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NODE_94_length_422
NODE_112_length_413
NODE_116_length_411
NODE_144_length_396
NODE_168_length_384
NODE_185_length_378
NODE_265_length_357
NODE_284_length_354
NODE_297_length_352
NODE_336_length_345
NODE_367_length_340
NODE_481_length_324
NODE_483_length_323
NODE_506_length_320
NODE_539_length_316
NODE_660_length_299
NODE_731_length_289
NODE_733_length_288
NODE_735_length_288
NODE_828_length_280
NODE_831_length_280
NODE_943_length_274
NODE_969_length_272

NODE_1110_length_268
NODE_1186_length_267
NODE_1188_length_267
NODE_1223_length_267
NODE_1319_length_266
NODE_1323_length_266
NODE_1336_length_266
NODE_1350_length_265
NODE_1360_length_265
NODE_1428_length_265
NODE_1451_length_265
NODE_1500_length_264
NODE_1750_length_262
NODE_1869_length_261
NODE_1988_length_260
NODE_2063_length_259
NODE_2174_length_258
NODE_2257_length_257
NODE_2265_length_257
NODE_2293_length_257
NODE_2405_length_256
NODE_2562_length_255
NODE_2726_length_254
NODE_2774_length_253
NODE_2778_length_253
NODE_2912_length_252
NODE_3014_length_251
NODE_3097_length_250
NODE_3100_length_250
NODE_3140_length_250
NODE_3175_length_250
NODE_3198_length_250
NODE_3214_length_249
NODE_3280_length_249
NODE_3347_length_248
NODE_3486_length_247
NODE_3508_length_247
NODE_3532_length_246
NODE_3672_length_245
NODE_3759_length_244
NODE_3920_length_243
NODE_3936_length_243
NODE_3957_length_242
NODE_4037_length_242
NODE_4084_length_241
NODE_4116_length_241
NODE_4200_length_240
NODE_4289_length_239
NODE_4548_length_236
NODE_4554_length_236
NODE_4572_length_236
NODE_4601_length_236
NODE_4689_length_234
NODE_4745_length_234
NODE_4808_length_233
NODE_4811_length_233
NODE_4839_length_233
NODE_4919_length_232
NODE_4960_length_231
NODE_4984_length_231
NODE_5037_length_230
NODE_5066_length_230
NODE_5194_length_228
NODE_5369_length_225
NODE_5371_length_225
NODE_5462_length_223
NODE_5564_length_222
NODE_5589_length_221
NODE_5704_length_219
NODE_5799_length_216
NODE_5859_length_215
NODE_5898_length_214
NODE_5980_length_212
NODE_6016_length_211
NODE_6129_length_207

mag.tooShort
(18.6% complete, 2.1% contamination)

(Markers reside on 98 of 6,169 sequences which span 0.03 of 1.59 (1.6%) Mb)
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