGTAATTTAATCTTTAATGAAAGAATAATTATTT
TCTCTTTGATACAATTACAGCCCTGATCAGATACGGTAAGTCCATTTCAGAAAATAATAATAAGCAATCA
TTCCAAAAACAAATTTAGTAATTTTATCTTTAATAAAAAAATTATTATTTTCTCTTTAATACATTCACAG
CCGTCGAAACAGACAGTAAGTTCATTTCAGATAATTATAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAATAATAATATTAACCATTCACTCCAAAAACCGATTTTGTAACTTTATCATTAATAATGAAAAAATTAT
TATTTTGTCTTGAATACATTAACAGCGCTGGGTCGTCAACGTAAGTCCATTTCAGATAATTATATTAACCA
TTCACTCCAAAAACAAATTTTGTAATTTTATCTTTAATAAAAAATCTATTATCTTTTCAAAAATAGATTT
AGTAATTTTATAATGAAAGAATTATTATAATTTTTGATTCATTTAAAGAGATTTACAGAAACGGTAAGTC
CATTTCAGATAATAATATCAACCAATCA]	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATAATAATATTAACCAATAATTTCAAAACTAAATTTAGTAATTTTATCTACATATAATAATAAAATAATTT
TAATTTTCTCTTTAATTCACTTAAAGCACGGAATGGGTAGTGTAAGTACATTTCAGATAATAATATTAAC
CAATTATTCCAAAAACAAATTTTGTAATTTTATCTTCAATGAAAGAATTATTTTTTTCTCTTTGATACAT
TTACAGTATTGAAGGGCCAAAGTGAGTCCATTTTAGATAATTAAATTAACCAGTTATTCCGAAAACAAAT
TTTGCAATTTTATCTTTAATAATGAACGAATTATTATTTTCTCTTTGATACATTTATAGCGGTGACATACT
GTAAGTCCATTTTAGATAATAGTATTAACCAATTATTCCAAAAACAAATTTTGCAATTTTATCTTTAATG
AAAGAATTATTATTTTCTCTTGAATACCTTTGCAGCGCTGGATCGTCAACGTAAGTCCATTTTAAATAAT
AATAATAACCATTCACTCCAAAAACAAATTTTGTAACTTTATCATTAATAATGAAAGAATTATTATTTTG
TCTTGAATACATTAACAGCGCTGGGTCGTCAACGTAAGTCCATTTCAGATAATTATATTAACCATTCACTC
CAAAAACCAATTTTGTAATTTTATCTTTAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAATAATAATATTAACCATTCACTCCAAAAACCGATTTTGTAACTTTATCATTAATAATGAAAAAATTAT
TATTTTGTCTTGAATACATTAACAGCGCTGGGTCGTCAACGTAAGTCCATTTCAGATAATTATATTAACCA
TTCACTCCAAAAACAAATTTTGTAATTTTATCTTTAATAAAAAATCTATTATCTTCTCTTTAATATCTTT
GCAGCCATGAAGCGCCAGTGTAAGTCCATTTTTGTTCATAATATTAACCATTCACTCCAAAAACCAATTT
TGTAATTTTATCATTAATAATGAAAGAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTATAATATTAACCAATCATTTAAAAAACAAATTTTGTGATTTTATAATTAATGAATTATTATTTTTCCT
TTTAATACATTAACAGACTTGCAGAGCTACGGTAAGTCCATTTCCCAAATAATGATATTATCCAATTATTC
CAAAAACAAATTTTATGATTTCATAATGAATGAATTATTAATTTGATACATTTAAAGCCAGGAATTGAAA
AAGTAAGTAATTGTAGGATGTCATTTCCGATAATGATATTATCCAATCATTTCAAAAACAAATTATGAGA
TTTTATAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATAATAATATTAACCCACAATCATTTCAAAAACAAATTTAGTAATTTTATCTTTAATAATGAAAGAATT
ACTATTTCTTCTTCAATACATTTACAGCCTTGAAAATAAACTGTAAGTCTATTTCAGATGACAATATTATC
CAATCATTCCAAAAACAAATTTTGTAATTTTAAAATGAAAGAATTATTATTTTTTTTTTCTCTCAAATTA
TTTACAGCACTGCATTACTGTAAGTAAATTTGAGTAAATAATATTAACCAATAATTCCGAAAATAAATTT
AGTCATTTTATCTATAATTATTATTTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
 
>dsi-mir-137-p3_1ss8TG 
GATTTGTGCAGCAATC 
	
  
CAAAGATCAATATCAAGCATCGTGTCAGCATCTTTCAGTGCTTCAATCTTTTCGTCGATGATACGAAACA
GATTTGTGCAGCAATCTTCTAAACTTTCAACATTGGTTTGAAATGTTTGAAATGATGCTGTGAATCTCA
CAAATGAACACCTCTCG	
  

AAC---      GU      A  -  C     -      CAU  
      AGAUUU  GCAGCA UC UU UAAAC UUUCAA   \ 
      UCUAAG  UGUCGU AG AA GUUUG AAAGUU   U 
AAACAC      --      -  U  A     U      UGG 
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ATAAATCAATAAACAAAGATCATATTTTGTGCAAAATTTATATGTGGCAAAATTTATCAATAGTTTAAAA
TTTGTGCAGCAATACTACTTTTCCTCTTCTGATCCATTTCTTCAGGAGAATCGCATTAATTACTTCGTGA
TGGTCATTAATCAG	
  

A    -   UG    A    UA-   GGCAAA  
 UAUU UUG  CAAA UUUA   UGU      A 
 AUAA GAC  GUUU AAAU   AUA      U 
C    C   GU    A    UUG   ACUAUU 

AAAAAACACAAGTTTGGACCGCATACAATTGACTAACTTTTCTCCAAAATATTTCCGTTATCGTTGCGTT
AATTTGTGCAGCAATTTTGTAAATGTTCGCGTTGGTTTTGGTGTAACTTTAGCGATGAGCCCATCACTTC
ATTTTTTGCTCAATT	
  

UC      UU  UU----    C    A  U  
  GUUGCG  AA      UGUG AGCA UU U 
  CAAUGU  UU      GCGC UUGU AA G 
UU      GG  UUGGUU    -    A  U 

TCATTTGCAACACATTCCATTGTCTAATTGTGTGTTGGATTTTGATTGGTTGTTTGTGTTTTTGCGTGAA
TTTGTGCAGCAATTTTCGTATCGATAAATTTAAATTGGCATCGAAATGGCAACAAATTCTTGCCCCCCAA
AAAAAATCTTTTT	
  

UUUUU   U        GCA  AAU     UA-     AAA  
     GCG GAAUUUGU   GC   UUUCG   UCGAU   U 
     CGU CUUAAACA   CG   AAAGC   GGUUA   U 
CCCCC   U        A--  GU-     UAC     AAU 

ATTTTGTCCCACATTCTTGACAAAGTTCGGATGTAGCCCAGGGTGACTCTTGTGGCAGTTGATCGAGTAA
TTTGTGCAGCAATTGATTAGTTGCGAGTTTATAATTGAAAATTGTAACGCCATCTTTGTTTTCGGCGCCC
AGACAGGCACCATT	
  

A-    AUCGAG-     UGU-  A-      G  
  GUUG       UAAUU    GC  GCAAUU A 
  CAAU       GUUAA    UG  CGUUGA U 
CG    GUUAAAA     UAUU  AG      U 

ACCAAACTAATGTAGTTACTTTCTGATGGAAATGAAAACGCTTATTGTTGTGATTATTATGAAACGATAA
TTTGTGCAGCAATGAACAAAAGAATATGATATTCCAAATCGAAAATGAAATTCAGATAAAAATGAACGG
CAGCAAACGATAGTA	
  

C           AUU     GA  
 UUAUUGUUGUG   AUUAU  A 
 AGUAACGACGU   UAAUA  A 
A           GUU     GC 

AACAATGAAGAAGACAACCACAATTTGTGCAGCAATAGTGCCCCAAGATCTTTGCTTCGTGGATTTCAT
TTTCAATTTTCGAATCGAGTTGTATATTCTCGAAGCATTTTCTTTTCTTTCCTTTTTACAGATAACGATC
TCTCCAG	
  
	
  
CGTTTCAGAAGATGTTACTTCATATTATTAGCCTAACTTAAGCTATTGGAATACATTTAAGCAATAGTCTA
TTTGTGCAGCAATGCAACCGTTATCTGGTGGATCATTTTTTTGTTAACCCTATTGTTGGAGTTGACACTT
ATTACTAAAGCC	
  
	
  
CAATTAGCATAAAAGGTTGGTGACGATCTTTTGGTGACAATTGCGAACTCAAAATTCAATTATTATATTG
ATTTGTGCAGCAAGTGAAAAAAAATTCTCTCGATTTATATTTTTTTTTTTTTTTTGCTCCGACACGACAT
GTCGTCCGCATTG	
  
	
  
ATTATTCCAGACAATGCATTTTAATCAGATCTAATCGGAACATATTCTTGATGCTTTGATGCTTGATGCTA
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TTTGTGCAGCAATAGCAATACCAATAACACACAGTAACACACAGACAGTAGTAGCACTATTGTTTGCTAC
TCGCTATGCATCG	
  
	
  
CTAAAGTTTACAGTTGATGAGAAATCTAAATATTTATCAATATTTATCGATATTTATAAGTTCGAAAAAA
TTTGTGCAGCAATAAGTTTTTTTTTGATTCGAAACAAATTCGATTGAATTACGCATAAAATACGGTAAAC
CACGATGAAACAC	
  
	
  
GCCGAAAACATATAAACATTTTTCTGTATGAGGAATGGTGAATGATGTTGATATATTTTTATGGGAACAT
TTGTGCAGCAATATTTTTGCTTGGGCATAATATCATAAAAATGGAGCCATAAACCATAAAGGCATAAAGA
ATGCGAATTG	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-mir-2821-p5_1ss1AG 
GGATATTCCGGCGCT	
  
	
  
AATGCAGTGAATGCCCAAACCAGTATTCTAATGCGCAGTCGCTGAGTCAACTCATAAACGGGAAAAATTA
AATATTCCGGCGCCACACCGGTGTATTTGCGGAAAAGAGAGTGACCGAAAAGACCACATTGACAAGCAT
AAAATGGGCTGTAAA	
  

UAAA---------   GAAAA   AAAUA     -----     AC  
             CGG     AUU     UUCCG     GCGCC  \ 
             GCC     UGA     AAGGC     UGUGG  A 
UUACACCAGAAAA   AG---   GAGAA     GUUUA     CC  

CAACGATTTATATTCTTTATCAGTTCCGAGGATGTTTTGTTGCAGTCGTTGCTGTTGCAGTGCTCGTTAC
GGATATTCCGGCATTTTTTCCTTTATAAAATTGTCATGAAATGAATACAATATCTTTTTGTATCCATTGTA
TGTACTACATC	
  

UUCUUUAUC   U   A        U  U  -  U      U  
         AGU CCG GGAUGUUU GU GC AG CGUUGC G 
         UUA GGC CUUAUAGG CA UG UC GUGACG U 
UUCCUUUU-   C   -        -  U  C  -      U  

AAAGAAATGTTTATGCATGATTCAAAAATGAAGATTTGGTGTGATATATCAACTGATTCAATTCGTCCAT
ATATTCCGGCGCAATACAGAAATCAAATTTTACACAAAATGCATAATATTGCACATCCGGGTGTTCGTGG
TACTACCAAACT	
  

AUUC  -    AUAU-     C---      CAGAAAUCAA     A  
    GU CCAU     UCCGG    GCAAUA          AUUUU C 
    CA GGUG     GGGCC    CGUUAU          UAAAA A 
U---  U    CUUGU     UACA      AAUACG----     C  

TTTTGGCGTCAACGGGAATTTTCCATCCTTTGATCTGTGATAAACGGAAATCCGTGACAGCTACTTCCAA
TGGATATTCCGGCATCCAGACAGTGAATCGTGCTAATCCCGTATTCGAACCATATTTTATTACGATTGATG
CATTTGACGATCCTTC	
  

A    U   AAA     -      GACAGC  
 UCUG GAU   CGGAA AUCCGU      U 
 AGAC CUA   GCCUU UAGGUA      A 
-    -   CG-     A      ACCUUC  

TTATAATACATCTATTCATATCTTTGTGTCATATAAATTTTGTGAGGCGAACTTTGATGCTTTGCATTTAT
TCCGGCGCTAGAATTTCATCTTGAAATAAATTGTATTCAGTATTCATATTCATTTCGATTTAAAATGGAA
CCATTTATGA	
  

CAUA   UU     AU-     UUU  UG     AAC  
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    UCU  GUGUC   AUAAA   UG  AGGCG   U 
    AGA  CGCGG   UAUUU   AC  UUCGU   U 
AUUU   U-     CCU     ---  GU     AGU  

TTATAATACATCTATTCATATCTTTGTGTCATATAAATTTTGTGAGGCGAACTTTGATGCTTTGCATTTAT
TCCGGCGCTAGAATTTCATCTTGAAATAAATTGTATTCAGTATTCATATTCATTTCGATTTAAAATGGAA
CCATTTA	
  

CAUA   UU     AU-     UUU  UG     AAC  
    UCU  GUGUC   AUAAA   UG  AGGCG   U 
    AGA  CGCGG   UAUUU   AC  UUCGU   U 
AUUU   U-     CCU     ---  GU     AGU  

GATTTTAATGAATAATTTGAATACCTAACGGCAAATTAATTTTTCTTAAAATCCCGTTTCAAATGTAATG
GATATTCCGGCTACAAGATAATGCTCTTCGAACGCTATGCCAGCCAATCATTCAGTAACAACTGTTTTGA
AGATTGCTTAC	
  
	
  
GAAGATAAATTTACGTGAAGTCAAATTGGACTCAAATGTTGATCTGAAAAGTATTTCACGTAAATTGCA
GGGATATTCCGGCGCTGATATAACAAATGTATGTCGAGATGCGAGTATGATGTCAATGCGACGAAAAATT
GCCGGCCTGAAACCTG	
  
	
  
ACCCAGTTTTCCGACCAATTTACATGTTACCGAATTGGGAAGCCGATTTGTGAATTTGGCCTGGTCATTG
GATATTCCGGCACCGCCAACTAATCGCGGAATTCATCATTATACACAACCGATAACCAATTACATTTTACA
ATTCAAAG	
  
	
  
GATGCCGAAAAAAATGCGGCACGTGATTTTATCAATTTTTTGGTACGTTCTGGCCAACTGGATGCAAAC
GATATTCCGGCGAATGCTATCGAACAGGGTGGAGCTTTGCCAACGAAAATGGCTCAAGCATCGGAATCAG
TATCTGTTTTT	
  
	
  
TCGATCTTAACATCCGATGAACTTAACTTCGACAAATTCTTTTCTTGTGGCATCGCTAGTTGCTGTTCAG
GTAGATATTCCGGCGATCCAATTTGCATTAAATGTTGATCATCCGTATAAGTTATTGCAGTAACATGCATT
TGATAACTGAAATAATT	
  
	
  
ATTCAGTGAACATCTTGGCTTTTTTTATTTTTTTCCGAAGTGGAAGTAGGAAAAAGAAATCACAAAAAT
GGATATTCCGGCAGAAGGGATGTTCGAAAGAAGGAATAAAGCAAAATGTATGGATATTGTTATTTGAAA
ATGAAATTCA	
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Group	
  7	
  -­‐-­‐-­‐	
  miRNAs	
  with	
  more	
  than	
  six	
  putative	
  coding	
  genes	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐279c-­‐p5_1ss14TA	
  
AATTCATATTTTTAT	
  
	
  

1> TTCATTTACAGCGTCCCTTTTAACATTGAAATTGTATAATGCATTTCGAAGGGATGAACTTATG
ACTGTGTGCGATTTATTTACAATCGACCGCCTGTTTCTTTTTGTTTTTCATTGTGAATTCATAT
TTTTATAGTCGTTTGTTGGTCGGCCGCTCGCCACCACTGCTTTTGACAAGAATTGAAAAGTCGC
TATACATCTCAAAAATCTCTATTCAAAAATACAATTGCTCTTTGATTGACAATT	
  

	
  
2> ATAAAAATAAATAAATCAGAATAAAAGAAAATTCAAATTATGTCAGCAACAATCGTTTTATTGT

TTAAATTCAATCTAGCAAATAATATGAGCATTTTTTTTTTGTTTCATGACAGCAGTGAATTCAT
ATTTTTATTTTGCGACTTTGGACGGAATGTTGAATTTTTGCAGAAAGCCTTCACGCGGGGCAAT
ACAAATTTCCATTGAACATGCTCCGGTAAGAATCAAACGATCGGC	
  

	
  
AAAUAAAU           AA--      AAUUA     GC-     UCGUUUUAU      A   CA  CUA  
        CAGAAUAAAAG    AAUUCA     UGUCA   AACAA         UGUUUA AUU  AU   \ 
        GUUUUAUUUUU    UUAAGU     ACAGU   UUGUU         ACGAGU UAA  UA   G 
--------           AUAC      GACG-     ACU     UUUUUUUU-      A   --  AAC  

	
  
3> CTACGTGTCTTGAAAATAATTGGGAAGGTATTGATCGTGCTATGTCTTCGTTGGTTATTTCTTT

GGAATCAATTGTTGAATGTGAGTCACGTCCGCACATGGGAAATTCATATTTTTATGATGTGTTG
TTTTAATTTTACTTTGTTGTGTTTGCTTTGTTTTAGCTGTTACTTCTTCAGCTGAGGTGAATGA
GGATCCATAAGTGGCATTTATCGTTTTTTTACCATTTT	
  

	
  
U       CA---  UG U-          CACG    C  
 UUGGAAU     AU  U  GAAUGUGAGU    UCCG A 
 AAUUUUG     UA  A  UUUAUACUUA    GGGU C 
-       UUGUG  GU UU          AA--    A  
	
  

4> GTCACCATCTCAGTGAATCAATTATGAATTCATCTTTGTGAAGACCTGGTTTTTGAATTTATTA
TCTATTTATGGTTGGTCTTCTTTTTGGCCTGATTTACCTTGTTGTCAATTCATATTTTTATTGCT
ATAGTTTTATGACTTTGCTGATTTAATAAAGTATTTAGGATTAAGTTTGGTTATGTTTGGTTAA
TGAATTGAACTGAATGCGCTTAACCATGTTTATGATTTTCTTTAATAT	
  

	
  
UU   C     --    AU----     UUU    U  
  UAC UUGUU  GUCA      UCAUA   UUAU G 
  AUG AAUAA  UAGU      AGUAU   GAUA C 
U-   A     UU    CGUUUC     UUU    U  
	
  

5> AATAAATAAATCAAAACAATGCTAATTTAAATTATGTCAGCAACAATCGTTTTATTGTTTAAAT
TCAATCTAGCAAATAATATGAGCATTTTTTTTTTGTTTCATGACAGCAATGAATTCATATTTTT
ATTTTGCGACTTTGGATGGAATGTTGAATTTTTGCAGAAAGCCTTCACGCGGGGCAATACAAA
TTTCCATTGAACATGCTCCGGTAAGAAGCAAACGATCGGC	
  

	
  
AUGACA    U       UAU        UGCG  
      GCAA GAAUUCA   UUUUAUUU    \ 
      CGUU UUUAAGU   AAGGUAGG    A 
------    -       UGU        UUUC  
	
  

6> ACTTGTTACCATCTCAGTGAATTAATTATGAATTCATCTTTGTTAATGAAGACCTGGTTTTTGA
GTTTATTATCTATTTATGGTTGGTCTTCTTTTTGACCTGATTTACCTCGTTGTCGATAATCAATT
CATATTTTTATTGCTATAGTTTTATGACTTTGCTGATTTAATAAGTTTACTGAATTGATTATAAA
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TTTAATGAATTGGTTATCTGTTTTCATTGTCATAGGCTTGTTTACGTTTTTGTTTACGCAC	
  
	
  
U   UU   ---      UCG--            -  UU      ------  UAU    U  
 GAU  ACC   UCGUUG     AUAAUCAAUUCA UA  UUUAUU      GC   AGUU U 
 CUA  UGG   AGUAAU     UAUUAGUUAAGU AU  GAAUAA      CG   UCAG A 
U   U-   UUA      UUAAA            C  UU      UUUAGU  UU-    U  
	
  

7> GTGATATTTAGTTTGAAACGCTCTCTCATCATATGACAAATACAGCCCAGTCACTTCTCGTGATT
TCGTTTTTGAACGTGTATATTCAATATATGTATAGATGTCAAACGAATGATGTATACTTAATTCA
TATTTTTATTTTAGACAATAATAATAATTCTTTTCTGAACCAGAATCTGATGTAGACTAAACATA
TGCATCTGCTTTTTTCTCATCTTTTCATTACAATGAACACATTGACCAAAATTATCACAATT	
  

	
  
U        --------  UAAU   U     UAU      C  U   A  
 GAUGUAUA        CU    UCA AUUUU   UUUAGA AA AAU A 
 CUACGUAU        GA    AGU UAAGA   AAGUCU UU UUA U 
U        ACAAAUCA  UGU-   C     CC-      U  C   A  
	
  

8> CCAAAACGAGAAATATCCAAATAAAAGCGTTCTATTCATATTAATAAGTATTACTTATTTGGAG
TTCGAAGTTTGACGCTATGCATGTTAAAAATTCAACATGAATGATCAATTCATATTTTTATTTG
CGTTTTATCGTTGCGGCACATTCACAAGTGAAATTCAAGAGAATATCGAATCGTTTAGAATTGA
CATCGGTTCAAGTCTTTTTGAGTGATCGTATTTCATTTTTGTATA	
  

	
  
CA    -        AU   C       CG   C  CA  
  AUUC AUAUUUUU  UUG GUUUUAU  UUG GG  \ 
  UAAG UAUAAGAG  AAC UAAAGUG  AAC CU  C 
--    C        --   U       --   A  UA  
	
  
LOOP	
  NOT	
  found:	
  	
  
AATATTCATACATTTTCATCAGTTTATCAGGCATTCGCATCAAATTCAACTCTTCTACAAAGTTTAAACA
GGAAAAAAAAGCATCTGGTGCGAACAGGTGCTGAGTAAAAATTCATATTTTTATAATGCCGGACTTTCAT
AGAGTTCATTCGATCCACATCATTTTAATATCCAGATCGGATGTGACCGATTGCTTTTTAAGATTTGAAA
TATGAAATGTGAACTATTCCAGATT	
  
	
  
CCAAACGACACCAATATACTTATACTTGTTAATAGATGTGAATTGTGAATGCTTCCAACACGTAAAGATG
GCTATATGGCCAGCACAACGTGTGTAAAATGTATGATGAGGAAAATTCATATTTTTATGTTGTATTTCAA
TGGTGGTTTTGAACCCTTCGAAGATTATGTTCGTTCCATTGTTTTCCATGTGTTTTGTCATCAATTCAAT
TCGCTTTTTTCATGGTAATATGTAATTA	
  
	
  
ATAATATCTAAACGTCCGACAAACACACACTTTGTCATTTTGGATTCGTACTCTTTATGATACAATTCAG
TGAATGAAATCAGTGCCAAGAATTCAAAAATGGCAACATTGTCAAATCAATTCATATTTTTATTCGATAA
ATGTTGACAAAGTTCAAATGTCCAATGTTTTTCATTTTCCACAATAGCAATTTCTCGGCAAAAAAAAAA
AAAAAACGTCCAATGACTTATTCTATTTCAAATGAATGCTGTCGTT	
  
	
  
GACACCGAGCACGGACCTACAATTTAAATTGTTACATATTGTATGGTATTGTATTATTTGTAATTTGTATG
GCATCGAAACCAGATGTACTTTTTTCGCTGATGACAGCCAATGATTGACAAAAATTCATATTTTTATTTT
CCACAATTTTCGTTTGTTCATATCGCTGATATTATCATCGGATCAGGAATAATTTTTCTTTCTGGTAATTA
CAGCTTTGCATTTAAAACGAATTATAAAACACATAATTATT	
  
	
  
ATTACTAAAAACCTACGAAAAGTAAAAATTATAAAAAAAAAAAACTTAAGCGAATGATTCTTATACACTA
TGCGATTTAAATTGTTCGTTCGAATGTTTCGATTATTCACATTGAATCACAATTCATATTTTTATATCAG
TTGTATAATAATAATATGTAATACCTATTAATAAGCATTTCATTACCTAATGGTGCCCCGAAAAGTGTCCG
ATGACCGAATTGTGTATATCGGCTGTTTTTATTTTCGGGG	
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TATTGTGTTGTATTGAGTGCATGAGGTGTTGTGTGTGCATCGCTCCATATGTTCATGTTCATATGGCAAC
CAACACGCAATTCAATTGATACATATTATTATTATAATAATTCATATTTTTATATCACAGAAACTGCACGA
AAAAAAAAAATGGCTCATTCGAAACAATAATTCGTGTTATGATTGTTCATTTGAAGCGATGGCGCATAG
CTAAACGATTGCCGGTTGACAACA	
  
	
  
GTATAATAATTGCATTCGAGCAATTTCTCCGAAATATCTACAAAATAATTAAAACTGGCTAAATGAAACT
GCATGGATAGTTCAATATTGTTATTATTATGTTTAATATTTGTTTAAATTCATATTTTTATCTCATTCACC
TCTGTTTTTCGGATTTTTCATGTCAATTATGATGTGATGTTTGCAACATAGTTTTTGTTTTGATTCTATA
CTACAAAATCCACAGAGCACCGAGAAAAGAAACCAACAGAAAATAAGACATT	
  
	
  
CTTTGGCCTGGTCATTGCGATTTTTGGTGTTTGATGTTTGGATTTGAAATAAAATCATGTTACAATTTAA
ATATAATGCGGAAAGTGAAACAAATTCAAATGACAAGCAATTCATATTTTTATTTCAATTGCATTTCTTA
ATTTCCAATTGCTGGAACCTGTTTATTGTTGAATGAACATTGACAAGATTAAATCTTCCGTTTTTGTTAT
CAGCAGAACAAATATAACATGAAATTT	
  
	
  
GATCACCTCAATAGAATGCAACGATTTTATCAATAGAATCACCACACAAACAATAAAGCTATATTTCCAG
TCGAAAATATCGTAAAAAATGTGAGGATCACCAAAAGCAATTCATATTTTTATTTATGGACATGATGTGC
GATAACGACTTTGGATAGAATTTCCTGTTCACACCTCGAAAAAAAACCTACTGCTTGTCTTAGGTGCAAA
AACGATCAGGAGAAATTGAT	
  

	
  
GAAAAGTACTCTGAATAGAGAGTTAAATAGTACGTGAAACCGCTTAGGGGTTAAGCCCGATGAACCCGAA
TATCTGATGTGAGAAATTCAATACAATTCAAATTCATATTTTTATTATTGGATTTGTATAGTATGCACTTT
TCTCATAGTAAGACATTGTAATCCATTGATATTATATCTCATATGAGATGATTTAACATACGGACAAAATG
TTATGATTATTCTAT	
  
	
  
GTGTGTTTCTGATTCGATGCTCGGGACATATATCAATTAATGCGGATCATTTGACCGCCGCATGGGATCA
CGAATATTCTTCTTCTTTTTTTTTCGAAACTCAGTTTTTTTTCCAAATTCATATTTTTATTCATTGAATG
CATGTTTCGACCTGTGAGTGTGGTGTCGTTGTTGTCATCCTCATACTTTCTGTGCTCAATAGTTGTATGT
TTTTATTTTTTTTATTTACTTTCAAATATGAAAATA	
  
	
  
AATAAATAACAGACATAGTGATAGAGTACACAGTTCATTGTGCATCGGTCATTATTCGTGTTGTGTATGTA
CATTGTACATCGTACATCGTACACAGTACACAGTCAATCATTGGAATTCATATTTTTATTTTTTTGTGAAA
TCGTCTTACAACCACAGCGCTAGCCATCTGGAAGCATTTATTATTATTATTTTTTTTCTAAATAGTAAATA
CTTAAGACTAGCTAAATGATAT	
  
	
  
GGTGCAGGTTGACATCGCATGCAACTAATTCGTATCACTTTATTTTGTTTCGATTCGTTGTTAATTAGTA
TTATTGTCAACGCTGAATAACTCAATTATCAAAATGTAAACATCAATTCATATTTTTATTTTTTTTTCTC
TTATTTTGTTCGTTTCGTCTTCCATTCCACAATGGTCGAAATAAAAAATGAAAAAAAATACAATCCAATC
ATATTGGATTTGTTATATATTTTTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ACAGCGTCCCTTTTAACATTGAAATTGTATAATGCATTTCGAAGGGATGAACTTATGACTGTGTGCGATT
TATTTACAATCGATCGCCTGTTTCTTTTTGTTTTTCATTGTGAATTCATATTTTTATAGTCGTTTGTTGG
TCGGCCGCCCGCCACCACTGCTTTTGACAAGAATTGAAAAGTCGCTATACATCTCAAAATCTCTATTTCG
ACAATACAATTGCTCTTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
ATACAAAATCTCAATTAACTATAAATCGCCCGAACATAATTCTGAAAAATAATTTTATGATAAGCGTTAC
GCGAGCATCTTATATAAAAAATGTGCCGGCATCTCTTCAATTCATATTTTTATTTGTATTTTCGCTGTAA
AAATGATAATGCTCATAATTCAAATGAAATCGCGATAACAGCAATCCAACACAAACACACACACACACAC
ACACACAAACCAAATATTAACA	
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No	
  loop	
  structure	
  
TTAATATATTTATTTTCAAATAAATTTCCAAAATAATAATAATAATAATAATTTGACCGAACAAAAGATT
AACATGCGCACATTCAGTTTTCGTTGGGCAAAATGTTTGGCAATTCATATTTTTATTTTATTTTTCATGT
TTCCTTCTTTTGCTCTGTTCCATTCGAATCCAACGGAATACAATATTTGTGATTCAGTCGGATGTTTTGC
ATTTTCCATGTGAACAATGATTTTGGCAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
GCGCACAAACTCAACAGGCAAATTTTCAACATCAAACGAATCCACAGCAAGGTATTTTGACCACTTTTA
GTTAGATTTTACCATGTTGTTTGAATTGCTGTCTTTTTAATTCATATTTTTATGTTTATATTTAACCAAA
GAACATTTTTGCTCTGTTTTTTTCTTTCAGCCGCTTTGAGCCGACTCGTGAGTGAGATACAAAAGAATG
GTGGAGGTTCATTGGCACAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTTTTATCGTTTTTATCTCATTTTTCGTCTTTTATGGCCTTCGGTCTTTTTATTAGTACCAAGTACCAAA
ACCAAGACCAATTGACGATATCAGAAAAAGAAACCTTTTTTTTTACGGTCAATGAAATTCATATTTTTAT
TGTTTGATCAATGGTACTATCTAACTGCTCCAACCTATTTGTTCTGTTGTTGCTGGGGATGAGCACCTGA
TCAACGTCGTTGAATTTCACCTAAATAATTAAAATAAATCGAGAAAACGG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
TCGTTTCGTTTTTCTCTCAAAGTATCAAAAATTTCGTCATAATTAAAATTAAAAAATCTTGAATGCTAAA
TTACATTACCTTATGCCATAATGGTTCCATTTTACCTACATTGAAACAATTCATATTTTTATTGAAATTTT
TATATTTATTTCATTTCTGTATCATCTCAAACAAATGAAAATGACAATAGTCAAAAATCAAAGTCTAAAA
TTATACTGAATCATATTTTTCGTTTAATTGTGTTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
TGTGTGTGATTGGAAAATGAGCGCGTGGCAACCAACAGACAAAATGGGCCGTAAACAATAAGCATTGGC
TTCATACTGTCTGATTCTGAAACCCATTGAATCAAATGAAAGTTACCTAGAGACAATTCATATTTTTATT
TTATTTTTTGCAGAGCGTCTTAAATGTGAGATGAAGGTGTTCTGCTCATGAAATGAGCAGTAAAGTAAC
AATCTATATGTTTTATGTTGATGCAGGTGAAAATTAGTCATTCCACAGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐3761-­‐p5_1ss2GT	
  
TTTCTTTTTCATTATT	
  	
  	
  	
  	
  
	
  

1> ATTGTTTTATTCTGCAGTGGTGGTGGTTCAAAATCTCAAAAATGCCACATAATGTGAGTCCGAA
CTTTCAAAGTCTACAGTAATTTTGCATGAACCTGAAATTATTCAGCTCTTTTCTTTTTCATTAT
TTTCTTCTTCAGCGAGAATAATGAAATAGTAAAATTCCTCGATATGTGAGTCTAAAAATTAACC
GTGTCCAAAAATTTCACTTTTTTTTTTCAAAAATATATAA	
  

	
  
AUUCAGCUC    -  U             UUCU  
         UUUU CU UUUCAUUAUUUUC    \ 
         AAAA GA AAAGUAAUAAGAG    U 
---------    U  U             CGAC  
	
  

2> AAATCATATTAGAATTTAATAATTTCATTGGATTAAATGAAAGCTTGAATTTTTATTACCAAGA
AATTTCTTAAAGTTGTCAGTGGTGTTTGCCGCACTCCCTGTCTCGAGAATTTCTTTTTCATTAT
TGATTCGACCTTTATGTGCCATCTTGAAATTTTAAACCAGAAATGGTGCATCCTCACAATTTGA
ATACCGTATATATACTCTTGCCGGAAGATCCTCCGGTCCTTTG	
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3> ATTGTTATACTTGCGAATTATTATTGTCGAAATTGAATATACCTTTCGCCTCGAGGATAAGTTGA

TGAGGTCGCCGCTTATTATTATATCTTCTCTTCATGATTAATGTGTTTTCTTTTTCATTATTTTC
AAATGATCTCAACACTAAAGAAAACAGTAAGTTATAAAACGAACTCATAATATTGAATGTTTGT
ATTCGCCGCATAATGATAATGTTCGAATCCAGAGT	
  

	
  
UCUUC      A  G          UUCAUUAUUU  A  
     AUGAUU AU UGUUUUCUUU          UC A 
     UAUUGA UG ACAAAAGAAA          AG A 
AAAA-      A  -          UCACAACUCU  U  
	
  

4> TAAAATATATTCAATTTTATTAAATTGCTACCACAGCTTCGAATATCACTGCATTGTAAAACTTG
GGTCTTGTCTATAATGTCCGAAAATCCTTTAAAAGTCAGAAGACGTTTTCTTTTTCATTATTCT
GCTCTATGTGGATGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGCGGGCATTTTTTTT
TATTCTGAATTTCATGATGGGAATCGTACCGACAAAATCGAG	
  

	
  
UGUAAA  UU-    CUUGUCU      UCC--      C-    AAA  
      AC   GGGU       AUAAUG     GAAAAU  CUUU   A 
      UG   CUCG       UAUUAC     CUUUUG  GAAG   G 
UGUAGG  UAU    UCU----      UUUUU      CA    ACU  
	
  

5> GATAAATGGAAGAATTATTATATGCAGAGAAAAAAACTAACCGCCTACTCACTTTATTTGTAAT
TTATTTATTTTTGTTTGTGGTTCGATGCGATGTATGGTCTGGATCTTTTTCTTTTTCATTATTC
GCATTATTTTGCATTCGAAAAAAAAAAATCATGAAATTTTTTCCACACTCAAATTCAGTAATTC
GTAAAATTCATTTTTTTTCTCTCGAGCAATTTTGAACATAATT	
  

	
  
UA    A   A      UU  UG UUC       UGU    UCU   UC  
  AUUU UUU UUUUUG  UG  G   GAUGCGA   AUGG   GGA  U 
  UAAA AAA AAAAGC  AC  U   UUACGCU   UACU   UCU  U 
--    A   -      UU  GU UUA       UAU    UUU   UU  
	
  

6> TGAATTACCGTGAACAATGGATATTGCAATATTCCTGTTGAATAAAGAACAATTACTGTTACTT
CCATGAAATAATATGATTTTTCATACAACTTTGCTGCTGTTTTTCTTTTCTTTTTCATTATTAAT
TTCGTGTCTTGAATCAAAGTCATTAAACGTAATTTTCACCTGCCTATCAATTTAAGTCACGAGT
ATTTAAAGAAGAAGAATAAGTCTTGGAAGGCACGAATGTCTTTTG	
  

U--   G   UU--   -         A   UUAAU      U       CAA-  U  UUAAACGU  
   GCU UUU    CUU UUCUUUUUC UUA     UUCGUG CUUGAAU    AG CA        A 
   CGG AGG    GAA AAGAAGAAG AAU     GAGCAC GAAUUUA    UC GU        A 
GCA   A   UUCU   U         A   UUAU-      U       ACUA  C  CCACUUUU  
	
  
	
  

7> ATAAACCTCGAAATACTCAACTACATATTTTCTTTTACATTATCTTCTTCTTTAGTTATGAAAAG
TATCAAATGTTCCTCAAAAAGTGAGTCTAAAGTTATTTTGCATTCAGCTTTTTCTTTTTCATTA
TTTTTTTTTTCTTCTTCAGAATCGATAAAGATGCAAGCTTCAGAAAGTTCAGCAAAGAGTAAG
GCTAAATTTTCAAAGTCTAAAGTTATTTTTCATGAACCTTAAATTATTCAT	
  

	
  
UUC    UU  UUAU      UAUCA-    UUCCUC      -     C     U  
   UUCU  AG    GAAAAG      AAUG      AAAAAG UGAGU UAAAG \ 
   AAGA  UC    CUUUUU      UUAC      UUUUUC ACUUA GUUUU U 
CU-    CU  UU--      UUUUUA    UUUUUC      G     C     A  
	
  

8> AATGGAGAATCCGTTGCAAATATCTTAAAAAATGGAACAAAATCGAAATATTGTTATGCACTCG
AAACGGGGAATCAAATTCGAACAGGGTTTTATTATTCGATTTTTTCTTTTTCATTATTTTTTTG
TTTTCGTTCGGCATCAATTAATAAATAATTCTAGTTTGGATTTGGGTATTCCATTAAATGAGAG
TATTTATCACAGTTTTCGGTGTAGATCACGATTTCTACACATTC	
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    ACU    A  GG  AUC--    UC-   C    UUUUAUUA  
AUGC   CGAA CG  GA     AAAU   GAA AGGG        U 
UACG   GCUU GC  UU     UUUA   CUU UUCU        U 
    ---    -  UU  GUUUU    UUA   U    UUUUUAGC  
	
  

9> TATTTGTTTTGCAATCCTTTTGCTGTTGTGTTCGTCTTCTTTTCAATTAGTACGAAAAATGGAA
TCATATTTCAATTTGTGTTCTATTTTCAACGCTGAATCTATTTTCTTTTTCATTATTATGTGGTG
AGTGAAAACTTTTCCGATGCAGTTAACATATTGAAATGAATGCTTAAACGGCGCGCAAATACTC
CGTAACTTTTTGCTCGCTATTTCATTGATTCCCTCTG	
  

	
  
AUCUA--     UUU        U  
       UUUUC   UUCAUUAU \ 
       AAAAG   GAGUGGUG A 
CCUUUUC     U--        U  
	
  
ATAATTTTGTACCAGGTCCGCAATACTGGTATTTCGGAATATGCATTTCAAATGGAAGTTTATCGATTAT
TTTATTGATTAAACCTTTACCGTGTTTTGTCAAACATCTTTTCTTTTTCATTATTCTATCTTTTTTGATT
TTCATTTTTTTCCCACGGTCGCTCTTCATCATCTTTTTTTTGCTCAACACTTCTTTCAGCTGATGCTTAC
ACTACAAGATTCCAAATCGAACTGAATAATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTTTTCTTTTTAGTAATGAAGAATATGAAGTGCTTTCCAATCGGTGAGTCTAAAATTCCAAAGTCTTAG
GTTATTTTCTATGAACGTTCAATTACTTAGTTCCTTTCTTTTTCATTATTTTTTTTCAGTGATCAAGAAT
TTGACATGTTCCTCGGACAGTGAGCCTAAAGTTTCAAAGTTTAAATTTATTTTGCATGAATTTCAAATCA
AATCGCTCTTTTCTCTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTTTTTGTTTTTCGGCAACAGGTTTTTCTTTCACAAAGGGAGCCTTCAAACCCTTTTTTCGTTTTTGAG
TTTCGGCAACAGGTGCATGCTCCTCTTTCGTTATTTTTTTTCTTTTTCATTATTTATCAATTTTTCTGCT
CTCGATTCGTCTGCAATCAAAAAAATATATTCTGTAGACCTGATTTAATAATAATGAGAGTAGTAAGAAT
AATTTACCGTAGCCGATGAGCTGACA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTTTTTGTTTTTCGGCAACAGGTTTTTCTTTCACAAAGGGAGCCTTCAAACCCTTTTTTCGTTTTTGAG
TTTCGGCAACAGGTGCATGCTCCTCTTTCGTTATTTTTTTTCTTTTTCATTATTTATCAATTTTTCTGCT
CTCGATTCGTCTGCAATCAAACTGGCGCGATTTCGTTTATGTGAAATTTTATTTTCAGATTCAGTTTTTT
CTACACTTGACATATTTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ACAGATAGCATACCATTTCTGATAAACTCATACCAGCGTACTGCATGGCACTGAACACCGAAGACAATCT
TCAACTTTGGTTATTGTTCTTTTTTTCGGTTTCTTTTTCATTATTTTTGTGTTGGCAATTTCATATGAAT
TTAGTTGACGTTCGTTCTTCTATGAAACCGATTACTTCTGTGGCAACTGTGAAATGGAAAAACTTTTAAC
TTTTTTGCAATCGTTTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTTAAGGACCATTTATCCGAAAAAAGGACAAATATCACGAAACCTCATTAAAACAAATGAATTGAACA
AAACCTTCTTTACAATTTTACCTTTTTTTTATTTCATTTCTTTTTCATTATTATACTAATTTTCTTGTTTT
CTAAATTGTTTTTTTTTTCAAAATTTTGTTCCAAAATTTTTTTTTCTGTCATAAAATTGTTTTCTATTGA
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TTTGTATACGCTCATCTCCTGATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATACAAATTTTTTTTATTCAGTGAGGGTTCATCATCTTCATATGACGAAGGATTGTGAGTTTAAAGTTTT
CAAGTTTAAAGTTATATTGCATGAACCTTAAATTACTCAACTCTTTTCTTTTTCATTATTTTCTTCTTCA
GGGTTCCATTACTTAAACCGGCCGAAGGGTGAGTCTATGACATTCAAAGTCTAAAATTATTTTGATTGAA
CTTTAAGTTATTCAGTCCTTTCATTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATATAGCGGCGATGTATTCAAGAGAAGATGTCGTCAAAGTGCTTTTGAAACATAATGCTGATCCATATGC
AACGGGCGGTGTAAGTTCTTCTTTTCGATTATAAATTTCTTTTTTTATTTTTCTTTTTCATTATTTCATT
CAATCAAACAAAGTCATTTCATTCATTGCAAAGCGAAAGAAAAAAGACAACGCATTCAATTTTTGTTTT
CTGTACATCGGCAACAAAATCCACTTAAATTTATCTGTGCCATAGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAGAATGCTGATGCTGATTTTTAATGTTAACAATATTCGAGTCAAATACTACGCAACTTATAATTCTTAA
CCTTGGAAAATGTTAATTTCACTTTTTCTCTAGTCTTCTTTTTCTTTTTCATTATTTTTCCTTTTGACAG
GCAAAAAATTTCATTTGCAATCAAATTTTCCATTTCTCATTCCAATAAACATTATCGGGGCATTTGAAAC
GTGTTAAAATGAGAAACAAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAATGCATAATACGAAAATCACACACTATGCGACATATGCCGAATTGATAAGGCAATTATGGGGGCAAAG
TAAATACACGAGTTCACTTAACGACGGAATGGTTTTGTTTTAATCATTTCTTTTTCATTATTCTGTTATT
TTTTTTTATTGACAATTGGTTTGCTCCTTTTATGACTGTGCTATTGAACCTCCTGGAGTGATTCATTGAC
TGGAATCGATTTAATGATATATAAATACATATTGAAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTCGCTTATTTTCTTGTTCATGATTGTCACAATGCTCAATACTCAATGCTCAATGCTCTCAGTTAGTCAG
TTGTGTTTGGTGTTTTGCTTTGGGTATTTTTTTTTTCTTTTTCATTATTATCGTTTCCTCGGTTTACCGT
GCACAATTCAGCTTCCTTGTTCGTCGATTATGCAGCAGCACCTTATACAAGCATTTTGCGGCCATTATTAT
TATTACTTTTTTTTTTTCTTCTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CATCATTTTCTTCTTCAGTATTCATGAAAATAATGGAATTAGACTCAAAGAGTGAGTCTGAATTTTTCAA
AGTCTAAAGTAATTCTGCATGAACCTTGAATAACTCGGCTTTTTTCTTTTTCATTATTTTCCTCTTCAGT
GCTCAAGGATATATAGAGTAAGTGTAAAGTTGCAAAGTCTTAAGTTTTTTTGCATGAACCTTGAATAACT
CAGCTTGTTTCTTTTACATTATTTTCTCCTTC	
  
	
  
TAATAATAATAATTTATTCAGCATTTTTTGTTAATATTTGTTAATGCGTGCAACGAATTCATTTTAATGCT
GTGTCAATGTCTCGACGAAGAGATTTTGGAAAATACATTTCTTTCTTTTTTCTTTTTCATTATTCCATTT
CATTTTTGTGTTTATCCGTCAATTTGCTTTTTGCTTTCAACGATTTTGATCGAATACATTTTCCATTTCG
ATGTCTCTTTCTCTTCGCCAGCTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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CTCATCTACACATAGATATACGTCGGCATCAATTATTGTGCAATTGCATCAAAATTTTCATTCAACACTAT
TCGAAAATCATTTTTGTTGTTCTCTAGATTTCTCTTTATTTCTTTTTCATTATTGTGTCCCGAGAGACAA
ATGATTCGGAAAATGATTGTTTGAAAATATTATGGAAGAAAGCTGTATAGTAGTTGCAGCGCATGGGCAT
CTCACACATAATTAACAATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CTTTTCTATTACATTGTTTTCTTCCTCAGTCCTGAGGGATATAAAAAGTTCATCGACGAGTGAGTCTAAA
GTTTCAAAGTCTTAACTTATTTTGCATGAATCTTAAATAACTCAGATTTTTCTTTTTCATTATTTTCTTC
ATCAGTCCTGAAGGATATAAAAGGTTTATCGACCTGTAAGTATAAAATTCTAAAGCCATTGAGCTATTTT
GCATGAGCCTCAAATTACCCAGCTGTTTTTTACATTATTTT	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CATTCATTGGTTTCGATTCAATTGTATGCGTGCATGTTGAATATTTACTATTCACTCTTCAATGCCCATAT
TGATAATTTATGAAGTTTACGTTTTGTACAAGAGATTTTAAATATTTCTTTTTCATTATTGTTGTTTGCT
GCTGCTGTCGCTGTCGCCTCGAACGTTTCACTGATGTTCTCTTGCATGCTCTGTATACATTTACGCTCTCT
GTGAGCAATTCTTTTCCGTGTCTTCTCTGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATTAGATTGGAATGGCTGAGAAATCTTTAAAACACATCTTTATATGATTTTCAAATGAATTGAATAAAA
TCTCTTCACAATTTTTACTTTTTTTTTTATTTCATTTCTTTTTCATTATTTTGTTAATTTTCTTGTTTTT
TAATTCTTTTTTTTTCAAAATTCTGTTCCAAAATTTTTTTTTCTGTCATAAAATTGTTTTCTATTGATTT
GTATACGTTCATCTTCTGATACATTCTTTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTTCTTTCGGGCTGCATTGTGTCATCTTCAGTGTTAATCTTTTGAATGCACAGCATGCACTTGAAAAATA
ACACTAATTATATCTCGCACTTTTTATTCGCGTGAATACAAATCCATTTGTTTGTTTTTCTTTTTCATTAT
TGAAGCAAAGTTCAAAACTTTTGGTTTTTCATTTTGTAGACTCTCTGAAAACATTCAGAAGAACAGAAT
ATCGAAGGAATATAACCATTTTGCGACGTATTAAGAAAAAAAAATGAAGAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAGAAGAAAGCAACACAACCAGCTATAGAAACTATCAACTGAAACGAAGAAAATGTTTCATGTTCATGT
TAATAAGTGGAAATTGTATTTTTCTTGTTGATTTGTTTTATATTTTCTTTTTCATTATTTTCAATCATTT
GTGTTCAGTGAAACTGTTAGTCACTTCAATAATTTGAATTGAGTGTCAACAATCCATAAATCTATTCATC
ATAGCTATAGTTGGAGCCAAGATCCAAGATTAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTTTTTTTTTTTTTTGTTTCTTTTTTTCTTCCAATACATTCGGGACATAACGCACAACGCACATGGAAAA
CATTATGATGATTTGGTTCTTCTTGTTTTATTTTATGTCTTGTTTTTTTCTTTTTCATTATTATTATTAAT
AATTTTTCAATTTTGTATTCCTTTTGTTTAAATGGCAGTTAGACAGACGAACATATAAATTGATGATTGC
ACCATTTTCATTTGGTTGGGCCGACTGTGCGCTATGG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTGCTGTTTTTTTAGAGTTTAATAGATTTATATTTCGTTTAGTTTTTGTCTCATTTTTATATTCAATTTAA
TAAATATCGAAATGCCCGATGATGGTAGGACGGAAATATTTTTCTTTTTCATTATTCACAATAACAGTTT
TCTATGTTTTATTCAGTTTTGCCATTGATTCGGGTAAAATCGTTTGCCAATATCGAAAATGATATCCCGC
AAAATGATCAAGATGGTTATAGTAACAAT	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GATGCGCTTGACTGCGTGAAGTAGTTAACGAAAGTCATTGTCGTTTTCGTTTTCATTTTCGTTTATTAGT
TATTATTATTATAAGTTGTGTGTTGTGTTTTTTTCCCCTTTTTCTTTTTCATTATTTTTATTTTTTGGTTT
TTTTTTTGGTTTGTAGTCGTTTTTGTCGTCTTATTCATTCGTTCTTCTGTTGTGTGTGAGTGTGCATGTC
AATTTAAAATTCATCGGTTCGGCAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTTAATTAGATTGGAATGGCTGAGAAATCATTAAAACACATCTTTATATGATTTTCAAATGAATTGAATA
AAACCTTCTTCACAATTTTACTTTTTTTTTTAATTTCATTTCTTTTTCATTATTTTCTTAATTTTCTTGT
TTTTTAAATTTTTTTTTTTTTTCAAAATTCTGTTCCAAATTTTTTTTTCTGTCATAAAATGGTTTTCTAT
TGATTTGTATGCACTCATCTTCTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAATTCGGTCGGAGCACCAAAAAACAATAAAAAACAAACAATTAAACCATAAAAAGTAATTACTCAGTA
GTCGAAGAAGTTGTTTCTATGCCGTTTGATTGTTGTTGTTTTCTTTTTCATTATTTAAAGAAAAAATTCT
AGAATTTTTTTTTTTTTTGGTCGGTTGAAATGGAACAATCATTTCGAACCAAATGAATCGGGTTCCATT
TTGTATCAGAATGAAAAGTTTGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GATACATTTATGTACAAGGTGGTCTTACCATACCCTCCGGCGGCTGTCATCTGAGCCGTTTATAATATCGA
ATCACAATCTCAGTACTTGGAAACTCTTGAACTGGAACTCACTCCTTTTTCTTTTTCATTATTTTTTTTT
TTCATCGTTTAGCTAATATGGAGTTAGTAACTCGTTAATGTGTCGTTTGATAAGTTGAAAGTGTCAATGC
GATGAGCATTAATGCTAAAAACTCCAAAGCAAACGAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATCGATCGCATGGAATTTCTTCGCTCAAAGTATGAAACAAGATAAAGTACGCGCGATAGCCGATGGTTG
GTTATATGTTGTATATATTGAAATTTACATATTTTGTTTCATTTTTCTTTTTCATTATTTTGTTTTGTTTC
GGTGCTTTTGTTGAATGTTATTTTTCGTTGCCTTGTGGTAGGCCGAAAATATAATTAATCTGTTGTTAGT
CGGAAGGAAAAATGCTTTCATTAATTCATAA	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTTTTCTGCAGTGATGGTGATTCAGAACCTCACGTATGCCCCGAAATGTGAGTTCAAAATTTCAAAGTC
TAAAGTTATTTTGCATGAACCTGAAATTATTTAGCTATTTTCTTTTTCATTATTTTCATTTGCAGCAATG
ATGAACAAATATCAAAATTCCTCGAAATGTGAGTCTAAAGTTTAACCGTGTCCAAAAATTTCACTTCTTT
TTTTCAAAAAAATATAAGCATATAATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTTGGATTCAACCACAAATATCATTTCGAAAATTGATTTAAATTTATTAATTTTATTAGGTTTTTGTTTC
ATCCTCTGCAAATCAGTTGTAATAAGAAACGTATCAAACAATGTTTTTCTTTTTCATTATTATTTATGAT
TTTTCATGTAAATGACTGCGTTTCGTTATATATGTATATCTATCCAGATAATATTCCGATTATACGCGGAA
TGAGCGATGATTTCTTCATCATCTGTTTAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
TGCAGTGATGATGATTCACAACCTCACATATGCCCCAAAATGTGAGTCCAAAGTTTCATAGTCAAAAGTC
ATTTTGCATGAGCCTGAAATTATTCAGCTCTTTTCTTTTTCATTATTTTCTTCATCAGCAATGATAAACA
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AATATTAAATTTCCTCAAAATGTGAGTCTAAAGTTTAACCGTGTCCCAAAATTTCACTTTTTCTTCCAAA
AAAAATATAGAGATAAAATATTTTCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CTTAAACATAATTCATATTTTCGTTTGCGAATGTTGTTTATAGCGTATCCAAATTACATGCTTATGAGAAT
AATCATCCACACTGAACTGCCAGAAAATTCGATGTTCTTTTTCTTTTTCATTATTTAAAATTTTTTTCTT
TTTTGATTACTTAACAATTTCCAATGCCATGAATTTAACGGGATTCATGACTAAATACATCGCATTTATTT
ATCGATCATTGTGATCGGTCAACCAAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTGCAGTCAGTGCGACGAAACCAAAAAAAGAACTTACGTAAGAAAACTGCTTTTTTCCAATTTGTATTT
TTTATTTTTTTTGCGTGAACCTTATATTATTCACCACTTTTCTTTTTCATTATTATTTTCTTCTTCAGCCT
TGAGGAAAAATATCAAAAGTTCATCTCTATGTAACTCTAAAGTTCAAACTCTTTTCAAAAAATTTCCATT
TTTTTTTTTTCATAAAAAATTAATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐7-­‐p5_1ss2TG	
  
TGTTGTTGTTTTTGT	
  
	
  

1> CTTTTTTATTAAACTTTTAAAATCATTGATATGATTTCAGGGTTCTGAAACATGCGCTCGCTTT
CAATGTTTTCATGTTTTTCTATGGGTTTTAATTGTTTATTTTTGTTGTTGTTTTTGTTTCAATA
TAAATGAACAATGAAACGACGATAAATTAGAGCTTTTTTTTTACCTTGAATAATAAACAAATGA
AAAATTCTATATCAGCAACACACTGAACATT	
  

	
  
CA--    U   UAU    UUU--  UU    AUU              --    U  AUA  
    UGUU UUC   GGGU     AA  GUUU   UUUGUUGUUGUUUU  UGUU CA   \ 
    AUAA AAG   UCCA     UU  CGAG   AAAUAGCAGCAAAG  ACAA GU   U 
ACAA    U   U--    UUUUU  UU    AUU              UA    -  AAA  
	
  

2> AACCAATCAAATAAATAATTATCATTGGGATTAATTTCGAACGATGCCGTTGCATTCAAAAATT
CCAATATTTTCTCGTTTGTCGCTATTTTCACTGTTGCATTGTAGATGTTGTTGTTTTTGTGTGT
AATTTGATCATTTTCAATGAGTCTCAATCGATTTTTAAGCCATATAAATTCTAGAAAAACTAAA
AGAAGCAAATAAATTTTAGTGTGGTTGTGGTTAATAA	
  

	
  
A   UC   C   GCC       U       UC        UCUCGUU   C  UAUU  
 AUU  GAA GAU   GUUGCAU CAAAAAU  CAAUAUUU       UGU GC    U 
 UAA  UUU CUA   UAAUGUG GUUUUUG  GUUGUAGA       ACG UG    U 
G   CU   A   GUU       U       UU        UGUU---   U  UCAC  
	
  

3> GTTAAAATGCAAAGCAAAGCGAAGCGAAAAATAAATAAATAAATTTTAATATGGAAATATAAG
CACTTCGAATAGCCTGAGTGCCAAGTGCTGCCGCCGTTGTTGTTGTTGTTGTTTTTGTTGCTAT
ACAATCAGAACAAACACATTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTTTGTGCTCGTTCGAAATCAA
TCGAACAAAATGGATGGCGTGATCTGGTGT	
  

	
  
G     GUU    U     UU---  U---     AU  GA   A      UG  
 UUGUU   GUUG UUUUG     GC    AUACA  CA  ACA ACACAU  \ 
 AACAA   UAAC AAAGC     CG    UGUGU  GU  UGU UGUGUG  U 
A     GC-    U     UUGCU  UGUU     GU  G-   G      UG  
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4> AAACAAACAAACAAACAAAATATATCGATTTCATTACAATGGTTGTTCACAATCGCATTCATAT
ATATGCTTGGCTTACTTTGTGAAACAACACTGAATGCCGGTGTTGTTGTTTTTGTTGTCAATGA
CATTGATTGTGTGTCATCTGTATTCGGTGTAACATCTGGAGCTGGATTTGGTAATAAGAGACCA
AGTTTCGAACCAAATGATGGAATCATCGATG	
  

	
  
     ACUU   GAAACA           C    UUGUU--   UU    GU  
GGCUU    UGU      ACACUGAAUGC GGUG       GUU  UGUU  C 
UCGAG    ACA      UGUGGCUUAUG CUAC       UAG  ACAG  A 
     GUCU   A-----           U    UGUGUGU   UU    UA 
	
  

5> TAAATAAGTTTGTAATGTGACATATTCTTTTCGCACTTTGGGATAACGCGAATGGCGTTTAAAA
GAAATAATAATTTATTTTAAATGATTTTTTTATTTTTCCATAAATTTTGTTGTTGTTTTTGTTT
ATAATACATTTATATAATCATAAACGTATCAATAAATTACGATTATTTTCAATCTTTCCAAAAAT
GTCGGGTTCTTTTTGTCCATTGTAATTTATCAATTTTTTAACTTAATTAATA	
  

	
  
-----       U--     U  UU--     UA  
     UUUGUUG   UGUUU UG    UAUAA  \ 
     AAAUAAC   GCAAA AC    AUAUU  C 
GCAUU       UAU     U  UAAU     UA 
	
  
	
  

6> CAATTTATCATTCAATTTTATATCTATATTTCTTTTTTCTTTTTCGTATTTATGACATTTGTGTG
TGAGGTTGTGTCAGAACCATTCACTGAAAATGTTAGAGCTTTATTGTTGTTGTTTTTGTTGCTG
TTGTTGTTGTGGTCGTCTCGTTATTTCTTCTATTTGAATCCAATAATAATCGATGGCAATTTGTC
AAACATAAATATGGGCGGCTATTGCGAAATGTTTTC	
  

	
  
GA----    -    GU    GUUUUU          -       -  UCG  UCGUUAUU  
      GCUU UAUU  UGUU      GUUGCUGUUG UUGUUGU GG   UC        U 
      CGGG AUAA  ACAA      UAACGGUAGC AAUAAUA CC   AG        C 
UAUCGG    U    AU    ACUGUU          U       A  UA-  UUUAUCUU  
	
  

7> ATGTGGATGGTGTATTTTGTGCGTGCAAACGATTTCCAATTCCATTTTATCATCATTACCGTTAC
CCGGCTTACGGTCTTGTCTAGTATTATATGGTCTTGCTACTGTTGTTGTTGTTGTTTTTGTTGTT
GTTCAACCATAATTCTGTCACACAAACGACGTATTCAACTGATTTTATTTAACTCGATTACAGA
AGTTCTATATTTTATATTCCATTGAATAATGTCTCCAAGCACATAT	
  

	
  
CUACU    UUGU        U   U-----     UC  
     GUUG    UGUUGUUU UGU      GUUGU  A 
     CAAC    GCAGCAAA ACA      UAAUA  A 
-----    UUAU        C   CUGUCU     CC 
	
  

8> CACAGATCCATTCACTTACTTAGTCACACATTATCATCCCGTTTCTTTTCAATGTATATTTGCCG
GTGATTCGTTACATGGTCCGAATCGATAATACAATCAAGTTTTTTTTATGTTTGTTGTTGTTTT
TGTTACTGTTGTTGTGGCAAACAAATAGCAATGAAATGGCAAAAAGAAGAAGTGAAGGAATTT
AAATAGAACTTTAACGATGACCGAACGATGTCTAGGTGCAT	
  

	
  
   AG        A   ---- UG         --       UGU  
UCA  UUUUUUUU UGU    U  UUGUUGUUU  UUGUUAC   \ 
AGU  AGAAGAAA ACG    A  AACGAUAAA  AACGGUG   U 
   GA        A   GUAA GU         CA       UUG 
	
  

9> GTGTTGGTAGTGAACCGGCTGATCGTTGATCATCATTGATCATACGAATCGCGTGTAATTGCGT
ATTGAGCCATTTAAATTATGATATCATAAAATTGAAGCGATTTTCGCTGTTGTTGTTTTTGTCC
ATAACTGGTGTTTGAGGCCATTTAAAAATGAAACTTTGCGAAACCAATACGTACGAGATGAGAG
TGAATGATCTCGATACATCTGCCACGATTATTTCACTT	
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A     -   UCAUAA   UGA    AU  
 UUAUG AUA      AAU   AGCG  \ 
 AAUAC UGU      UUG   UCGC  U 
-     C   UUUUG-   UUG    UU 
	
  

10> ATTGATGAAAATTCAAATTTGACTTGGATCTGGATCGAGTCAAAAGGAATTGTTCCATTTTTC
GGAAATCTCTGAATTTTATTGAAATCAAATATTGTTGTTGTTGTTGTTTTTGTTGGTTTACAAT
TTGTATTTTCAATTTTCAAAATTTTGAATTCATTTTTTTTTAAGGCATTTTGCTTGAAAATATT
TAATAATTATGTTTTTATTGGAAATGAGTAAT	
  

	
  
AA     UAUUG   UU-    UU-  UUUU    GU  
  UCAAA     UUG   GUUG   GU    GUUG  \ 
  AGUUU     AAC   UAAC   UA    UAAC  U 
--     UAA--   UUU    UUU  UGUU    AU 
	
  

11> TTGCCCATTTGAACATAATTTTCATGGGACTTTGATGTATTTGAAGTGAATGATTTTTTGGTAT
TATTATTTTTCATTGATGACGTATTGCTCGAAATCGATGATGATGATGATGATGTTGTTGTTGT
TTTTGTAGTAAATGATTCGTTGGTATTATTTGACTGAATTGTCTTTTGTTGCTGTTGTAGTTGT
TGATGCTGTTGCATTTGCATAGTTATTGTTTTATTGGCGAGT	
  

	
  
      AAGU--   UG  UUUU GG          UU--        GA  UAU  
UAUUUG      GAA  AU    U  UAUUAUUAUU    UCAUUGAU  CG   \ 
GUAAAU      UUU  UG    G  GUAGUAGUAG    AGUAGCUA  GC   U 
      GAUGUU   GU  UU-- UU          UAGU        AA  UCG  
	
  

12> CGAATGGAACAGTGCCAAATGCCCAAAATTGGAATTGAAATGATAACACTTCGTAAAGTTACTA
CGTGGAATTCAAAATCGAATGCAGTAATTGACTTCTGGATTTTGGTTGTTGTTGTTTTTGTCTT
TTCTGCGCATCGCATCCAAAGTTTGAAATGAATAATTTTTCATCGTAGCTTTCGAAAGATTTAA
TATAAATTTAATTTGGCCTACATTTTGTTGTGCCAACTTTCCGAAAAGGTTTCATTTCT	
  

	
  
CAA    C  A  UU   AUU    UG     -   ----  GUA      C-   G  GA    AA  
   AUGC CA AA  GGA   GAAA  AUAAC ACU    UC   AAGUUA  UAC UG  AUUC  A 
   UACG GU UU  UCU   UUUU  UGUUG UGG    AG   UUCAGU  AUG AC  UAAG  A 
C--    C  C  U-   GU-    GU     U   UUUU  GUC      UA   -  G-    CU  
	
  

13> ACTTTTCATTTCTTTTTGTGTTTGTATTCTCTTGTGAATGGATTCTTTGCCTTTTGTGGTAACA
TCCGCATCAATTTTTCTTTCCATTCTTCCATCATCTTTTTGATTATTGTTGTTGTTGTTTTTGT
TGCTGTTGCCGTTGCTGTTGCGCATCAGTTATTGTTGATTCCTTTGCAATTCAATTTTATGGTT
TGGCAAACGATGTTGACGATGGTCGAATCTCGTTTTGTT	
  

	
  
AUCUU              UU      UUUGU     UU     UGCU----      CAUC     U  
     UUUGAUUAUUGUUG  GUUGUU     UGCUG  GCCGU        GUUGCG    AGUUA U 
     AAGCUGGUAGCAGU  UAGCAA     ACGGU  UGGUA        UAACGU    UUAGU G 
GCUCU              UG      -----     U-     UUUUAACU      UUCC     U  
	
  

14> AAAATACATATAAAATATATATTCAAATTAATAATGAGGTATTGTTCGATCGGCAATCGGCCACG
TTTTCAATTCCTAGAAATGAATGTTTTTGTTTTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTTTTGTCTCTCTC
TGTCTTCTTCGGCTGTGACAAGACAAATCTTTGCTAATCTTCATTTTTATTATTTTATATTTTT
TTAAGCCCGCGAATATAGAATATACATATGAATATT	
  

	
  
UUC  UC     UC   C   UUUU    UCC      UG  U  
   GA  GGCAA  GGC ACG    CAAU   UAGAAA  AA G 
   CU  CUGUU  UUG UGU    GUUG   GUUUUU  UU U 
---  CU     U-   U   UGUU    UU-      GU  U  
	
  

15> TTCAAATTCACAAAAAATGTCGTCTTCGTATTCGTCGATTCTTTTTTTTTTTTTTTTAATCACA
ATCGAAAATTATTGTTATTATTATTTTGATGTTGTTATTGTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTTTTG
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TTGGAACTGATCAAACTAAAAATGTTTTAATTCACCTTTCTATTGGTATTTAGTTGTATTTTGT
CGTATAAATTACCACGGAACATTACGTGTATATAATATTAATATT	
  

	
  
UUC  UC     UC   C   UUUU    UCC      UG  U  
   GA  GGCAA  GGC ACG    CAAU   UAGAAA  AA G 
   CU  CUGUU  UUG UGU    GUUG   GUUUUU  UU U 
---  CU     U-   U   UGUU    UU-      GU  U  
	
  

16> GAGAACGAATTTATTAGTGACTTATTAGTTCTCTATACACGTTTTCCGTTGTCTTGTTGTACTGT
TTCGTGGAAACATCAACCGTGTGTGCATTTAAAGTAAATTCATATTTTGTTGTTGTTTTTGTTT
CGCTTTATGAAATCCGAAAAAAATAAATGATCATCATAGTTTTGTTTTGTTTTGTGTGTGTGAC
AAATTCATGGAGCCGTTATACTTGGTCGCTATTATTCGCGGCCATCATTTCAATT	
  

	
  
U  UUC UG      U    CGU     C     A  
 GU   G  GAAACA CAAC   GUGUG AUUUA \ 
 CG   U  UUUUGU GUUG   UAUAC UAAAU A 
-  CUU GU      U    UUU     U     G  
	
  

17> TTTTCTTTGTTGTTGTTGTTGCTCGGTTTTGTCAGCGTGTCTTTTGTATATATTTATGGACTAC
AAGCTACAAGTGGTTTTTAGTATTTCAATTCAAATTGTGTTGTTGTTTTTGTTCCTTTTTTTCG
GTGTGTACAGTGTACACCACCACACATCGCATATCATTTTGTATATGAAAAATGCCGTAAAGATC
AACGGAAAGCAATGAACAAAAAAAAAGAACAAACAAA	
  

	
  
   C  C    U    - UG    UU   AU  
GGA UA AAGC ACAA G  GUUU  AGU  U 
CCU GU UUUG UGUU U  UAAA  UUA  U 
   U  U    U    G GU    C-   AC  
	
  
	
  

18> CGGCAGAAAATGCTTTAAATAAAATCATTCATTGCTTTCAGGTAATTTTACATGCGCATTTATT
AAATGTAAACAAAACAACAAAAAAAAACAGCTACTAATGTAATTGATGTTGTTGTTTTTGTGT
ATATAGGAAATGAATAAATTCCAAACGATTCTATTGGATCAAGCAAGTTTCATCATTCTAAAGA
ATTTGACAGCATTTGTTAAGACCGACATTAAAGGTGTTAAAG	
  

	
  
G     AUUAA     A      -      AAAAAAA   C   U  
 CAUUU     AUGUA ACAAAA CAACAA       CAG UAC A 
 GUAAA     UAUAU UGUUUU GUUGUU       GUU AUG A 
-     GGA--     G      U      GUA----   A   U  
	
  

19> TTTGACAATTCAAAACATTGCTACCGCTTAAAATGTATAATGAAATTGTGTAACGAAATTCGTT
GATCAATTTCCAATTCAATGAGTCAACGCGTTGATGTTGTTGTTTTTGTTTCACTTTATTTTTG
ATTCAAATGCCAATTTTTCATATTTTTTTCTAATTTGGTGTTATTTTTCCCCCTTTTCTTCTTCT
TCTTTTTCTTCATCTTTTTGTTTTTATGTTTG	
  

	
  
UUU     UU-   -      ---  UACC     AAA  UAUAAU       UG     AA  
   GACAA   CAA AACAUU   GC    GCUUA   UG      GAAAUUG  UAACG  \ 
   UUGUU   GUU UUGUAG   CG    UGAGU   AC      CUUUAAC  GUUGC  A 
---     UUU   G      UUG  CAAC     A--  UUAAC-       UA     UU  
	
  

20> GTTGTTGTGAATATTGTGCTTTATTCGATTTTTTCCATTGATTATTATTATTCTTCGAATTGGTC
TCCGATTGGGATTGCGTGTGTTGTTGTTGTTGTTTCGGTAGTTGTTGTTGTTGTTTTTGTTGTT
GTTGCTGTCTTTTACCATTATTATTACTGTAATTATGTTTAGCACGAATGGCAAATGTCTTTGTC
TTTGGTGTAGTTGTTGTCACAATTGTTGTTGTTT	
  

	
  
UUGCGU      UUGU   U   U       U  U  U  UGUUUUU-  UGU  
      GUGUUG    UGU GUU CGGUAGU GU GU GU        GU   \ 
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      CACGAU    GUA UAA GUCAUUA UA UA CA        CG   U 
G-----      UU--   U   U       U  U  C  UUUUCUGU  UUG  
	
  
AACTCAAAACGTACTGCGCGTATATAGTTGTGATTCGGACAGGCTGAAATGATGAGACTTGTTTTCTACA
TATATTTAATTTTCTATTTTTTTTTCTTTTAAAATTTGTTGTTGTTGTTTTTGTTTTTTTTTCTACGTAA
TATCAAAAATCTTAGTCCGATACTGTCTTCGTATTTCATTTGTTATTTATTTGGTAGATTTTCTATTTTTC
TTTTTCCTTTTCCTTTTCCTTTTT	
  
	
  
     --   UU       UUUUUUUUU  
UGUUG  UUG  GUUUUUG         C 
AUAGC  GAU  UAAAAAC         U 
     CU   UC       UAUAAUGCA  
	
  
CTGTCGTATATTTGAATAAGAGCGTACACAATGTATCTGATGGGCTGAGCATCGCTTCTTTTTTATTTTT
CGTTCACATCGAATTTTGTGTCGTTCATCGTCAATGTTGTTGTTTTTGTTATATTTTTTTCTTTCTATCG
GCCCTCGTGTGCAAAAACACATTGAAATATGTACGATCGCCATACGGACGGATGAGTGAAAAACAGTTGA
ACATGAGCGCATATAT	
  
	
  
AUCG       UGUU        U    UUUUU  UUU  
    UCAAUGU    GUUUUUGU AUAU     UC   C 
    AGUUACA    CAAAAACG UGUG     GG   U 
UAA-       ----        -    CUCCC  CUA  
	
  
GCTTAACAAAATGTTGTTGCTTGCCCACCACCAACCACCAGCCCCAGAAGTTAGATTCAAATTGATAAAT
AATCGATGAAATGGGAACATGGAACATTGTTTTTTGTTGTTGTTTTTGTTGAATAGTTGACAATTTGGA
AAAAGGATCGATTAAACGTTGTTGAAACGTTAATCTCAACGATGAAAAGTTAATGCGATCGATGTCGAAT
ATCGAATGCCT	
  
	
  
AGA-         A   A  A    UG  - UG G    UG    A  
    UUCAAAUUG UAA UA UCGA  AA A  G AACA  GAAC \ 
    AGGUUUAAC GUU AU AGUU  UU U  U UUGU  UUUG U 
AAAA         A   G  A    GU  U GU G    UU    U  
	
  
CTTTTTCTTCATTTCAGTTCAGGTAATTGTTCACAAGTCACACTGTACTTTAACTAATTAGACAGATGCC
AATAAATAAAATTGAAAACAAGTTGCATTTGATGTATTGTTGTTGTTGTTGTTTTTGTTGAAGGGATTT
ATTAATTTTCCCATTCTGGAAGATTGTATTCAGTATCGCATTGGATCGTCTGATAGTATGAATACGCTGAA
AATTCACATCAACGGAAAG	
  
	
  
A       UUGAA     GUU   UUUG  
 AAUAAAA     AACAA   GCA    A 
 UUGUUUU     UUGUU   UGU    U 
-       UGUUG     GU-   UAUG  
	
  
CAAATACATAAAAATGTTCGGTTAATACGAAATGAAATTTGGTGTTTCTTGCTGTATTTTGATATTTTAT
ATTTATTTTATTTTTTGGTCTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTTTTGTTGCCTGTTGTCAGTTTGGG
TTTAGGGTTGATCAATGGAAATGCTGTTCATCGATCTGAAAACACAATGAGCGTGCGTTAAACTCTAACT
CTGTGAACGAAATTGA	
  
	
  
GUUGUU    UU    UUGU   C   UG   GU   G    A-        C     AA  
      GUUG  GUUU    UGC UGU  UCA  UUG GUUU  GGGUUGAU AAUGG  \ 
      CAAU  CAAA    GCG GCG  AGU  AAC CAAA  UCUAGCUA UUGUC  A 
GUGUCU    CU    UU--   U   --   --   A    AG        C     GU  
	
  
GGTTTTGCATTCCTTTTCTTTCCCGTCCTTTGTGTGTGTGTGTGTTTTAGTGTTTGTTGTTCTTGTTTGA
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ATCGTTTGGCAAATTTAACCGATGTCTCTTATTAGTTTGTTGTTGTTTTTGTTTGTGGATTTTATTTTTC
GTTTTCTTTTTACGTTGTTGCTTTGGTTGAGCCCGATTGAGCCAGAATTTTATGTTCGATCGTCTCATAT
AACTATCCGTTTATATTTCAAA	
  
	
  
GUUU      UU    C    UCU  U  
    GGCAAA  UAAC GAUG   CU A 
    UUGUUU  GUUG UUGU   GA U 
GUGU      UU    -    UU-  U  
	
  
CAGCAATAGAACTATTGAAAGAAATAAAAATTGGATGGAGGTCAAAATCAGTTGAAATTGAATTGTTGG
TTAATTTGTTTGATATTTTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTTTTGTTCAATTTATCTCTATTTAGTTTTG
GTGGTGATTGGAATCGATTTCAAAACAAGAGCACAAGAGAAATAGAAAGAGATTTTGTTTCTGATGGTT
GGAAGGCTCATT	
  
	
  
       G    U   G     G   UUU   -   AAU     U   UUU  
UAUUUUU UUGU GUU UUGUU UUG   UUG UUC   UUAUC CUA   A 
AUAAAGA AACA CGA AACAA AAC   AGC AAG   AGUGG GGU   G 
       G    -   G     -   UUU   U   GUU     U   UUU  
	
  
CAAATGGAAAAACAACTTTCCCGTCCGAAATATACAACTTTGTCTACATAATAATAATTATTATCAAAAA
ATGCATACCGTTAAAATTACACCAAAAAAGATTCTTGATATATTGTTGTTGTTTTTGTTGTTGTTGTTGT
TGAAATCTTGATTCATGTTATATACGAAATTTATTTGTTTGAATTAAGATTTTCAATGTATTTGTCCCTT
TAGTTTCCAATAATAATATAATTATTTACAGATAATA	
  
	
  
U   C   A      UCU    AU  
 ACA CAA AAAGAU   UGAU  \ 
 UGU GUU UUUUUG   GUUG  A 
U   U   G      UU-    UU  
	
  
GTGAGTTTACTTTTTTTCTAATAAATTCTATTTCGTCTTAGCCCTGAGCCATAAGCATACATAAGTCAAG
GATTGGGTTGGTTTTGATTATTATTATTATTGGAGTTGTTGTTGTTTTTGTTGTTATCCAATGCAGGATA
TCATCACAAACATTCAAAGAATGATAAAAGAAAAGAAAAGAAAAATCAAAATAAAAGAGCATTGAACG
ATGGATAGTGAACAGTGTTATT	
  
	
  
UUAUUA        GGAG   UUGU     U  U  U     AA  
      UUAUUAUU    UUG    UGUUU UG UG UAUCC  U 
      AAUAGUAA    AAC    ACAAA AC AC AUAGG  G 
A-----        GA--   UU--     C  U  U     AC  
	
  
TTTCTATTTTTATACGAAAAAAAATATTTGATTCGATATTATTTTAATTGATGTTGTGGTTGTTGTTATT
GTATAGCTGGTGTAAATGATGATGATGATGTTGTTGTTGTTGTTGTTTTTGTTCGAACGTTGAGACGGTG
CGTAAATGTGGCTAAGCGACAAATCAATTGAATCCTTAGCCATACACATTTTTGTCGCATATCTTTTCTA
CCAATTTCGATGAATTATT	
  
	
  
UUUAUA    A       UU--    U-          UUA   GAUG   UGGUU     UA  
      CGAA AAAAAUA    UGAU  CGAUAUUAUU   AUU    UUG     GUUGU  U 
      GCUU UUUUUGU    GUUG  GUUGUAGUAG   UAG    AAU     CGAUA  U 
UUGCAA    G       UGUU    UU          UAG   UA--   GUGGU     UG  
	
  
TATTGTGTATCGCGCACCATTGTACAATACGCCTTTCTTTTTTTTTGCAAAGACTTTTTTTCAATCGAAA
TGGTTGAATTTTTTCGATGGATTTTCGAGTTATTGTTGTTGTTTTTGTCTCTTTTCAATTATATTCAGTT
CATTGAGACTTTTTCCAGTCGAAAATAATATAATATCAATTGGGCGAACCACGACGATTGTAACAAGAAA
ATGCCACACCACGCAC	
  
	
  
A     GA     U        U-       CU  UCA        CAG   -    A  CU  
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 UUUUC  GUUAU GUUGUUGU  UUUGUCU  UU   AUUAUAUU   UUC AUUG GA  \ 
 AAAAG  CAAUG UAGCAGCA  AAGCGGG  AA   UAAUAUAA   AAG UGAC CU  U 
U     AA     U        CC       UU  CUA        UAA   C    -  UU  
	
  
TGATGAGCCTATGAACAAAACCGTTTTTCGATTGAATAGCTAACAATCATGCCACCTTAGCGCATCGAAC
ACAATGGTTCGTTTAATGACGATTTCTTTTCGATTTGATTGTTGTTGTTGTTTTTGTTTATTTTTTGTTT
AGCTTCATCTTTTTCATCTTCAACAAATCAATCTTCAGATATTTACAAAGATCTTTTTTGTAGATAGTGT
TTCGTCTTATTTAATATT	
  
	
  
     UUG      UUUU  UUUAUUUUU  UUU  
GAUUG   UUGUUG    UG         UG   A 
CUAAC   AACAAC    AC         AC   G 
     UA-      UUCU  UUUUUCU--  UUC  
	
  
TTATTATTTATTAAATTTTTTATTATTTCCAACGGATTAAGCGGATGCTTATTGCATATTGCTAACTGTGT
TTTGTTATTCGATGTTTTGGGGCTGACCGATGAATGTGACTGTTGTTGTTTTTGTTTTTCTTTTTTTTTT
TTTTTGGTTGAGAAAATACATATAGACAATTGTAATGTTTGGCCACGATGGGGTCATGTTGAAATGTTAG
CTGTTCGATGGTGAATTTTGTGTGT	
  
	
  
      G  U      GUUUU   -       UU  UUUU  
GAAUGU AC GUUGUU     UGU UUUUCUU  UU    \ 
UUUGUA UG UAACAG     ACA AAAAGAG  GG    U 
      A  U      AUAU-   U       UU  UUUU  
	
  
CAATGTGATTGTATTCATAGTATGTAGTATGTAACTATATGTATCGCCGGTGCCAGCGATATAACTCATGA
ATGATAATAATGTTTTGGAGTCGTTCGGTGTTGTTGTTTTTGTTGTGCATGGAAACAGCTGGAGAATGG
AAATGAAAGAGACAACACACATCACCCGAACGCAATGAATCGCAATGTAACAAACATTTCATTTCCGAT
TTCAGTAAATTATTTCA	
  
 
G   -      U-     U-   -       AA   U  
 UGC CAGCGA  AUAAC  CAU GAAUGAU  UAA G 
 ACG GUUGUU  UGUUG  GUG CUUGCUG  GUU U 
-   U      UU     UU   G       AG   U  
	
  
CAAAAGCATTTTCATAAAACAGTTTGAAAGCATTTTTTTGCATTGCCATTATTCCCACATCCCGTTTTCC
TGTTGTTCTTTTATAAACTCCTTGCAAGCGTTAGAGTTAGTTTTGTTGTTGTTTTTGTTGTTGTTGTATT
TGTTTCAGAGTGAAAAAATCTCTATTGTGCTTGCATGGCCATCGGCTCTTTTCATTCACTCTCGAATTAT
GTATATAAATTGTATATGATTGTCGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTTTTTTTTCTTCTTCTGTTCGTTCTTTTTGTGTCTTTCAGACAGGAACGTAACACTTTTTGGAACCTTA
ACGATATCGAGAATTGAATCGTTTTTGTTGTCACTGTTGTTGTTGTTGTTTTTGTCTTTTTTTCACCAAA
TGTTTCACTGGAAATTTGTTCATGTGCTGATGATGATGATGATAAGCGAAGATTCTGGTTGGTTTATCCA
TTCAATGTGGTTTCG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TCGGTGTCAATGTTAATGGTAGCCAATTGTCCATTATTTTTTAATGAAATATTATCATCGAAATCGAATT
CTGGTTCTGGTTGTACATCGTCCATATTTGCTGTTGATGATGTTGTTGTTTTTGTTGTTGTTGTTGTTGT
TGTTGTTGCAATTTTTGTAATAACAATTTGATCATCTTCGGAGAATGTTTCCACAATTGGCTTAAAATCA
TCCACAACTGGATTAAATGATT	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TATTCTTATCAATTCGTTTCATGGGCAATTCCCATTTCGTCCATTTGAATTTGAATGTCGTTTTCAATCA
ATCGATTATGAATGAATTTATTTTTGAATTTTTTCAATTTTTTTGTTGTTGTTTTTGTTGCAATTTAATT
TTCGTTTTTGTGTATTCTGTGTGGTTCTTTTATCATTTAATTAAATGTTTGTTTGAATTTTAGTTTTTTT
TTCTTTTTCTTTCTTCCTTTGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATGTAGTGAACCGAAAGAAAAAAGAAAATAAAATCAGTTTTTGAGGACTTACGATTCTTCTATTTTGAT
TACTGCTGTCGGTGCTCCAATTCAATGGAACAATTTTCACGTTTGTTGTTGTTTTTGTTTTTCAACAATT
GCCGATGTTGCTCCAAAATGATGTTTTTGTTGAAATGAATGCACCTCGCTTTATTTTTTTTTTTTTTCGA
AAATAATGAAAAGAAAAAAGAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTGTTGTTCGCCAACTCTGTAATTTACGAATTTATATTTTCATGACCGTGAATCGAATTGAATTCTAAAA
TCAAACAATTTATCATTCGTTCGATGTTGATGGTGATGTTGTTGTTTTTGTTCTTGTTATTTTTGTAGTT
GTGAGTTCACAAGTGACACGATCACAAAAATAACATGAAAACATGAGTTTGCAATACAACGACAGTCCG
TACAAAGTCAAAG	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TGTTTCTTTTTTTTGCGTATTTGTTTTTTAACGATAAGCGCGAATCGCAAATACCATTCAAGAGTATATC
AAGAAATGTGGCGTTTGTTACTGCGGTTTTTGTTAATGTTGTTGTTTTTGTTGTTTATTTAAATTGTTCG
ATGACAAATCTTCTCGAATCGGCAATCATTTAAAAGCCCAAGTAAACCACACAAATTTCAACAATATCGA
TATAAACTGTGAACGAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTTATGTAATATGTAAACAAAATGATGAGCGAAAAAAATTTAATCGAGTTTTTTATTATTTTGAATCCTG
CTTTTGGTGCTTCACTTCAATTGTATTAAACAATTTTCACGTTTGTTGTTGTTTTTGTTTTCAATAATTG
CCGATGATGCTCCAAAATAAAATTTGAAGTTTGTTGAAAAATGCTTCATTTTTCAAAATAATGAAGAGA
AGAGAAAGAAACAAAACGTAATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CATACACTTAAACACACGGCATAATCATACAGTGGTTCAAAATCAAAATGAACCAAACTGCATGTGATTC
TATCACTTTATGGTTTTGAATTTGTTGGCTCGTGTATTTGTATGTTGTTGTTTTTGTTTTTTCTGGCTCT
TTCCTTTTTTTTTTCATTTCATCTTGGCTCTCATTCAATTCCGTATACAATATCGGAACACTTAACATGCA
TGTTCAATGTTTACAGTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAGGCATATATATAAATGGCGGCCATTTAGAGCAATTCAAGTCTTCAAAATTATGGTTTGAAATATATG
ATCGTTCCGTAAAATAACCAAAGATTCTTGTTGTGTTGTTGTTTTTGTTGGTTCTTTTTCCTTTTTTGTG
AAATAGAATTATTTCTTCTTTTTTTTTCGAATATGCGGATTTTGGTTTATTCTAAGAAATTGCCTTGAAA
CCTGATATGAGTCACGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CGGCGTATCGGCCCCTGTGGATGCTCCGTATCCCGAAAAAATGCACTGCCAAGTTGGATCCGAGTCCAGT
AGTGATTTAGTTATTGATAGTATCATTATTATTGATGTTGTTGTTTTTGTTGCTGTTCTGTTGTTAAGAA



	
  
	
  

432	
  

TATAATTTTAGAATGATTCTCGAAAGAAAAGAAAAAAAAATGAAGGCCTAACCCGGGACCGGGAAACTT
AATTTTCTCTGGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATTAACATAATTTATAACGACGCAAGAATGAAAAATGATCGAACAAACTATGCCATGCTTTTCATATTT
TTCTCCGTCGCTTTTTCATTTCATTAAAATTTTGTGTTCTGTGTTGTTGTTTTTGTTTTTGATTATTTTC
TTTTCTTTTGTTTCCATCGTTAAAATAAATATTTCGGTATTGAAGCACAATGAAATGAAACAACAAAAA
TCTGAAGAATCGAATCGAATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TGTATGTATATGTATAATGCAACCATAAAAACTTGTTACCTTTCAATCACATCAATGATGAACTTCGTATC
GATGGTAAAAACTGACGACTGTCGATACGTTCTTTTTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTTTTGTGCTCAAGA
ATTCTTTTGGGATTTTCATTTTCATTTGATCATTGGTTTTGAGTTTTGAAATGAGTTTATATATTTCAAA
TTTTTGAATTCTTTTTACTTTTCCGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAGAATATTTTTGCCTGTTGTTTGTGCCCGTTTTTTATATAATAACAGATTTTCATTTTTTGTTGTTGTT
GTTGTTGTTTTAATCGTGTCGATCCATATAGTTCTGTTGTTGTTGTTGTTTTTGTTGTTGTTGTTGCTGT
TGCTGTTTATATGCGGTGCGCAAAGTGTGAATAATTTTTTGAAAAAATCGACAAAGAAAACAAGCGATT
TGAGAATTTATACATTGAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAAAAAAACTTTTCAAGTTTTTTCCATTCGGTTTCGGTTTGTTATCGTTATTGGGTTGTTACATTGTA
AATTGGTTGGCGTTAAATATTATTCGTGATGTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTTTTGTTTTTGTTCAGTTGT
TGGTTTTAATCTGTTAAAACTAAACTAAATGTCCTTTAATGTTGTTTTTTGTCAGTTTTAGGTGGTTTTT
TTTTCAGTAGAACTCTCACTTCGAAGATATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CGTCCAATTTCTTTAAAAATCTTATTGATCTGTTTTGTTTTTTTTTTTCATTCCCTCTATATAAAAATAT
TTCGTTTCAGTCGATTCTTTGCTTTTCGTGAGTTTTTTTTGTTGTTGTTGTTTTTGTTTTGAATTTGAT
TTTTGTTTTGTTCGATTTGTTTTGAATGACACCAGATGTGTATAACATAATTCGAGATCAATTTGATTGC
AACAACACATATCACATAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTTTTCGGAATTTATATTTTAATATGATTCGAAAACGTCTTTTGCTTTGAGATTTTATTGTATTGTCTTG
TGTTGTTGTTTTTGTATGGTAAATCGGTTTTCATGTGTTGTTATTGTTCTTCATTTTATGCTTTTGAATC
GTTTCGATTATTATCATTCTGTTCTTCGAAAATGTTTGTGTGTCTGTATTCATTGGCACCGCTTCACAAA
TCTGATTACAAATCTTTCT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTTTTCTTTTTGAAGAAGTTTCATCGTCAAACATTGACATCTATTAAAATTGATTGATAATTTGTCTTTC
TCTCGATATGGTCGATTTATTGTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTTTTGTTGTTTACCGTAATATCGGCT
GCAAAATTTTATTCTTATAATTCACTTGACTCACACTCTTTTTATCCATATTTTCAAACTCTTTTCAAGT
CCTCGTAAATATGTATGTA	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTTGTTCGTTGTTGCCATTTTGCGCCGTGTGTCTGTTGATTCCATTCTATTGTGGATGTTTCGTCGTCTT
GTCGTGTCCAGCGTTCATTATCCGATTTTTGCCTCACGTTTTTCTGTTGTTGTTTTTGTTTTATTCCAAG
TTTCAACGGCTAACGCAATTATCTAACCAACAATATATTTTTCCACTCTAACTGTGTGTAGAGTAAAGTC
CGTTGCGTGCTTTGTGTATGCCTTTTTTTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTTTTATTGATTGTTATTATACTATCGATTCGATTGGGGGTTTCGTTTGTTTAATTTTTGTCATTGAAGT
CATTCTTCTGTGCAATTACAGTTTTTGCTATTGTTGTTGTTTTTGTTGTTGTTTTTATTCATTGATGGTT
TTTCTTTCTAAATTTGTTTTATTCATGGATGTTGCCAACATGAGCCTGTCAATATTTGCATGTGAATAAC
ATTAATTGAACTCGTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTTGATGATTTCATTTTTCACTTCTGTCGTCGTTTTTGTTAACCTACATGATGACATCAGTTTTGTTAAC
TGAAAATGCAATTCGAAAGTGTATTTGATGATATGTTGTTGTTTTTGTGGCAAATGAGCGATTGGTGAA
TTCCTTTGATTGACAAAATTGAAATGTAATCAAGAAATTGGATCAAACTTAATCTTTTCAATGAGATGC
CAATTGTATCGTCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GACTCACCGTGAAAGATGTTTCAAAAGCTGATTTTTGATAAGCGACACCATTTTCCAGTAAATAATTCTC
TCACAAATTCAATAAATCAATCGTAGCTCCTTTTTTTCAGTTTTGTTGTTGTTGTTTTTGTTGTTTTTCT
TTTTCTCGTCATTAAAATCACTTTTCACTTTCTATAAAAATTCAGAATGACACTTCATCCTTGCCAGTAG
CTTCAACCATCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TAAAACACTTCACATAAACATTTTTCTAGCATGTCTTCTGTTTTCCATGGATCAGGTTCAGATTTTTGTG
GCCGATTTTACGTTCAACGTTCAGGTTTGGTTTTCGCTGTTGTTGTTTTTGTCAGGCAAAAAGTATTTAT
TTGTCATGTACAAAGAATATAATCGATGCTGTGTTCATCATCATAACCATCAGATGAACAACGATTTCTT
GTAATTGAATATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTTTTATTGATTGTTATTATACTATCGATTCGATTGGGGGTTTCGTTTGTTCAATTTTTGTCATTGAAGT
CATTCTTCTGTGCAATTACAGTTTTTGCTATTGTTGTTGTTTTTGTTGTTGTTTTTATTCATTGATGGTT
TTTCTTTTCTAAATTTGTTTTATTCATGGATGTTGCCAACATGAGCCTGTCAATATTTACATGCGAATAA
CATTAATTGAACTCGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CAAATACAATTATCCATATATGTATGAATGATGTTTTGCGCACTATTTTAGAATTGTGTGTGTTAAAATGT
TGGGTGTCGCGGTCGCGATCATTGCTGTTGTTATTGTTATTGTTGTTGTTTTTGTGTGTCTTCAAGAATG
AAATGAGTCAACATCATGAAATTTTATTGGAAAAAAAAACTTGTAAAACCCAGTCACATACGAAAAAAA
TATGAATTCATTTCATTTGAATTACATTCACCACTCAAACGTATGAGTCAATTGGTTGGATGGTTGCTAT
GAACAGTCACGGCATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  



	
  
	
  

434	
  

TTGGACGAAGCTTTTCGAGCACATGGCGGGAACACTTATGATTTGAGATAGCAATTCTAATCGCAATATC
GAACATTCAAAAATGTGAAGTTCAATCTTTGTTTGTTGTTGTTGTTGTTTTTGTTTGGAATAGTTCGTG
AGTTTAGTTCAAGTCTGTTGGCTCTCAAATTGTATTTACCGATTGTTTTTGCTTCTTTTGAATTTTTGCT
ATTCATTTGTTTTATTTTCAATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
CCACAAATTCGGCTCTTCAATATATCGGTTTGTTCGCAACAAATAGGAAACATCTTTGAAACGGATTTTG
GTAACCGAATTCATGCTGTGTTCTTCCGATCCATCAGAATATTTTGTTGTTGTTTTTGTTGTTGTCGTAT
TCGATTTGGCAGAGCTTCGATTTTTGATGGAACGTCGTGATGATCGTCGTTCCTGTACACCACTTTCATC
ACAAACATCGATTCCATTTTTATCGTTTGAGTTCTTAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TATGGCATCGTTTGATAAATACATTGGTCGAGGGTGTGTGTTCAACGCAAACTCCACAAATGGACTCCAA
CGATTATGAAGATTTAAATGTTGAACATGCACAATTGTTGTTGTTTTTGTTTCATTCATTGAATTTGATG
CAAAAGAAATCGATTCTTTTGCTAGTTGCTGGTAGTGTGATCAGATGTGCCGAAATATGTAGATCAATGA
ATGCTGAAAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GCCCGGCTCATCCAATCTTTTGGACAGCATCTGGTTGATCGTTTTCATTTTCTTTGTTTGGTATCCGTTA
TTCGTATATTCTCGATTTTTCCAAAGTGATGTGTTTTCGTTTTCGTTGTTGTTGTTGTTTTTGTTGTTGT
GGGTGTTAGTTTGGGATGTGTGTTAATGCGACGATGACAATGGATATTTGATCTAAATCACAATTGGTCA
CAAGTGAATTAAATCAATGTCTTCTTCTTCTATGTTCTGG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTATTGGATACCGAAACAATTCAGTTGGCCCTTCGTCGGGGAACGGTGAGTATTATTTCATTCAAATATT
TAACGAAACCAACCTCGAGTTGTGAGATATTCATCAAAATATTGTTTGTTGTTGTTTTTGTTGCAGGAAC
GGTCTGGATCATCGGTACCACCAATTTTGAATCGAATGCAAACATTTGAAAATCCTCCCACATACAATCG
AACAAATAAATTCACAAAAGCATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATGGTGTTCATCAAGATCCGTATAACAAAACATTGAGAAAATATAAAACATAATATGATGAAAGAATTG
ATTTTTATTCTGAAGTCTGTTCATTTATTCATTGTTGATGTTGTTGTTTTTGTTGTTTCTTTTTTTTTTC
TTTTTTGTTATCATGATGTTGTTGACGTTCGAAATGGAAAGATTTAAAGATGAGAAATGGTGAAAGAGA
TGAGGAGTCTCTCTCCAAAAGATAAAAAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATAATAAATAATAATAATAAATAATCGATGTCGTTGTCACAAGGAAGGACAAAGCTTTGATTATAATTA
TTTTCCAACGGAACAGGATGCAATTTGGTGTTGTTGTTTTTGTTTTGAAGCATTCACAGTGAGATTAAG
AATTTATTTTTAATTTTCTGCACTCTCAACCAGCATTTTGGACCAACACATTTTCAAAAACTCATTTGCT
CGTACATGGTTCCAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAAAACAGAAAATGTTCAAAACGAAAGAAATATTTATTGTTTTTATTGATGTAATGTTTTTTTTTATTC
CTTCTCCTTCCTCTTGTGTTGCTTCCTTTTTTGGGAATTTTTGTTGTTGTTTTTGTTGAGTTTGGACTTT
TATCGGAAAGAGAATTAAAATATGCTGGATCCATTTTGTATCTAATATTCTATATATTGTTTGTTTCGGTT
CCGCATCATCGAGATGAAATGGCATTGAAAG	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AACCGAAATACACTTATTTTGACAAATAGCATAAAATCAAAGGCGCAACAAATACAATGAAAATTAAAC
AACATAGAATGACAAACGCACACGATTCGATTTGTCGACCATTGTGTTATTGTTGTTGTTTTTGTTTTTG
TTTTTTTTAGAAAACAGAAAACAGAGAGTGCTCAAACGGAGAGTTAATCGGGCCTTACACAAAAAAAAA
TAAAATAAAAAAAATTATGAGACTAAAACACCAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
GTGTCAAATTCTGTAGCATCAACAAATGACGCTTTAAATCATCAATGTTCGGTGATGTGTCCGGTAAAAT
GGGTTTTCGGGTTGAGGTAGTTGTTGATATTATTGTTGTTGTTGTTTTTGTTGTTGATGATGCTGTTCCT
GTCGATGTATAGATTATCGGTGATTTTTTCAATGCTAATGGATCCGAATATTTACGATCAATGAAATCCAT
AAATCTTTTGTCATCTTTTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAGAATGGAATTGACGTACGAATTTATTCCATGCTTTACTTAAATGGTCTATTTTTATCGTTCGTTTTA
AATTAAATTATTATTATTTTATTTTATGATACAATTTGATAATGTGTATTTGTTGTTGTTGTTTTTGTTAT
TGTTAGTGTTGTCAAAAATCGCATCATAAAGATAGACCACAGCCGTCTCGTGCTTTAAATGTTCAGTTAC
GAGCAGACGGTCGTAGCGTTCACATTCAATTGCCATTCGAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAGAGTAATAGAAAGGAAAGGCAAAAATGCAATCATTAACCACATCATGTTTATTGCTTGAAATTCCCTT
GAATGTTATTTGCTTCGTGTTTTAAATAGAAATGACATTTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTTTTGTTGTTGT
TGTTGTTGCTTTCCAAATATGTCTTTCTTCAATTAATTAAACGAGAAGCCACGAATTTGTTCTTATTTCA
AAATTCATTATTCATTATGTCTATTTTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTTTTTGGAATTTATATTTTAATATGATTCGAAAACGTCTTTTGCTTTGAGATTTTATTGTATTGTCTTG
TGTTGTTGTTTTTGTATGGTAAATCGGTTTTCATGTGTTGTTATCGTTCTTCATTTTATGCTTTTGAATC
GTTTCGATTATTATCATTCCGTTCTTCGAAAATGTTTGTGTGTCTGTATTCATTGGCACCGCTTCACAAA
TCTGATTACAAATCGTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CCAACTGAAGAATGAATTCAGTCTCCCCTTCTACGTTCGCTGACCAACGATGCCCTGCAAAAAAATACAT
AATTTTATTGAATATTTAAATTTGATGCTGTTGCTGTTGTTGTTGTTTTTGTTGTTTTACTTCGGAAGAG
GTAAAGAGGCAAATATCCAAATGCAAACACATGCCGATGAACGATGAACCAAATGCCATAAAATTTACCA
GTGCAAATACATTTAAACA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAGTCATCTTTCAACAATTCGGCAATTTCATCATTAACCGGATCACTGTTATCGGTGAACCAATCAAAAA
ATGTTTTGAATTCGAAGGGTCGCTTTCGTCGATTATTCGATTGTTGTTGTTGTTTTTGTGATTTACGCAA
ATCTTTACCCTCTTTCCATTTAATGGTTGTACTCTTGGATACTGGTCCAGCTGGACCACCCAAAAAGAAT
TCCTTTTGCAATAGATCATTTTCAAAAAATGGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTTCTTTATCATTTTTAAATTTCACCATAGATTGCGTTACGCTGGCTACTGTTGAATCGATTGGCATAG
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TTGTCGTGGTCATAATACTTGTTGGCATTGTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTTTTGTCCCGTTTAAAATTAA
ATCATTTTTCAAATGGAATTCCGTTGAATATTTGGGATTTTTGTCGCGGTACTTTGACTTGATGCGTGAA
TTGAGTAACGATGACTTCATTCG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATCACTGCATGATATTTTATACAGAGGCCCAAATGTTAATAGTTAATCGATGTTTTCATCGACACTAAA
CCATGTTCAATCAAATGAAACATAAATTTGTTGTTGTTGTTGTTTTTGTTTTTTGTCTGTTTTATTTTCA
GCAAACCGTTTGTTTTCGATTTTTTTCTTTCGACATTGTCATCGTTTGAATTCAACCAGAAACGCCTTCA
CCGAACGGTGAATATG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GATAGGTGGCCGATAGCCGATGCAACAACAAACAATGCAAAACCATTAGATTCAATAGTAGGAAGTTAAA
TTGTTGAACATTTCGTTCCCGTTATAATATTTGTTGTTGTTGTTTTTGTTGCTGTTTTGTTTGAAACCAA
ACCTGCGGTTAGATAATTAATGAAATAGCGTGCTCGATGCTTGTGTTGTGCTGTTTCTATTTTGATGGTT
GGTTGCTTTTTGTGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CCACAGACAATAGATAGATCATTTAGTGCTTCATATTTGGATGCGTTGAAACTTTTTGTTCTCTTATTTT
GTGAGCGAGTCCTCGTCATTCGTTTTTTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTTTTGTCATTATTCCATCCTCAAT
TTCTCTGTGCTCAAACGAAAATTAATATTATATTCGATTCGTATGAGTGAGTGAATGAGTGAGAGTGTCT
GTGGCATTGTCATCAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAGCATCGGTGAAACTTATGATGTAGTTTTTCGATGTGCCTGGTGAAAAATATAAAACGAATTTTTGCC
GTTGTTTGAATTTCATGAAAGTTCGTTCGTTGCTCGTCGTTGTTGTTGTTTTTGTTGTATTATTGCTTTA
AATGCAGACGAGCCAAGGTAAATTTGATATGAATAAGATTTTTGATTGAATCTCAGTGTGGTTAGGGGC
TTGTGGTTCGTTGGTTTTGTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTATGTAAATTTGAGGTAAGTGCATATTTTCTTTTTCTTTTATTTTATTTATTTCAAATAAAAATGATT
TTTTGTTAATTTCTTGTTAAATAAGTGATCATTAATTCGATTGTTGTTGTTTTTGTTTTTATTTTACAGT
GACGTTTGGTGTACCTGTTTGCAGTTATGGTACGTGTGTTCGTGTGTTCGTGTGCTTGGTTTTTGATATA
TTGGTAAGTGGTTTTCATTCTTTTTGGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GCAAGCACGAAGAGAAGCAGAAGGAGGAGGGATAAGCACTAAGGGGAGCCGAAGCTCCCCCAAAGCGTT
GCTGCTTGCTCTTTTTATTATTAGGGCTGGCCTGTTGTTGTTTTTGTCAGCCTGCCCGGGTGGTGCAAGG
CCCCCATTCGGGGCCAAGAGCAAACGTATTTTTTTGAGCGCTGACCGACCTTCATCACGTACGATCCGAG
TTGGCTGCTGCT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CACCACTAGATACAAAATGTTCAAATCAAATAACTGTTTAAATGGCTTAATGTGCTAGTTGCTATTTGCT
AAATGGGAAACTTTTCTTGTGTACTCTTATTGTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTTTTGTATCATTA
TTTTTAAGCTGTGGATGGTGTCTTTCTTGTTCAACTTCCTAAATAGCAATGAGCATCATGTCGATCGAAA
TGAAATGTGAACAGCAATACAAACGTGCATATTGTATATAGATTAT	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dps-­‐mir-­‐2505-­‐p3	
  
TTGTGTGTGTGTGTGTGT	
  
	
  

1> GGCCAGAGGCTAATACTATGTCGATCTAGTATGCTAACATCTATCCATTAAGTATTGGTAATGTT
GCATGCCAAAATTGCGTTAAGTATATCGCTATAAATTCCGTGGTTACACAAATTGAATGTTGTT
TTGTTTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGCATTCATGCGCTCCTGATTTCGTTCGAAAAGTA
TGGTAATTTTTTCGATAGCCTAATGCCATCA	
  

	
  
2> ATTCGGCATTCGCCATTCGAAAATCGAAATCAGTTGAATATCGTGGTGATGCATTCATTATGTT

CTTATGTTCTTATGGCTCATGGCTCATGGCTAATGGCTCATGGCATCTCATTTTTGTGTGTGTGT
GTGTGTGTATGTATGTGTTGGTTTAACATTTGGAAATATGTATGTATAGTTAAAAACGAAGGGG
TCCCAAGTCCCAAGTCAGATGCCGATCTGATGAGCAGCACCAACATTTACTATTT	
  

	
  
3> CTGCGCACCTGTGCGGTTATTGGAAGAAAGATCATATAGAAAAATTGTATATTTTTTTTTACTA

ATGTCAAGTAATCGGAGATTGGATCGACTGTGTTGTCGATGTCTCGTATTGTGTGTGTGTGTGT
GTGTGTGGTTGACGACAATCGGACGCGCACAAAGTAAACCATAGAAATGATTATTCGCTTTGAT
TTCAATTGATCGATTAAAATTTATGATTGGTTTTTTTTTATGATGGCATCGT	
  

	
  
GUA-     U  GUG---         G      A  
    UUGUG GU      UGUGUGUGU UGGUUG C 
    GAUAC CA      ACACGCGCA GCUAAC G 
UAAA     -  AAUGAA         G      A  
	
  

4> TTAATGTTAATCGATTTGATACAAGCAGATATATATCCCGGAATATTATGTCACCGATCGATAAA
AAAAATGGTTTGATTGAATCATTCTTCCATCGGAAGGGTCTAAACATTTTTGTGTGTGTGTGTG
TGTGTGTAAATGGATCGATGTGTTCCGGTCGCATACACACCGGCACACATTCACATTTGCAATG
CGGTATAATGACATACATTTCTTTGTGATCATGGATATAATATTGAGGTCATT	
  

	
  
UAAA----    UUU-     U        --       AA  -     AUG  
        CAUU    GUGUG GUGUGUGU  GUGUGUA  UG GAUCG   U 
        GUAA    UACAC UACACACG  CACACAU  AC CUGGC   G 
AAUAUGGC    CGUU     U        GC       --  G     CUU 
	
  

5> TAACCGATAGACCGGCGGCCATTGAATGCTTTGAATGGAACAAAGACAATTTTTATGGTGTTAT
CGAGCTCGTTTTGACTACATTTGACTGTTGATGATTTGGCATAAGATGCGTGTATTGTGTGTGT
GTGTGTGTGTTGTACATAATCAATATGTGTAAATGTGTATACTTGTAACGTGAAAAAAAAACAA
TCTGACATTCTAATCGAATATTCGAATTGTTTTTGTCTCGTGCTATTCAGTCTTAGGTTTTA	
  

	
  
    GUAUU     UG   -- UG       UAC  
GCGU     GUGUG  UGU  G  UGUGUUG   A 
UGCA     CAUAU  GUA  U  GUAUAAC   U 
    AUGUU     GU   AA GU       UAA 
	
  

6> ATTTTATATTTATTTACATCAAATTTCATATACATTTTGTATGTGAGTGAAAAACGGACAAAAA
GAAATCACTAATTATTTCAACTAGGATATGAATGAATGGATGAAATTGAATCTGGTGTTTGTGT
GTGTGTGTGTGTCGTGTAGTGTATGAAATGAGTTTATAAATTATAACATATGAAAACAAGAATG
AAAAAATATGGATGAGTTTGATTTTACTTTTGGTATATGGTTAAAATGCCTCTTGCGTTCCG	
  

	
  
	
  
UGAAU    G     GA     GUG---  UG GUG   GU--      CG      G      AU  
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     GGAU AAAUU  AUCUG      UU  U   UGU    GUGUGU  UGUAGU UAUGAA  \ 
UUUA UUUGA  UAGGU      AA  A   ACA    UAUACA  AUAUUA AUAUUU  G 

UUCAU    G     G-     AUAAAA  GU AGA   AAAG      --      A      GA 
	
  

7> ATATCATAACCAAACAGATAGATAAAACCATCGCACGGAAAACAAAGAACAAACAAAGAACAAT
AACCAAAGACTTATTTTGTTCTTAATTTAATGATAATTGTATTTGTGTGTGTGTGTGTGTTGTG
GGAGCATTTGAATTCGAGGCGAATAGTTATTTCTCCACAGCTCTTTGGATCAATTAAAAATACA
ATATATTTATGTGACTCCAATTCAGGACTAAGTGA	
  

	
  
AUAU      -  A   G   G     AC  UCGCA  GA   CA         CA   AACAAUA  
    CAUAAC CA ACA AUA AUAAA  CA     CG  AAA  AAGAACAAA  AAG       \ 
    GUGUUG GU UGU UGU UGUUU  GU     GU  UUU  UUCUUGUUU  UUC       A 
----      U  G   G   G     AU  UAAUA  AA   AA         UA   AGAAACC	
  
	
  

8> GGCGTAAAATGTCGTAATCTCAGAGTGGTGTGCCTACTATGCACACATTGAGTGGAATTGGATG
TTTTCAGTTCTGTGTGTTGTTGCTGCCTTTCTTCAGATCTCCTTTTGTTTGTTGTGTGTGTGTG
TGTGTGCGCGCGCTATGTTGAATGGTAATATACCATCGTGTACTGTGATTCCAGTGTTCAAAAA
CAGTGCGATCAGTTAATTTGAATTGTTTGAGCTAGACGCACGG	
  

	
  
    A         C   -           UG  UG  AUU--   U    UC  UUCU   U  U  
UCAG GUGGUGUGC UAC UAUGCACACAU  AG  GA     GGA GUUU  AG    GUG GU G 
AGUU UAUCGCGCG GUG GUGUGUGUGUG  UU  UU     CCU UAGA  UC    CGU CG U 
    G         C   U           UG  GU  GUUUU   C    CU  UUUC   -  U 
	
  

9> CATAATTTTGGTTGATGTGGCGCCACCATTTTCCAGCAATTTTTGAGTCTAAAGTTAATGAATT
TTTGCAAAAATTAGGAACATTCGTTGATTTGAATGATGTGTGTTTGTGTGTGTGTGTGTGTGT
GAAATGGTTTACTTGCCTCTGGTTCAATCGTACCCGCCACATAATACTTGACATCTTTGAATAA
ATTACTCTTCACCTCAATGTCGGCTACCCCAGAATCCGTAGTCATCAT	
  

	
  
	
  
UGU     U     U   U     UG    AU---   UU  
   GUGUU GUGUG GUG GUGUG  UGAA     GGU  A 
   CAUAA UACAC CGC CAUGC  ACUU     CCG  C 
GUU     -     -   C     UA    GGUCU   UU 
	
  

10> GTTTTCACTCAGTTTCGTCGTAATAATAAACAGCACAAAATATTTCTAGAAAATTATTTTAATT
AATAAATTATTCATTGGGAACGTTATTTATGCAATTTCACCATTCTTTTAATGATGATTGTGTG
TGTGTGTGTGTTCGATTCCCTGGTTCCGGTTTACTTAGTAGTGAAAATTTGTTATCAAATGAGT
TTGGCATTTCGACACAGGTAGCGATGCAATATTCTGGAATGAAATTCGGTCTTTGATGGAAA	
  

	
  
     -  UUAUU      AUUU   -  U  UUUU  
GGGAA CG     UAUGCA    CAC CA UC    A 
CCCUU GC     GUGUGU    GUG GU AG    A 
     A  UUGU-      GU--   U  U  UAGU 
	
  

11> TGTTCCACTTTCTACTGTCTCACTGTTCCGCTCATTGACAATGACTGGCCGCTTTTTCACTTAC
AAATAATAAATTGGATAAAAGGGTTGCTTTGTTTTCATTTTGCGTATTTTTGTGTGTGTGTGTG
TGTGTGTGTGTGTGTGTGCCTTTGAGCCCTTATTGAAATGACAGGGTTCAAAAAATGTTGACA
CCCGACCCAAACGAATCCAAAAGAATAAATGAATTAAAGATAAA	
  
	
  

	
  
G--       G  UG G   G  U  G  U    GU UG GCC          UAUUG  
   UAUUUUU UG  U UGU UG GU UG GUGU  G  U   UUUGAGCCCU     A 
   AUAAGAA AC  A GCA AC CA GC CACA  U  A   AAACUUGGGA     A 
UAA       A  CU A   A  C  -  C    GU GU AA-          CAGUA 
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12> AACAATAGATTCTTGAAATTTTATTTTTTCTGTCTTGGCATTGCTATCAAATTCACTGTATAAT
GTTTATTGAGGCCCCTGTGCTATGTACCCTGAATGATTCACTGAGATTTTGTGTGTGTGTGTGT
GTTTGTGTGTTTGACAGTGAAGCTAAACGCAAATCATAAAACGACATCATTAAAAATTAACGG
GTAAATGATTTTGAGTCTTTTCGGGTCTACAGTCAAACAATTCA	
  

	
  
ACUGA--------   U    GUG    UG-        U  G  UGA  
             GAU UUGU   UGUG   UGUGUUUG GU UU   \ 
             CUA AGCA   AUAC   ACGCAAAU CG AG   C 
CAAUUAAAAAUUA   C    AA-    UAA        -  A  UGA 
	
  

13> CCAACACACAACAATCTCAATTCTACGGCACGGATGAAACGATTAAATGTAGCTTTGGATTTGT
ATGCGATCCGTTTGTATACATACAAAGTGTAGCATGACTACCCATTTACATAGATGTGTTTGTGT
GTGTGTGTGTGTATGCAAGTGATGCGAATCAGTCGATACAGAAACATACATATGACGCTAACAA
CTCCACCTCTAACTCATATATTTGACGGAAGAAAAAAAAATGAAGACTGGGCGTGGCT	
  

	
  
A  UG    U    -          GUA  CAAG    GCG  
GA  UGUU GUGU GUGUGUGUGU   UG    UGAU   A 
 CU  ACAA CGCA UAUACAUACA   AC    GCUG   A 
-  CA    U    G          AAG  AUA-    ACU 
	
  

14> ATGTGTATGTATTATTATAAATTCATTGGATCATGTTTCGTTATAATACATAATACAATAATACA
ATAATATTTTGGTTCATTTTATGATATTTTCACCGAATCTGGAACAGTGTTTGTGTGTGTGTGT
GTGTGTGTGCATGTAATTGTGTGTGTGTTTATGGATATATGCAGCCCACCATCATCACTTGCAAA
TCAAACGAATAACCAAAATAACAAAAAACTGATTTATAGATTTTCAGCGGTCG	
  

	
  
AACAG   UU   U   U   U   U  G        A UG  UGU  
     UGU  GUG GUG GUG GUG GU UGCAUGUA U  UG   G 
     ACG  CAC UAC UAC CAC CG ACGUAUAU G  AU   U 
A----   UU   -   -   -   C  -        A GU  UUG  
	
  

15> CAATTACATACCAAACGCTTTGGTTTAGTACTAGAAAATGAAAAATGGAAAATAAAAACTGTCT
GTGGTTTTCTGTCTCCATTCTGCATATTCCCACATTCCATGTCATATTATTGTGTGTGTGTGTGT
GTGTGTGCGTGTGCGTTTGCGTGTGCGTGTGTGTGACGAAGCCAATTCAAGTAATAATGTAGAA
AGATTTATAGAAAACTTTATCATTTGGTTTTTATGAGATGAGCGCTAT	
  

	
  
CU--      UCC     UC    U    U  
    GCAUAU   CACAU  CAUG CAUA U 
    CGUGUG   GUGUG  GUGU GUGU A 
UGUG      UGU     U-    -    U 
	
  

16> CTTTTCGGCGCTCTTTGTGACTGTTTAACGTATTTTTTAATTTGACAGAATCTTATTGTTGTTG
TTATAGTTAGTTCATGTTGCCGTTACTGATGTAATGTTATTGTGACTGTATTATTGTGTGTGTGT
GTGTGTGTGTGTGTGTGTCTGTGTATAAAAACAACGACATTCACCAATTGTAAAATTGTTCATA
TCATTGTCCGTTGATGAAATCTTCTAAACGATTTCTTTCAAATTCATATTAATCAATCA	
  

	
  
UAU     - UG---   U    U   U    GUG   GUG    UG G  
   UGUGA C     UAU AUUG GUG GUGU   UGU   UGUG  U U 
   AUACU G     AUG UAAC CAC UACA   ACA   AUAU  G C 
---     U UUAAA   U    -   U    GCA   AAA    GU U	
  
	
  

17> GATCGGACATTGCAAAAAGACAGAGAATTTGTCTGAATGCTGAATGAATTCAAAATGTTACAC
AGGACGTCAAGCTCAGCTCTCATATCTCAGAATGTGGACGTTTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTG
TGTGTGTGTGTACAATGTACAAGATTTACTTTGTACACAGTACATAAATTTATTTAATTTACATG
TTAAAATAATATTGCTGACGTATCACATTTTTCGTTCTCT	
  

	
  
-     U   UG--   GU-- UG    U  GU-   UG--       AA        AU  
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 ACGUU GUG    UGU    G  UGUG GU   GUG    UGUGUAC  UGUACAAG  U 
 UGCAG CGU    AUA    U  ACAU UA   UAU    AUACAUG  ACAUGUUU  U 
A     U   UAUA   AAAU GU    U  AUU   UUAA       AC        CA 
	
  

18> AAATTTATATTTCCAGTAATGAGATAAGATATAAAAATGAAAATGGAATTTATGTTTCTATTCC
CACATCTGATAGATCAACCGGGAACCGAAAAATTTATATATGTAATATGTTGTTTGTGTGTGTG
TGTGTGTGTTATTTAGATGAAATTGTTGGGGGTCGAGGATCCCTGAAAAAATAAGGAATAACA
ACATAACTGTATGATAAATGCTTGTAAATAAATTGAAATTTTAGTTAAA	
  
	
  

AAA   U      UG  -     UU  
   AAU UAUAUA  UA AUAUG  \ 
   UUG GUGUGU  GU UGUGU  G 
UA-   U      GU  G     UU 
	
  

19> AATTGAAGCGAAAGTAGTATTGCATTAAAATGTTTAATGAAAAAATAAATTTAAAACAAAAAT
ACACACACACACACATATTACAGAATGCCAAATGTTGAGGAAATTGTGTGTGTGTGTGTGTGAA
AAATAGTTGAAACAAATATGCTTGCACATACTAAAACAACATCAATGAGGTAAATGACACATTC
ACGAATCGGTAGAGAGAAAACAAAAAGAAGAAA	
  

	
  
AAACAAAAA------                  UUACAGAAU  CA  
               UACACACACACACACAUA         GC  \ 
               GUGUGUGUGUGUGUGUGU         UG  A 
CAAAGUUGAUAAAAA                  UAAAGGAGU  UA 
	
  

20> CCATCACCACTGGCCAACCTCCATACGATTCGATTAAATCGATTAACGGTCGAGTGCCTGAATTC
AGTCAAACATTTCATTTCATAATATAAAGTTCACAAAACCGGATTTTCATATTGTATATTGTGT
GTGTGTGTGTGTGTGTGGTGTCACTCACCTCGTACATCCGAAGCTGCTTGATCCATGCATGACT
TATAAAATAATTTCGTTTGTTTAATAGCATTCGAATCGTTTGGTAGAGATTGTTCGCTAAAAAG
ATTATA	
  

	
  
AU-     GUG    U  G         U    CU  C  -  UA  
   AUUGU   UGUG GU UGUGUGUGG GUCA  CA CU CG  C 
   UAAUA   AUAU CA GUACGUACC UAGU  GU GA GC  A 
CUU     AA-    U  -         -    UC  C  A  CU 
	
  

21> AAAGTTTAAAGTTAATAACAATGTGTCAAAATGGAAGTCATCCATTCGCTTTGTCCCCCTTAAT
GCTTTGATTTATTTGAAAATTTGCTACCATTTTCATTCTACGTATTGTCTATAGACATTGTGTGT
GTGTGTGTGTTTTGCGAATGCAGCAAATAGTATGTCATTTGCCTACACATTATGTAGATATTTT
TGGATATTGTTCTTGAGTCGATGAAAAATTATTTGAATTTCAAAAGCCTTGAAAATAT	
  

	
  
  UU-    ---       AAA-      UAC-   UUU   UC      U    U  
GC   UGAU   UUAUUUG    AUUUGC    CAU   CAU  UACGUA UGUC A 
CG   ACUG   GAUAAAC    UAAGCG    GUG   GUG  GUGUGU ACAG U 
  UUU    UAU       GACG      UUUU   UGU   U-      U    A 
	
  

22> TTCATTGCTTATTCAGTTCTGTTGATTTTAATTCCTTTTATTTTTTTTTGTTTCGTTAAATAAG
CGATTCTTAAGTTCAATTCGTGCTCACTGCTCATGAACACGAATGCTCCTTTGTGTGTGTGTGT
GTGTGCTATGGCTGTAGCTGTAGCTGCAGCTGCTTACATTTTGTTGACAGAAACTGTATTCATA
CGATCTATTGCGATGTCTAAAAATGCACTTGCACTCGAGTCATTGTGT	
  

	
  
  U   U  U    A       UG  
GC CAC GC CAUG ACACGAA  C 
CG GUG UG GUGU UGUGUUU  U 
  U   -  U    G       CC	
  
	
  

23> ACATCATTGTAATGCATATGCTAAACGAATTTCTTACTTGCAATTCAAATAATATGATTGCAATT
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CGCTACTCTGTACAATTTGTAATGTGCATTGTGATTTTTGTTCAAACATTTGAATATTGTGTGT
GTGTGTGTGTGTTGCTAAAGTTGAGTGCGTGCCTAGCTTTCGATTTTGGATTATGTTTACTTGC
ATCCAAGTATCCAAAATCAAGAGAAACAAAAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGA	
  

	
  
------   UG    U   U UG  UUG           U  GUG  
      UUG  UGUG GUG G  UG   CUAAAGUUGAG GC   \ 
      AAC  ACGU CAU U  AU   GGUUUUAGCUU CG   C 
CCUAUG   CU    U   U GU  UA-           U  AUC 
	
  
AGAATGGCAAAGAATAATTAAGCATAATTTTTGTCATAGACGAAAGATTCATCATATTCTTTGTCTTTTT
CATTTTCGACGTTCAAAGTCTAAATTTTTTTGTTTGGATTTGTGTGTGTGTGTGTGTCATTTTATTCGTT
GAACCCTGCATTTTGAATATTTAACTTCGGATTAGAATTTTTTTAGTTTATTTTTGGTTTCGCCACATTT
ATATGGTCAAAATTCTGGACTCCACCATATCGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GCCCTGTGCGCTGTGCATCGTTTTTATTCCTTCATTCAAACGGTATTTTCAGTATTCGGTATTCGCTTCAA
TTCTGATATAATTAAATGAAATTCGAACACCCATTTGTGTGTGTGTGTGTGTTCGTTCATCTTCATTTTA
TTCACCGTTTCTGTTTTACAATTGAATCCAATTTCTTCGAACATTTAACGATGCGTATATTTGGCGTGTG
TGTGTGTGTGTGTTTTTCTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TCTTCTCTTCCATAAATAATTTATTTTAATAGCAGTTTGCAGTAGTTCAAAGAGAAAACTCATGAATATA
CACATGTTATGTTTGCCGTAATCAATTCATGTTTACATATTTCATTTTTGTGTGTGTGTGTGTGTGTTCA
AAAACTTGATGTTCCCTTCTCTAACAACCGATAAGATGATGTTTGTGTTTTCAATTCCAAAAAAAATGAT
CTTCATACAAAATCAATCGATCTCAGTCAGTCTCAGACCAGGCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTTTAATTAAAATCATCAGAAAAAATTATTGAACTCAGCTTCCAGCTGTAGGCTGAAACCCAAACAAA
AGAATACCAAATGTGACGTGATCACATTTTGAAATTTTCTGTATGTTTGTGTGTGTGTGTGTGTGTTTGT
TCTCATTTTCAAATTCACCGGAGACGAATAAAGAGTTGTATTAATATAAATTCGTTACGCGAATAGAAAA
CTTTTTCGGGTGAAACATCGATTATTCTTATGTATTAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TGATGTGAAGCAAAAAGAAAAAATAACATTGTTTTGCTTTTGAACCTAGGAACCATTGAGACTTGTATT
AATAAACTAGTAATTGTTGGTGTTGTTGCATCTTTTGTATGTGTTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGGCATCC
CAGAATGTTTCAACATTCCATCGGATGTTTATTTTGATATTTTTGCCTGAATCCAGTTTAGCGATGCAAA
CCAGTTTTTTTTATCGATTCTAGAGAATAGTTATCATGTAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AGAAGATTTGTTGATTGCAAATGCCATTTTGATTCCCAAGCTTATCGTTCACGACAAAATGATTTTATTT
TAAAATTCATTGGAAAAAGCAACGATCGATCCAGTATTTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGCATTTGAAAAC
TTTTAATTTTCAAACAGAGGAAATATAATGATGGCATGCTCGATGCTTAACGCCTGATATTCCTCATGCA
TATTCATCTAATTTAATTTTCTATCAAACAATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GCGAATACTGTATGCAACTTTTGGTGTTCGTCTGTTGCGGAAGCGCATTTTTTGTTTTTACCTTTCAAAA
TATGAATATGTGATTAGGTTCGTGTTATAAACGTCATTTATTTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTTTTTTTT
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TCGTTCTTCTTCATCGAACCCAATAAAATAAATTTTTTCACTTTTCAATTCGATTCAGAATATTTCCGAA
CCGAAGCGTCGATTGAGGAAAAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTACTTTTTACTTAATCACATTCGATGGGTAAAAATAAAATGTAATGCGCTCGTGAGACTAGTTAACTT
TACATACCCATTTTTATTGATACAAAATACCGAATTAGATTTTTGTGTGTGTGTGTGTGTGGTTTTTGTAT
AATAATTTAAATGGAACTGTAGTCATTCGCAACATTGGCTATATAACTATGAGGGAAACAGTAGACAGAA
GGAATATCGTGGTATTAAAAGTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTTTTCCTGTTCAGGTATCGTCATCGACGATACACGACAAGTACTTACATTTTAAGCCAGTGATTTCGAT
TTACATACCCATTTTTATTGATACAAAATACCGAATTGGATTGTTTTGTGTGTGTGTGTGTGTGGTTTTT
GTATAATAATTTAAATGGAACTGTAGTCATTCGCAACATTGGCTATATAACTACATATGAGGGAAACAGTA
GACAGAAGGAATATCGTGGTAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CAAAAACCACACAATACAATGGATGTGTAATGTGTATACGGTCGATAATGGTGGTTTCTTCTCTTATGCT
CAACTTAACAGCGTAGTCTTTCATTTCAATTGACTGCAGCGTATTGTGTGTGTGTGTGTGTCCTTTGAAA
TGGAGAAAAAGAGAGAAAATCATGCATAAAATTGAAGAGTAAACAGTATTTATTTTGTGGGTCACATAT
GACCGCTTATATGTATAGAATAGCAGAAATAGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CAATAATTGTCCATTGTATGCAGTAGAAATCGTAATAATAACAAGAGTCTAATGAACACACACATATTGT
AACTGCTCTCAATTCGTTGGCGCTCTTCAAATGCCCGCACATTATTTTTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTG
TGTGCGCGCGTCTGAGTCTAAATGAGTCTATGAAAGATGAATTTTGCGATAACATTCATTTTATTGCACA
CATAATGCGATTGTTCACTCACAGTCCAAACG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TAAATAAATTTTAATATGGAAATATAAGCACTTCGAATAGCCTGAGTGCCAAGTGCTGCCGCCGTTGTTG
TTGTTGTTGTTTTTGTTGCTATACAATCAGAACAAACACATTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTTTGT
GCTCGTTCGAAATCAATCGAACAAAATGGATGGCGTGATCTGGTGTAAAATGTTAAAAAAAATTTCTTC
AATTCTCGAAATTTACACACACGCAGCGCCTCTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CACACAGGTTTTTCGTGTAGTATTTTTTTTTGTTATTGTTGCTCACGCTTTATGCCGAATGTAAAACGAT
TTTTGTCCATTTTTTTCCAGTAGCACTTGCAAAAGTATTGTGTGTGTGTGTGTGTGCTTTTGACTCCTAC
TATTATTATATTATTATTATTTTCATTATTGGTATTTTGTATGCATTCGTCATCGTATTACATTTAAACATT
GTAATAATAATTATAAGTATGATTTGTGTGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GGAAGGAATCACACGGGTTTCCAAAGCGCTGGCACACACACGCTTAGCTATGTAATCGCTTAATAAAAAG
TATTTAGTATTCAATGCGGTTCATGCATTGTGCAAATTATATATTATTTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGT
TGTACATCAAAACCGTTTTATCAGCTTTCCTTTTCGTTTTCATGACGATTTTTTTCATTTGCCCTGTCTT
ATTATCATTTTTCTTCGGATGTCGACGCTC	
  
	
  



	
  
	
  

443	
  

No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATTTATCGGCAAAGCGCAAAACCACAAAGAAAAATACAAAACGTTTTTCGTTCAGTTTTTTGCTTTCT
CGTCATTAGTTTCGATCTTTTTTCTTTCTTTACGTTCTATTGCGTGTGTTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGT
GTGTGTGTGTGCTGATCGTATTTCACTTTATTTTATTTCCCGATTTTTGTAGCTTCTCGGTTAACATGAA
CACTGAAGTGCTCTTAGTGACAATAATGACACA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATTTAATTAATAAATTATAAACACTTTCTCATTCAGCATATGTGATGATTTACATCGTACATTTTATAGC
GCGTATATCCATTGTTCGGTGCTCATCGTTTTGTGGAACTCATTACTCATTGTGTGTGTGTGTGTGTGTT
CGTTCTTGTGTTTGTATGTGTGTGTGTGTGTGTTTGTGTTTGCCATTCTGTTCGTCATCCATCACCAATG
CATCAAATCCATTTTAACGAAACCAGAAAACTAATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GGATAAGTGGCAAAATATATATTCGCCATTAAAAAAAGTTATCTCGACAAACATTGGATCCAAAAGAATT
TCATCCAACGAACGATGCCATCTCAGTTTCGAATGAATAATATTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTCCTT
CCTGGCAAAAAAATATGAAACCATTTAAAATGGTTGAAAATCAATAGTTGAGCTGGTTTGAGTTGGCAC
TCGTGGATAGCTACAACAAATCGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATGTTCATTTCATGAAATGATAGTTTTGAAATACAATGGAAAAGCGCATTGCAGGTACCAATTTCCTCTT
AAATGCTCTCATTGTTATTTATTTGATTGCCATGATATGAATATCGGGTGTTTGTGTGTGTGTGTGTGTT
TATAAATGTTTGTCAAAAGCCCGGGTTTATGTACTGTGAAAATGAAAATTCAGAATTCGTTGCTATTTTC
AATAATAAAATAACATTTTGTCTCATTTCCATTGTCTGTTTGGG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CAACAACAACAATTAACAATTCATCATAACCGAAATTAAACAATTTTTTCCCAAATTCCAAAACATTATG
GGATCTTTGAATTGGTTTGCAATGGTCACAGTGCCATTTGTGATTGTGTGTGTGTGTGTGTGAAAATGT
TTAATAGAATGCTGGCGAAGACAGCGAATGAGTAAACAACAAACAGTTGAGTGATAAATGTTATATATGT
TGATTGAATGATGCAAAATAATGATGAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CACCGTTTTTTTCCGTTCACAGGTCATGCTGTTCATTAATTAAATAAATATACACCTATTAAATGCATCGT
TGTATCATTACTAATTGAACAAAACAAGTGAAATTTGTTTGCAGTTTATTTTGTGTGTGTGTGTGTGTTT
GCATAAATCAACGTCATTTACGCCCCATCCATTGAATGTTCATCATACCCCGGATTCGGTTAACGTTGAAT
TCATTCCTATGCACATTTATCGTTCTCAAAATTGAACAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TCGGCTCCAATTTATGAGTGAAACTGATATCTTGTGAGGTGCAATTTTTCGTATTGAATGTGATGGGGAA
ATTTGATGAGGAAATTGAATAAAAGTTTAATTTTTCATTGTTTTTCTTTTGTGTGTGTGTGTGTGTGTG
TGCTAAGTTGGCATAACGGAAACGTCAAGCATTCCAATTAAATTAGTGATGTTATTTTTATTTACTTTAT
TTTATTTTTTTCTCGAACCCGGAAAAAATACTTGAGAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTTTCTCTTGTTTCAATTATTTATTTATAAGCATTTACTCTGATCAATTTCCAAAAGAATTTCATGTTCA



	
  
	
  

444	
  

TTTATTTGTTGCTGCTGTTGTTGTTTTGTGTACGCGCGCGCTTGTGTGTGTGTGTGTGTATTCAGGTGTG
TTTGGGTTTTTGTGGTTTCGCGGTCTCAGTAAATCGGTAACCTAAGAAGCTGCTTGACTAGTGCTGATTG
ATGATGTAGGAGCATTTGATGAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GCGTGAATATAGCGAATTTAATAAACCTTGAATGGAATCTTTATTCGCATAACATCGACAAAATATTGTG
CCATGCAGTTCAAGATAAAAATTTCATTCATTTCAATAAGCACAATTTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGT
ATCATTCCTTTTCGTCATGGAACCCGATGACAGACTGACTGTTCGTATGTTTACCGACTTGGACATTATT
ACATTTCAACGCAACGGAAATTCATTTTGAAATTTTAAGTAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TCGGCATCGAAATAAATTTATTTTGATTTATTGAATCGAAGATATAAAAAATGCTTATACATTCCAAATG
GAAATGACAAATAATAGTATAAATAACATCTTGTTTTTGTTTGTGTGTGTGTGTGTGTGTTTTCTGGAAA
GAATATTAAAGAAAATTTATAATAAAAAGAAAGAATGATAGAGAGAAGGAACCGAAGAAGTCTTTTTTT
CAGCTAGAAATCTGATGTTTAAGGCAATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTGCAAAAATATTTTCTCCCACAGAAGTCAAATACGTGCTCAATAAAACAGGTCAATGATTTCAAAGGA
AAAGGTTTTATTTGTTCTATTCAAAATCCAAAAGATGAGCTTTTTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGT
GTGTGTATGAAGAAATGTTGATTTGAGTGAACATTTTGAAAGTGTAACATTTTGAATGATGAAATAAAG
ATATAAAATTTGAAAAAAGAACACAAAATATCAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTTCGCTTCTCTTTCGTACCACTCGATTCTATTTTTATATTTATGTAAATTCAGAGTACTGAATATCAAAT
TTTTTGTTGGTTCGAAACTTTTCCGTTAAAGTTTTGTGTGTGTGTGTGTGTATCGTCGGTAACGTATCTT
CATGAAAATAAATGAAGGCAAGAAATGCGAAATAAAACCAAGGGCTGAGAAGTTGATGTTTTCATAAAT
CGATTTCCTTAGCTTCAAAATC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CAACAAGTAGTTTCGTTCATTTTACTTGTTTTGTGTGTGTGTGTGTGTGTTTATTTATTAGATTATATCG
ATGTATCACTATTTCAAAGAGCTTTAGTCAAATCAGTTGCAAAATTCGGAAAAATTAGAAAGAAATCAA
AAACATAGGCCC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CCAAGTCGATCGGAAAAAAGATCCAACGAAAATTTTTACATGAAAATTTGTTTCTAGCTGTCGGAGCAT
ATTGTACCACTTCTATGCACGGGAGTTCATGTATCTCTTCATTTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGT
GTGTATTATTGAAAGAGTGCTCAGTGCTTAAGCACACGGCTGCTCATGTTATTTGTTAAAATTTGGGGAA
AGATTTGTATGCTATGTATATGTGCAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CTTGGCTGTTTTGTTAGTCAATGACCAATCGAATTCTTTTATCATCATCGAATCTCATCCATCCAGAAGT
TGAATCCATGTGAACCGATGACTAATCTATTCTTGTGTTTGTGTGTGTGTGTGTGTCTGTTGAATGCTTA
AATGTTGATCAGTGCTTAACAATTTTAGTAATAATAAATTCAGTAAATTGTTTCGATTTGCAGGTGAAAC
ATGAAGTACAGTATATTCATAATATTA	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
GAACTGTACTCATATATGGATACGTGTATATCTTGACATTGTTCAATATTTTCGGCTGACCAGCGGCTAAA
AGTCGAGACTGACAAATGAAATCACACTGGGCTCATGGTTTTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGCATCTCAA
AAAGAATAAAACCAAGAAATAAACCGCACATAAACATTAACATTGGGGTTTGGCACATTTTGTTCAATT
TTATTCCAATGCTTTGTCTCAGTCAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAGCCATTTATATTTTCAATTCACACAAAGTGTTTCAACATGCATCGCTGGAGCTCGTCTATGTATTTG
TTATTTTCATTATTATTGTTTTATGCGATGTGTCCCCGTTGAGTTGTGTGTGTGTGTGTGTGTTCGTTTT
GGTTTGAACAAAGAAAATTCCGAAGGGAAAGCTCAATGAAAATTACTCACCAAATTATATGCATCCAGA
CTATAGACGAATAGCATAGTTCAATGTTGCTCGTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CGATTCACCACATAACGCATTCGGCACTCGGCACTCAAACGATGCACAATGCATATGCATACAGCATTAA
ACAACTTGAAATTCAAAATAGCGAACTATGCACACATTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTACCAGGGTGGTT
CGGAAAATGATCACTGCTTTTGGCTTACAAGGAAATAGATCCGGCACTTAAGACCCATTCTCCAAAATTT
GAAACAGACAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CCATCAGCGAACGATTGAACAGTTTCAGCAGCGTTTTCAACATGAAAAACATTTAGCGTGTCGTATCTTG
AATATGTAATGAGAGCACAGACTTGAAAATGTTAACTTGTGCCTTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGCGTTTA
TGTATATATTATAATAGTTTGCATCGTCATCTCATTTATAAATGCGGATAATAGAAACATTAGCGTCACAC
AGTGAAACGAAAGATTTTTAAATATTTGAAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTTTGTGTGTACACGAACAACAAACATGCCGAGTGTTTCATTTTTTTTCGATTGTTTTACCATTCCGCCG
TGCAATTAAAACAAGTTCGGCTTTATTCATTTTGTGTGTGTGTGTGTGTTTGTGTTCGCTTGTTCTATTT
CGTTGCCTTGGATTATTCGTTGAGTTTTTTTTTTTTTTTTTTAATTTTAAGTAGTAAACGTATTTATTTG
CATTTTTTTTTCACGTTCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAGAGTATAACAAACGCGAAATTTTTTGCAGCCGGATAACTAGCTTGAATTATTGGCTCAATGCTTATTT
ATGTGAAATTGAGTGCTGCCGGTTTTGCTGCCAACTGTTTAAATTGTGTGTGTGTGTGTGTCTCTTGCTT
TTCCTATTATTATTTTTCGCGATCTCTCTCTCTCTCTCCCAAATATAATCTCCAGTCTGTTCAGTTCGATG
GCATTCGGCAATTTATTATTATTTCACCAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTTTTCTTTTTTGTTGAATTTAATTGCACAGACATCTATTTCATCTTGGATTCGTTTCATTGGATTAAA
AAACATGAAGGAATCGAAACCAAAAATTACTACATGACGACACACATTGTGTGTGTGTGTGTGTGTTTG
TGTGTCTGAGAAAGAGAAAACAAAATGAAAAAATGCATTTAGGGAATTCGCTTCAGTCATCGAATGATT
TGTAAGCTCACGGTTTGGATCATTCAATTTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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ATATATATGTATATTGCGTCGTGTGTATCCGATGAACATAAGAACCATTCTATCAATGTATTGAATATTGA
ATCCATTGTGTAATGCGAATCGTTAATCTTGTATAAAATGACTGTATTTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTG
TGTGATTTTTTTCTTTTCATTTCTAATATCATTGATGAGATTTTTTCACTCCTTACTGAATGGTGAGGTA
TACAATCAGTCCACCATGCTTCAGCAGCTCGATGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATAATAGGGTTTCATTTCAATACATCGATACGAAATAATCAGGGATTTGGTTTTTTTTTCGCTTCGCTC
AGTAGTTATTTATTGTAAATATAATGCACATTTGTGTATCTTTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTG
TGTGTGTTTGTTGTTACTTTTAACGTGTTGTTTTGTGTATTCCATAACCAGCTGTCGACGTCATTCCAGG
TGTACATTGTACACTATAAAACAGCGTGTTGTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CCACTACGTGATTCACACTCAGAAATTGGTGATGACATTAAAGATGTGCGCGTGTTTTTGCTCGAATTTG
TCAAATGGATTGAAAAATGAAAATTGCTTTTTTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGCCGAATTGAATATGC
GTTATTTGATGGTGGTAACGGTGACTAAAAGTGAAATCAGGCACACGCCACACACCGCAATATTATTGCA
TTTATGGAACAAAATATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GATAAAACAAAGGAGAAGAAAAAACAAAAGCGAAAGCGAAGACAATGGCAAAGGCAAAAACCAAGCGA
AACATGAATTACCAATAACTAAACGCACCATTTTCAGTTATTGTCATCTTTGTGTGTGTGTGTGTGTGTA
TGTGTGTCCTTTTTAACCATCACCACTTTGGCTAATATCGTTCATCGGTCTCTACTCTCTTTCTATACACT
AAACATATGAATGGCTCAGAATGAAAACCACGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTTGTTCTCTGAGTCCCGGCAAAGGTTTACATGTTAGTGTGAACCCTCTCCCATAGGTGGCGCTGCTAAT
TTCTTCCAAATTGTACATTTCAGCCATTTTTCAAATAAAATATTTGTGTGTGTGTGTGTGTAAATTGACT
CCAAATTTTCAGGATATGTTCGTGTAAGTCTCTAATGTGTTTCTCACCAAAAATAACTACTAATTGGCTA
CACGCCAATTTATAAACAGCTTTGAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTTGCAATCGAGTCCCAGTTAGTCAGTTTAATACTGAAGGCGGAGCTGAAAAACGAACTCAAATTATGT
TTTATTATCGTATATCGGACGATTCAGAATGTCTGCATGTTTGTGTGTGTGTGTGTGTTTGTATCCAAAA
CGTTTAAAATTTGTATGGTAGTTTTCAATAATTGTTTTTGAAAGTTTAACGATTTCGAAGGCAACCAAA
AGAGGGAAAAATCATTTGGATGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATAATTTAATCAAAATCATCAGTTTAGCATTTCTTATTAAATGTTGAAAATGAGTCGTGTGTGTTTGTT
AGCCTGTAGGCGTTTACAGCAATATCTATGTGAAACGTTTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTTTGTATGAAA
AAAGTCAGCAATTCATCTGTCGTTTTGCTTGTTTTTGCCACTTGTTTCAGTCCATACCATGCAATGGTGA
ATAATTCAACTGATTTAGTTTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATAAAAATTTAAAGAAAAATGAGAAAGAGAAAGGAAAGCAGAAAAAACCCTTTTCCCAACGATTTTTT
TAATAGTTTATTTAACAATTTATTTTATTTTATCGGATGATTCAGAGTTTCGAAAAAGTCTCGTTGTGTT
CCATTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTTGTTGTGTGAATAAAGTAGTG
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TTAGTATTCGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AGAGAAAAAGAAGGGATTTGTTATAGTTTGGTTGTATGTACTGGTCGTTGGTTACTTTTCGACCAATTTC
TCCCTTCATCATTTAAATGGAGCGTTAATGAAATTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTCCGATTAGGCATT
TTACTGTATTTTGACCGATATTCATCAGAATTACTGTGTATGCACATATCAGAATAGTCTGGCCATTTAGC
ATGTTCCATACA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATAGAAGAAGATCAAATATCGAATAACAAATGCAATTAAATTGACCAATTGTTTGTTATCATTGACACCG
AAATCAATCGAAAATATTTGATTGAATTTTGTGTTTGCTTTTGACGATGTTCAATCTGTTTCTTCTCATT
TTTTACCCCTTCTCCAAACAGTCGTGTATCCTTGTCTGTGTATCAATCATTGATGGACAGACAACGATAA
CCGTTACAATCCATTAAAACAGAATATCGAATATCGAATATTAATTATCTAAAAATAGAACGCAAAAGAA
TCATTTGTAACATGTGCCAAAGATTTGTATTATTCGGTTGTCCTCGCCTGCAATCAAAACCCATGTATGT
TGTCATTTAGTCATAACCATAAAATTGTTTCGTCACAACATACAATGTGAAAAGAAAACCAAATTTTCTC
AACGAATCGTTATATGTGGATTTGATGCTCATCGATAGCAGTTTCATTTTAAATTGTGTGTGTGTGTGTG
TGTTTGTGTGCGTGTTTCTCAAAACAAACAAGAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TGGAAATTTATGTGCGTAATAAATTTTATCAAAAGTTACATTTGTGTGTTAAGTTTTTCCACAATACATT
ACTTTCTACAAATATATTTTAGTAAAACCTGTGTTTGTGTGTGTGTGTGTGTATGCGTTTATATATTTTGT
CCAAAGGAAGGAGATTCAAAACATTAACAACAAACGCTACGAATGCGTACACAAATAAGCAAAACATTT
AAATACTTCAACG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-mir-3374-p5_1ss8TA 
ACAGCCGATGAAGAT 
	
  
TGGACGATCAGGAGAGTTTTTTCCGTATTTTGGGAGGCGGTTCACCGGCACAAGTACCCGAAGAAACAA
CAGCCGATGAAGATGCTGCATTCGAAACAAAAGATGCTGCCGCCGTTACATTGTACAAAGTATCAGATTC
GGCTGGATCATT	
  

AA       UGAA      GCAUUCGAAACAAAA    CU  C  
  CAGCCGA    GAUGCU               GAUG  GC G 
  GUCGGCU    CUAUGA               UUAC  UG C 
--       UAGA      AACAUG---------    AU  C 

ACTAAGCCAATTGATTTTGTAACCGAAATTGACAGTGCAAAAGCTGCAGAGATTCAAGCATGGATTTAT
GCAGCCGATGAAGATACTAATGTCGTTACGAAATTCCATGCGAAAATTTCACGCAGCGAAATAAGACGTT
TGGATTGGAATTTGAG	
  

A    ACAGUG-  AAA      G       A  
 AUUG       CA   GCUGCA AGAUUCA G 
 UAAU       GU   CGACGU UUUAGGU C 
G    CAUAGAA  AGC      A       A 

TTGGTGCAGATGAGAACATCATTAATTAGCTCATGATTGTATGCACCAATAGTATCCGAAGATGGGAGGA
CAGCCGATGAAGAATGGTTAGTACACTCAAAAACAATAGTTTGTTGCTGCTGTTGTTGTTGAGTTGGCA
TTGTCTTTTCGATGTG	
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GG   GC   U     AUG-    GUAC      A         UUG  
  ACA  CGA GAAGA    GUUA    ACUCAA AACAAUAGU   U 
  UGU  GCU UUUCU    CGGU    UGAGUU UUGUUGUCG   U 
G-   A-   -     GUUA    ----      G         UCG 

CTAACGGAACTTTAGGTGTTGTCTTTAAATTCGCTCGATTTAACAATATTTCAAATGAATCATAGTGTAT
CAGCCGATGAAGAACCAATGTTTTTGACGAACATTCATTTTAATTTGGTTTAGTGGCCTCGATTCAGTTC
ACATGACGATAGCT	
  

AU  U  AUC--      UGA    CC       UU  
  AG GU     AGCCGA   AGAA  AAUGUUU  \ 
  UC CG     UUGGUU   UUUU  UUACAAG  G 
C-  -  GUGAU      UAA    AC       CA 

AACTGAAACGGTTTTCTTTTTCTTTTTTTGTGTGTGTGTCTGTTTTCAGAATCAGAACCAGAAAGCGAA
GCCGATGAAGATATCTCACTTGAAATGGACGATGGAAGAAATGCGAATAAGGTGAACATATCCGAAGGT
TTACTTAGACAA	
  

G-     GA  AA     C-      GAAAUGGACGAUG  
  AAGCC  UG  GAUAU  UCACUU             G 
  UUUGG  GC  CUAUA  AGUGGA             A 
CA     AA  --     CA      AUAAGCGUAAAGA 

CATTTGAGTTCTTTTTATAGTTGTCGTTTTTGCTGTTTCGTGATGATGATGATCATATCACAAAGCTCTC
GAACAGCCGATGAAGGGAATTCTATTTGAATTGAATTCATAAATTGTTGATTTTACAAAGAGTATATAAG
TAGACCGACTACGAG	
  

AUUU             A-     -  UUUUU   GUUUC      A  AU  
    GAGUUCUUUUUAU  GUUGU CG     GCU     GUGAUG UG  \ 
    CUUAAGGGAAGUA  CGACA GC     CGA     CACUAU AC  G 
UAUU             GC     A  UCU--   AA---      -  UA 
 

CAAAGTTTAACAAAATCCGTCCCGATGCCAAACTCCAGCTGCCTGCTATGCAAGTTCAAAATTCCGATGA
TAGCCGATGAAGATGCATCAAGAAAATTTCAATTTGATGAAATGTTTTCAGTATCTATGGTGCCCAGAAT
CGGATTTTAGTTTT	
  

CC     CAAA  C  GC  CCU     G  AGU  AAA  
  GAUGC    CU CA  UG   GCUAU CA   UC   A 
  CUACG    GA GU  GC   CGAUA GU   AG   U 
AA     UA--  A  A-  ---     -  ---  CCU 

ATTACATTCATCATAAACCCAAATTGCATTTAGTATTTCCCAAACTTGAGTCTTTGGAGCTTAAAGGCGA
AGCCGATGAAGATTGGTTGGAAAATATCGAGGGTTTGAAAGAATTAATACTGTACACCGACCCGATTGA
AGAAGACAAACTT	
  

C  A    UG        GA-    AAA  
 CC AACU  AGUCUUUG   GCUU   \ 
 GG UUGG  UUAGAAGU   CGAA   G 
A  -    --        AGC    GCG 

CGATTTGCAAATGATATTTACGACTGGAATGGAGGATACGGATGCTCAAAATTGGATTCAACCCGGCTCA
ACAGCCGATGAAGATGAAACCGTCGAAAAGGTAGCTCCAAATTCATTGTTTCAAGATATCAAAGAAACA
ATTAGCGAAAAATTG	
  
	
  
CATTCAATTATTTTTAGTTCAAATGAATTTGTTTCACAAATGTGGATCCATTTCTCATAAGAATCATCAC
AGCCGATGAAGATACACATCATAAAAAGGCGACAAACAAATAAACTGCGTCGCAATTTCAAGATTCGAA
AACAGAAAAAAA	
  
	
  



	
  
	
  

449	
  

TTTGGTAGCTGTTATGTTATTATAATTTATTATTATTATTATTAAATTTGATTTTAAATTTCGTTAAAACA
GCCGATGAAGACTATAATGATTCTTCGTTGCAACATGGTCTCATGTATTTATGTAAAATAGGTGAACAAT
ATCGAGTGG	
  
	
  
TCATTGGCCCGAGAAGTGCAGCGAACAATTTCGTTAACATCGGAAAATCCATCAGAAGCATTTTTCTCAG
CCGATGAAGATACTCATTCATCCAGTTTACGGGCGGTGACAAATGTTTTCAAGTTGCTAAAAAACACGAA
TGTTTCAATGA	
  
	
  
GATTTCGATCACAATCAACAATATTCAAAGCGAAAATTAGTGAACAATTGGAATCGATATGCAGAGCCAG
CCGATGAAGACGATAATGCTCAAATGTCAGCTGCCAGTTTTGAACAAATTTTATCCATTTCAAAGTCAGT
CGGTGATC	
  
	
  
ATACAGTCATCATAAACCTAGATTGCATTCAGTATTTCCCAAACTTGAGTCTTTGGAGCTTAGAGGCGAA
GCCGATGAAGATTGGTTGGAAAATGTCAAGGATTTGAAAGAATTAATACTGCGCACCGACCCGATTGAA
GAAAACAAACTTGG	
  
	
  
CGAAACAGAAACGATTATCTTTTTTTCTTTTTTATGTGTGCCTGCCTTCAGAATCAGAACCAGAAAGCG
AAGCCGATGAAGATCTCTCACTTGAAATGGACGATGGAAGAAATGCGAATAAGGTGAACATATCCGAAG
GCTCACTTAGACAATGTAG	
  
	
  
TACAATCGACATAAAGCCAAATTAAATTTAGTATTTCCTAAACTTGAGTCTTTGGAGCTTAGAGGCGAAG
CCGATGAAGATTGGTTAGAAAATATCGAGGGTTTGAAAGAATTAATACTGCACACCGACCCGATCAAAGA
AGACAAACTTGG	
  
	
  
TTTTTATTAATAACTTTTAGCAATTCAACGGGTCAGGAATTGTATTTAGCATCACGTCATAATTTATAAG
ACAGCCGATGAAGGCAGAGATGGAGAAAGAGCGAGAATTTCTTTCACGTTGCACATATGCACATTGTGC
ATGCAACTTAGTATG	
  
	
  
ATTCCATCATTTTTCCATCTTCAATGTTACTTTTTGCTTGCAAACTTATAACCCATGAAATTCAATTGCG
AGCCGATGAAGATTAAATCAGCAGGAAAAAAGAAACTTTTTTTTTTTACTGCCGCAATTCTAATTCAAA
TAAAAAAAAATAAAT	
  
	
  
ACTTGCATTGAAAAGAGGCAAACTAGCCGCTCAAAAGATAAAAGGAGAATTAAAACTAAATAAATGTAA
GCCGATGAAGATACCTAAAAAACAAATGAATACTAAGTCAAAGGCAACTGAGGCTAAAGACAGTGATGT
GTCAGATTCTTCG	
  
	
  
TCTGTGTAAGCGGAAGAAATTTTTGGCTGCGGAATGAGAAAACGAAAAAAAAAAAACAAACCAACGAA
ACAGCCGATGAAGTAGAAAAATATGAAACAAATGAAGAAAGAATGAGAGGAAAAAAAATAACAGTCTT
GGTGCGAAATGAA	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-mir-3720-p3_1ss7TC 
TCCAGACTATGAAAG 
 
ATCTGAGTGGGACATCTACGTCTCAAAATACCATAACCGACGTGCCACTGGATAAAAATCTAATGGAATT
CCAGACTATGAAAGCCGCCAGCGATTCGACAAAAGTAAATTCAATTTTTCGCAGTGCATTTCGTTTGTTG
GTCGATTGACTGTT	
  

AAAAAUC    G  AUU    ACU      GC   CA    UUCGACAAAAG  
       UAAU GA   CCAG   AUGAAA  CGC  GCGA           U 
       GUUA CU   GGUU   UGCUUU  GUG  CGCU           A 
UUGUCA-    G  ---    GUU      AC   A-    UUUUAACUUAA 



	
  
	
  

450	
  

AATCTTTATGGGGACCATTGAGGCCATACATTCAATGTATAGCGAATATCGTGTTCACACACATTCGGTG
CCAGACTATGAAATACCCGTATCGTGAAACTTACCGTGAAGCATGTAACTGCTCTTCAATTTGTTTAACG
CGTAGTTTAGCTGTG	
  

GAAUA     U  ACA   AU  
     UCGUG UC   CAC  \ 
     AGUAU AG   GUG  U 
AUAA-     C  ACC   GC 

TAAATTGAATTTTTGGAAAATTCAATCAATTCGATAGCTATTTAATAGTTGAAAATTGCAAATCTCCAAT
CCAGACTATGAACGCTTAATAGATTGCAAACAGGAATGAAATAGGTAATTGATTTTGTTTTTGTTTTTTT
TTTCCAAAGAA	
  

CGAU   UAUUUA      GAAA    CAA  
    AGC      AUAGUU    AUUG   A 
    UCG      UAUCAG    UAAC   U 
U---   CAAG--      ACC-    CUC 

AAGTAATTGAACGAAATTGAATTTCTTTTGATGCGAGCCAAATAAATTAAATTAACAAATTTTCCATTT
TCCAGACTATGAACAAGTTCGAGATTTGCCTGATTTTGATTTTACCGAACGAGTTAGTTTATTGAAAAAG
ATCCATTGTGAC	
  

CA     C--      UGA  AA     ---     UGCCU  
  UUUUC   AGACUA   AC  GUUCG   AGAUU     \ 
  AAAAG   UUUGAU   UG  CAAGC   UUUAG     G 
A-     UUA      ---  AG     CAU     UUUUA 

	
  
TACATGCTGTACATTGCTGTACGCTGTTGGTCGTATGAAATGTGGCGCGCGTATTTAATG
AGAGCACCAGACTATGAAACATAACTATATGTGCATCAAAGTGTAGAGCCGATTTCATT
AATTCTCATTTTTATGATAATCGACAGGA	
  
 
ACCAG   A   AA    AC  
     ACU UGA  CAUA  U 
     UGA ACU  GUGU  A 
AGAUG   A   AC    AU 

TGCATATTGCCGTGGCTTGAAAAGACCAATTCATGTCCGTTGTGCCGATTTGAGCTAAAAACGGATGATC
CAGACTATGAACGTCGCAAGGCAGAACGATTACGAGCCCCGCAACGAGAAAGGGACTTGGAAGTTCTTC
ATAATTCAATG	
  

A     -   C--  UG G   A   GA  
 UUCAU GUC   GU  U CCG UUU  G 
 AAGUA CAG   UA  A GGC AAA  C 
C     U   ACC  GU -   A   AU 

TCCTTTGTCGTTATAAAATCTAAAATGTTCTTTGCCGCTTTGGCCATGTCTTTATCGGAACAATGTCTGA
TCCAGACTATGAATAATATGAAAAAAAAAAATTCAATCGTTCTTAGAGCTTAAATCCAAGAATAAACCGG
AATGCATATATTG	
  

UUGGC   -    UU      AC  
     CAU GUCU  AUCGGA  A 
     GUA CAGA  UAGUCU  A 
AAUAA   U    CC      GU 

No	
  loop	
  structure:	
  
	
  
CTTGTCAAAGACTTTCACTAGTCGAAATAAGTACTTTTAACGTCAATTTTTTTACTGAGTACCATAAGCT
CCAGACTATGAAATCCCTATTTCATTACATTTATGGCGAGCATTATTATAGCACTTGCTACGCTTTCCTCC



	
  
	
  

451	
  

GATTCAGTGTAGT	
  
	
  
GCGGCCGTCAAAATTTCCATTGAATCTTCGTAAATTCATTGATAAACAAGAATTGTGTGAATTTGGCTAT
GCAGACTATGAAAGTTGCGATAATTATGTAACAATGGGTCTATCCAAAAGGTATACAGTATACAGGGTAT
TTGAAAGCCTTCAAG	
  
	
  
GCCATCTATTCAATGTCAAGCGAATATCGTGTTACATTTGATCGTACCGGTTTGGGTACACATTCGGTGCC
AGACTATGAAATTTTGGTCACCGAACCAATTGATACAATACCCGTAAGCAATATAACACAAAATTTTCGC
CAAAAAATCA	
  
	
  
GATTTGTTCATAGTGCGTGCGATGCAGAAGCCGATTTGACAGCATATCATGCGAAAAAGGAATCAAATCC
AGACTATGAATACACGTGCCCGCCATGTATCAAATCAGGTGTTCAAAATGGTCGAATGCTAACGATGCGT
CGCACGAATA	
  

GATTTGTTCTCGTCAACTGAACACTGGCGATGAATTTTACTTAATGGAAGATAAAAAGT
TAGTTTGTAAGCCAGACTATGAAACAGCAAAATCAAAAGGTAAAATGCTGATTCAAATT
TGAAGCATACGAGCTTCGATGGTTTAAGTATTAAA	
  
	
  
ACCGTCAGCTGACGATGATATGATTGATATCACACCACGAAATCAAAACTATTTATCAAC
AATGGGTTCAACAGACTATGAAAGACAAAACGACTCACCTGCTCATCATATTAGCAGTG
CGTATGCACGTGATCGAGAACTAAATGATGCCGAA	
  
	
  
ATGCCCAAACGGAATGTATTCAGAATGAACTTCGTTAAATGTTGTTATGGATTTGGCTA
ATTTACCATTCCAGACTATGAATTTCAGATCAAAAAATTAAATGGAAAAATGCACCTTC
TAGTACGGATTTTTAGAGATCCGGCTGTTGA	
  
	
  

CTGGCTCATTAAGTTAACGCTGTTTTATAAATCAATAAAGAAAGAAAGTTATCGCTGGTAGGCACTCGTC
CAGACTATGAATCGATAATAATGAATCCACGTGCGCCACAAAGAAAGTTTAATTTCATTTCTGCTTCTAT
TTGCGTTGAT	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-5p-107087_9 
AGCGATATTGAACCTTATTCAC 
	
  
TCAAATTAATAAAAAATCGAAAAGAAAAAGTATGTAGATTTTGAGTTTTCTGGAATAAAAGTGCTGTTA
GCGATATTGAACCTTATTCACTGGAACATAGTATCGTGAATAAGGTTCAATATTGCTAATTGCGCTGTGC
TGCTGTTCTGCTATAGCTATGA	
  

UAAA     U                         U  A  A  
    AGUGC GUUAGCGAUAUUGAACCUUAUUCAC GG AC \ 
    UCGCG UAAUCGUUAUAACUUGGAAUAAGUG CU UG U 
----     U                         -  A  A 

TTAAATTAATAAAAATTCGGAAAACAAAAGTACATAGATTTTGCGTTTTCTGCAATGAAATCGGTGTTA
GCGATATTGAACCTTATTCACTGGAACATAGTATCGTGAATAAGGTTTAATATCGCTAACACCGCTGTGCT
GCTGTTTTGCTTCGATTACG	
  

U                             U  A  A  
 CGGUGUUAGCGAUAUUGAACCUUAUUCAC GG AC \ 
 GCCACAAUCGCUAUAAUUUGGAAUAAGUG CU UG U 
C                             -  A  A 
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TTTAAATTAATAAAAAATCGAAAATAAAAAGTAGGTAGTTTTTCGTTTTTCTGGATTAAAAGCGCTGTT
AGCGATATTGAACCTTATTCACTTGAAGTTGTTTTGGTGAATAAGGTTCAATATCGTTAGCAGCGCTGTG
CTGCTATAGCTATGAACATTCAT	
  

UUAAA                                U   G  
     AGCGCUGUUAGCGAUAUUGAACCUUAUUCACU GAA U 
     UCGCGACGAUUGCUAUAACUUGGAAUAAGUGG UUU U 
UG---                                U   G 

TTTAATTAATAAAAAATCGAAAATAAAAAGTAGGTAGTTTTTCGTTTTTCTGGAGTAAAAGCGCTGTTA
GCGATATTGAACCTTATTCACTAGAAGTTGTTTTGGTGAATAAGGCTCAATATCGTTAGCAGCGCTGTGC
TGCTATAGCTATGAACATTCAT	
  

AA                    A               G  
  AGCGCUGUUAGCGAUAUUGA CCUUAUUCACUAGAA U 
  UCGCGACGAUUGCUAUAACU GGAAUAAGUGGUUUU U 
G-                    C               G 

AGAAGAAGAAGTATACACATCTCCGTAATCAAAGCAAAACAGCAGCACAGTGATATTGAACCTTGGTGTT
AGCGATATTGAACCTTATTCACGATACTATGTTCCAGTGAATAAGGTTCAATATCGCTAACACCGCTCTCA
TTGCAGAAAACGCAAAATCTATG	
  

ACCUU                            GAUACU  
     GGUGUUAGCGAUAUUGAACCUUAUUCAC      A 
     CCACAAUCGCUAUAACUUGGAAUAAGUG      U 
CG---                            ACCUUG 

TTTTTAATTAATAAAAAATCGAAAATAAAAAGTAGGTAGTTTTCGTTTTTCTGGAATAAAAGCGCTGTT
AGCGATATTGAACCTTATTCACTGGAAGTTGTTTTGGTGAATAAGGTTCAATATCGTTAGCAGCGCTGTG
CTGCTATAGCTATGAACATTCGTG	
  

UAAA                               UG   G  
    AGCGCUGUUAGCGAUAUUGAACCUUAUUCAC  GAA U 
    UCGCGACGAUUGCUAUAACUUGGAAUAAGUG  UUU U 
UG--                               GU   G 

TTTTTATTAATAAAAAATCGAAAATAAAAAGTAGGTAGTTTTTCGTTTTTCTGGATTAAAAGCGCTGTT
AGCGATATTGAACCTTATTCACTGGAAGTTGTTCTGGTGAATAAGGTTCAATATCGTTAGCAGCGCTGTG
CTGCTATAGCTATGAACATTCAT	
  

UUAAA                                U   G  
     AGCGCUGUUAGCGAUAUUGAACCUUAUUCACU GAA U 
     UCGCGACGAUUGCUAUAACUUGGAAUAAGUGG UUU U 
UG---                                U   G 
 

TTAAATTAATAAAAATTCGGAAAACAAAAGTACATAGATTTTGCGTTTTCTGCAATGAAATCGGTGTTA
GCGATATTGAACCTTATTCACTGGAACATAGTATCGTGAATGAGGTTCAATATCGCTAACACCGCTGTGC
TGCTGTTTTACTTTGATTTC	
  

U                             U  A  A  
 CGGUGUUAGCGAUAUUGAACCUUAUUCAC GG AC \ 
 GCCACAAUCGCUAUAAUUUGGAAUAAGUG CU UG U 
C                             -  A  A 

TTAAATGATGAAGAAGAAGAAGTATACACATCTCCGTAATCAATGCAAAACAGCAGCACATCGGTGTTAG
CGATATTGAACCTTATTCACGATACTATGTTCCAGTGAATAATGTTCAATATCGCTAACACCGCTTTTATT
CCAGAAAACGCAAATCTATGT	
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GCACAU-----                    C        GAUACU  
           CGGUGUUAGCGAUAUUGAAC UUAUUCAC      A 
           GCCACAAUCGCUAUAACUUG AAUAAGUG      U 
ACCUUAUUUUC                    U        ACCUUG 

AAGAAGAAGTATACACATCTCCGTAATCAAAGCAAAACAGCAGCACAGCGATATTGAACCTTGGTGTTAG
CGATATTGAACCTTATTCACAATACTATGTTCCAGTGAATAAGGTTCAATATTGCTAACACCGCTCTCATT
GCAGAAAACGCAAAATCTAT	
  

ACCUU                            AAUACU  
     GGUGUUAGCGAUAUUGAACCUUAUUCAC      A 
     CCACAAUCGUUAUAACUUGGAAUAAGUG      U 
CUCG-                            ACCUUG 

TTAAATTAATAAAAAATCGAAAAACAAAAGTACATAGATTTTGCGTTTTCTGGAATGAAAGCGGTGTTA
GCGATATTGAACCTTATTCACTGGAACATAGTATCGTGAATAAGGTTCAATATCGCTAACACCGCTGTGCT
GCTTTGATTACGGAGATGT	
  

AA                               U  A  A  
  AGCGGUGUUAGCGAUAUUGAACCUUAUUCAC GG AC \ 
  UCGCCACAAUCGCUAUAACUUGGAAUAAGUG CU UG U 
GU                               -  A  A 

TTTAAATTAATAAAAAATCGAAAAAAAAAGTATGTAGATTTTGAGTTTTCTGGAATGAAAGTGCTGTTA
GCGATATTGAACCTTATTCATAGTATCGTGAATAGGGTTCAATATTGCTAACTGCGCCGTGCTGCTGTTCT
GCTATAGCTATGAGCGTTG	
  

AAA    U                         AG  
   GUGC GUUAGCGAUAUUGAACCUUAUUCAU  U 
   CGCG CAAUCGUUAUAACUUGGGAUAAGUG  A 
UGC    U                         CU 

CCCGTGGTGTATTCAAACTTTTGGCCTGTACTGTAGATTTTGCGTTTTTCGGAATGATTTGCCTGTTTGC
GATATTGAACCTTATTCACTGGAACATAGTACCGTCAATATGGTTCAATATTGCAAACGACGCTGTGCTG
CTGTTCTGCTATGATATTC	
  

U                 U    C  U  A  A  
 GUUUGCGAUAUUGAACC UAUU AC GG AC \ 
 CAAACGUUAUAACUUGG AUAA UG CC UG U 
G                 U    C  -  A  A 

TAAGTTTATTAAAAATCCGATTCTAAAAGTAGGAAGATTTTGCGTTTTTTGGAAGGAAATGACTGTCAC
CGATATTGAACCTTATTCACGGGAAGTTGTATCGGTGAATAAGGTTCAAAATTGTTGGCGACGCTATGCT
GTTTGAGGGAATGTGTGTG	
  

ACU-   A      ---               G  AAG  
    GUC CCGAUA   UUGAACCUUAUUCAC GG   U 
    CAG GGUUGU   AACUUGGAAUAAGUG CU   U 
AUCG   C      UAA               G  AUG 
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Group	
  8	
  -­‐-­‐-­‐	
  miRNAs	
  with	
  no	
  putative	
  coding	
  gene	
  
	
  
	
  
>aga-­‐mir-­‐2-­‐2-­‐p5_1ss10TA	
  
CTTGGTTGTAGTAGC	
  
	
  
TCGAAAATCGTTCGGAAAATGTAAAAAATTTGGTTGTCGCGCGTAGAATGCATATTGCACATGAATATGT
GATAAAGGATAGAAAGACGATGGCCGATCATGAAAAAAGGAACCTAGTCTTGGTTGTAGTATGATGGTT
TTTAAAATGAGTTTTTCAACCCGTTTAAAGAGACACAACAAAATGTATCGAAAAGAAAGGGTTTTGCAT
ATTGAATTTGAAATGTTGATACAATGAAGATTGTTATAATG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATATTGAATATGTCCTCTTGTAATTTTGGGCCAACCATAAGCTGGTCGTTTAATGAAACCCCAGAAGATG
TTGGACGACTCCCATCAAACACAGTCCGAAGCTTGGTTGTAGTACTTTCCTTAAGAATAGCATGGTGTGG
GAGAAAAAATGATGCTTCGTCAGAAATTTTAGTTTCGCATTTTTTCATATGACCCAACCGAATGTATTCA
TTGATGAATTCTGTATATAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dps-­‐mir-­‐2546-­‐p3_1ss14AC	
  
GCACTAATCGGTTCG	
  
	
  
GTTGTGTCATGAAATCTATTCTTTGTCGCAAACAGAACATTTGACACATTTCATGGCTTCGCTTATGCCT
CCCATTGTGCGTCATGGGTTCATTTATTGTTTGTTTTTTTTTCTTTCTATTCCACTAATCGGTTCGATCG
GTTCAAATACTGACTGGATCTCATAATTCTCATGTAAAACATTGAACGTGTCGCTTTTTCAACCGTCTCA
ACGGATCCAACGAGTGAACGTCGTTTTGTGTAAACAAAAAGAAAATTAATAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATATAATCGAATCTAATCATTTGTTTTATTCCTTTGTTTTATAGGTGCCGAAAAGGCTTTGTTCAGAGC
ATTGAAAACAAAGAAAGACACACCAAAATATGGTTTGATCTATCACGCTGCACTAATCGGTTCGGCCAGT
TTGAAAAACAAAGGAAAAATGGCTCGTTCATTGGCCGCAAAGGCATCACTTGCCACCCGGCTAGATGCA
TTCGGTGAAGATGTTGACTTTGAATTGGGTATTGAACAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>mse-­‐mir-­‐33-­‐p5_1ss3CT	
   	
  
CATCTGTTCGTAATAA	
  
	
  
TATTAGAAGTAGCGGTGGAGCAAGCACATCGGCAACAAATGCCTCTTCGAACACAAAACAAAGTTCATC
AAGCCAATCACGGCAATTGGCCCGTTCACGTGCTCGCATTATGCGTACAACATCTGTTCGTAATAATGGA
AGTGGTAGCCAAGGCAGTAGTTCACGTGGCACTGGTGTTATCATTGGTGGCGCTTCATCTGGCCGATCAT
TAGTAACTGGTAAGTTTTAATTCCAAAAAAAAAAAAAAACAAAAAAAATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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>der-­‐mir-­‐9b-­‐p3_1ss3GC	
  	
  
ATCTGTTCCATAGAGCT	
  
	
  
AAACCAGTGACAAAATACCGATGAACAGTGAAAGACGTAAAACGTAAAACTCAATTCATGATTCATACTA
ATAAACGAAAGTATTATCATAGTCGCATATATTTTGCCCCAGTTTTATCTGTTCCATAGAGCTCGGTGCTC
AGGGCTCAATAGACAAAATGTGAATAAAAATACCATAAAATTATTTAATTTGTTTGTTTTTTTGAGTTTT
GAGCTCATTGATTCGCGTGTTTGGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATTTAATAAAAAAAAAAAAATCAATTGGGATGAAATGCATTCGAACATAAAATGTGCACTTTCCATTG
CATTGTAATACACACAAATAAACATATACGAACGACACGGGATAAACAAATCTGTTCCATAGATCATCCA
TCGATTCAAATAAAATGAATGATTTTTTTGGTTGTCAATATTTCGCATATATTTGCGAATTATCATTTTA
TTATCGTCGGATAAACAAATCTAAACAAAAACATTCATCTAATTTTCC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAAATAAATTTGTTTACATTATCTTTAAGTCCTATGGAGTACGGTACCTAATGACCATTTGGACAAATT
TCGAATGAAAACAAAAATGATATTCGAGTGCGACAATGTGTTGAATTCGAGAGTAATAATCTGTTCCATA
GAATACATAGTACATAGCTCCAGTTCTGTTACGTATTATTGAACATTGTACGTTTTATCACATGTGTCCTT
TAGAATCTACATATATGTATAGTGTCCTGCAGAAGCATGGTGGGCAATGACTCTAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTGCGTGATAACATTTATCAGAGAAACAGTGAACTTCAAGGTCGAAAAAATTGTGACTTGAGATTAAGT
GAAAACAGAAAAAAGTCCACACGAGTGCGTGAATTGAGAATCGTGAAAAATAAACGGTCGCATCCAAAT
CTGTTCCATAGAAGAAAACAAAAATGGCTCAATTCACGATGAATAATGTCGTGCCATCGGCACCAACTGA
TGCGAACATTGGTATCAATGCTCTCGGTGGGAGTGCTGCAATGCCAACAACGCAAATTGAAATGACAAT
AAGTTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTATAATGATTTTCACGTCTTATCTTGCACAATGAAAAAACCTGAAAGATATATCCACGGTATACCGAAT
GTGCTGAAACAGAGTACAACTGAATTTGGCTCTTTGGAATCTGTTCCATAGATATTGCTCTGCAAGTAAA
AGAGTTTCAAATATTACTTTTCCGCACACCACAATTCAAGATGCGGGAAAAGTACTTATTGGTTTACCCT
GAAAAAGTGGACTTTTTGAGTTAATCTTTCGTTTTTCG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTGACATATAATTTTTCCATCTACATTTCCATCTCATCATTTTCTTTTTATTATATTTTTGTCATAATTT
TGACATTTTTTGTGTCATTTCCTCGCCTTCATTTTTCATTTCATCCATCTGTTCGTAATAAAGCGGAGGC
AAAGGCAGGACAGGGCACCTCGAAATAAAATGAATCTTCTTCATTTTGTCGCTATGCTATACACTATGCG
GGTACTTAACATGGATAAAAATCAACGATTATATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>mse-­‐mir-­‐6094-­‐p3_1ss9CA	
  
CTGCTGATACTGGAT	
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TCAAATCCATTTATTTGTTCAGCGTTTTTAAGCAAAATTATTTATTGATTAATTCTGGGTGTGAAACGGA
TACGTTCATCTGGAAAGAATCGAATCAAACGTATGAAAAGATTGGTACTGCTGATACTGGATACGTAACA
GAATGGATTCACGTTTTGGATCTTGAAAATAATCTTTTTTTAGTAAGTAATGATGATGGCTCGGTGGTTG
TTAACTCAAGTTGCTCAAATTCTGGAGCAAATATTTGG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CTTTTTTTTTCTCAATGATTGTTGTTATTATTCAAAGACCCACACTGATCAAATTGTCTGGTGCAATTCA
TTTGATTCTATAATTTATTCAGTTTTATCATGGAATATGTGGCTTAAAAAATGTGGCTTATTCATCACTT
TTTCTTCTTTTGCTGCTGATACTGGAAATAATTCAGCGGATTATACTGAGTTCTGGAGAATCGTTCGGGT
TGAACATCAGCACGTAATATGACAACACCTGCCGAAGATAATAAAAAAATGCATGGATTTAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3206-­‐p3_1ss1TC	
  
CTTTTCTGAGCATGA	
  
	
  
ATGTTGTATACTTAAAATGTTACATTAAATATTTTTTTATTTTCTTATTTCTATTTCATTTCAATTTTAGA
TTAATGGCGGCCCATTACTTACTCGTATTCAAGAACATGTTTGCTTTTCTGAGCATGAAGCGGCTCAAAT
AGTTAAAGAAATTGCGTCTGGCTTGGATTTTCTACATAAAAAAGGAATTGCTCATCGAGACTTAAAACC
GGAAAATATTCTATGTGTTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CGAACTAGCCGAATTAAAATTCACCGTCATTCATCGTCCTGGAAAATCTAACGTGGTCGCCGATGCACTT
TCACGCATCCCAGAGGGCCAAGAAACGGACATTCAAGATTTTCTGAGCATGACGGAAGAAAATGAGCGA
AAATGTTTCGCTATCACTCGTCACCAAGCACAAATAAGTAAAAAAGAAATTCAAAAAAACAGAACACAT
CCATTCATAACTT	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐927a-­‐3p_L-­‐7R-­‐1_1ss14TC	
  
TTTGGACTCTGAATC	
  
	
  
GTTTTCATTGATTGGACCAATTCCGGCTAGGCAATAGCAGGTGTTCAAATTTCTCACGCATATGGTTGCC
AATTATTCCTATATGATACGGTGTATGATTGTACTTTGGACTCTGAATTTCTTCATAATTTATCCGGCATT
TAGTGTACGATTTTCCACTCGATTTCGTTGCAAAATGATTATGAGTATATTTCGGAAAGATTGCTTTTGC
GAATTTACTAAATCAATT	
  
 
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CTACCCTCGATTTCATATGTTTGATTTTTCAGATTGTGAATGCATTCAAACTTATTACAATTAAACAAAA
AGACAGGTATCCGGTTCCGTGGTGTAGTGGTTAGCACTTTGGACTCTGAATCCAACGACCCGAGTTCAAA
TCTCGGTGGAACCTGCATTGGCATTTTTTTTTTCTTTATTTATATACACGTTATCATTCAGAAAAATGTA
TTCATAATGCATTTATTTTCTTTTTTTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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>bmo-­‐mir-­‐3304a-­‐p5_1ss8GA	
  
TATTAATAATATTCC	
  
	
  
TTTGTATTTTTTTTTTTCACATTATTTTTGTTTGGATTTTTAAATGAAAATATGATTTAAAGTGTCCACT
TTTCAATTTCAAACACTATACTCTATGTACGATATTAATCATGAAAATAATAATATTAATAATATTCCAAT
TTATTCTATTGAATTTTCACCATTTTATATTGCTTTGCCTGGTGCCGTATCCTTATTTACCGTCTTTCCAT
CACTTCAAATAATATTTAATTAGATATTCGTAATAAATAAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAGTTGGGGGATAAATTCTTATCCCCCAAAAGAAACTGAAATCGATACAATGCACAAATTAATTAAACCA
CATAATCTTTGCTCTTCAACTGTATCATCATCGACATCAATATCACATATTAATAATATTCCTGGAATAGC
AGCTGCCGCCGCCGCCACCGCCACCGCCACACCAAATGATAATAATAATAATTTATCGAGAAATGTATCTA
TACATCCGGATCGGCCAACATACAGTCAACATCAACAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAACAGCAAAACGAAAAGTTTTTATTTTGCAGACTGTAGCAAATTGCCATTTCTCGCGCTAAAATATT
TCACATTGCGAATGAGTTGTAGGCTACACCGAATCATGACATTCAATATTAATAATATTCCCAATAAATAA
TTCATTAGACGTCAATTTGATCGAATCAATTGGTCAGCCATACAAGGCAAATCGGATTAATTACAATTTA
TAATTGATGTTGTTGTTGTTGTTTGTGATATTTTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATAATTAAAACAGCAAAACGAAAAGTTTTTATTTTGCAGACTGAAGCAAATTGCCATAATATTCCACATT
GCGAATGAGTTGTAGGCTACACCGAATCATGACATTCAATATTAATAATATTCCCAATAAATAATTCATTA
GACGTCAATGTGATCGAATCAATTGGTCAGCCATACAAGGCAAATCGGATTAATTACAATTTATAATTGA
TGTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTTGTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTATACATAACATTAGAACATATGAATATTAAATTTTATAAATAAGAAAACAAAATTTTATCACTTCTTT
TTTTTTTTAATTTTGTCATTTTAATGCTCAATTTTTGGCTTGAATATTAATAATATTCCTAATGTTCACA
AAGAATCAATATAAAATAAATACCAAAATAAATAAATTGATGTAAAACTACGGATACCATGGCTATTTGC
TGACAATCAAAATCATATGAATG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐3792-­‐p3_1ss11CT	
  
ATCGACATTTTGAAC	
  
	
  
TGGCGGCTTTTTCTTATCGCTTGCAGTCTTCCTGGATTTTTAGCGTCACTTGCATTGTTCTTCTTTCCTG
AAAGTCCGAAACTCGTTCTGAGTCAGGGCAATCAAAAGAAAACGATCGACATTTTGAAACAAATGAACC
GATGGAACAACGGCAAAGATGCACCATTTGAAATAAAAGAAATATTTGAAGAGACCGAATCTATTGAAA
ATCGAATTCGAATTCAAAACTATAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GCAGGACACATGAACATCGACATTTTGAACGCATATTGCGGTTTATACTGACAAGTTTCTTAACTGAAGC
TGTATAGACCACACATGGTTGAGGGTTGTATTATTATGCCAATTGAATTTGTGTTTTTTTTTCTGTTCTA
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TTTTATTATATTACAGATCTAAACCTAATAATGAAGTGTTGTTATGCTTAAGTGTTCATAACATCCTTTGA
AAACATTTGCTATTTACTATCAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GATTTTTCTCAATCTTTTTATGCATCACAGGTATCAGTATATTCAAAAATTAAATTTTGTCAGTTTGAAT
TTTTGGCGAGCTGCGGACTTGTCCTAATGTAAAATGGATGATAATGATGAATCGACATTTTGAACAAAA
GTTCACATTCCATAATCTCTCGGAGAAAATTAAACGATTTTAAATGCTTGCGATGATGTTTTTTGTTTCG
ATTGTTGTCAAACAAACTATTAGCTACATATATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TGGCGGCTTTTTCTTATCGCTTGCAGTCTTCCTGGATTTTTAGCGTCCCTTGCATTGTTTTTCTTTCCTG
AAAGCCCGAAATTTGTTTTGAGTCAGGGCAATCAAAAGAAAACGATCGACATTTTGAAACAAATGAACC
GATGGAACAACGGCAAAGATGCACCATTTGAAATAAAAGAAATATTTGAAGAGATCGAGTCTATTGAAA
ATCGAATTCGAATTCAAAACTATAAA]	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dps-­‐mir-­‐2510-­‐p5_1ss7TA	
  
TTTGAAATCACATTC	
  
	
  
ATTTATTTTTTATTTCTTTTGATGACAGTGTTCGCGGTTTCAACAGTGCATTCATTTTTAAGACAATTGA
GCAAGAAGATATTGAAAGAATGCAAGATTACGTTCGTTCGAAATTACCAGATCTTTTGAAATCACATTCG
GAAGATGAAAAATTCGGAGAATTCGATTCTAATTTTTTTGGTGCCTTCTCGAATCGACTTGCAGACTTC
GAATTCAATACTGGGGAAGAACGCCTCATTCAGCAGATGGCACAATACGTAAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TCGTTTTTCTGGCGATTTTACCGAATAATAAAATCTTGTTGGTGAATTGTTTTTTCTTTTATGTTTTCTC
AGTGAGGGTTTGGATCTGTCAATGTATGTGTACATGTGCGATGTGTGTATTGTGTTAATTTGAAATCACA
TTCAGCATTCAAACATTCGACATTCGATATTCGAAATGGTTTATGTTTCATGTTCAAGTAATTCAGTGTT
GGCTTTTCATATCAAATGGTTCAGATGATGGGGTTTCCGGATACTGTTCTTAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GCTGTCCAATACTGCAAGGCTCCAGTACGTGTACCATGAGCAAGGTATTTCTTAATCTTCTCCAAATCCG
GATTGAATGAAACATTATTATGAAAATAATCAAGGATATATGCTTTGAAATCACATTCTGGCATTTCGTT
TAGCCTTTGTTCAACTTGATTCAAACGGCTCAGGGCCTCTTCTAGACTTGTGCTTTTTTTCTCAAATGCT
TCAATATGATCTGGCAATTTACCGAAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CTCAGCAAACCTCCAGGGTTTCCATTCATTTATGTTCATTAAAGGCTTTCATTTGTTGATGTTCACCAAA
TATTTAATTATCAGCCACTCCGCCCACAATTTTTTTTATTTTATTTTTTTTTTTGAAATCACATTCACTTC
AATTTTTTTAACGAAAACTAAAAAAAAAAAAAATAACAAAATACAACCAAAACGAAAAAAATCAAATT
AATTTTTAAAAATGCAGAAATATTTCAACGTTTCATAACA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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GAAGATGACCAAATGATGGAAAGGAAATTTAATATTTGATGAGATTGATAGTCTCATCTGTCCAACATAA
CACTAACCAAGTAAAGTTTCAGGTTCCATTATCATTATATTTGAAATCACATTCATCAATGAATGATCCA
ATCGACAACTTACAACCGACACATTTTGGTTTTATTTTGTTGTTACCGAATACCGCATACCGCACAATGT
GTGTCAATACATAGATTTTCTCGATC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAATAATTTTGAACTTTATTTTGTTCAATGAACAAACCATGGTATGAAAACCATGAATGCCAGAAAATT
CTCATTTCAATTTTTGCGGATAGGACATCGAATAGTGTCCAACTTGATTTTGAAATCACATTCAAAATCC
AGCATTCAAAATCTGCCATCGAAGCAGCTCTTTTAGAATGGATTTCAGGGAATTAAATTCAAATAAATAC
ATTTGACTTTTGACTCATCGAAATAAACGGAAATGCAATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CAAAGGCCAAATAAAATTGAAAAATGCAAATGTTTTAATTGTTGGTGCCGGAGGCTTAGGTAAATTTTC
GTATTTTAAGAAGTTACTTTTTCTTCATTGGAACGAAGCTCGATTTTGATTTGAAATCACATTCATATTT
AGGTTGTCCATCTGCTTTGTATTTATGTGGAACGGGAATTGGTCATATTGGAATTGTTGACTACGATGAA
ATTGAATTAAATAATTTGCATCGTCAAATTGTGCATCAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐9c-­‐p5_1ss6TG	
   	
  
ATTTTGGCTGTTTCT	
  
	
  
AACATTGTAAACATTACACATTACGTTCATCGTGTGTGTTTGTATTAATCGTCGCAAACAGTAAAACTAT
AACATTGATATGGGTAATGGATAATGGGTATTCTTATTTTGGCTGTTTCTGTTCCCTCAATAAAACACTT
ATAGAATCCATTCATTCATAGTAAAAGCATGTTGCTGCTGTTGTTGTCGTTTGGTTTGTTGAACCAAAAT
TTTTTCGAACC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTGTTGGTGTATAATCTTCCAATTGATGCAAAAAATCACTTAAAATTTGGCCTTGTGTACGATCTTCAAC
GAATGCTGGTGTTCCACCACTGGCCAATGTATGATTAATTTTGGCTGTTTCTTCAGTTTCCGTTTGCGGT
ACTGCAGTTGGTTGTGATGTTTGTGGGATTTGTGACGATGATGTTGGTGCTTGTTGTGAATTTGTTGGA
ATTGCTTGTTGTGGATTTGAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTATTAGTAGTGTCTGTTGCTGAATATATGTTTTTCTATTGAAATATAAAACCAATTCAAGTTCAAACA
AATTATATTAAATGAAAACCAATTGAAAGAAAATAACTGCTATTTTGGCTGTTTCTCCATTTAGTTCATT
CATTTTTGAAATTGTAACATTGTTTTTGCGCTGAAATCGATTGAAATTCCATTCGTTTGTGTTTGATTTT
TTTTGGACGATTTCGGGATCAGTAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAATCTATCAAGTCGAATAATTTGTGTGTCTTTTCGTTCAGTACAGAAGCAGAAAAAATTTATTCGAGA
AAAATGTCGTTATCCGCACATCAAGCTCGCCGAGAACATATTTTGGCTGTTTCTCGGGATTTCAATTCGC
AGCCAAGATTAAGTGAGTTTTATTTTGTGAACAAAATTTTTCAGGAAATTTACCCTGGAAAATAGAATT
ATTTTTTCGGTCGTTGCT	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CGCGAATTCGTGTTTACTAGGAATATTGTCTGATAAAAAAGATTCATCGCGTCTGTGAATGAAGCTATCA
GCAAGAATATTTAGTCGACGGGTTCGTTTGGTCATTTTGGCTGTTTCTGTGGTTGACGAATTACTATACT
GGCCTTTCAGTATCACATTTTCATGATTTTCAACAAAATTGTCATAAGTTCCAAAAACTTTCGGTTGGAT
TATTTGCACCATATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TACCATCGAAATTTGCTTGTTTGATTTTAGTTTTTGAAATTTGATTTATTTGAATGCATGCCGCATATGT
CATCACAAAATTTGAACTGAGCCCTTCAAATACATGATTTTGGCTGTTTCTTTTTTGTGTACCATAAATA
ACTATTGTTCACAATTCCTCTTTTCGTGTAACGCACACAACGAATTTTTTTTTTTTTGAAATGGTCACAA
AATGATGAATCAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>der-­‐mir-­‐283-­‐p3_1ss6CG	
   	
  
CTAAGGCTAAATATG	
  
	
  
GTTACCGAAACGTATCCATGATAGAAAAAAGAGAAAAAAATCCATTCTGAAATGACAAAAAATATTTAA
AGCTGATCGAAAATAGATTCAAAGAGTTCACCAAAAGGCTAAATATGTGAATATTTTTGGCACAAATCCT
AAATGTGTTTGAAAAAAGATTATTATGATGCCCCATAAATTAACAAAATTAACCGAGAAAATTGCGATTC
AATTTTGACATGACG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAGGGTGCCAGGCCCGTAGTAACCGTTGTTTTGTCATTAGAAGGCTTTTCCAAAGAGTCGTGTTGCTTGA
TAGTGCAGCACTAAGTGGGTGGTAAACTCCATCTAAGGCTAAATATGACCACGAAACCGATAGCGAACAA
GTACCGTGAGGGAAAGTTGAAAAGTACTCTGAATAGAGAGTTAAATAGTACGTGAAACCGCTTAGGGGT
TAAGCCCGAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CACCCATAGAGGGTGCCAGGCCCGTAGCAGCTATTATCAGTATAAGAAGGCTTTTCCAAAGAGTCGTGTT
GCTTGATAGTGCAGCACTAAGTTGGTGGTAAACTCCATCTAAGGCTAAATATGACCACAAGACCGATAGC
GAACAAGTACCGTGAGGGAAAGTTGAAAAGCACTCTGAATAGAGAGTTAAATAGTACGTGAAACCGCTT
AGGGGTTAAGCCTGATGAACC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TGTTTGGGGCGACTATGGGTCGATCTTAGGCTACCAAAAAAAAAAAAAATGACTTAAGGCCAAATGAAT
GTGTTTCAAGGTGAGCCCAAAAGAAAACATGAATTTAAGGCTAAATATGAATTGCCCTAGGCTACCGAA
ACTAAATCAAGGCTGTATGGAATGACGTTTTTATTCGCTGGCATTGTCTACCGCATGCTTCGCACGATGG
GTTGCCAACCATTCAGTCG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TAAGAGTAGCTCAAAACATAGCTTCCGGCCTACAGACCGTTGCATGAGTGATAGTGGGCCCAAAAGTTGG
CAATCTTATTTTTTCAAAAAAAAAATTAACAATCTAGCAATGTTTTAAGGCTAAATATCAATCTCATCCC
ACTTCTGCGCGCCAGAGGTGCATTAATATTTTCGTAATTTTTTTCCCCCTGTAATTCCGTCCCCAATTTGA
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TTGAGTTTTTGACCAACTTCAACTGGTCAGATCGGGAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tur-­‐mir-­‐7-­‐p3_2ss4TA18CA	
  
AATAAAACAAGAAATCGAT	
  
	
  
GAAAATCAAGATGAAGACAATGTGGAACCGGATGTTAAACCCGATTTAGCGAGTTTGTTGCGTCAACAG
CGAGAGTATATGCAACAGGCTGCCTTGCAACGTGAAATAAAACAAGAAATCGATTGGAATGCACATCAAT
ATAATAAAGAATTGAATGGTCTGGATAATGTTGTGCCGTATGTTGTTGATTGTGTTGAAATTCTTGATAG
CGAAGATGACGATGAAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  	
  
	
  
ATAAATACTAAATGTTCGTTGTTTATTTAAAACATGATTAGAGAGACTATTTATGATTTACAAAGAAAGA
TTTTCAATGTGCGTTTTAAAATAAAATATTCATGCAAATGAATTTTGATAAAACAAGAAATCGATGCGA
GCGTTCTGTTTTCGAAGGGCTGTAAATCAATTCGTATCGATGTATCAATAGTGCACAGTATAGGATAACA
TTCTATTATCGCATGCTGAACGTTAACAGTATTTGTTTGAATGTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTTTTTTATTTGATGATTTTTTTTCGATTTCAAAATTATTCATGGATTTTTTTTTTCTTTCTTCTTCAA
ATTGATTTAGTTCCGTGATAGTCTAAAGCAAGAGATTCGTTTGCTAAAACAAGAAATCGATTTGCAACCA
AAGGATCGAAGAAAAGATGAATTCCGTAAACGAAGGGGTCTAATGGACATTCAACATGAAGACAAAGAA
CGATCATTTTTGGCATCATTATCTGAAAATCATGAATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATGAAGTGATGGTGGAAGGTTCGGGATTTACGTTGAGTCGAATTCATCAATTACGTGTACAAATCTTTAA
ACATGAACCATTGCGCGGCTCCGGTTTTATTGAACTTCCAAAAATATTAAAAAACAAGAAATCGATCATA
AATTTGAAAAATACCTATGATGAATGTTTCAAGTGGTCAATTTTAGCATCTTTACATCATGATGAAGTGT
ATGCTAAAAATCGTGAAAAAGTGAACGATGCAGCAAGCTATCTACGTTGGGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATATTTATTTATAATATTTCTAAACAATCAGTTAAATTCTTTGGCAAGTCTGAAATTTTGGCTATTTCGA
CCAAATGACGAAACGGAAAGACAATGACAAAAATGAAAAAAACAATAATAAAACAAGAAATCAAAATA
ATATTCGTTCGATCGCTTGCGTTGCACTGAAAACCGATAACTGGATATCCACGTGAAGTATCTAACATTT
ACGCCTTGTCATTGACGCTGAGTCGCATACAAAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CAAAAGAAAAAGAAACCAACTGATAAAAAGTAATAACAAATGAAAATCCAGCTCTCATGAAAGATCATA
CCATATTATTATAGACGAACATCCCGATATTGAACATAATACAAAGCCAAAACAAGAAATCGATTGAATC
AAATTCGGTTGGATAAGGCCTACTATATCTATATATTGTTCTATACATTGGATCTGCGTTAGCGCTATAAA
TAGACAGAGATGGAGATAAAGACACTGAGTGAGATTGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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>mja-­‐mir-­‐6490-­‐p5_2ss10AG18CT	
  
AGCGGAGGAGAAGAAACT	
  
	
  
TGTTTGGTATGTCATTAAATCGGTGTTCACTTAACAAGCATTTTGTTTGGTTGGGTATGCGATCCACAGT
GACATTGATGCATCAGCGGTAATTTAAAATTGATTTGGGTTTTTTGGGAGGAGAAGAAACGACTCATGC
ACACACACACACACACAATTAAGGAAAAAACAATCATTTTTATTTCAATTTCCACTTTAAAATCTTTATT
TGTTGTTTTCAAATGATCCCATGCACTTAACATG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTTCTTAGAGTTGACCTCGGATCAGGTAGGGATACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGAAA
AGAAACCAACAGGGATTGCTCTAGTAACGGCGAGTGAAGCAGCAATGCTCAAATTTGAAATCTGGCGTC
TTCGGCGTCCGAGTTGTAATTTGTAGAGGATGCTTCTGGGCAGCCACCGACCTAAGTTCCTTGGAACAGG
ACGTCATAGAGGGTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐27802_49	
  [No	
  loop	
  structure]	
  
TAGAGCAGCTGCCATACT	
  
	
  
TGTGTTTGACGAATAGTTTTATGCCTAATTACCTTACAATATCGCGAGGGTGGGTTGCGAAAGTGCCTGC
TCGAAGAGCAAATTGTAATTGGTTGAACATTAGGTTTTAGCGACGTTGGTACCCGAAATCAATTGTAAAC
GACTTTGGTAACATGCTAGGTGTTGTAAGTGGTAGAGCAGCTGCCATACTGCGATCCACTGAAACTTATC
CTATGCTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTTCGACGAGCTAATTGTAGTCGGCTAATCATTAGGTTATTGCGATGCTGGTGCCCGAAATCAATTGTAA
ACGACTTTGGTAACAGGCAGGGTGTTGTAAATGGTAGAGCAGCTGCCATACTGCGATCCATTGAAACTTA
TCCCTCGCTTGCCGATTTGTGCTACACCATACACTATATATTGTGTGATATGTATACATTATTGTTGTGTG
TTCGATTTGTGTGTTGG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3416-­‐p3_1ss14TC	
  
ACATGAATTCGAACG	
  
	
  
AAAGGGTGGCTCCGGTGCGACCACACCAGTTAGGTGAGAGAGTTTTTTTTGTTTTCCAAATAATGATTT
GAACAAATTCGATAATTTTGAATTGAATAAATTGGTCCAATAGAAAGATATCAGCACATGAATTCGAACG
GGGTGGTCTACTCAAGCCAATTGTCAATACGATTGATGGGACGCCAACATTTTTGAGCATTTGCCCACAA
AATGAAATGGTTTCCGGAGCACATTCAAATCAAATGAATTCAACTTCTAGTCATCCGAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATGTTGAACTGAATATTAAATAAAAAACATTAATAATTCAGATTTTTTTTTTCAATAAACGTTAATGCT
TATATTGGTGACGCCATCTACTATTAGTTCATAGACAAAACACAAAACTTGTATATACACATGAATTCGAA
CGTGCCGAAATCATTTTCGTGTGTAGAGAACTTTCGTTCGTGTTACACAATCAGATAGTTTCATATAAAT
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AATGGTGTTCGCCGCTACCAATGGATGCATTGACATATACTGAATAAAATAACATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TAAAACAAATGAAGTAGAAGTTAGCAGCATATGGCTTATATGGAACCAAGGCCACAATCCTAACCTGATC
CTCTGAAGGATATTTCATCTATTTTCAATTTAGTTGCGAGTCTCACAATTCACGACATGAATTCGAACGA
ACTCGTTCTGTCTTTCAAATTGTTATTCCACATTAATTTCAATGCTGAGTTCGTTGCAGAAAATTCAATG
ATAAGCATGTGAATGTGAATCATATTATTATTATTCTATTTATCAATTGCGAATAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CTTTTAGTCTTTAGTCCATGTGACTCTTCGTTTTATTGAATTTCTTTTCTTTTTTTTATTCATCTTCTGT
GCCTTTTGCCCTTTTCTTCTTTTCGTCAATGGGCCATTCACTCATTGTCAATTACATGAATTCGAACGTG
TCTCTAATAACTTCTTTTCTATCAAATTCATATAAGATTTCCCATCTTTTGGTTCATCTTATAAACCTCAT
GAACTTCACAAACGATCAAATAAAATCATCTAAATTAACCAAATGCACGTCGACAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTGGAGATGTTTGTTGTCGCGCTGCAGTTTGCATTGGATTTGGTGATACAGTTGGTGGATATGGTTTTCC
ATCCACAATAACACCGCCCAATTGGGATATAACTTTTTGAAGATCCGGAACATTTGCTACTTGCACATGA
ATTCGAACCGGAATTTCCGGATTTGGAATATCGGCTCGTTGACATTTAACTTTTTGTAAGTGTGACATTA
GCGTTTTTTTACTGAACAAAACAGCACTGTCGCTTCCATTGTCCAGTGCAAACTGAACA	
  
	
  
	
  
AATATTCAAGCAGTTTCATTAAAAATTCAAACATTAAAATCCCAAAATACAATGGCACAAGCGATGAGCG
GCGTTACAAAAGCGATGCAAAGCATGAATCGTCAATTAAATTTGCCACAAATTCAACGAATTCTTCATG
AATTCGAACGCCAATCCGAAATGATGGACATGAAAGAAGAAATGATCAACGAACATATGGATGATGCGA
TGGAAGATGAAGGAGATGAAGAAGAGTCTGGCGCTATTGTTTCGCAGATTCTTGATGAATTGGGACTCC
AATT	
  
	
  
	
  
GAAATTTTTTATATGAAATAGACGACTATGATGCCTTCTTCTCCAACAGACAGAGAAATCGTTCCGGAGG
ATGTTGCCTCTATGTCCATTCTAGTCTTAATGCAATATTACTTGAGGCACATGAATTCGAACTAAGCAATC
TACTAATGATTAAACTAATAAATTATAACATAAACATAGCATGTATTTATCGATACGGAGAATCCGATATT
GGGAGATTTAATAACTATTATGAGCAACATATCTTAAGGGCTAATCGAGCCTTAATAATT	
  
	
  
	
  
AAAAGGAATTTTAAGAAAGATGTGCAAAAAAAAAAGAAGAAAAACGTCCAATTCGATTTATTCGACCCA
AAATTGATAAACTCATACAAATATACAATAAACATCTGTTTCCATTCCATACACATGAATTCGAACACTC
TGCAAACAAATCACATGTGTTCAATGACTATAGCGATGACTGTATGCAATGATAACAGCAGTAAAAACAA
CACCAACAAAGTCAATAGCAACACTCATCATTGGTAGTTTTTGGTGAAATTTATGTGT	
  
	
  
	
  
TTGCCGTTTCGTGAAAAATAAACGCAAAATTGTTCATGCAAATCATGTTCGATGCTTTGTCTGGACCCTT
TTTGTGTCACAATTCCATCAGAAAATATGTCAAAACATAAATTTTGTATGCGTTGAACATGAATTCGAAC
TCAACCGACTGACATAGTTGAACAGTGAGCACAATAGACAGTGTATTGAATAATAATGAAATTGGTAAGA
CCATAACTCAATCCTGTGAGAATATAAAAAAAAAATCTTCATACCCGTTCCATTAAATGCAATACGATT	
  
	
  
	
  
TTTTGAGCTGCTTGTTTCAGTGTGTCTTTTTTCAATTTCGATTGGTTTCTATTGTCGCTTGTCATCAGAA
CAATGTATTTGTTCTCTGAAAAATGACTGACACCAAATACGAACTTTTGCCATTTTTCTTTGGATTCATG
AATTCGAACGAGTTTAGTTTAGAGTTGTTGTGGAAATCGAAAAAAAAAAATTATTTTTGAAAAGAGTAT
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AAATATCAATGGCACGACGCAATGCAATTGCGAAAACCATGAACGACGAACAATGAACAATAAAAATGT
AATGAT	
  
	
  
TTCAAAAGAGTCATGTCAAAAAATGGTTTGCGTGAAATTGTAGCGGAGCAAGTGAGATGACGATATGTT
AGAGCGTGCCATTGACACATAGCATTGATCCGGTCGCGCACAATCAATACACATATTGTTGTAGGCATGA
ATTCGAACGAAAACGTAATCCTAACCTCAAATTATTTGAAAATGGAATTTTATCTTAACGGACATTTCCA
TCAAAATTTGTTCTTATGTCAATGACATTTTATTTTCGTTTGCTCAATCTAACACATTTCATTCCTCACT
TTTTCTTATGTTTTTGTTTTTTTTT	
  
	
  
	
  
ACTGCATTGCATTGCATTCGTGGCCTTACATTACAATTTACTAACGATTTTTTTATTCCGATCACATGCAT
CGCATGCAGTTCACGTATCAATAGAAACAGAATGGAGAGCTATCGAATATCGAAGTTTTTGACATGAATT
CGAACAAATCATCCGTGAATGCTGTTGTTTCGCGACACCAATCGAATTGAATGTCGTCTGTGATGAGCAT
CCAATCCGAAAGGAAAAAATTGTTTATTTTTATTATTTTGATACAAAAATCGAAAAACAAAAG	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐971-­‐p5_1ss13GT	
  
TCGCTGTAAATTTTAAT	
  
	
  
ATATTGTATTATGAAGTGAAATGTTGTTTATGGCACCAAAATATTTAATTTTTTTTAGAATAACCGGTTC
CATCATGCATATGCATGTTACAATGTCAAACATTTTTTGTTATTGTCCATTATTGCCTTCTCGCTGTAAAT
TTTATTGGATTCAGTGTATTGATTAATGGCTTATTTAATGTATTTGGAGTTTCATATGCCATGGCTTAAAT
GGGAATGGATTTCCTGCATTCTTCACTTATTACTTGGAATATTTTCATATAAGAAAAAATATTCAATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTTGACATAATTCAGTTTGATATTGCCAGAATTGATACATTCGCGAACAAAATGATGACGAATGTCAATA
TGCTTAGTTCGCGAGCTATACATTTGATTTTTTCCCATGTTGATTGCGCTTTGGTTGTCGCTGTAAATTT
TAATTGGAAACTCCGCCGCATTTAATAATTCGTCCAAAAGTTGACGAATCCAGATCGCTTCCTGAGAAGC
CGCCGAAAGTGCCATGTATTCAGCTTCTGCACTTGAAAGCGCAACCGTTGGTTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTTGTGTTGACATAATTCAGTTTGATATTGCCAGAATTGATACATTCGCGAACAAAATGATGACGAATG
TCAATATGCTTAGTTCGCGAGCTATACATTTGATTTTTTCCCATGTTGATTGCGCACTTTGGTTGTCGCT
GTAAATTTTAATTGGAAACTCCGCCGCATTTAATAATTCGTCCAAAAGTTGACGAATCCAGATCGCTTCC
TGAGAAGCCGCCGAAAGTGCCATGTATTCAGCTTCTGCACTTGAAAGCGCAACCGTTGGTTGCTTTTTAC
TGGCCCACG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAATAGAAGTGCTGTGACAAAAAAAAAAATGATAATAGTGAAAGTGAAATGTGTTAAGTGATTTTAATG
CTGAACATCGATGAAACGAGATCAGCGGGACTCATCATCTAGCGAACGATCCAGTTTGGTATTTGTAGCT
GTAAATTTTAATTAATTTATAGTGAGGTAATTGGTAATGGTAAATGGTAAATGGTATTGGTAGGACCGGA
AACTTTGAATGCACACCGCCTTTGTGTCACCAAAACATTGATAACAATTGTTTGTTGCAACG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TATTTAACACTGTTTGTCAATTAAAATTATAATAATAATTATTATTATTATTATTATTATAATAATATGTAT
AGAGATCTATTGCAAATTGCACTAGCTCTCATTCATCAGAAGAGCTTTGTGTAACGTTTGGAAGCTGTAA
ATTTTAATTTGTTACAGTTGATGTTGTGTATGTTGTTTGTTTTAATATTCAGCAAAATCATCTCATTTTT
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CATTGATTGATTGCGACAAATAAAATACTTTCATATTAAAAACTAATATTGGCAATGATTCAATCGATAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TATCAGATATTGTATTATGAAGTGAAATGTTGTTTATGGCACCAAAATATTTAATTTTTTTTAGAATAAC
CGGTTCCATCATGCATATGCATGTTACAATGTCAAACATTTTTTGTTATTGTCCATTATTGCCTTCTCGCT
GTAAATTTTATTGGATTCAGTGTATTGATTAATGGCTTATTTAATGTATTTGGAGTTTCATATGCCATGGC
TTAAATGGGAATTGATTTCATGCATTCTTCACTTATTACTTGGAATATTTTCATATAAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>rmi-­‐mir-­‐5321-­‐p5_1ss5TA	
  
CGGAACAATTTCTAT	
  
	
  
ATCAATGTATACGTCACAAATTCCAACTATCAATACTAAGATAACAGCAACGCCGAAAAAACGCGGCCGT
AAAACAAAAGATGACATTTTGCCAATTCTGGATAATGCAAAAGCTGCTCGTGGTATTTCGGAACAATTT
CTATCAAAAGAACCAATCAATCCATCATTGTCTGCCATACAGCACACCTCTACAATTTTACCATCGAAATC
GAGTCCATTGGGATTGCCGCCACCATTGCAACGCACACCTGCATCACA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TCAATGTATACGTCACAAATTCCAACTATCAATACTAAGATAACAGCAACGCCAAAAAAACGCGGCCGTA
AAACAAAAGATGACATTTTGCCAATTCTGGATAATGCAAAAGCTGCTCGTGGTATTTCGGAACAATTTC
TATCAAAAGAACCAATCAATCCATCATTGTCTGCCATACAGCACACCTCTACAATTTTACCATCGAAATC
GAGTCCATTGGGATTGCCGCCACCATTGCAACGCACACCTGCATCACAAATGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CGCTCAATTCAGGCTAATTTAATGATTGTTTATCCATTTGAAGTGATCGGTCCGATTGATCGTTGTGAAA
GGTTTCGATTTCGTTGAATGCAATTTCAAATATAGTTGTTGTTTTTTCTGGCACAATTGAAACTCGGAA
CAATTTCTATATTTTGGCTGAGTGGCCATTGATTGTGCAATAGTGAAATTAAGAAGAAAAAAAAAATGA
AAAGAAAACAAAATTATATCGAATATCAAGTGAAAGAAAAAAAATTAATCAATTAATTCCTAACT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dpe-­‐mir-­‐263b-­‐p3_1ss2AT	
  
CTAAATCGAATGTTC	
  
	
  
CTTATCCAACGGTCAGCAAACGAATAGGCAGAGTAATGCGTATTTCACAATAACATTGCCGCTAAAACTA
AATCGAATGTTCTGGAATGGCTTTACAGCGCCACGTTACAACAAAATTATGAACTAACTGTCAGTTATGT
GAAATTATATTTAAAATCAATGAAATGTCAAAATATACGTTAAAACTAATCTGTTCGGTATCGAACACAC
ACTTTTACATTCAAAAGGATAAGCTATCAACAAGAAAATATTATAATT	
  

No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTTAAATAAATGAATTTCACAATAAGGTTCAATAGTTTCACAAGTCAATATTTTATTGCGTCTTACTTCT
CCAACGGTCAGCAAACGAATAGGCAGAGTAATGCGTATTTCACAATGACATTGCCGCTAAAACTAAATCG
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AATGTTCTGGAATGGCTTTACAGCGCCACGTTACAACAAAATTATGAACTAACTGTCAGTTATGTGAAAT
TATATTTAAAATCAATGAAATGTCAAAATATACGTTAAAACTCATCTGTTCGATTTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AACTAAAAGAAATAATTTCACAATGTGGTTCAATCTTTTCACAAGTCACCAATTTATTGCGTCTTACTTA
TCCAACGGTCAGCAAACGAATAGGCAGAGTAATACGTTATTCACAATGACATTGCCGCTAAAACTAAATC
GAATGTTCTGGAATGGCTTTACAGCGCCACGTTACAACAAAATTATGAACTAACTGTCAGTTATGTGAAA
TTATATTTAAAATCAATGAAATGTCAAAATATACGTTAAAACTAATCTGTTCGGTATCGAACACACAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AACGGGTACAAAGTGATGATCAATAATGTAGATAGAAAAGTTTGCATCGTTCCGTTTACAATGTCTGCAT
CTTTGAAGAATCTTTGTTATTCAAAATAGCTTGCAAATGCACATTGCACAAAGATATGAAAACTAAATCG
AATGTTATATAATGAAACGCCTTATACCACCACTCCATATTGCCCAATCTGCACCATTGTTACCATTTTTG
TTTGTGAACTCTGCATAAATTGTTTATTATGTATTATTATTTCAATGGAAGAGAAAACCTCAAACGTATT
ATTTGAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
Sequence	
  similar:	
  
GATCAAATCGACTTCAAACAGAAACCTACAAACGGTAGAGCTGAACAATTTCCGTGTGTGTGTGTGTGT
TTGTATCAAAATAATTCACCACATTAATGCAAACACATGAAATAACAAATCTAAATCGAATGTTGACAAA
GCTTAAGTCGGCACGAAAAAAGCTAATGTACAAACGAAACAACGACTACAATGAAGAATATTTGGATTC
TGAAATGCCTGTGGTCTCCAATGTCTGAAGTAAAAATGGAAAATGAAATGAGTGAAT	
  
	
  
TTCAACATCTAATTATGGTAGTATTTATTGGATCGATGACCGGCAAAAAAACTACGATCGACAATAGAGG
CACGAATAAAATATCTGTATTTCGGAATTATAATTGTTCATATTTTTATATTATTATTTATCGGAGTTAAA
TCGAATGTTCAGCTTCAGCAGGAATTCCCTGCGCAACGCTAACATATTCATTTGAATAATGATCTCTGTT
AACTGAGTTACGAATAAATCTATTATTTGTTTAAATTTTAATTTTTCAAGATTTGGTCTCGTTTCGGGTA
ATTTTTTTTTTTTTG	
  
	
  
	
  
GTTATGCATGGAATAGTTCATCATCAGCAAAACATTCAGTCGACTCTATCGTCTATAGAAACAAACGAAT
AGAAAAATGAGTAGGAAAAAATAAAATCCAATCTCATTGCAAAGCTATTAGCTATTAGTTGAAGTAAATC
GAATGTTCATTGTATAAGTTTCCTTTCACTAAAAACTAATTACAAATCGAGTTGTTTTTTTTCTTCTTTC
TTTTTTTTTTTTGTGAACATTTGTGATGGAATCGAATGGACTGAAGTGGAAATGGCGCGCGCATTTGTT
AC	
  
	
  
GTTTCGTTTTTCTTTTTCCATTTTTTATTTAAGTTTTCTTCTTTATCTTCAACTTTGCAATGTGCGCTTA
TGAGCAAATTTACAATGCATACATTTACATGCATATAAATATATTTTAAAACGATATCTTTTCGGCGGTAA
ATCGAATGTTCGCATTCACATATATTTATCGAAGATAACGAGTGCATGAATGCATTTGCTTGCATATCGTT
AAACCAGTTGCAATGGCTTAAATTAGATTCGGTTCAAAATATCCTTCTTTTCGTTCTCGTCGTTGGCTTT
CGTGCTCTTCG	
  
	
  
TTTCCAATTGTGACCCCTCCATTTGTAGCATTGTAGTATGGATACCATTGCAATGGCAAAACATGGACAC
ATGGATGCCATGAAAATTGTTCAAATTAAATTTATTTGATATGTTTCCAATTTGCAACAATATGGAATTA
AATCGAATGTTCAAAGTTCAGACAGATCCGTTGAAAATTTCCTCAAATAAAATGGTTTTTAACGGTATGA
TTTCATATATTTTGAAGATAATGATTGAAAACTTAACTTGTAATCAAATGCAACTTGCAAATCACATCAC
AATCAATCACA	
  
	
  
ATTTATTTTATTTTTTCTATTAAATTTTTGGAATCGTAGATGCGTCCACGCATGTTGCAAAATTTTGAAT



	
  
	
  

467	
  

TTGAAAGTATAAATTCAAATGACTGTTGTTAGGCGTTAATTATTCTTATCGTCCGACTCGATTATCAATT
ACCAAATATAAATCGAATGTTCCCTGAAAAATGATTGAATTAAATTATAAAATTCGAATTTTATTTTTCA
TTTTATCGAGTGAGTTTTGAATTTCAATATTTTAATTTGTAATCAGGTTCAAAAAAAAAAAATAAAAAA
TAAAAATAAATGTTTCAGTGATTTT	
  
	
  
AAACTTACCGTTTCAAAATGCATAAATATGGCGTGCTCCTCTTTATTTGGTGAAAGGCCTTCAATATTAT
CTAACAAAGAAGGGTCGGCATTGAAGAAATGCGGTAGAGAACCGAACATTGGTGCACCAACGCAAGGGA
ATAAATCGAATGTTCCTGAGTTAATGAAAATAAATTAGTTTTCGACTCTGCGTAATAGTTGTTATATATT
TTTTAACCTTTCTTGGGACAATCATCTGGAAAATCTCTGCAAAAACATTCTTTGGTATTTTGTTCGCTTC
CAATGTCCAAATCGAATT	
  
	
  
TTCCAGTCAAACGATACGCCGTTAATCCACCGAGAGTGCCTCCGATTGCCATACCAATTGGACCGCCTAAT
AAACCACCAAGCATACATATACTTCCGCACACCAATCCACCTCTTACGCTTTGTTTTACAGTAAATCGAAT
GTTCTGGTTATCGGCGAGTGTTGCAACACCTTGCAAAAATTCTTCAACATCAATTGCCATTTTTGATCGT
TTATTTCTCGAAATTTTGTTTGAACTTTTTATCAATAAAGACTGACAAAAGACAATTTAACTAATTAATT
GCTAATAAAA	
  
	
  
AAGCTGAGTCGAATTAGCAAATCGTCGCGATTCCACTAAAATTATATTTTCGTTGCCCAGTGAAAGCCAA
TGACGCACATTTTCTCCAACGACAAACGACGGCATTTCATTACCAGACACCTCGACATGCCCATAAAATA
TAAATCGAATGTTCGGCATTTTACTGAACAGAAAAACAAATAAAACAAATGACAAAAAATTAAAATCGA
TGAAAAATTTGTCGTAAAAACTTATAGAAGGCAATGATAAGAAGAGAAATAATGATTTTACTCGTATTGA
TATGAAAAAGAAACGGTTATCGAAAAAAAGACGTCCCCATACCTCATATCGTATGCACTATTCAGTGTTA
ACTGTCCACCCAC	
  
	
  
CATTTCGACGATATATTTTTTTCCACTATTGCTTTTCACATTGTACTCATACATGCTACGAACAATATCGA
AAAAGCACATTTTTAGGCGGCTCATCAGACCCATGGTGATTTCAATTGCCACTGTCAAACTATGAATAAA
TCGAATGTTCTCAACAAAAAAGAGACACATTTAAAGTTCGCCAATATTTAACTAATACGATCGATTTGTG
AGCTCACAACGACCCGGTAAGGTTCAATAACAATAGCTGAATCACTATACAAAGTTAAATTATTACAAAT
TAAATTCATT	
  
	
  
AACCAATGACATTGACAAAGATAAAATCCTAACAACAAGTAAAATAATGACACCGAAACTGGATCCAAT
TTCCAAAACGACAATATCACCATCGCCGGATCCACATTTGATTGATCAACCATATGTTTGTTTCAATAAA
TCGAATGTTCCACCAGATCCGAAAAAAATTTACGGATATTTTTCACGCGAAGTGACCGTACGAAGTGAGC
ATTTTAATTTTTTGTTAATATATACATACAAATATTTGTAAGGCATGTGTAATGTAAATTATTCCTTTTTT
TCCAGATCCAATAA	
  
	
  
CTGTAAAGTTTAGGTGTTTTTCTGTAAAATTTGGGAACTCTCGTTTGTTTTAGGTACGCATTTGTTTATG
CCCGTGTTTTTTATTATTTTTTCCAAACGTCATTCGTATCACTACAAATCTTACCAGCTGTACATATTATG
TTTCATCCTTGCATAGCGTAATATATGCTGTTTGAGTGTATTCAGTGTATTCAGCTAACTCGTTACAACGT
TAGTTTGATTTTTATAAATCGAATGTTCATGACACATATACACACAAAAATGAATTTTTGACAAGTTCCA
ATACGTCTTGAATAGCCAACGGTCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>hme-­‐mir-­‐6308-­‐p5_2ss7AC17CT	
  
ACACACCGCCCGTCGCTC	
  
	
  
GCTCTTCAACGAGGAATGCCTAGTAAGCGCATGTCATCAGCATGCGTTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTA
CACACCGCCCGTCGCTACTACCGATTGAATGGCTCGGTGAGGCCTTCGGACTGGCCCAGGGAGGTCGGCA
ACGACCACCCAGGG	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTCACATGAACCTGGAATTCCCAGTAAGTGCGAGTCATTAACTCGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGT
ACACACCGCCCGTCGCTACTACCGATTGAATTGTTTAGTGAGGTCTCCGGACGTGATCGCTGCGACGCCT
CGTTGTGTTGCAGTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
>cqu-­‐miR-­‐2951-­‐3p_L-­‐8R-­‐6_1ss11AG	
  
CTGCCCGGTTCCGTGTACT	
  
	
  
CCTTACCATCGCGGGAGAAGCGAGTGCCGTATGTGTTAGTTGCGGATGATGCGTTTGCCATGGGGGATAA
TTTATTGAAGCCGTATGTCGGTAATAGTCTTGGTGGTATGGAGCGGGTGTTTANGATTCTTTCTGCGCGG
TTCCGTGTATTTCGGAGCGCAATATTGCTTGGGCCGGATAAAGCGCGGAAAGTGACGCTGGCGTGTTGCG
CCTTACATAATTTTTTGATGGTCCGAAATGCTGCCAAGTATGTAGGTTCGACACTTGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐2808e-­‐p5_1ss1CA	
  
AACGGGGCTCAAACC	
  
	
  
TTAGAAGCAGCCACCCTTTAAAGAAAGCGTAATAGCTCACTAGTCGAGTCGGCCTGCGCGGAAGATGTAA
CGGGGCTCAAACCATACACCGAAGCTACGGGTATCACCTTAGTGATGCGGTAGAGGAGCGTTCTGTAAGC
CTGTGAAGGTGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CGTCAAGCTTTATGGAATGATTTAGGAGTTTGCATATTTCTCTCTAATTATAGATCAGCCAATTTGCTCC
ACGGGGCTCAAACCCAGGCTTTAGTGGATTTTTTCGAATCAATTTGCTATCGTTCAGCTCTTCTGTATCG
CAATGAAATACAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATATCTTCGGCTCATGATTGCCCATTGTGAAAAAGACACGTTGATTGAACTGCATCTAGATCTGGGCAA
ACGGGGCTCAAAATGTGATCAAAACATAATCGACGAATCCATGGCATATTTGACAGAAATTAACCGATTA
AAAATTGAAAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AACGGCTGATGCGGTTGTCATGGAATTTTCCAAATTATACCGTTTACGAAGCAAAGCGATTTTCTCTTCG
GGGCTCAAACCTAAATCTTGATTCGATTTGAGTCGTGCACGATGTCGTGCATCGGCTCGAAGTTTTTCCG
TTGTTACGGTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐41550_30	
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TAATCGAGATCCGGTGCTTTTAATTCATG	
  
	
  
GTTTCTTTTGAATTGGGATTCAGAGCGAGGTCGATTATAATTAAGAGTCGATATGCTCGCTTCGCAATCG
TAATCGAGATCCGGTGCTTTTAATTCATGACATAATCCCAAGATAAGATTAGTCAATATTTGTCAATTCGC
CAACGCAAGAAAGAAAACGATCAACATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CCTTTCTCGACGTTCTTTTTCTTTAATCTGCCAAGCAATTGGTTAAATTGAATTAAAATTCAACTGTCTG
AAGATCCGGTGCTTTTAATTCATGACATAATCCCAAGATAAAATTAGTCAATATTTGTCCATTCGCCAAT
TCAAAAATGAAAAGGATCAACA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>tca-­‐miR-­‐3889-­‐3p_L-­‐3R-­‐4_1ss4TC	
  
CACGGATTGAACACG	
  
	
  
TTTGATAGCAATCAAATGTTATCCTTAGTGAGAGTAACGAAAAATGCGAAAACTTTCCCCAGTGACTCCA
CGGATTGAACATATTTTTTTAAATCGTATTTTGTTCTTTTTTATCATAATTTAATTGTTGTTCATGTAGC
TTTTTATCATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GCCGTTTGTAGTTAAAAACTACATTCGGTTTGAGTTGGTATTTTTTTTTTTTTTGAATATTTTTGAAAAC
GGATTGAACACATTTATACATTATACTTTGATATAACCGTCGCTTCATTAAATTCTAATAATGAAAGAGAA
TTCCATTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TGCAAAGATTTTTATCAAAAGGTCTAAAGTGAGAACATTTCAACAGCAAAGAAAAATAATATAAGAACG
GATTGAACACCGAAATTGGTTAAATGCTTTGCAATTGGAATTTATTCCTCAATGGAAATCGTCTTTGAG
TTATTTAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATGTGAAATATTGTACAGATGAACCATAACGTGAGCCAAAATAGCTAATTCCCAATCTAAAAGCACAGCG
GATTGAACACGAAAAAGTCATTCAGCGGTCGACAAAAATAGTTCTTGTTGAGTCTTTATTTAGAAATAC
GCACAAGTAACAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTTTGATTTTTGAGATGATTTTCGTAAAATGAAAAAAAAAATTTGGACATTTACATGGAAAGGTTTGCA
GTACGGATTGAACACAATTCAAATTACAATTCGGACAACAACTGAAAATCGAAAACGAAATGATGATGA
CAAACAATAAATTCG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>mse-­‐mir-­‐79-­‐p3_1ss9CG	
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TACCAAAGGACCGCGT	
  
	
  
GTAACATTAAATCTAATGACATGACACAAAATACACAATCGAAATTGGGAAAACAGAAACCAAAAGACC
AAATACCAAAGGACCGTACACCATACACCAAACACCGTGCACAGACGCGAACGAACTCACTCTTTTAATT
TTCCTACATGTATTATATGTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GGTAACATTAAATCTAATGACATGACACAAAATATACAATCGAAATTGGGAAAACAGAAACCAAAAGAC
CAAATACCAAAGGACCGTACACCATAAACCGTGCACAGACGCAAACGAACTCACTCTTTCAATTTTCCTA
CATGTATTATATATTTCAAATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TCGTTTACAATGTTTATTGTCGCGAAACAGTAAAAACTCATTTACTCAATGTGAGAAGAAAAAAGAGAA
GGGTACCAAAGGACCGGAAATTCTACAAACGAACTACTTTTATATGTTTTCACATTGATAATTTTGAGAT
AGAATTTCAGGCAGGAGCAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CGGTAACATTAAATCTAATGACATGACACAAAATATACAATCGAAATTGGGAAAACAGAAACCAAAAGA
CCAAATACCAAAGGACCGTACACCATACACCAAACACCGTGCACAGACGCGAACGAACTCACTCTTTTAA
TTTTCCTACATGTATTATATGTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTCGTTTACAATGTTTATTGTCGCGAAACAGTAAAAACTCATTTACTCAATGTGAGAAGAAAAAAGAGA
AGGGTACCAAAGGACCGGAAATTCTACAAACGAACTACTTTTATATGTTTTCACATTGATAATTTTGAGA
TAGAATTTCAGGCAGGAGCAACT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CTATGTGCACATAGATACAAACAACTTAGATATGTAAAAAATTCGACGACCAAAATTACATCTGATTTTC
TTTGACCAAAGGACCGCCTCTCATAAGTGGACTAAAGTTTTGGGCTAGAACAACCGGTCCGGTCTCTATA
AAATGACCCGCTTTCATATGTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GGTAACATTAAATCTAATGACATGACACAAAATATACAATCGAAATTGGGAAAACAGAAACCAAAAGAC
CAAATACCAAAGGACCGTACACCATAAACCGTGCACAGACGCAAACGAACTCACTCTTTCAATTTTCCTA
CATGTATTATATATTTCAAATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>isc-­‐mir-­‐317-­‐p5_2ss6GC18GA	
  
ACAGTCTACCACCCTGAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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>isc-­‐mir-­‐133-­‐p5_1ss6GC	
  
TGGCTCAAGCCGGGC	
  
	
  
CCCACCCTATTGCGGCCAGCATTGATTTCAACCAAACAAAAGGATCAGCTAGAAACCAGTACAGTTGATG
TAATGGCTCAAGCCGGAATTTTATATTGCTTTTTACAAGCGAGAAAGAAATAGTTATAAACATTAGACTG
CACACCGCACAATCTGATTTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CCCACCCTATTGCGGCCAGCATTGATTTCAACCAAACAAAAGGATCAGCTAGAAACCAGTACAGTTGATG
TAATGGCTCAAGCCGGAATTTTATATTGCTTTTTACAAGCGAGAAAGAAATAGTTATAAACATTAGACTG
CACACCGCACAATCTGATTTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CGATTGCGTGACCATCGCCTTCGGCCTGCGCAACGTCACCCACAAGGAAGACGCCATTCGTTCGATGCTG
CGCGTGCTCAAGCCGGGCGGCCGCCTGCTGGTGCTGGAGTTCTCCAAGCCGACCAACAAGCTGATGTCCA
AGGCCTACGACGCCTATTCGTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>hme-­‐mir-­‐981-­‐p3_1ss6GC	
  
GTGCGCCGAACTCCA	
  
	
  
GTTGCTGAATTCCAGCTCGAACTGCTGGTAGATGGCGGTGGTGAATGTCTGCAAGCCCAGAATCGACAG
TGCGCCGAACTCCACGAGCATGTGCAGGGCGATCAGCAGGGCGCCACCCAGCATCGACGGCCACAGCAAG
GGCAGGGTGACT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CATCATAAATATAACAATAATGTCCTTCAATTCAATTCAATTCAATTTAATGACTGTTAGCTTTATGGCGC
CGAACTCCAACAGGAATTGATTAAATCCATTTTTGGTTATAATTTTTTTTTTGTTCCATCAAACATCGAT
TAAATGAGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>hme-­‐mir-­‐92b-­‐p3_1ss2CA	
  
CATCGGCTCTGGTAGC	
  
	
  
TGAATATAATGATCCACAATTATGGCATATGGATCCATCCGGCACATATATTCAATATGATGCAAAAGCCA
TCGGCTCTGGTAGCGAAGGTGCACAACAAAATTTACAGGTAAATTCTGTTTTACACTTTTTCTTTTTCTT
TTTCATTTTGTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CGGAAACATTGTGTGCTGCGCGTAAAGCATTCTCGATTCTCGTTCAATCCATAGACTACGCGCAAACACA
TCGGCTCTGGTATGGAATGGATGGGCATTGACGTTACGAACAAATAGCAAGTGAAATAGAAACGTAAAA
CTGTAGACAAC	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>hme-­‐mir-­‐6308-­‐p3_1ss12TG	
  
CCCGTGGCTCGGGGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>hme-­‐mir-­‐307-­‐p3_1ss14AC	
  
CCGTGGGTGGGACCTC	
  
	
  
CTTCCTGAAGACTGCGAACAGTTGGCATCTAACATTACTAGTCTTTTCACTAGTGCCATTAAAAAATTCG
TTCCGTTGGTGGGACCTAATAATAACCAAACTCTATTCTCTATCTTCTTGCACTCGCATTCTTCAGGGGG
AATCCAAAAAATTACACCG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TCTTCCTGAAGACTGCGAACAGTTGGCATCTAACATTACTAGTCTTTTCACTAGTGCCATTAAAAAATTC
GTTCCGTTGGTGGGACCTAATAATAACCAAACTCTATTCTCTATCTTCTTGCACTCGCATTCTTCAGGGG
GAATCCAAAAAATTACACCGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dya-­‐mir-­‐87-­‐p5_2ss10TG17TC	
  
GCTGAACCGGTACAATCA	
  
	
  
TCACAAATTATTATCTGGCGTTACAATGTCAATCAAAAACGTTTCCAGTCAATTCAATCACTGGATACAG
CTGAACCGGTACAATCAATTTATTTTACATCACGAATGACAGCAATCGTTAGTTCGAATAAATTCTTTGA
AATTGATTTGATGAGTTTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GGCTCATACATTCATTCGGTCTATTATTTGACGAATATTTAATGCAGCTGCGGCAGGATAACCAAATAGT
GAACCGGTACAATTAGCCCATCGTCATCTATCATACATAGCCACATAGAGTAACATTTATTAGTATTTCTG
AATCATGAATTGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTAAAGGCTTGTATTATGCCGTTCATTGGAAACAGTATGACTGCTCCATCAGCTGCGTCTAGTCCAGCAA
CCGGTACAATCAATGTCAAGAAACCATTGTTATCGAATAGAATATTTCCAGCATTTTTGATACAAAGTGA
TCGCGGCGCAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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>dsi-­‐mir-­‐993-­‐p5_2ss10CG17TG	
  
AATGGCGTTGGGCGCAGTGTC	
  
	
  
AATTCAAACCGTTGGATTTGATTTTTGTTTTCTTCTTTCGCTTTCTGTTACAAAAAAAAAAAAAAATAA
GGCGTTGGGCACAGTGTCACATCTCATTCAATTATACAGTCGTTCACCAGATCAGGAAGACCCCAAACAT
GAAAATTCAAGCTTATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dsi-­‐mir-­‐967-­‐p3	
  
CTCTCTCTCTCTCTC	
  
	
  
（All	
  	
  the	
  matches	
  have	
  no	
  loop	
  structure:）	
  
CGAGTGTGAAAAAATTTTCGTCGTCTTTTGAGCGACTCGCTCGCAATGTCTATTGTTAAACTGTGCTTTT
TCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTTCAATTCATTTTATGGAAATGTTTCCATTTTAATATCATTATATAT
AATGTGAAAAATAACACGA	
  
	
  
TTCCATCGCCTCACGTTAGCAATGTCAACTTGATATGAACTGAAATGAGCAGTGCACATCTAGTCTTCTA
CATCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTATTTCTTTCTCTCTTTCTTTCTCTTTCTTTCGAAATTAAAAGCATT
CCGAAATTCAGCCTCCTGAA	
  
	
  
AACAACAGTACACACATAATTCTGTGTCCCAAATTGGTACCAATAGTTGTAGTGGCTGTGCCTTTTTTGT
TCACTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCACTCACTCACTCATTCTCTAAATCGTTCCTT
CGTTCGTTCGTTCTCTTTCGT	
  
	
  
TTTGAAAAATTCGCGATGAAAAGAAAGAAAACTATGTTAGCGTAGAAGTATAAAAATGCCGATTTAATC
CTTTTTCTTAGCATTAGTGTAAACGTACACAAAAATCTCACACACACACGCACTCTCTCTTCTTTTCTTT
CTCTCTCTCTCTCTCTCTCT	
  
	
  
CCTTCACTGAACTGTTGTGTATATGAAATATATGGGAAGCACAGCTGTTGATGCTGATCAATGAGCTGTT
ACCTCTCTCTCTCTCTCTCACTCACTCATTTGATTACTCATACATTCATACATTCACTCACTAGACCATTC
GAACATGCGAAAGAAGACA	
  
	
  
ACTAAATGCAGACAAACACACGAATAACATAAATAATATGATGAAAAATCATTTAAAAAATGAGAACAA
CCATACTACGGGCTATAGAACCGCTACCAGCCCAACAACAATCATCCAAGCATCCAACTTTTTTTCATCTA
TTAGTGTGTCTCTCTCTCTCTCTCT	
  
	
  
TAACATTTTCTCTTGTCACCATTCATTTGAGAATTCTTCCCTTAAATGCTTTCTTTGTGATTCCACTTTT
TTCTCTCTCTCTCTCTCTCGGTTTTCCTATCATATCACAACCGGAACGAGCAGTTGCTTTTTGTGCATAA
AAATCACATGCTAAAAATG	
  
	
  
TTGATGTTTTTTTTTTTTCTTCAAATTTTGTTTGCCTTCATCATCATCGAAGATGCGTTCCGAATTAGGG
CTTGTGAGCTAATTTAGCATTATTACTCAAGATTAAATATCATTTCAACGTTTTTTTCTTCTGCTCTCTCT
CTCTCTCTCTCTCTCTCTC	
  
	
  
TAATGACCATAATATAATGGTCACAATTACCGCATAATATTTGGCAGTGGTTCCATACATTTTTTTTTTTT
TTTCTTGAAGTTATTTATCAAATGAATTTTTACTTTTTTCAATTTGTTGCCTGTTTTTTCCAATGTTTTT
TTTTCTCTTTCTCTCTCTCTCTCTC	
  
	
  
CTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCCCTCCCTCTGACGCGCCTTTAATTCTTTAATTCGAATTCATTTAGATTTA



	
  
	
  

474	
  

GTCAGCGGTATAACAACTCACAACTAACAACCACATGAGAAAAAAAATATACAACAATTAATTGCATCGA
AAACATTGTCTGGTTTTTTGG	
  
	
  
CTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTGATAGTATGTACAAGAGACTGCGAGACTGCAAAATGGCTTCA
ATGGCAATTTGTGATGAAAAATTTAAAAAAAATGAATTGCATCGAATTGATGAGACTTTTTGTTTGCGA
GTTCCGAATGCTGAATGCACG	
  
	
  
CTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTTTGTCTCCCTTTCTCCATTTTCCCTTTTTAGTCATCGTTCGGTTATTAC
ATTTTTGTTTAAACATTATTATGACTTCCGTTTGCTTCCTGCTACCGAGTTCCTGCTTTTGTGTTTTATT
TTCACTCATTTTCTTTCATCTTTA	
  
	
  
AATTGCATGGGCTAGTAAGTCTACTCATGCAAGAAATGGCATCAAACATCAGGACAATCGAATTGTTAAA
CAAAATGTTTTCACATCAAAAAGAGCAACCTACTTATTCATCTTATTGCTGTCAAATATTGCGCATCTAA
CCAATTTATCGTCCCTTGCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCT	
  
	
  
AATGTTTACGTAATTGTGCTAGAATTATGCTGTCAACGAGTTATTTCAGAAAATTATATTGTTCCTGTGT
GGTGAAAAATATATCATCGCAATCCTTTTTCGTTTTCATTCGTTTTGCGCTTTTTCGGCCGGCGAACTTG
ATCGTCCCACTCTCGCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCT	
  
	
  
TCGTTCTTGATTTGTTTATTATAAGTTTGACGGTATACTTAAAGGTTTCATCATTTTACTGTTCCCTTTT
GTCCTCTCTCTCTCTCTCTCTTTCCCATTTTCCATCATATTTTTTCGTTTGAATTGGTCCGGACTGGAATC
GAGCATTGAAACGAAGCATC	
  
	
  
CAGCATCCATTATACCAGTTATGAAGTATTTACGCGCATTGCGCAGCTGTTGCGATTTATTAGTTCTTTTT
CGCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTTTATCATTATAAAATCTAATTATTTTCAA
ATCGAAACACATGTGTTATT	
  
	
  
GGCAACAGTTTAAAGTATGATATCGCGTCGGTTCTCGTCGTTGCTGTACTTTTTTCTTCTCTCTCCCTCC
GTCTCTCTCTCTCTCTCTTTGTCATCTCTAGGCTTCAGCATAAATTGTTCGTTTACCTTGCGAACATTTG
TTCATTCGTTTAGGTTTTTG	
  
	
  
TCCATAAATCCATACGAATTGCCAATCAATTTCAAGTTATTGTTTTTATTTATTCTACTAGAAATGATTTT
TCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCATTCTCTTGCTCTTTCTCTCGTTCCAGTTGCTCATTCATTACAATCG
GATGACGTAATCAAAATG	
  
	
  
TTTAGTTACCGTGCTGTACAATTGTACGTACAAGACGCCACCATTTCAATGACTCTGGCTCTATTCTATTC
TTCTCTCTCTCTCTCTCTCTTTCACCCTCTTTCTTCTTTCACGTTTTAATTCGTTTAAGTTTAAGTTTAGT
TCAATTTATTAAACACAGT	
  
	
  
TCCACGCGCAGCCATCCAAAGTTTGCGTTTCTTTTCACTCTCTCTCTCTTTCTCTGTCCTTCTCTGTCTCC
TTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTTGTTCCCCATTCAAACGTTTAACGTTTCAAA
AAAAAAAAATAATTACGAA	
  
	
  
GACAATCGCATGAAACATGAAATCATATTGCTAAATGTGTTCTTCCCTTTGAAACATTTTTGGGCATTTT
TTTTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTGTTGAATAAGGACGAAAAGAGGTCAGAAAAAAAGTGCAAAA
CAGTTAAACAATTCCACTAATG	
  
	
  
ATTGGCAATTACGAAGAATTTTTTCACTCAAATCGTTAACCAAAACAACAGCCAAAGCCTTCCGCTCGCT
CGCTCTCTCTCTCTCTCTATTTCGAAGATTTGTCGGCCAAGAGTTCGGCACAACTTACAGAGCAAAGATG
CTCAAAATGCACTTGGCAA	
  
	
  
CAATATCGGTGACCATTTATCATTTATCCACTTGTCTTCAAAAGTATTTTAAACTTTTTCCTCCTTTTTTC
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TTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCT
CTCTCTCTCTCTCTCTCTCT	
  
	
  
TCTCTCTCTCTCTCTCTTTCTCTCACTCTTTATCTTTATCTTTCTCTCGTTGTTTCTCGATACATGCAATA
ATACGAGTAAATTTATGTGCACATTTGATCATTTGATGAATGCATTTGTCTTCATTTTTCTAAGCAGCCA
ATCGAAATAAATGTTATTTGT	
  
	
  
TATGTCTGTATTTGCTTTTTTGTGTTTTTGTTGCGGATGACAATAGCAGTATACATTTGTATCATTCCATT
TCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCGTTTTTTTCCTCTATCGTTTGTGAAATCGGTGAAAATGATATG
AGAACGATGTGTTTGCT	
  
	
  
AAACTACATACGTATGTTCTATACTATATTCATGTCATAACCGCATCCATTCGAGATCATCTTAATTTTGT
TACTCTCTCTCTCTCTCTCCCGCTCTCTCTGGGTAAATGATTTTAATGCGATTTGAATATGCCATTTTAAT
TCGAAATGATTCGCTTCAAT	
  
	
  
ATAAAATTACATATTCCAATAATAATAATAAAAAAACATCAAAAAAAAGCTTTTTTTCGTGTCTCTCTCT
TTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTTTTCAATAAACAATCGCCTTGATCTTCCAATAAATGGTTTCTGGT
AAGAAANCAATCGCCTTG	
  
	
  
AACCCAAATTTGACATATGTTTAATGCACTCAATCATGTCAAATTGGTTTTGACATTTAATTCATTTTCT
TTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTATATCTCTCTCTNNNNCTCTCTCTCTC
TCTCAATTTCTGGCTGCCC	
  
	
  
TATAGCAATTCTATAAGCAACATGCTATTGAGACAAAACTGAAGTGACAAATTAATTTACTCTCTGTCTC
TGTCTCTCTCTCTCTCTCTTTATTGTTTACCAATAACCAATCGAAAGCCATCAACCAAACACTCGTCGAT
TCCATCGACAATGTCCGCAC	
  
	
  
ATTCGCTTTGAGTGTTTGCAATTTGAGAAAAAATTATTTTTAATCGTTACTTTAATGCTTCGCATTTTCT
CGCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTATCTTCATCAAAGCCCAATGTTTTTGTGT
GTATTTGTCCATATCTGCACT	
  
	
  
CATTCTCTGTCATCTACAAAGCAAACATTTGTTTCCCGATGCTACCACATTCTTTTCAAATGAGTTTTTT
CCCCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCCATTTTGAATTCAAAATGATTGTATGA
CAAATTTTACATTTCAATTGT	
  
	
  
TGATTGGCTCTGTTGGCTGTCTAACTAAAAATTTGAATTTAAAACTATTGACTATCTTCATTTTTCTCTC
TTTCTCTCTCTCTCTCTCTCACACTCTCTCTCTCTTTCTCTCGTATTCATGTCACAGTTTGATGTCTGTTG
TAAGCCAACCACTTTTATCAT	
  
	
  
CCTTCATTACAGTTTTCGCATTTGAAAACGTTAGCAGCTTACCAAAGATTTTTCTCTATTTTTTACAATT
TTCTCTCTCTCTCTCTCTCTATCTCTGTGTGGCGGCTTACTCGCTGATTACACATTTTGTTTAAATGTTCC
ACGAATCGTTCTTCCGTCGT	
  
	
  
ATGTACACATTGAATATTGTAGATAATCCTCACATTGGTCAGGTTGATCTTCTCGTTTGGATATGAACGA
GTGTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTTTTTCTGTGTGTATTTGGGTGCGGTAAAAAGCCAAATTGCAATT
AATGTTAACTACCATCCAGAT	
  
	
  
ATGTTTTTGTTGCACCAATTGATTTTCCATTTCATTCTTATTGCCGTCACTATTTCAATCACTCGTGCTT
CTTTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCATATCCTATTCACTTTGTCGGTTGTCGACAATTTGTTTTT
AACGTAATTGTTTCTCTTCCCC	
  
	
  
TCGAAATTGAAACCGTGCAATATTCAATTGAATAACGCAATTATTCCGACAAAGATTGAGTGCTGCAATG



	
  
	
  

476	
  

TTCTCTCTCTCTCTCTCTCCGTTGCTCTCTTCTTATATGTACTTCGTCGGTTGCTTGTGCTCGTCGTATTC
ATCTTTCAAATTTGAATATT	
  
	
  
TTAAATATACCAGTGCATTGGTTCAAACTCTACTATCGAAATGAGAGATGGTCAGGCAACAGGTGTGTTT
TTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTATCCGCGTTCTTTTTCGTCTTTTTCAGTTTAAACGTTTCGAGT
TTGTCTGATCACATTTTGAT	
  
	
  
CATGTTCAACGTTCATCTCACTCTTTCTCTCTCTCTCTCTCCCCCCCCCTTCAAATGTTGAACATTCATTC
AAAAATTAATTAAAATTCACAATGGCAATGAAATCCGATATGATTCAAAATGCAATATGCTTGTTTCATT
GGGGTCAGGTAACAATAGGCTA	
  
	
  
TTTCGATTTTATATTTTCGCTTTATTTGTGGAATCTGTGATTTTTTTTTCTTTATTGTTTTCTTCATCTT
CTTCTCTCTCTCTCTCTCGTCATTTCCTTTTTAATATGCCTTCCATTCAGTGGATGGTTACGTTTCGATTT
GCTTTCTGTCTCACTCTGTCG	
  
	
  
TCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTTTTTTTTGCTCATTTCTCGACATCCACACCATCGTTATGTCAAAATGTGT
CGGTTGGTCCAAAGGAAAACGGAATAACAAATTATTATTCATAACCATGCCAAGTCAAGTTTTCCGACAA
AATGCAAACGAAAAGAAAACTCA	
  
	
  
CAAGGTAAAGAAACATTTTGTCCGTACATTGAAACTGATGGACACAATTCATTTTTCTTCTTTTTTCTCT
TTCTCTCTCTCTCTCTCCCCCTATCGAACGAAACAAATGAATAGCCATTGCCGGTCAACTGTTGTCACAT
CCAATAATGGCGCCATTGAC	
  
	
  
ACCCTTCGAAATTAATTTTTCGTTATGCATTTTGTTGGTTTTCCATATTGTATTCATTTGGTCACTCTCT
TTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCT
CTCTCTCCTTATCTCTCTA	
  
	
  
AACTGGAATGAAAGAAATTACTTTGAAATCCCAAACGAATTTCAATTTATTTATTTTACATTAAGATGTA
TCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTTTCTCTCTCTTCTGTTTGATCATTCCATTTGGGCGAATTATTATTGGAGT
AATTTTCTCTCACTGGCT	
  
	
  
TTTCTAGTTTTCATTCTTGTATCGTTGCGTTGCTCTTAAATGGAGCCAATCACACAATATTTGCTCTCTC
TTTCTCTCTCTCTCTCTCTGTTCCTTTTTTACTTGCAACTCATTCAGAACTCTTGTTTTCAAATCGTAAA
TTGATAAACCAAAAAAAAAA	
  
	
  
TTTGCCGTTTAATCATATTTCAGTCCAATAAGCATTTATTGAATTTGTTTTTGTTTCAATTTCATTTAAC
ACTTTCAAATGTATAAAGAACGGATGATAATCTATTTTATTGTTGTTAGTTTTGCATGGTTTTTCTCTCT
CTCTCTCTCTCTCTCT	
  
	
  
CTTTTTTCCAACATCAAATTGCTATTCATATTTTTATGAATTTTTTTGGCGACTTTTGCCTCTCTCCCTC
TCCCTCTCTCTCTCTCTCTTTTCATCTATTAGACTCACTCCTGGTAAATTCATCACGATGAACCGTGGAAA
ATCTATAAAATATTTCGTTGC	
  
	
  
TTTGTACAAGTGCAAACATTTACTTCCTGTTCAACATATACTGCAAGTGATATGCACATTCTTCCGTGGC
CTTCTCTCTCTCTCTCTCTCCCTTCTTTCTTTCTTTTCATTCTTCATTCTCTGAATAGTTTTAATTGTAAA
TATTCTTGATATTCGTGTTGT	
  
	
  
GCCGAAGACGGTGATGACGATCAGTTGTTAAGGGCAAACCGGTCATACGATTTTCTATTTTCCTTTTTTG
ATCTCTCTCTCTCTCTCTCTCCCTCCGTCTCTTTCTTGGTGTATTTAAATTATGACATACCTCATTTGTTA
CTTGAAGCAATGAGCACTT	
  
…	
  (all	
  the	
  others	
  are	
  high	
  in	
  CTCT	
  repeats	
  and	
  have	
  no	
  putative	
  loop	
  structure)	
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>dps-­‐mir-­‐2574b-­‐p3_2ss2CA18TC	
  
TACATTTGGTATTGCGTC	
  
	
  
TTTTTGCCGGTAAACAATTGGAAGATGGCCGTACATTGTCCGATTACAATATCCAAAAGGAATCAACATT
ACATTTGGTATTGCGTCTTCGTGGTGGTATCATTGAACCGTCACTCCGTATTTTGGCTCAAAAATACAAT
TGCGACAAAATGATTTGC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTTTGCTGGTAAACAATTGGAAGATGGTCGTACTTTGAGCGACTACAACATTCAAAAAGAATCAACTTT
GCATTTGGTATTGCGTCTTCGTGGTGGTATGCAAATTTTCGTCAAAACATTGACCGGAAAAACCATCACT
TTGGAGGTTGAACCATCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TGGTGGCGGGACATTTAAATGGGATCCATCAACTTTTTTCAGCATAATTTTTTTTCATTAATTTAATTCA
CATTTGGTATTGCGCTTAAATTAAACGCTCATTTTGAGTATGTCATCAACTTCCATTCAAATGAAAATTT
CATTCATTTCAAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ACTTCTCATAATTTGGCCGATATCATCGGCGCCATCGCCTAACACTGACTGAAGTGCATTGTATAGATCAT
TTGGTATTGCGTTTTTGAGCGCACTGAATATTAAAAAACAGAACCAAATGTATTGAGGGCTAATTCTTTC
ATTTTTCATGGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTTCATAGTTTGTTCCGGTGATAGTGGTGGCGCCCTGTTATGCAAAACAAGAGATGGTACATTGAAACAA
TTTGGTATTGCGTCGTTTGTAGCATCAGATACATGTTCGCCTTTTGATGGTCCAGCCGTTTTTTCAAGCA
TTCAAAGTGTTCG	
  	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dps-­‐mir-­‐2519-­‐p5_1ss14GT	
  
TGCCTGGCGGCCGTA	
  
	
  
AGTACCAGCGCAAGACCTCGCAGCAACGCCTGGACACCTTCCTGGACGGCATGCGCGTGACACCCCAGCG
CCTGGCGGCCGTGCACCGCTACCTGTTCCCTGAGGCTGGCCAGGCCACGTTCAACGCCTTCGTGCGGGCC
CATAGCAAAGACAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ACGGGCGGCCGACGACGATGCGTTTGCCCTTCGAGCGGCCGACCACGCTTACCTGCAACTCCTCGGCGAG
CTGCCTGGCGGCCGCTTCCCAGGCGTCGTCGAGCGGGCGGTGGTAGCACAGGGTGATCAGCGCATCGCCG
TTCAGGGTGGTGAGGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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>dme-­‐mir-­‐967-­‐p3_1ss1GC	
  
CTCTCTCTCTCTCTTT	
  
	
  
(Altogether	
   100	
   matches	
   that	
   all	
   contains	
   high	
   CTCT	
   repeats	
   and	
   have	
   no	
   putative	
   loop	
  
structure:)	
  
CACTTTTGTATCTCTTGTGGACCTTGCAATGCGATGTGAACGCGATAGAATCGCCTCATTTATATTTCAA
TTTTAATTTGCGAAATGCGTTAAACATTCGATTTGCAGAATATCACATTCAGCATTCAGCAGGTTCTTCG
GTATTTTCCATCTCTCTCTCTCTCTTTCTCTCTCTCT	
  
	
  
TTTTTCCAACATCAAATTGCTATTCATATTTTTATGAATTTTTTTGGCGACTTTTGCCTCTCTCCCTCTC
CCTCTCTCTCTCTCTCTTTTCATCTATTAGACTCACTCCTGGTAAATTCATCACGATGAACCGTGGAAAAT
CTATAAAATATTTCGTTGCAT	
  
	
  
GTGCTTTGTACCGCGATTGGCACAATCTTTCTCTCGTTTTGGGCCAAATCTCAATATTTTTTCTCCTCTC
TGCCTCTCTCTCTCTCTTTCTCTCATATTTGCAATCAAATAACAATTACTACTTACTCCTATGGATGCCTA
TTTTAAATATTTAGCATTGTCGTC	
  
	
  
TCTCTCTCTCTCTCTTTTCTTCTCTTTTCTTCATTCTTGTCTGTTTTTTTCCACAAAAAAGTTACAATTC
AACTGCAAAAGTTGAATTCGAAATGGAATAAAAACAAGAGCTCAGATGTTTATTAAAATGACATTCAAT
TGACTATAACCGTTATTGATACAT	
  
	
  
TATGATTTTTTTTTTTTAAATGTTTGTTATGCATGCCATTCATTCCCGACTATTTGGCTCTTTTTTTCTC
TGTCTCTCTCTCTCTCTTTCTCCTGTTTGCCTGTTATGCCTTTTTTCGTTTTCGTTGCCTGCCGTCCCTCA
AAGAATTTCATTATATTTGAAT	
  
	
  
TACAAACACGAATGCGACTGCATAGCAAACTACACACCACACTCAATTCGGCCGCTGTATAGTCTTTCAC
TTCTCTCTCTCTCTCTTTCTGTACTTTTTATTTTCGCACAGGCGAAGAGTTCTCAAAGTCACAGTTGGTA
TATCGACATGCTGTTTTAATG	
  
	
  
TCTTGATTTGTTTATTATAAGTTTGACGGTATACTTAAAGGTTTCATCATTTTACTGTTCCCTTTTGTCCT
CTCTCTCTCTCTCTCTTTCCCATTTTCCATCATATTTTTTCGTTTGAATTGGTCCGGACTGGAATCGAGC
ATTGAAACGAAGCATCGATTA	
  
	
  
GTATTTACGCGCATTGCGCAGCTGTTGCGATTTATTAGTTCTTTTTCGCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTC
TCTCTCTCTCTCTCTCTTTATCATTATAAAATCTAATTATTTTCAAATCGAAACACATGTGTTATTCCCTG
TTGGAGCTCAGAATCCATTATCGC	
  
…	
  …	
  
	
  
	
  
	
  
>dme-­‐miR-­‐317-­‐5p_1ss1TC	
  
CGGGATACACCCTGTGCTCGCT	
  
	
  
ACAACTTCACAAAACACAAATATATGACAATAATATTATAATAATTTAAATGATATCATTTGCATACTTAC
ACCCTGTGCTCGATTCATATTTAAATGTTTGCAAAATGTCATTTTATCGCGATGTTTTGCGCGCGTCAGA
TGTATTTATTGTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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>bmo-­‐mir-­‐3415-­‐p3_1ss15AG	
  
TCAGAGTCGTTCCAG	
  
	
  
AGTGAGTCGGATAAAATTGAATATTTAATGTGTTTTTTTCTTGCACATCAGATTTACAGTTATTGCATTT
GATATCAGAGTCGTTCCATTTTGAATAATTTGTTAAAATATCTTTAAAATCGTAGGGTTTATTTTCAACG
ATAATACGTGTGCTGGAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTGGGCAAAAATTGATTATTAATTATTATTATTATTATTTGTTTTTTTTTCTTTCTCTCGTTAGTTTTCA
GAGTCGTTCCTTAGTCATTTTAATGTGTGATGTGTGTGTTAAAGGTGTTATTTTTTTTAGTATGTAATGT
ATGTGAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TGTGTCATCAAAATCCCGTTCGTCCCGTCCGGTTTATCCAAATAAATGAAAAAAAAATAAATAAAAAAAT
CAGAGTCGTTCCTTTTTCTCTGTGCAATACCAATTTGTATGTCTTAGACTTTTTTCCTCCTATTTTCAGTA
TTCCTGTCGTCC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3392-­‐p5_1ss9AG	
  
TCGAACCCGCGACCC	
  
	
  
AATTGTGGTGTAACAATTGATGAATATCTCATTCTCAAAAGTCATTTTTTTAATGTCTGCCCGCATTTAT
CGAACCCGCGACGACGCTGGGGAATGCAATGAAATGAGGCCAGAAATACAAACTGTTGAAAACATTTCT
TCAATATGTTCAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTGGAAAAATGCAAAAGAATAAATTAAAAAAAAAAAAAAAAAAAATACGTACATCCCATGCGGGGATCG
AACCCGCGATCTTTGGATTAGAAGTCCAACACCTTATCCACTAGGCCAATGGGACTACATATGCAGAGGA
GCTGTTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTACAAATTTTTTCGCCAGGTGGCGCCACTCGTCACTTTTCCACCATCTTCTATCTCTTTCGCACCAGGA
AAACCCGCGACCCGCAAAAATCGCGAAAAAAATTGATCCGCGAAAACCGCGAAAAATTTTAGCCCGTGG
AAAACCGCGACCC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3319-­‐p3_2ss7GA17TG	
  
AACCCGACTCCGTGAAGC	
  
	
  
ATTTATCTTGATAAAATCCCAAAAATTTCTGTTGAAATTTCATAGAATCCCTGAAAATCCACCGTCTTTCGACTCC
GTGAAGCACAGCTGGTGGCTTCCAAATTAGGAAGCATCATGAAAAAACCTGATAATTTTTATTTGACTTGAAGAA
AT	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAGTCACATTTCACCGAATGAGACTGTTATTTGGGACACGCTGTATAATCTCTGAAAATCCAGTAAATGCCGGCTT
TCGACTCCGTGAAGCACAGCTGCTGGCCTCTAAACTAGGAAGCAATATGAAGAAATCTTATAATTTCACCGTGTAA
CAGACCCCGACTGACA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CTGATGAAATCCCAGAAATTCCCGATGAAATCCTATCGGACCTCAAAAAATCCCTAAAGACCCACTAAAACCGGGA
TTTAGACTCCGTGAAGCACAGCTGGTGACTTCTTAACTAGAAAGCATTATGAGAACTTATCACAATTTCCATCAGA
CCTCATGAAATCCCAGAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3262-­‐p3_1ss11CG	
  
TAAGCGTGGGGTCGGAA	
  
	
  
TTTCTTCCTAATCTAAAACTGGATAAAACTTGTGAGACGCAAAATATCAAACATGAATATAGTAGGTTTG
CGTGGGGTCGGAATTTGATAAATTCCACAATACATATTTAAGTCTTTCTTAAAACTTCCATTTCGATACT
CTTATGAATTGTCAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐3218-­‐p3_1ss5TG	
  
TCACGCCCCTCCTGA	
  
	
  
AACATTACCCCCTATTATCGTACCTCCTCTATCGATTGGCATCATTAGTTTTATTTTTGTCTAAGGAAAAA
TCACGCCCCTCCTCTCACCCATGTATGATGACGATAAACGTCGTTACCGCCTCATTATTTCGAAAAAGACG
TTATATGCATTTAGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTTCATTCGGGTATAGCCGTAATCGCGACTATGGAATGCACTCCAAGCTGGAATTTTTTTGATAAATGGC
TCACGCCCCTCCTTGCAGCCAGCAGAACCTGTAATGAGATGAACAGGGGCTTTTGGATTTGTGTATGGTG
CTTCATATGATCCAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
CCATTTTTGGTCAATCGAAGCAAAAAATTTAAATTTTGAAAACGATTCTTAACAAAAAAAAAAAAATTA
GAACGCCCCTCCTGGGCGCGGTAGTGGATCTGGAACCGTAATAAAAAGTTATCGGTGGATTTTCTCAAGC
TTTCAAATGGTCCAA	
  
	
  
TTGGAAAATCGTAACGTCCTCATTGAAAAATTACGGAAAAGTACACGAAATGGAGTTTCCAAAAACTAA
CCGCCCCTCCTGAAAATTTGATCTCGTATACTACTGATTTAGTACCTACAAAAAGCATTTTTCCTATCGCT
ATGTTCGTTTCTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  



	
  
	
  

481	
  

	
  
>bmo-­‐mir-­‐2733g-­‐p3_1ss3GC	
  
CTCTCTTTCTCTCTCT	
  
	
  
(Altogether	
  100	
  matches	
  high	
  in	
  CTCT	
  repeats	
  or	
  repeated	
  sequences	
  and	
  have	
  no	
  putative	
  loop	
  
structure)	
  
	
  
TACAAATTTTCTAGTTTTCATTCTTGTATCGTTGCGTTGCTCTTAAATGGAGCCAATCACACAATATTTG
CTCTCTCTTTCTCTCTCTCTCTCTCTGTTCCTTTTTTACTTGCAACTCATTCAGAACTCTTGTTTTCAAA
TCGTAAATTGATAAACCAAA	
  
	
  
TTCATGATTGTGTTTTGTGCACTTTTGTCTCATATAAAAACAAATTTTCATTTGTTTTCAATCGTTTTGC
CTCTCTCTTTCTCTCTCTCCTTACACACAATCAATTCCATAATCCCGTTCTGAGAAGACACATATGTTGTA
GCAATTTGTACATCGCGATAT	
  
…	
  …	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐miR-­‐2738_L-­‐7_1ss18TG	
  
AGAACGGCCAGCTGATG	
  
	
  
TTAAATAAGGGATCGATATTGTGATGATTGTTTTTTACCAATTTCAAATGAAACTCAAGATTATAAATAA
GAACGGCCAGCTGATGGAGTAAACTCCAACTATTTTTCATTACAAAAGTTTTCGGTGTGGTTCTGTTGAT
TCGTTACACTAATTGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAACAAATGAACATGGGTCTGTTGCATGCGCGTAAAGACCTGTTTTAGTTTGCATAATACAGTCAGTTGA
ACAGCCAGCTGATGGTTTTCGGGTCGTTGTGGGCTGTATGGGTGCCTTTGTAGTCAATGGTTTAACATCT
ATAATGGCAACAA	
  
	
  
CGAACAAAAAAACGATGAAAAAAAAAATCGTGAAAATACTTAACAAAATTCACAGATTGATTGACTCAT
CGGCCAGCTGATGCGCCAATGTGATAGAGACAAAAGTTTCATTTCATTAGCCAAAGTGTCAATTTGAAA
ATCATGTATGACAT	
  
	
  
CAAAAAGCATTGTTGAAACTGATAATTACAATTGTAAAAAGAAAAATAAATAAAATGAATTCAAATGCG
GCCAGCTGATGCGAAATAATAATAATTTCAAATTAAGAGTGCGTAATTCGATTATTATTTCAGTACTAGA
TTGCCCTGTG	
  
	
  
CCCAAAAAGCATTGTTGAAACTGATAATTACAATTATAAAAAGAAAAACAAATAAAATGAATTCAAATG
CGGCCAGCTGATGTGAAATAACAGAGAAATTTTTTTTTTTGTTTTTTTCTCCAAAAATAAATTCAAACA
AATTTAAACAAAATGA	
  
	
  
GCCGATTTGCTTTGGAGTCAATTTATCAAAATGCGGAAGATGTTGATTTATTGGCTGGTGCATTGTTAGA
ACGGCCAGCTCTGGGAACGGTTTTCGGTCCTACTTTATCTTGTTTATTGTCAATTCAATTTGCGAAATTG
CGAAGCA	
  
	
  
AACCCAAAAAGCATTGTTGAAACTGATAATTACAATTATAAAAAGAAAAACAAATAAAATGAATTCAAA
TGCGGCCAGCTGATGTGAAATAATAGAGACAAGTTTTGTTTTTTTTCTTTTGTTTTTTGTTTTTTCTCC
AAAAATAAATTCAAAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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>ame-­‐mir-­‐6066-­‐p3_1ss4TG	
  
CTCGTCTCTCTCGTC	
  
	
  
ATTTTCCATTCGTGCAATAATAAATGTCGTTGTTGAAAATTTATATAAAATAATTTCCTTTTTTTTTCTT
TTCCTCGTCTCTCTCGCTCTTTTTTCCTTCTTTTTATCTAGTTCTTTAACCTTCATCAGTAACCATGTTAG
GCATAGACATGTAACTGGG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ACACATACAGTATACACTTATGCACAACCATTAAATGCAATCATTTTTCTACTTGACTGATAATGACTAAT
GCGTCTCTCTCGTCGCCGCTTTTCTCCCTGCGACCCAACGAATCTCGAAACCGAAAATAAAACTAACAAA
AAACAATAAATTTTCAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CATATTTTGTTGAAATTAAAAGTAGTCTTATGTTCTACATTTTCCACTTTCACTGTATTTTAAGCCATATTTTCTCG
TCTCTCTCGAATTTCATTTAATAATTTCAAAACATTCTTTGTTTCGTTCATTTATAATGCAAAGCAATCGTTTTCG
CTGGTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAATGATCTATTTTATGTTTGTCTGATTTCATTTTATCTTCTTTGTCAAAAATGTGTTTTCGGTTATTCTTTCTCT
TCGTCGTCTCTCTCGTATGAACTTTACCGAAAATTGTGGTCGAATCGAAATCGTAAATTGAGCGCCGCATCAAAAT
TTCGAACGAATTAAATTTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAAAATCATTATATTGACTATACACAAACTTGATTGTTCCGCCAGCATCTCTAGGCTATTGTGTATCCAAAATCA
CTTCTCGTCTCTCTCGCTGTTTCATTTTTTTTTTTTATTTTGCCTCAATTTTACTGTCGGATTTTNCAAAATCACT
TCTCGTCTCTCTCGCTGTTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAAAAAATCATTATAATAACTATACACAAACTTGATTGTTCCGCCAGCATCTCTAGGCTATTGTGTATCCAAAATC
ACTTCTCGTCTCTCTCGCTGTTTCATTTTTTTTTTTGCCTCAATTTTACTGTCGGATTTTCAAGCGATTTTAATTA
GTTGTGCATTAAGACAAATG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CATGAATCATTTTCCATTCGTGCAATAATAAATGTTGTTGTTGAAATTTTATATAAAATAATTTCTTTTTTTTTCT
TTTACTCGTCTCTCTCGCTCTTTTTTTTTCTTTTTATCTAGTTTTTTAACCCTCATCAGTAACCATGTTAGGCATAG
ACATGAAACTGGGATCTGCG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GAATGATCTATTTTATGTTTGTCTGATTTCATTTTATCTTCTTTGTCAAAAATGTGTTTTCGGTTATTCTTTCTCT
TCGTCGTCTCTCTCGTATGAACTTTACCGAAAATTGTGGTCGAATCGAAATCGTAAATTGAGCGCCGCATCAAAAT
TTCGAACGAATTAAATTTGA	
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No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CAATACCTGCAAAGGTAAATGCTAATGCATAACCAGCAAATTTACCAATTTGCGGCGCAATAACGGACAATGGTAA
AGCTCGTCTCTCTCGCGTGCCATCATTTTTTTCACTTGAAATTGTAATATTGTCGTTATTTTCCATGGTGTTGTTG
TTGTTGTTCACTGGTGCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CATTCAAACACATACAGTATACACTTATGCACAACCATTAAATGCAATCATTTTTCTACTTGACTGATAATGACTAA
TGCGTCTCTCTCGTCGCCGCTTTTCTCCCTGCGACCCAACGAATCTCGAAACCGAAAATAAAACTAACAAAAAACA
ATAAATTTTCAAATGTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TGTTTATCGTTTTTCCTTTGAAAATGCCCTTTGATACATGATGTAACCGCAAACGTCCAACAACAACAATTTTCTT
ATCTCGTCTCTCTCGGGGCAATAATGTGCTTAATTTGAACATAAATGTAATGAATTCCATTGATGTTTATTGTTCC
CGAACCTGAAACTATTTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAAGATTTTCAATGTACTTTCCATAGCCACGGGGTGCATTATTTGAATCTCTACAAAGTTGCGATAATTAAGTTTT
TGGTCGTCTCTCTCGTTCACTCGAAGACTAAATTATTGTTAGTCGTTGCCTTTAAAAATATGATTTTTGCTTTCGG
AGCCTGATGTTCCTGATATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AGAGATTTTCAATGTTCTTTCCATAGCCACGGGGTGCATTATTTGAATCTTTACAAAGTTGCGATAATTACGTTTT
TGGTCGTCTCTCTCGTTCACTCGAAGACTATATTATTGTTAGCCGATGGCTCTTAAAATATGATTTTTGCTTTCGG
AGCCTGATGTTCCTGATATAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TGATTTTCATATTTTGTTGAAATTAAAAGTAGTCTTATGTTCTACATTTTCCACTTTCACTGTATTTTAAGCCATA
TTTTCTCGTCTCTCTCGAATTTCATTTAATAATTTCAAAACATTCTTTGTTTCGTTCATTTATAATGCAAAGCAAT
CGTTTTCGCTGGTCTTCACTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐3801-­‐p5_2ss9TG18CT	
  
GGATCCGGGACAGTGTAT	
  
	
  
AATTGAAAGACAGCCTCCGGCTAAAAATCTTCTTTATAGTGTTGTTATTATTATGTTTATATTTTCACGG
GGCCGGGACAGTGTATGCAATGTGTATGCATATGTATTGCGTTCGGTTTTCGCCTCTTCACGAAACCTTG
TACATATTCTCTCAAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐3797-­‐p5_1ss15GC	
  



	
  
	
  

484	
  

AACCTCCGCTCCGTC	
  
	
  
CACTTCGATACGCCGTTCGAGGCGAAGATGGTAACACATTGAAATTTTTTTCTTCAATTGAATATACAAA
AATACCTCCGCTCCGTCTCGAATGGACGGCCGTTCCAACGTTTTGTGGATCTAAATCGTTGTTTCGGGTC
AGTTTGGATTGACGAACATG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTTCTCAATGCTGTGAATTGAAATTAGATAATGTTTAGAATTTTTTCTAAAATCCAATTAAATATACAAA
AATACCTCCGCTCCGTCCCGGTGAATAGAAAAGATTTTTAAGCCGCTTGGATCGCAATCCGTTAAGGCAA
AAATCTTCATTTTGGCTATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TGTTCCCAATGCTGTGAATTGAAAATGGATAATGTAAAGAATCTTTTCTAAAATCCAATTAAATATACAA
AAATACCTCCGCTCCGTCCCGATAAATGGAAAAGATTTTTAAGCCGCTTGGATCGCAATCCGTTAGGGCA
AGAATCTTCATTTCTGCTATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CTTGCCGTACCTGTGATTTAGAAATAGATTATGTTTAGAATCTTTTCTAAACTCCAATCAAATATACAAA
AATACCTCCGCTCCGTCTCGGTAAATGGAAAAGATTTTTAAGCCACTATGATCGCAATCCGTTAGGGCAA
ACATCTTGGTTTCTGCTACA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTTCTCAATGCTGTGAATTGAAATTAGATAATGTTTAGAATTTTTTCTAAAATCCAATTAAATATACAAA
AATACCTCCGCTCCGTCCCGGTGAATAGAAAAGATTTTTAAGCCGCTTGGATCGCAATCCGTTTAGGCAA
AAATCTTCATTTTGGCTATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ACTTCGATACGCCGTTCGAGGCGAAGATGGTAAAACATTGAAATTTTTTTCTTCAATTGAATATACAAAA
ATACCTCCGCTCCGTCTCGAATGGACGGCCGTTCCAACGTTTTGTGGATCTAAATCGTTGTTTCGGGTCA
GTTTGGATTGACGAACATGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CTTGCCGTACCTGTGATTTAGAAATAGATTATGTTTAGAATCTTTTCTAAACTCCAATCAAATATACAAA
AATACCTCCGCTCCGTCTCGGTAAATGGAAAAGATTTTTAAGCCACTATGATCGCAATCCGTTAGGGCAA
ACATCTTGGTTTCTGCTACA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTTCCCAATGCTGTGAATTGAAAATGGATAATGTAAAGAATCTTTTCTAAAATCCAATTAAATATACAAA
AATACCTCCGCTCCGTCCCGATAAATGGAAAAGATTTTTAAGCCGCTTGGATCGCAATCCGTTAGGGCAA
GAATCTTCATTTCTGCTATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
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>ame-­‐mir-­‐263a-­‐p3_2ss13CG17GT	
  
CCCGTGGAGCTCGCGTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>aae-­‐mir-­‐7-­‐p3	
  
CAATAAATCTCAAGTCTTTCT	
  
	
  
GTGAATCATAATCATTGTTGTTGTTGATAATCGTTTCGTTTTAACTCAGCATTTGCAAATTCCAGATGCA
ATAAATCTCAATTCTTAAACTCATTTTCGAATAAATTAAAAATTCTCATCTGATTCGAATTCGACAGGAA
ATTATTATTGAAGTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ACAAACCAAGTTAGTCATAAATACGGCTATGTAGAAGTTTGAATTCATTTATTGTTTTTTCTACTTTCTT
GAATAAATTTCAAGTCTTATTATTTTGCAGCTGATTATTTCCAATACATTGATACATCAATAATATTATAA
TACCATAAAAAATTCC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TTATATATTTCGGGCATTTTATATAAATGATTGACAATATGCATGTTACACATTTTGTGATTTGAATAATA
AATCTCAATTCTTGAAGCGTTTAATTCTTTGAAATTCAACGAATCAACAATCCAATAACGATTTGAATCA
TCTGAACAAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  	
  
	
  
	
  
	
  
>aae-­‐mir-­‐282-­‐2-­‐p3_1ss12CG	
  
ATTCCACTAGCGAGA	
  
	
  
AAATCTAAATTATAAATTTTTTATTATTAAAAACAGTTGTTCATGTTCCACCACCACAACGGCCTTGGAT
TCCACTAGCGAGACCAAATCGATCTAGACCTGCATGTAAGTTACTAGAATGATGCGACGAAATGGTCAGC
AAAATTAGAGAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATAAATAATACTTTCGAAAAAAAAAATCCGCTTGATTCTTATTCGATAATCAAGATCGTAAGATTCATT
CCACTAGCGATGGCATACTTTAAAGAATTTGGCAATTATTTTTTGGATTTATTTAGTCGATGCGGTAGTT
GAACTCTTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CAAAGGTCAGAATCAAAGTGACTTGAAGAACCAAAAATACGTGCAAACACAGGTCTCGTGCATTTTTTT
TCCACTAGCGACATCTATGCACTAACTGGGTATTATTTTATCTGTTAATATCTGCGCAGTGTTGGTTTGCC
ACCACACCAAAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTAATAAATTGCAAAACGGTTCGATTCTTCAAATTCAGATTCATGCACAGGTCGCGTGCATTTATTTTC
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CACTAGCGACATCTGTGCACTTACTGGGTATTATTTTATCTGTTAATATCTGCGCAGTGTTAGTTTGCCAC
CACACCA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATTGAAGACCACGAGCACCAGAACCAATTAGTTTACAATATTTAAAAACCGCTGATACTAGCCACTAGCC
ACTAGCGAGACCGCTAATTTCAGGCCTTCGTCCATTTCTGTATGCGATTTGCTGTCGAGCAATTTTCTAA
TTAAAAAGTCTAATTCGGTCAAAAAAGTTCTAAAACGGAAAGTTCATTTCATTTCATTCGGCCATTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>aae-­‐mir-­‐124-­‐p5	
  
TATCCACTGCCGGCCTATATG	
  
	
  
AGCATCGTCGTACGTTGACACGTAATTTATCGGGTGGCCAAAAGAAGCGTCTATCAATCGGTAACATTAC
TGCCGGCCTATATAATTCTAATAAAATAATATAATTATTTCTTCTCTTATGATTTGCGTAAAATTTTGATA
GCCCTTGAGCTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTTATTTTAACATCAGGAAGTTTATCAATGATGCATAGCTTTTGTTGTTCGTGAACCATATGAGCGTTTG
CCGGCCTATATGATTGATAGACCGAATATCCTAAGCCTATCAGGATCCCAGAAGCACCGCCAATCAGCAGA
GGTTTCACAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>aae-­‐miR-­‐996	
  
TGACTAGATTACATGCTCGTC	
  
	
  
CATCGTGTGCTGAAAGTAATAAAATTGAACAAATTATGATACTAGGCTATCATATCGGGCGTAAATGTGA
CTAGATTACATGAAAATCAATAATATTGATGGATATTGACAGTGATTACAAAATCAAGTACAACCAATCA
ATACATATAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>aae-­‐miR-­‐309a_R+1	
  
TCACTGGGCAAAGTTTGTCGCT	
  
	
  
CAAAAGAAGAAACATTAAATGTGTAAATCGCGTAGCTTACATCTTGCTACACCAAATAAAACGAAACCA
AAGTTTGTCGCTTTTGTCTTCAAGTTTCCATTTCTTTTTTCTTCTTCTTTTTTCCTTCTTTTTTCTCATT
TCATTATCTTTTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CTTTCTATCCGTCATTCTATTCGATCTTATCGAATTTGACTTGCAATGTGGATTGGTTCATTTGGCAAAT
GGCAAAGTTTGTCGTTGTTTCATAGCTAAAATTCATTTGCAACACTTTGAGTTTGGCCATTTTTGTGAC
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TGTAAATGCGTTTTG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>aae-­‐miR-­‐1174_R+1	
  
TCAGATCTACTTAATACCCATA	
  
	
  
TATGTTGTCAAGAGATGAGATATTTGGATCAGAATGAAATTTCTTTGGATTTCAATTTTCGATAGAATCA
GATCTACTTAATCAAAATCCAAACGGATTGTTGCTACAGATTGCTGAAACTGTCCTCTAAATATGCCGCC
TTACAATAGGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GTTGTGTCACAGTTGGATTAAGATTATTATGCACAAAGTTCTTCTTTGTGTTTGTACATCTAAAATGGTA
CTTAATACCCATAGCCCATAGCCCATAGTGAATGCATTTGGCTGTGACTCTCTTGTGAATATTTAATCATT
TTATTCAAATGGAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATGCGAGGATATTTGTAATGCGAGAATTTTTTTTTTTCAATTTAATTTTCGGGAAAAATGCATAGAATCA
GATCTACTTAATCAAAATCCAAACGGGCTGTTGCTACAGAATGCTGAAACTGTCCTCTAAATATGCCGCC
TGACATTCGAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐154646_6	
  
GACTGGTCGAGAGACACCTTCGG	
  
	
  
ACCGACTACACCCTGCCCAAATCTTTCAGACCGATCAGCCTAACCTCCTTCCTACTGAAGGGCTTAGAGA
GACTGGTCGAGAGACACCTTCGAGATATTTTCATCAAGAACGGTAGAGATTTTGTGGTCCAATACGCCTT
CCAGGAAAGTAAATCGACTGAGTC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GGGTGACTACACCATACCTAAATCATTTTTACCGATAAGTCTAACCTCTTTTCTGCTGAAGGGTCTAGAA
AGACTGGTCGAAAGACACCTTAGGGACTCTTTTCATCTGACTGATAGACCCTTCATAGCCCAACATGCCT
TTCAGGAAGGCAAGTCGACTGAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CGACTACTCTATACCTAAGTCCTTCAGACCAATCAGCCTAACCTCATTCCTAGTGAAGGGGTTGGAGAGA
CTGGTCGAAAGACACCTCCGGGACACTTTTACCAGAAATGGTAAGAAGTTTGGGATCCAATATGCCTTCC
AGGAAGGCAAATCATCAT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AGCGACTACTCTATACCTAAGTCCTTTAGACCAATCAGCCTAACCTCATTCCTAGTGAAGGGGTTGGAGA
GACTGGTCGAAAGACACCTCCGGGACACTTTTACCAGAAATGGTAAGAAGTTTGGGATCCAATATGCCTT
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CCAGGAAGGCAAATC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐3p-­‐174923_5	
  
TGAAGACGATGTGTAGTACGTTGGAGCT	
  
	
  
TATAGGAATTCTACTTTCACACTATTATCATAACAGACTTACTACTTGTTGCTTAGTTGATTGTGCAAGTT
GATTGAAGACGATGTGTAGTACGTTGGAGCTTTTGCTGTTAACAGGTTTTCCTTTGGCGTAGTTCTTCTC
CGGATGGATGGTACTACTGCGCAACTGCTGTGATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐6497-­‐p3_1ss16CT	
  
ATTGGCTCTGAGGACTGG	
  
	
  
AATGTGTCAATCAAATAGTTATGAATGGAAGGAAATTACGCAAGAATTCTTTGAAGCGGTTAAAGGTTT
GGCTCTGAGGACAAAAAATTCCATAAAATTTTATACATGAATTTAATCGAATGTCTATTGCACAGAATTG
CAGCTCGGTGA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PN-­‐2779-­‐5p-­‐3623	
  
TCCGGTTCGAAGGACCAT	
  
	
  
CAAAAATAACTCTGAAAAATTATTTAATTTTCGTTAAAACTATGTTTTCCAATATTTCTCACTGTTTCGC
TCCGGTTCGAAGGACCAAAATGTTCAGTATGAATAAAACACGTCTTTTCTGTCTGTTGGTTCGCACATCA
AAGACTCTTTATTAAAATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
TAATCGAATTAATGTCTCGCATTAGAGACAATTAATCCGATTAATTGTTTTTCTTCAATCACTTTTTTCT
CCGGTTCGAAGGACCAATGTGTTCGCACTTACTATTATTTTGCGGGAGCAACAAATAAAAACACGTGTTG
TTCGGTGAAGAACTCGT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
CGCATTTTGTTTGATTTCAAAGAAATTTTCATAATTCTTATTCCCTTACCGCTCACCGAATCCGTTAGAG
GTTCGAAGGACCATGTTCGATAGAGCGAGAGAGAGAAGTGGACTGTATAATAAATAACGCTTTAGTTCTG
TTGATATTTCTTTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>PC-­‐5p-­‐32133	
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AAATGAGTTGATTGAATTGCT	
  
	
  
TAGTTTGATTTTAAATTTACTAAAACAAAGGCTTTCGGATAAAATTGAATGCAATATTTTTTTTGCAGAA
TGAAATAATTTGGAAATGAGTTGATTGAATTGCTTAAATTTTATGACAAATTTTGGATTGAGAAAGATG
CCAAATTT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AATTTACTAAAACAAAGGCTTTCGGATAAGATTGAATGCAACATTTTTTTTGCAGAATGAATTAACTTG
GAAATGAGTTGATTGAACTGCTTAAATTTTATGATAAATTTTCGATTGAGAAAGATGTCAAATTTGGAC
TGGATTAAAATATGAATGAAAAAG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>mja-­‐mir-­‐6490-­‐p5_2ss13CT20GA	
  
GAGGAAAAGAAATCAACCGAGATT	
  
>mja-­‐mir-­‐6490-­‐p5_2ss12CT19GA	
  	
  	
  
AGGAAAAGAAATCAACCGA	
  	
  	
  
	
  
GATCCGGAGATGTCTGAATGGGGGAACCCAGCCATCATAAGATGGTTATCTTGTACTGAATACATAGGTG
CAAGAGGCGAACCAGGGGAACTGAAACATCTAAGTACCCTGAGGAAAAGAAATCAACCGAGATTCCCTT
AGTAGTGGCGAGCGAACGGGGACTAGCCCTTAAGTGGCTTTGAGATTAGCGGAACGCTCTGGAAAGTGC
GGCCATAGTGGGTGATAGCCCTGTACGCG	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>dps-­‐mir-­‐2518-­‐1-­‐p3_1ss11CG	
  	
  
GGTTCGAGTTGGAGC	
  
	
  
TTGCGTTTACACAGAATTCGTTTTTGTTCTCGCTGTTGCTTGTTTAGCTTTTTCATACAGCGACAAAAAA
TAAAAAGAAAAAGAAGAAGAAGAAGAAGAAGTGTGTACAGTTCGAGTTGGAGCTCTTATTCGGAAGAA
TGAAATTGTAAGAATGAAGAAAAAAACAGAACCGAGGATGAACCAACGAAAATAAAATAAAATAAAATA
AAATAAATTTACAGAAAACAACAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAGACACTTTTACAGATATATGTTAACCTTCACAGATATAAGTGAGCTTTAGTTGAGACACAAACCAAAT
TAGCACATATGCAATTGGGATAAGCTGCAACAAGTCCTTTTTGGTTCGAGTTGGAGGTGGCCGTCACATT
ATCATTATTTGCTTTGTTCGAATTGACAATTGAACGAATAATAATTTAGGATATTTATTCGTTGGTATCA
TCAACAATTCTCAAATTTTAATTCCAAATTCAATT	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>bmo-­‐mir-­‐282-­‐5p_L-­‐8R-­‐3_1ss10CG	
  	
  
TGTCCTTGGCTTTGTC	
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GAAAATGAAACCAAATTTTTAAAAATCGCAAATAATCAAAGGTCTCTCAAAATGCATAGTTTTTCAATC
GTTTTTTACGTTTTTCATATCCTCTAGACATGTATTTTGCTGTCCTTGGCTTTGTCTATATCTAACGGATT
TAGATGATGGTATTTCATAAACACATGCGCCATCTATGTTGTTATGAAATCCGAGAACTATTGAGTGTTG
CAGTGGTAACACTGATATATTTAAAAGATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
GATAGAATTAAACTAATTCAAATAGTAATAAGCTCTAGCTCTTGTCGATTTTTCCATGTCGTTCGTTTCT
TTACCTTTGCATAACTTCGCAGCAACTATTTTGCCGTCCTTGGCTTTGTCTATATGCAACATATATGTATA
TGAATCCTTTGTGTCACAGTCGATAAAGCGATTCAAATTATTCATTTCAAATATTTTAACTCTTTTGTTC
CTACATTCATTGGACTTAATATA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
ATAGAATCAAACTAATCCAATTCGTAATAAACTCTAGCTCTTGTCGATTTTTCTATGTCATTCGTTTTTTT
ACCTTTGCATAACTTCGCAACAACTATTTTGCCGTCCTTGGCTTTGTCTATATGCAACATATATATGAATC
CTTTGTCTCCTAATCGATAAAGCGATTCAAATTATTCATTTCAAATATTTTAACTCTTTTTTTCCTTTATG
AAAAAACGTAGGAC	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>ame-­‐mir-­‐3720-­‐p3_2ss12GT19AT	
  
GTCATAGTTACTCTGAGTT	
  
	
  
TTAATTTGTATATTGTTTACAATGATGAAAAATCCTAAGCGATCCGATTAATTATCGATTTGCGTTCTCGT
TTTGAGAAACAAATCACATTCGGAAAAGACATTGCTGTCATAGTTACTCTGAGTTATATTGAATTTACAT
TTATTTGTTTATTTGTTTGTTTAATGTTTGATTTGAAACTTCATTTTTGAATGCAACAAACTCATTTGAG
GTTATGTCTATTCTCTATTTTA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>aae-­‐miR-­‐2940-­‐5p_R-­‐1	
  [No	
  loop	
  structure]	
  
TGGTTTATCTTATCTGTCGAGG	
  
	
  
TGGTGGCTCAAATGTTCAGTAGAATCTGAACTCGATTATTTTATTATTATTATTTTTTCTTCTTCTTTTT
TTTCTTTTTTTGTTCAAACTGATTGAGTCGCTTCCTTATCTTATCTGTCGTCATTTCTATTTTTTTCCTC
GTGGCCTAATACAGTTAATGGCTTCCAGAGTCTTAACAGTCATGTCTGGATTGTGTTTAACGTCACACAT
TTGAACAAATGTGAATTGATTAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>isc-­‐mir-­‐3931-­‐p5_2ss8CA18GA	
  
GACTGCAAACTGGATACA	
  
	
  
CAAACATAGATATGAAAACTTCCGTGATTTAACAATTCATCCCCTCACGAGCCAGTTGGTTCGACTGCAA
ACTGGATACATGGAACCGGGGAAATACGAATTAGTTGCAGAAGGTTTAAGTGGCATAGATTTTCGCGAA
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AA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
AAACATAGATATGAAAACTTCCGTGATTTAACAATTCATCCCCTCACGAGCCAGTTGGTTCGACTGCAAA
CTGGATACATGGAACCGGGGAAATACGAATTAGTTGCAGAAGGTTTAAGTGGCATAGATTTTCGCGAAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  
	
  
	
  
	
  
>isc-­‐mir-­‐317-­‐p5_2ss6GC18GA	
  
ACAGTCTACCACCCTGAA	
  
	
  
No	
  loop	
  structure	
  


