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chr19 	
  45405965 	
  45405966 	
  C/A 	
  2 	
  0,0 	
  0,0	
  
chr19 	
  45406349 	
  45406350 	
  C/T 	
  2 	
  0,0 	
  0,0	
  
chr19 	
  45417439 	
  45417440 	
  A/G 	
  2 	
  0,0 	
  0,0	
  
chr19 	
  45419475 	
  45419476 	
  G/A 	
  2 	
  0,0 	
  0,0	
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