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_____________________________RESUMO 



 

Resumo 

 
Lopes, T. F. Maturação cuticular em Apis mellifera: perfis de hidrocarbonetos 
cuticulares, expressão e evolução de desaturases e elongases. (2013). 119p. 
Dissertação de Mestrado – Departamento de Genética, Faculdade de Medicina de 
Ribeirão Preto, Universidade de São Paulo, Ribeirão Preto. 
 
Os hidrocarbonetos cuticulares têm importante papel no processo de reconhecimento 

dos membros da colônia de insetos sociais. Muitos estudos têm mostrado variações 

qualitativas e quantitativas nestes compostos entre os insetos adultos. Contudo, 

abordagens referentes à modulação do perfil destes compostos durante a formação da 

cutícula são escassas, e se restringem aos estágios larval de holometábolos e de ninfas 

de hemimetábolos. O principal objetivo dessa pesquisa foi caracterizar o perfil de 

hidrocarbonetos cuticulares e a expressão de genes potencialmente relacionados à sua 

biossíntese durante o processo de formação e maturação da cutícula adulta. Os perfis 

de hidrocarbonetos foram caracterizados por meio de GC/MS e mostraram diferenças 

quantitativas marcantes que significativamente discriminaram as cutículas pupal, 

adulta-farata e adulta. Em paralelo, sequências de enzimas que catalisam a 

desaturação (desaturases) ou elongação (elongases) de lipídeos, disponíveis no banco 

de dados do NCBI, foram utilizadas para o desenho de primers e estudo da expressão 

gênica por meio de RT-qPCR. Cinco genes de desaturases, e oito genes de elongases 

mostraram variação de expressão estatisticamente significante no tegumento de 

abelhas adultas em comparação com pupas e adultas-faratas. Testes de correlação 

entre os perfis de expressão gênica e de hidrocarbonetos cuticulares evidenciaram os 

genes potencialmente envolvidos com a biossíntese destes compostos para a formação 

e maturação da cutícula. Estes resultados corroboram a hipótese de  que nos insetos 

sociais, a cutícula só amadurece completamente por ocasião do início da atividade de 

forrageamento. Associando estes dados a análises de evolução molecular das 

desaturases e elongases, pudemos sugerir as etapas da via de síntese de 

hidrocarbonetos catalisadas por estas enzimas, e assim eleger genes candidatos a 

futuro silenciamento mediado por RNA de interferência para pesquisa de função. 

 
Palavras-chave: Apis mellifera, hidrocarbonetos cuticulares, desaturases, elongases, 

maturação da cutícula  



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

___________________________ABSTRACT 



 

Abstract 

 
Lopes, T. F. Cuticle maturation in Apis mellifera: cuticular hydrocarbons 
profiles, expression and evolution of desaturases and elongases. (2013). 119p. 
Dissertation – Departamento de Genética, Faculdade de Medicina de Ribeirão Preto, 
Universidade de São Paulo, Ribeirão Preto. 
 
Cuticular hydrocarbons are important for recognition of nestmates in social insect 

colonies. Many studies have shown qualitative and quantitative variations in the 

cuticular hydrocarbons between adult insects.  However, approaches on 

developmental profiles of these compounds during cuticle formation and 

differentiation are scarce, and restricted to larval stages of holometabolous and 

nymphs of hemimetabolous. The main objective of this work was to characterize the 

cuticular hydrocarbons profiles and the expression of genes potentially involved in the 

biosynthesis of these compounds during the synthesis and differentiation of the adult 

cuticle in the honeybee. The hydrocarbons profiles were characterized using GC/MS 

and showed remarkable quantitative differences, thus discriminating the pupal, 

pharate-adult and adult cuticles from each other. In parallel, we used annotated 

sequences of enzymes catalyzing lipid desaturation (desaturases) or elongation 

(elongases), available in NCBI data bank, for primers design and gene expression 

analysis using RT-qPCR. Five desaturase genes and eight elongase genes showed 

statistically significant expression changes in the integument of adult bees in 

comparison to pupae and pharate-adults. Correlation tests supported roles of some of 

the desaturase and elongase genes in hydrocarbons biosynthesis for incorporation into 

adult cuticle. In addition, these results go along with the hypothesis that in social 

insects the cuticle is just completed when the insect starts forager activity. Taken 

together, these data and an analysis on the molecular evolution of desaturases and 

elongases allowed suggesting the steps in the pathway of cuticular hydrocarbons 

biosynthesis that are catalyzed by these enzymes, and also allowed to elect candidate 

genes for further functional studies using gene silencing mediated by RNAi. 

  
Keywords: Apis mellifera, cuticular hydrocarbons, desaturases, elongases, cuticle 

maturation 
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1. Introdução 

 1.1. A organização social da abelha Apis mellifera 

 A evolução da organização social dos Hymenoptera está associada à divisão da 

atividade reprodutiva entre rainhas altamente férteis e operárias estéreis ou 

funcionalmente estéreis (quasi estéreis) (Michener, 1974; Wilson, 1975). As castas de 

rainha e operárias de abelhas da espécie Apis mellifera são sistemas modelo para a 

compreensão da plasticidade no desenvolvimento (Wheeler, 1986), representando 

fenótipos alternativos que derivam da alimentação diferencial oferecida às larvas 

(Weaver, 1955).  

 Em uma colmeia de A. mellifera há normalmente uma rainha, algumas centenas 

de zangões e entre 10.000 e 30.000 operárias, quando em estação favorável. Os 

comportamentos das rainhas e zangões são limitados e exclusivamente relacionados à 

reprodução. Esses membros reprodutivos convivem com as operárias que 

desenvolvem diversas funções, entre elas, limpeza dos favos, processamento de pólen 

e néctar, alimentação das larvas, da rainha e dos zangões, aquecimento e resfriamento 

do ambiente interno da colônia, guarda da entrada da colônia e forrageamento para 

coleta de água, pólen e néctar. As operárias geralmente exercem estas diferentes 

atividades de modo sequencial, o que se convencionou chamar de polietismo 

temporal, ou seja, uma mudança de função por conta da idade cronológica (Seeley, 

1982). As operárias jovens (nutrizes) alimentam constantemente as larvas e a rainha 

por meio da secreção de suas glândulas hipofaríngeas e mandibulares. As operárias 

mais velhas atuam na defesa da colônia e trabalham como forrageiras, além de 

participar do processo de fabricação de mel. Esta sequência de funções é flexível, 

variando de acordo com as condições da colônia, como demografia, tamanho, reserva 

de alimento e estação do ano (Winston, 2003). 

 

 1.2. Os hidrocarbonetos cuticulares dos insetos 

 Os hidrocarbonetos são compostos orgânicos formados somente por átomos de 

hidrogênio (H) e carbono (C). Podem ser separados em alifáticos (sem anel de 

benzeno) ou aromáticos (com anel de benzeno) (Solomons e Fryle, 2005). Os 

hidrocarbonetos cuticulares encontrados em insetos são classificados em três classes 

principais (Blomquist, 2010), todos alifáticos: n-alcanos, que são os compostos de 

cadeia simples; metil-alcanos, que são alcanos que apresentam um grupo metil como 

ramificação ligado a um carbono terciário (carbono que apresenta 3 das 4 ligações 
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possíveis com outros 3 átomos de carbono da cadeia e uma ligação com o 

hidrogênio); e os hidrocarbonetos insaturados, que apresentam ao menos uma dupla 

ligação entre átomos de carbono (Solomons e Fryle, 2005), dentre eles destacam-se os 

alcenos, com uma insaturação, e alcadienos, com duas insaturações. Aqui utilizamos 

os símbolos Cn (onde n é o número de carbonos da cadeia) para indicar o tamanho 

dos compostos, xMeCn (onde x é o número do carbono terciário) para 

hidrocarbonetos ramificados e Cn:z (onde z é o número de duplas ligações presentes) 

para indicar compostos insaturados. A letra grega ∆ serve para indicar a posição da 

insaturação na cadeia de hidrocarboneto, enquanto a letra ω indica a posição da 

insaturação em ácidos graxos. Grupos alquil, ou alquila, são radicais alcanos ligados a 

um outro composto. Os ésteres são compostos resultantes de uma reação envolvendo 

dois ácidos carboxílicos formando um composto R-CO-O-CO-R. No caso do 

hidroxialquil, há uma hidroxila ligada ao radical alquil (Solomons e Fryle, 2005) 

 Os hidrocarbonetos cuticulares de insetos têm como funções básicas a 

impermeabilização da cutícula contra a perda de água além de constituírem uma 

barreira contra a invasão do organismo contra patógenos (Gibbs, 2002). 

 Diferentes proporções de alcanos, com diferentes tamanhos de cadeia, e alcenos 

podem alterar a permeabilidade cuticular. Alcanos simples de cadeia maior que 30 

carbonos (>C30) tornam a cutícula mais impermeável, enquanto alcenos em geral a 

tornam mais permeável, formando fases (sólida e liquefeita) sobre a cutícula 

(Ramsay, 1935; Gibbs, 2002). O acréscimo de um único radical metil, ou de uma 

insaturação, à cadeia de carbono colabora consideravelmente para a redução da 

temperatura de fusão do hidrocarboneto, formando uma camada menos densa (Gibbs 

e Pomonis, 1995), uma vez que esses compostos têm maior dificuldade de formar 

uma estrutura cristalina devido à geometria da molécula (Gibbs, 1998). 

 A resposta de proteção contra patógenos pode incluir alteração da biossíntese, 

ou das vias de transporte dos hidrocarbonetos cuticulares, especialmente de alcenos. 

Foi verificado que a estimulação do sistema imune de A. mellifera por lipossacarídeos 

de paredes celulares de bactérias gera diferenças na proporção geral dos 

hidrocarbonetos cuticulares, porém sem alterar sua composição. A resposta 

imunológica estimulada não produz um sinal específico para doença, mas serve para 

alertar, através da alteração do conjunto de hidrocarbonetos cuticulares, os membros 

saudáveis da colônia (Richard et al., 2008). 

 A composição de hidrocarbonetos cuticulares varia entre as espécies, entre os 
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sexos e estágios de desenvolvimento dos insetos. Em geral, se apresentam em 

misturas complexas, de forma que a análise quantitativa e qualitativa depende da 

correta separação e identificação de todos os componentes (Lockey, 1991). Os perfis 

de hidrocarbonetos podem distinguir as operárias de A. mellifera que exercem 

diferentes atividades na colmeia (Kather et al., 2011), podendo, então, refletir o 

polietismo etário (Lobo, 2009). A importância dos hidrocarbonetos para os insetos 

sociais já foi considerada em diversos trabalhos que abordaram o ataque por parasitas 

(Nation et al., 1992), reconhecimento de membros da colônia (Singer, 1998; Tannure-

Nascimento et al., 2007, Nunes et al., 2008; Martin e Drijhout, 2009), maturação 

sexual e controle do comportamento dos membros da colônia (Cuvilier-Hot et al., 

2002; D’Ettorre et al., 2004; Martin e Drijhout, 2009) e polietismo etário (Ferreira-

Caliman et al., 2010; Kather et al., 2011). Sendo assim, estes compostos são a base do 

reconhecimento químico entre insetos sociais (van Zweden e d’Ettorre, 2010).  

 As abelhas são capazes de diferenciar os hidrocarbonetos cuticulares de acordo 

com a natureza dos compostos, reconhecendo alcanos e alcenos, sendo estes últimos 

geralmente de mais fácil percepção. Os compostos mal percebidos parecem exercer 

pouca, ou nenhuma função na comunicação química, sendo geralmente representados 

pelos alcanos. Estes se diferenciam pelo tamanho da cadeia, enquanto os alcenos 

podem ser caracterizados pela angulação da dupla ligação, pelo comprimento da 

cadeia curta entre um término e a dupla ligação, comprimento da cadeia longa entre o 

outro término e a dupla ligação e pela posição desta insaturação (Châline et al., 2005). 

Os alcenos com cadeias menores que 29 carbonos, são compostos candidatos a 

estarem relacionados ao reconhecimento, entretanto compostos estruturalmente 

similares não são sempre bem discriminados (Châline et al., 2005). 

 

 1.3. Os hidrocarbonetos têm origem genética ou ambiental? 

 Os hidrocarbonetos apresentam grande diversidade, afetam vários aspectos da 

colônia e a fisiologia das abelhas servindo inclusive como indicadores do status 

fisiológico. Mas qual é a origem desses compostos? 

 Analisando-se abelhas que não tiveram contato com a colmeia, foi verificado 

que a composição de hidrocarbonetos é de origem genética e que são sintetizados 

pelas próprias abelhas.  Na ausência de indicadores ambientais, a abelha distingue os 

membros do grupo dos que não são do grupo. A base genética para essas pistas cria a 

possibilidade de, dentro da colônia, as abelhas fazerem distinção entre subgrupos da 
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população (Breed, 1983).  

 Breed et al. (1985) reuniram favos contendo pupas de operárias de A. mellifera 

de colônias diferentes, obtendo operárias “irmãs” na eclosão. Quando uma operária de 

uma das colônias originais foi introduzida na colônia mista observou-se que as suas 

irmãs genéticas interagiam positivamente de forma mais constante que as sem 

parentesco genético. Mas dentro da colônia mista, as operárias imãs na eclosão 

também interagiam como se fossem da mesma colônia. Assim, o odor de causa 

genética é mantido mesmo em um ambiente diferente, porém o odor de origem 

ambiental também é importante para as interações na colônia. 

 Recentemente, Martin et al. (2012) verificaram que, na formiga Formica 

exsecta, o perfil de hidrocarbonetos resulta de componentes genéticos e ambientais 

(variação na temperatura e no alimento disponível, principalmente) atuando de forma 

independente nos processos bioquímicos de síntese destes compostos. Os 

componentes ambientais alteram a composição de hidrocarbonetos cuticulares a curto 

prazo, mas não contribuem para a manutenção da diversidade entre colônias, sendo 

este fenômeno uma resultante dos componentes genéticos que mantêm a diversidade 

de perfis de hidrocarbonetos entre as colônias a longo prazo. Em outro trabalho com 

formigas, Holman  et al. (2013) observaram que o componente genético é importante 

para a honestidade dos sinais químicos. Este fato também é corroborado por dados 

obtidos de colônias com múltiplas mães ou pais, que apresentaram maior diversidade 

de compostos (Chernenko et al., 2012). 

 

 1.4. Síntese, transporte, armazenamento e local de ação dos 

hidrocarbonetos 

 Três importantes processos estão relacionados aos perfis de hidrocarbonetos: 

sua síntese, seu transporte do local onde foram produzidos aos locais de 

armazenamento e ação e sua deposição tecido-específica. A biossíntese de 

hidrocarbonetos ocorre nos enócitos (Piek, 1964; Diehl, 1973; Fan et al., 2003; Schal 

et al., 1998) de insetos. Além dos enócitos, os hidrocarbonetos também foram 

detectados na epiderme, hemolinfa, no corpo gorduroso e nas gônadas. Os insetos que 

apresentam enócitos na hemocele claramente transportam os hidrocarbonetos através 

da hemolinfa para a cutícula, enquanto nos insetos em que os enócitos estão 

associados ao tegumento (epiderme e cutícula), a hemolinfa pode não ser necessária 

para o transporte, que passaria a ser realizado através das células epidérmicas  e, em 
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seguida, dos canais-poros até atingir a camada mais externa da cutícula, o envelope. 

Entretanto, grandes quantidades de hidrocarbonetos são encontradas na hemolinfa de 

todos os insetos, sugerindo que um transporte interno e indireto deve ser comum 

(Schal et al., 1998). Um esquema geral ilustrando o direcionamento dos 

hidrocarbonetos pode ser observado na Figura 1. 

 

 
Figura 1 – Representação do transporte de hidrocarbonetos e seus metabólitos desde sua 
produção nos enócitos até a superfície cuticular, corpo gorduroso, ovócitos e trato digestivo. As 
setas amarelas indicam as direções dos deslocamentos da lipoproteína lipoforina (Lp) e dos 
hidrocarbonetos. A lipoforina de alta densidade (HDLp) é sintetizada no corpo gorduroso (1) e 
carrega os hidrocarbonetos sintetizados nos enócitos através da hemolinfa (2), que libera os 
hidrocarbonetos para atravessar a epiderme, encaminha hidrocarbonetos para os ovócitos e para 
o corpo gorduroso (3). Hidrocarbonetos do meio externo também podem ser adquiridos através 
do trato digestivo (4). Os hidrocarbonetos não nativos podem entrar através da cutícula, ou trato 
digestivo, e podem ser removidos pelo metabolismo do corpo gorduroso assim como do trato 
digestivo. Não se sabe se HDLp penetra nos tecidos alvos e como os hidrocarbonetos atravessam 
a cutícula (adaptado de Schal et al., 2003). 

 
 1.4.1. Local de síntese 

 O estudo de Young e Schal (1997), usando como modelo a barata Blattella 

germanica, sugere que os hidrocarbonetos sintetizados em qualquer estágio de 

desenvolvimento são usados primariamente no estágio seguinte e estão associados ao 
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desenvolvimento da cutícula imaginal. Segundo esses autores, no período entre as 

mudas os hidrocarbonetos cuticulares não sofrem grandes alterações quantitativas, 

porém sua produção é mantida e  são armazenados internamente para utilização 

durante a fase adulta. 

 Um bom exemplo para mostrar a importância dos enócitos na síntese de 

hidrocabonetos reside no experimento de Billeter et al. (2009), onde a ablação destas 

células em Drosophila melanogaster, resultou em moscas oe-, as quais tiveram a 

identidade sexual e a barreira interespecífica de hidrocarbonetos afetadas. Os autores 

observaram machos normais cortejando machos oe- e fêmeas oe- sendo cortejadas por 

machos de outras espécies como D. simulans, D. yakuba e D. erecta. 

 Os enócitos de A. mellifera são esféricos (25 µm de diâmetro) ou ovóides com 

um grande núcleo (12 µm de diâmetro) de membrana sinuosa, numerosos nucléolos (2 

µm de diâmetro) e um nucleoplasma claro. O citoplasma é principalmente ocupado 

por mitocôndrias em forma de pequenas barras e retículo endoplasmático liso muito 

desenvolvido. Também apresentam ribossomos, pequenas cisternas de retículo 

endoplasmático rugoso e corpos densos. A membrana plasmática está associada com 

uma lâmina basal relativamente densa (0,22 - 0,25 µm) (Cassier e Lensky, 1995). Nos 

enócitos das operárias de A. mellifera recém-emergidas o retículo endoplasmático liso 

é quase imperceptível quando comparado ao dos enócitos das operárias nutridoras e 

forrageiras. No quarto dia após a emergência da abelha, o volume desta organela é 

grande, reduzindo um pouco ao final do período secretor no 18˚ dia, mas ainda 

apresentando-se mais volumosa que nas recém-emergidas (Hepburn et al., 1991). O 

volume destas células também diminui ao final do período secretor, simultaneamente 

ao aparecimento de lisossomos e vacúolos autolíticos (Hepburn et al., 1991; Ruvolo e 

Cruz-Landim, 1993).   

 Nas operárias e rainhas adultas, os enócitos se localizam entre as células 

parietais (associadas ao tegumento) do corpo gorduroso, exceto nas rainhas recém-

emergidas, onde se localizam entre as células periviscerais do corpo gorduroso. Com 

a maturação da rainha, estas células são frequentemente encontradas nos esternitos da 

área medial do gáster. Em rainhas recém-emergidas são encontradas duas populações 

de enócitos diferenciadas por sua localização e tamanho das células. Os menores 

enócitos são parietais e encontrados em pequenos grupos imersos no corpo gorduroso. 

Os maiores se apresentam como células isoladas dispostas randomicamente no corpo 

gorduroso perivisceral. Em rainhas mais velhas apenas uma população de enócitos foi 
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observada no corpo gorduroso parietal localizado mais ventralmente, o que pode ser 

explicado por uma necessidade de envio de hidrocarbonetos através da hemolinfa para 

os ovários e glândulas (Ruvolo e Cruz-Landim, 1993). 

 Em operárias, estas células também estão presentes nos esternitos onde as 

glândulas de cera se desenvolvem. Na cabeça das operárias, os enócitos foram 

localizados em pequenos grupos logo abaixo da epiderme da mandíbula, e aparecem, 

em número bem menor (variando de nenhum a 12) se comparado com o abdômen. 

Esses enócitos são maiores que os do abdômen, com uma relação entre o volume 

celular e o volume nuclear maior que os do abdômen (Ruvolo e Cruz-Landim, 1993).  

 Contrariamente ao que ocorre nas células da epiderme, os hidrocarbonetos  

presentes nos enócitos estão mais relacionados com a produção de cera. As mudanças 

sub-celulares dos enócitos coincidem com o ciclo etário de produção de cera pelas 

abelhas operárias  (Hepburn et al., 1991).  

 

 1.4.2. Transporte e Armazenamento 

 Em insetos, o problema de transportar lipídios é resolvido pela produção de um 

tipo de lipoproteínas, as lipoforinas, menos diversas, porém mais versáteis e eficientes 

que as análogas de outros animais. Cada lipoforina é composta por uma matriz básica, 

que contém duas apolipoproteínas (proteínas que se ligam a lipídios), as 

apolipoforinas I e II (originadas pro clivagem pós-traducional) (Weers et al., 1993) e 

um complemento formado principalmente por lipídios polares (revisado em Shapiro, 

1988), aos quais uma apolipoproteína de baixa densidade (apolipoforina III) associada 

a lipídios podem ser adicionados (Ryan e Van der Horst, 2000). A lipoforina 

transporta a gordura digerida para os tecidos (para a construção de membrana celular), 

para o músculo (para ser usada como fonte de energia), e para os locais de 

armazenamento, ou a partir destes para outras partes do corpo (revisado em Shapiro, 

1988). Esta proteína transporta vários tipos de lipídios, incluindo diacilglicerol e 

colesterol, hidrocarbonetos (n-alcanos e alcanos ramificados, variando de C25 a C38) 

e provavelmente carotenoides (Chino e Kitazawa, 1981; Chino et al., 1981), além de 

compostos xenobióticos hidrofóbicos (Shapiro, 1988) e hormônio juvenil (Sevala et 

al., 1997) dos locais de armazenamento, absorção, ou síntese, para os locais onde  são 

utilizados como combustível metabólico, precursores de triacilglicerol, para a síntese 

de fosfolipídios, ou como componentes estruturais da membrana celular e cutícula 

(Chino e Kitazawa, 1981; Chino et al., 1981). Em A. mellifera existem evidências de 
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que as células de cera e células da glândula de Dufour, ambas modificadas a partir de 

células da epiderme, podem obter hidrocarbonetos a partir da hemolinfa (Katzav-

Gozansky et al., 2000). 

 A maior parte dos hidrocarbonetos internos de fêmeas adultas de B. germanica 

se encontra nos ovócitos, sugerindo uma importante função da lipoforina no 

abastecimento de hidrocarbonetos destes órgãos, que não são capazes de sintetizá-los. 

Quando os hidrocarbonetos não são diretamente transportados para os ovários, são 

depositados na superfície da cutícula, mas sua quantidade é reduzida neste local 

quando ocorre o direcionamento para os ovários. Aumentando-se a quantidade de 

hidrocarbonetos no meio também aumenta a proporção de moléculas de lipoforina na 

hemolinfa, que são posteriormente sequestradas pelos ovócitos  juntamente com os 

hidrocarbonetos (Fan et al., 2002). 

 

 1.5. A maturação da cutícula adulta 

 O tegumento dos insetos é formado pela cutícula e epiderme (Figuras 2; Figura 

3A-E), fisiologicamente integradas, servindo de meio de interação com o ambiente, 

local para inserção de músculos assim viabilizando o movimento e locomoção, e 

barreira para proteção contra a agressão de predadores, parasitas e patógenos 

(Hepburn, 1985).  

 

 
Figura 2 – Esquema geral das camadas da cutícula dos insetos: mais externamente tem-se o 
envelope, seguindo-se a procutícula e a epiderme. A procutícula é dividida em exocutícula e 
endocutícula, sendo esta organizada em estrutura lamelar. Canais-poros conectam as células 
epidérmicas à epicutícula. Esquema adaptado de Locke (1961) e baseado em Wigglesworth 
(1970) e Locke (2001). Associados à epiderme do tegumento, encontram-se os enócitos 
responsáveis pela síntese dos hidrocarbonetos cuticulares (não mostrados). 
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 A cutícula é uma matriz extracelular produzida pela epiderme e também pelo 

epitélio do sistema de traqueias e das porções proximal e distal do intestino. A 

cutícula que reveste a larva de primeiro instar é produzida ainda durante a 

embriogênese e é renovada em cada episódio de muda. Estruturalmente é composta 

por três camadas: o envelope, mais externo, tem de 10 a 30 nm de espessura e é 

recoberto por depósitos de lipídios (Locke, 2001). Esta camada era denominada 

cuticulina (Locke, 1961); logo abaixo do envelope está a epicutícula (Locke, 2001), 

composta de proteínas e quinonas (compostos orgânicos resultantes da reação de 

grupos aromáticos substituindo a dupla ligação entre átomos de carbono por uma 

dupla ligação com átomos de oxigênio) e que permite a passagem de lipídios para o 

envelope (Locke e Krishnan, 1971) através de canais-poros (Locke, 1961); a camada 

mais interna é chamada de procutícula, mais espessa e composta por uma mistura 

complexa de moléculas, as principais são a quitina (polissacarídeo constituído de um 

homopolímero de N-acetilglicosamina interagindo em ligações β 1→4 e proteínas 

diversas (Locke, 2001). 

 Quando a epiderme do abdômen do inseto adulto está completamente 

desenvolvida e a epicutícula está sendo depositada, os enócitos estão com seu 

tamanho máximo e apresentam numerosas gotículas de secreção, liberando lipídios e 

proteínas. O produto lipídico que recobre a epicutícula sofre reação na presença de  

tetróxido de ósmio, indicando a liberação de lipídios insaturados (Wigglesworth, 

1970). 

 O crescimento dos insetos é restringido pela cutícula rígida, mas este problema 

foi resolvido pela ocorrência de mudas periódicas (Smith e Rybczynski, 2012). No 

caso das mudas larvais dos holometábolos, e ninfais dos hemimetábolos, um pico de 

ecdisteróides induz cada episódio de muda (Figura 3F). A ação sinérgica do hormônio 

juvenil nestes momentos garante a sucessão dos ínstares larvais ou dos estágios de 

ninfa (revisado em Smith e Rybczynski, 2012). 

 A muda metamórfica que transforma a larva do holometábolo em pupa, e a 

ninfa do hemimetábolo em adulto (Figura 3 F-H), implica em grandes alterações 

estruturais no organismo (Smith e Rybczynski, 2012). Para que estas mudas ocorram, 

é necessário que o título de hormônio juvenil circulante baixe, fazendo com que seja 

liberado no cérebro o hormônio protoracicotrópico (Prothoracicotropic Hormone, 
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PTTH). A presença de PTTH nas glândulas protorácicas ocasiona liberação de 

ecdisteróides (Riddiford, 1976). 

Figura 3 – Eventos da muda em A. mellifera, com ênfase na muda metamórfica, relacionando a 
substituição da cutícula com a variação do título de hormônios ecdisteróides que coordena este 
processo e as fases do desenvolvimento. A: Estrutura do tegumento antes do início da muda, 
indicando ainda as camadas da cutícula. B: Ocorrência da apólise, onde pode ser observado o 
espaço exuvial. A apólise é induzida pelo aumento do título de ecdisteróides. C: O espaço exuvial 
é preenchido pelo fluido de muda secretado pela epiderme. D: A cutícula velha é parcialmente 
reabsorvida e enfraquecida, enquanto a nova cutícula é formada. Nesse momento o título de 
ecdisteróides está diminuindo na hemolinfa. E: Momento da ecdise, quando a cutícula precedente 
é eliminada e o título de ecdisteróides circulantes é praticamente basal. F: Título de ecdisteróides 
e delimitação dos estágios do desenvolvimento de A. mellifera (larval, pupal e adulto). G: Fases do 
desenvolvimento separadas por setas e pontas de setas iniciando episódios de apólise e ecdise, 
respectivamente. As letras a-b-c-d-e representam as fases onde estão ocorrendo as etapas da 
muda A-B-C-D-E, esquematizadas na parte superior da figura. H: Imagens das fases do 
desenvolvimento de A. mellifera. PP2 (pré-pupa 2), Pw (pupa de olho branco, pós ecdise), Pp 
(pupa de olho rosa, em apólise), Pb (adulta-farata de olho marrom e cutícula ainda não 
pigmentada), Pbl (adulta-farata de olho marrom-claro e cutícula em início de pigmentação), Pbm 
(adulta-farata de olho marrom, com pigmentação cuticular e grau de esclerotização 
intermediaria), Pbd (adulta-farata de olho marrom, com pigmentação e esclerotização 
cuticulares avançadas), Re (abelha adulta recém emergida) e Fg (abelha forrageira). As fases de 
desenvolvimento Pw, Pp, Pb, Pdm, Pbd, Re e Fg foram utilizadas neste trabalho (a figura foi 
adaptada de Riddiford, 1985; Klowden, 2007; Elias-Neto et al., 2009; Soares, 2012). 

 O título elevado deste hormônio induz a apólise, ou seja, a cutícula precedente 
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se desprende da epiderme (Locke e Huie, 1979) formando entre elas o espaço exuvial 

que é preenchido pelo fluido de muda. Enzimas presentes neste fluido digerem 

parcialmente a cutícula precedente, enfraquecendo o restante da estrutura cuticular, 

tornando-a mais susceptível à fragmentação mecânica no momento da ecdise (Kramer 

et al., 1985). No fluido de muda, a enzima quitinase hidrolisa as ligações β1!4 entre 

as moléculas de N-acetilglicosamina do homopolissacarídeo quitina, enquanto uma 

nova cutícula é sintetizada e depositada sobre a epiderme. Esta nova cutícula tem 

baixa concentração de quitina (revisado em Kramer e Muthukrishnan, 2005), mas não 

é degradada pelo fluido de muda devido à proteção exercida pelo envelope (Locke, 

2001) e/ou pela ação da proteína Knickkopf sintetizada por tecidos de origem 

epidérmica (Chaudhari et al., 2011). 

 A progressiva maturação da cutícula, após sua síntese, está associada a 

processos de esclerotização e melanização (Figura 3H) (Locke, 2001). Durante a 

esclerotização, período em que a cutícula é estabilizada pela deposição de compostos 

fenólicos, o aminoácido tirosina é inicialmente hidroxilado formando 3,4-

diidroxifenilalanina (dopa) (Andersen, 2010). Esta reação é catalisada pela enzima 

tirosina hidroxilase (TH), codificada pelo gene pale, assim denominado em D. 

melanogaster. Sequencialmente, a enzima dopa-descarboxilase (DDC) converte dopa 

(True et al., 1999) em dopamina, que serve  de molécula precursora de melanina na 

via de pigmentação, ou pode ser N-acetilada pela enzima dopamina N-

acetiltransferase formando N-acetildopamina (NADA) e N-β-alanildopamina 

(NBAD). NADA e NBAD são catecóis da via de esclerotização e são então 

transportados das células epidérmicas para a matriz cuticular sendo oxidados nas 

correspondentes orto-quinonas, que podem reagir com grupos nucleofílicos de 

proteínas. As orto-quinonas podem ser convertidas em para-quinona-metides que 

também reagem com grupos nucleofílicos de proteínas. Especificamente, a molécula 

NADA-para-quinona-metide pode ser enzimaticamente modificada para reagir com 

dois grupos nucleofílicos, assim originando um crosslink. Estes processos levam ao 

enrijecimento da cutícula (Andersen, 2010). O passo da oxidação em orto-quinonas é 

realizado pela ação da enzima lacase 2 (Arakane et al., 2009; Andersen, 2010). 

 O decaimento do título de ecdisteróides, em seguida ao pico que induz a apólise 

da cutícula pupal, desencadeia uma cascata de regulação hormonal que leva à 

liberação de bursicon pelo sistema nervoso central (Davis et al., 2007; revisado em 

Song, 2012). O bursicon é um neuro-hormônio que tem a capacidade de induzir a 
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maturação cuticular (Luo et al., 2005; Bai e Pali, 2010) e a expansão das asas dos 

insetos (Bai e Pali, 2010). A liberação do bursicon na hemolinfa é controlada pelo 

neuro-hormônio CCAP (crustacean cardioactive peptide). O bursicon age via 

receptor acoplado a proteína G, com consequente aumento de cAMP (monofosfato 

cíclico de adenosina) e ativação  da enzima TH via fosforilação. Ocorre então o 

aumento dos níveis de dopa que é convertida em dopamina (Davis et al., 2007), a 

molécula precursora da síntese de melanina e de agentes esclerotizantes. Assim, a 

cutícula torna-se escura e enrijecida. 

 Trabalhos recentes mostraram que a enzima lacase 2 também é importante para 

a diferenciação cuticular em A. mellifera (Elias-Neto et al., 2010). A expressão do 

gene codificador desta enzima, Amlac2, assim como dos genes codificadores de 

proteínas cuticulares estruturais da família Tweedle (AmelTwdl1 e AmelTwdl2) e do 

gene Ampxd, que codifica uma peroxidase cuticular, é regulada pelo título de 

ecdisteróides (Soares et al., 2011). Os recentes projetos de sequenciamento de 

genomas de diversas espécies de insetos contribuíram significativamente para a 

identificação e caracterização de genes codificadores de proteínas estruturais da 

cutícula (Willis et al., 2005; Willis, 2010). Entretanto pouco se sabe sobre os 

hidrocarbonetos e as enzimas envolvidas em sua biossíntese durante o processo de 

maturação cuticular, embora estes compostos sejam de fundamental importância para 

a formação da superfície da cutícula durante os sucessivos eventos de muda (Schal et 

al., 1998). 

 

 1.6. Enzimas envolvidas na formação dos hidrocarbonetos 

 1.6.1. Desaturases e elongases: características e importância 

 Os hidrocarbonetos cuticulares em geral são sintetizados por elongação e 

descarboxilação de ácidos graxos. Os alcenos particularmente são formados a partir 

de compostos que sofreram insaturação nas posições Z-8, Z-9 e Z-10 (Blomquist et 

al., 1980a). Ao fim do processo é necessário que haja descarboxilação da molécula de 

ácido graxo, para que deixe de ser um ácido orgânico e se transforme em um 

hidrocarboneto (Kolattukudy, 1968a). Para o processo, também são necessários 

NADH e/ou NADPH, sendo esta última molécula mais eficiente na produção dos 

hidrocarbonetos (Wang et al., 1982; Vaz et al., 1988), assim como malonil-CoA (Vaz 

et al., 1988). Pouco se sabe sobre as descarboxilases, mas as elongases e desaturases 

têm sido estudadas em relação ao processo de biossíntese de hidrocarbonetos  
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(Gleason et al., 2009). 

 As estruturas dos ácidos graxos são, em geral, determinadas pela atividade 

destes dois tipos de enzimas: as desaturases e as elongases (Hashimoto et al., 2008), 

ambas catalisam reações em ácidos orgânicos associados à coenzima A  (acil-CoA) 

(Howard e Blomquist, 2005). 

 Hashimoto et al. (2008) analisaram o genoma de 56 organismos eucariontes e 

obtiveram 275 homólogos de desaturases e 265 homólogos de elongases. Após análise 

filogenética, as desaturases e elongases foram organizadas em quatro e duas 

subfamílias, respectivamente. 

 As desaturases de ácidos graxos integrantes de membrana são as principais 

enzimas catalisadoras de insaturação e são encontradas em todos os eucariontes e 

bactérias. Suas sequências são caracterizadas por três domínios conservados com oito 

resíduos de histidina (Shanklin et al., 1994) (Figura 4). Esses resíduos se localizam na 

porção citoplasmática da enzima associada ao retículo endoplasmático (Sperling et 

al., 2003). As desaturases de ácidos graxos catalisam a introdução de uma dupla 

ligação em uma cadeia acil em região de estereoquímica específica (Sperling et al., 

2003), promovendo uma desidrogenação em posição cis (Shanklin et al., 2009). 

 A árvore filogenética das desaturases compreende quatro grandes ramos, cada 

um formado por enzimas que compartilham a mesma função e que apresentam 

diferenças na composição de aminoácidos em três regiões conservadas (Figura 4). As 

subfamílias são: Primeira Desaturase, que introduz a primeira insaturação na cadeia 

acil saturada; Omega Desaturase, que introduz uma insaturação entre uma insaturação 

existente e a terminação acil da cadeia; Desaturase de Começo e Fim, que introduz a 

insaturação entre uma insaturação existente e o terminal carboxila; Esfingolipídio 

Desaturase: esfingolipídio Δ4 desaturases. Todas as subfamílias estão representadas 

em animais, fungos, plantas e protistas, indicando que divergiram antes da separação 

dos grupos no curso da evolução (Hashimoto et al., 2008). 
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Figura 4 – Representação dos três boxes de histidina conservados de cada subfamília de 
desaturase (Sperling et al, 2003; Hashimoto et al., 2008). 
 

 Os principais membros da subfamília Primeira Desaturase são desaturases 

estearil-coA (SCDs), que geralmente introduzem a dupla ligação na posição Δ9 do 

ácido palmítico (16:0) e ácido esteárico (18:0). A subfamília Omega Desaturase 

compreende 13 desaturases conhecidas e cujas funções consistem em formar 

insaturações nas posições 12 ou 15 (Δ12 ou Δ15 desaturases), entre uma dupla ligação 

já existente e o grupo acil do ácido graxo. A subfamília Desaturase de Começo e Fim 

tem como função formar uma segunda dupla ligação, assim como as Omega 

Desaturases, porém as insaturações ocorrem nas posições Δ4, Δ5 e Δ6. Apresentam 

ainda a função dupla de Δ6, Δ8 esfingolipídio desaturases. A partir de análise 

filogenética observou-se que as funções das subfamílias Omega Desaturase e 

Desaturase de Começo e Fim divergiram independentemente entre os  organismos. A 

subfamília Esfingolipídio Desaturase tem a função catalisar a insaturação no carbono 

4 de esfingolipídios (Δ4 esfingolipídio desaturase) (Hashimoto et al., 2008). 

 Em insetos, são encontradas desaturases que atuam nas posições Δ5, Δ6, Δ9, 

Δ12, Δ15 da cadeia de ácido graxo nascente (Cook e McMaster, 2002). Serra et al. 

(2007), trabalhando com a mariposa Thaumetopoea pityocampa, utilizaram primers 

degenerados comuns a todos os genes codificadores de desaturases de insetos até 

então conhecidos; isolaram uma única sequência de cDNA, comum a todas as 

desaturases deste inseto, mostrando que esses genes podem apresentar regiões muito 

conservadas. 
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 As elongases se dividem em dois ramos: Elongase S/MUFA e Elongase PUFA. 

As elongases S/MUFA alongam ácidos graxos saturados ou com apenas uma 

insaturação, enquanto as elongases PUFA alongam ácidos graxos poliinsaturados e 

são específicas de animais (Hashimoto et al., 2008). 

 A análise filogenética e dos motivos (Figuras 4 e 5) indicam que as desaturases 

e elongases consistem em subfamílias distintas nas quais as sequências e funções são 

diferentes, sendo assim possível determinar o conjunto de subfamílias em um 

organismo a partir das sequências genômicas. Variações nas vias bioquímicas devido 

à diversidade de desaturases e elongases levam a considerável variedade de ácidos 

graxos nos organismos (Hashimoto et al., 2008). 

 
Figura 5 – Representação dos domínios conservados das subfamílias de elongases (Hashimoto et 
al., 2008). 

 
 1.6.2. A biossíntese de hidrocarbonetos cuticulares 

 A elongação e a descarboxilação possibilitam a formação de hidrocarbonetos 

insaturados e saturados (Kolattukudy, 1968a). Durante a elongação, grupos acetato 

são adicionados à molécula nascente (Kolattukudy, 1968a, 1968b; Blum, 1987; 

Katzav-Gozansky et al., 1997). A descarboxilação ocorre depois da molécula ser 

elongada, primeiro originando um aldeído através da ação de uma acil-CoA redutase e 

depois os diferentes hidrocarbonetos a partir de um processo de descarbonilação 

(Cheesbrough e Kolattukudy, 1984) realizado por enzima da família citocromo P450 

em presença de O2 e NADPH e liberando CO2 (Reed et al., 1994, 1995). Em Musca 

domestica, a síntese de hidrocarbonetos ocorre a partir dos aminoácidos valina, 

isoleucina e/ou metionina que são então convertidos em propionil-CoA, que será 

usado para formar acetil-CoA, fundamental para a elongação da cadeia, e 



17 

metilmalonil-CoA, que serve para formar compostos ramificados. Em  Blatella 

germanica são usados os aminoácidos valina, isoleucina, metionina e o ácido 

succínico (revisado em Blomquist et al., 2012). O processo de desaturação ocorre 

após a elongação inicial (Legendre et al., 2008). Já os metil-alcanos se originam a 

partir de propionato (Dillwith et al., 1981). Um modelo esquemático da formação de 

hidrocarbonetos pode ser observado na Figura 6. Ácidos de tamanho de cadeia de 

C10, C12, C14 e C16 também podem ser utilizados para a formação dos 

hidrocarbonetos. Os ácidos graxos de cadeia longa são mais eficientes neste processo 

(Kolattukudy, 1966). 

 
Figura 6 – Esquema geral da formação de hidrocarbonetos cuticulares baseado em Blum (1987); 
Blomquist et al. (2012); Howard e Blomquist (2005); Hashimoto (2008); Kolattukudy (1966, 
1968a, 1968b). Na base do processo são encontrados os aminoácidos valina, isoleucina e 
metionina. Grupos acetil formam ácidos com cerca de 18C de tamanho de cadeia, que será 
elongada e posteriormente desaturada e descarboxilada (ação da citocromo P450 na 
descarboxilação). Caso o propionil-CoA seja convertido em metil-malonil-CoA, há formação de 
hidrocarboneto ramificado. 

 Sendo assim, os hidrocarbonetos são fundamentais não só a título de 

impermeabilização cuticular, mas como componentes essenciais para a comunicação 
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química, onde essas substâncias relativamente não-voláteis podem agir como 

feromônios sexuais, aleloquímicos, pistas de reconhecimento gênero-específico, 

reconhecimento de prole, pistas de dominância e fertilidade, mimetismo químico e 

indicadores de tarefas específicas (Blomquist e Bagnères, 2010), além de permitir 

avaliar a proximidade genética em processo de seleção sexual (Thomas e Simmons, 

2011). A grande maioria desses compostos é sintetizada pelos insetos, porém pouco se 

sabe sobre as enzimas envolvidas em sua biossíntese nestes animais (Blomquist e 

Bagnères, 2010), especialmente no que se refere ao processo de formação e maturação 

da cutícula adulta. Somente recentemente foi descoberta uma descarbonilase 

específica de inseto importante para a biossíntese desses compostos (Qiu et al., 2012). 

 Levando-se em consideração o levantamento bibliográfico realizado que 

revelou a escassez de informações sobre os hidrocarbonetos cuticulares e enzimas que 

produzem estes compostos em insetos, especificamente em A. mellifera, espécie 

representante de um táxon, Hymenoptera, de grande importância econômica, buscou-

se responder às seguintes questões: 

• Qual a contribuição dos hidrocarbonetos para a composição da cutícula 

definitiva que recobrirá o inseto adulto? 

• Quantos são e quais são os genes codificadores de elongases e desaturases 

potencialmente envolvidos nas vias de síntese de hidrocarbonetos e que 

poderiam contribuir para a formação da cutícula pupal e adulta de A. 

mellifera? 

• Há variação na expressão destes genes durante o processo de maturação da 

cutícula? 

• Como estes genes evoluíram nos insetos? 

 Assim, o presente trabalho propôs três abordagens metodológicas 

complementares. A primeira consistiu em caracterizar as alterações do perfil de 

hidrocarbonetos durante a formação e maturação da cutícula adulta. Para essas 

análises, utilizamos cromatografia a gás associada à espectrometria de massas 

(GC/MS) que permite a rápida e eficiente determinação da composição e 

quantificação de hidrocarbonetos (Blomquist e Bagnères, 2010). A segunda 

abordagem consistiu em utilizar técnicas de biologia molecular para caracterização da 

expressão de genes potencialmente envolvidos na biossíntese de hidrocarbonetos, um 

tema ainda incipiente na literatura científica. A terceira abordagem foi a utilização de 
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ferramentas de análise filogenética para compreender a evolução molecular de 

desaturases e elongases relacionando com a possível função destas enzimas em 

insetos.  
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2. Objetivos 

 Como uma contribuição ao conhecimento dos processos de formação e 

diferenciação do exoesqueleto de insetos, o  principal objetivo desse trabalho 

consistiu em identificar os hidrocarbonetos que compõem a cutícula e  analisar a 

expressão de genes relacionados à formação destes compostos durante o 

desenvolvimento, isto é, antes, durante e após a síntese da cutícula definitiva.  

 

 2.1. Objetivos Específicos 

• Caracterizar os perfis de hidrocarbonetos constituintes da cutícula de diferentes 

fases do desenvolvimento; 

• Identificar genes codificadores de desaturases e elongases com potencial função 

na biossíntese de hidrocarbonetos cuticulares; 

• Caracterizar a expressão de genes codificadores destas enzimas nas fases do 

desenvolvimento relacionando-a com o processo de formação da cutícula 

adulta; 

• Associar os perfis de hidrocarbonetos e de expressão gênica diferencial no 

tegumento em formação e maturação; 

• Investigar o relacionamento evolutivo das desaturases e elongases de A. 

mellifera e de outros insetos sociais e solitários. 
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3. Material e métodos 

 3.1. Abelhas 

 Foram utilizadas abelhas operárias de A. mellifera Africanizada, em diferentes 

fases do desenvolvimento: pupas (fase Pw: olho branco, cutícula não pigmentada), 

pupas em apólise (fase Pp: olho rosa, cutícula não pigmentada), adultas-faratas (fases 

Pb Pbm e Pbd: olho marron, cutícula não pigmentada, em processo de pigmentação e 

pigmentada, respectivamente), segundo a classificação proposta por Michelette e 

Soares (1993), além de abelhas recém emergidas (Re) e forrageiras (Fg) (Figura 3H). 

Estas abelhas foram obtidas a partir de uma postura controlada de 24h de duração 

(Figura 7), realizada em uma colônia do Apiário do Departamento de Genética da 

Faculdade de Medicina de Ribeirão Preto, Universidade de São Paulo. 

 
Figura 7 - Coleta do material biológico. Foto da esquerda: Apiário Experimental. Foto da direita 
Postura controlada: a rainha é mantida presa pela grade ajustada sobre o favo durante 24h, 
utilizando apenas a área de reclusão para postura, possibilitando assim obter abelhas com o 
desenvolvimento sincronizado. (Foto da direita cedida por F. M. F. Nunes). 

 

 3.2. Extração dos hidrocarbonetos 

 Para a extração de hidrocarbonetos cuticulares foram utilizadas trinta e seis 

abelhas de cada fase de desenvolvimento (Pw, Pp, Pb, Pbm, Pbd, Re e Fg) (Figura 3 

H) que foram coletadas em frascos tipo vial de vidro (Sun-SRI) de 4ml (1 frasco para 

cada abelha). A cada frasco foi então adicionado 1,5ml de n-hexano 95% 

(Mallinckrodt Chemicals) servindo para dar um banho de hexano por 1min a fim de 

extrair os hidrocarbonetos cuticulares. Depois desse tempo a solução foi transferida 

para frascos de 2ml com o auxílio de pipetas Pasteur (1 para cada amostra, para evitar 

contaminação). As amostras foram então secadas e ressuspendidas em 160µl de n-

hexano 95%, e em seguida transferidas para frascos com insert e analisadas em 
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sistema de Cromatografia a Gás acoplado à Espectrometria de Massas SHIMADZU, 

modelo GCMS QP2010, equipado com coluna Rtx-5MS 30m e hélio como gás 

carreador à 1ml/min, utilizando o método de ionização eletrônica (EI). O volume 

injetado foi de 1µl em temperatura inicial de 150˚C  elevando-se a uma taxa de 

3˚C/min até 280˚C (mantendo-se nesta temperatura por 15min). As análises foram 

feitas em modo splitless, recomendado para amostras pouco concentradas (revisado 

em Hübschmann, 2009), como acontece com misturas de compostos 

quantitativamente variáveis como os hidrocarbonetos cuticulares.  

 

 3.3. Identificação da posição das insaturações 

 A posição das insaturações nos compostos insaturados foi identificada 

utilizando-se a técnica de derivatização por dimetil dissulfeto (DMDS) (Carlson, 

1989). As amostras (as mesmas utilizadas na extração de hidrocarbonetos) foram 

secas em frascos de 2ml, seguindo-se a adição de 200µl de n-hexano 95%, 200µl de 

DMDS (Sigma-Aldrich®) e 100µl de solução de iodo 6% em éter etílico. O sistema foi 

purgado (retirado o ar do frasco) com fluxo de N2 e depois mantido em agitador 

magnético overnight. O sistema foi transferido para um frasco de 4ml e diluído em 

500µl de tiossulfato de sódio 5% em água ultra-pura, seguido de agitação em agitador 

de tubos. A fase superior (orgânica) foi transferida para outro frasco de 4ml e a água 

restante foi eliminada com adição de quantidade suficiente de sulfato de sódio 

(Na2SO4), pois este sal absorve a água formando sólidos (blocos) no fundo do frasco, 

seguido de agitação em agitador de tubos. A fase líquida foi transferida para outro 

frasco de 4ml, onde o sistema foi seco, seguido de ressuspenção com 10µl de n-

hexano 95%, dos quais 2µl foram utilizados para injeção manual no sistema de 

Cromatografia a Gás acoplado à Espectrometria de Massas SHIMADZU, modelo 

GCMS QP2010 citado anteriormente. A temperatura inicial foi de 80˚C, por 2min, 

seguindo-se até 180˚C a uma taxa de 30˚C/min, seguindo-se a 300˚C a uma taxa de 

3˚C/min, mantendo-se nesta temperatura por 80min. As análise foram feitas em modo 

splitless. 

 

 3.4. Análise estatística do perfil de hidrocarbonetos 

 Os dados foram analisados com o auxílio do programa GCMS Solutions for 

Windows (Shimadzu Corporation). Os cromatogramas geralmente apresentam vários 

picos  em posições diferentes por conta dos diferentes tempos de retenção (TR) de 
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cada soluto na coluna cromatográfica. Cada pico por sua vez contém todas as 

informações obtidas pelo espectrômetro de massa. A quantificação foi realizada com 

base nas áreas de pico obtidas pelos cromatogramas (Singer e Espelie, 1992). Os 

compostos foram identificados com base nos íons diagnósticos e na solução padrão 

contendo diferentes hidrocarbonetos sintéticos (Fluka). 

 Foi utilizado o software Statistica (v. 8.0 para Windows) na análise multivariada 

para comparar os grupos experimentais. A análise dos componentes principais (PCA) 

foi realizada para definir os principais picos de compostos a serem comparados. 

Também foi realizada a análise de discriminante modo stepwise para se contrastar o 

perfil químico dos grupos experimentais. Substâncias ausentes na maior parte das 

abelhas de mesma fase de desenvolvimento foram excluídas das análises estatísticas. 

Os compostos apontados pela análise de componentes principais como responsáveis 

por menos de 5% de contribuição relativa foram excluídos da análise discriminante, 

sendo as porcentagens dos compostos utilizados reajustadas para 100%, uma vez que 

os picos são medidos em porcentagem de área, obtendo-se assim os compostos que 

melhor explicam a variação entre as fases do desenvolvimento analisadas. Em seguida 

foi realizada uma análise canônica obtendo-se o gráfico da Função Discriminante. 

Para se evitar erros na composição dos dados amostrais, a área de cada pico apontado 

pelo programa foi transformada de acordo com a seguinte fórmula: Z=ln[Ap/g(Ap)], 

onde Ap é a área do pico, g(Ap) é a média geométrica do pico das amostras de cada 

fase de desenvolvimento e Z é a área transformada do pico (Aitchison, 1986). 

 Os compostos que apresentaram mais de 0,001% de proporção de área de pico 

em todas as fases em estudo e  foram identificados e utilizados para uma comparação 

individual variação da proporção relativa destes compostos entre as fases. Para isto foi 

utilizado o teste ANOVA para múltiplos grupos associado ao teste post-hoc de 

Bonferroni utilizando um valor de p<0,05. O objetivo deste teste foi verificar se 

houve aumento ou redução da área do pico especialmente na forrageira, já que os 

trabalhos com abelhas se restringem, em sua maioria, à fase adulta (ver item 5.1. da 

Discussão). O mesmo teste também foi utilizado para a comparação entre as 

proporções do conjunto de n-alcanos, metil-alcanos, dimetil-alcanos, hidrocarbonetos 

ramificados (metil-alcanos + dimetil-alcanos), hidrocarbonetos saturados (n-alcanos + 

metil-alcanos + dimetil-alcanos), alcenos, alcadienos, hidrocarbonetos insaturados 

(alcenos + alcadienos) e compostos não identificados entre todas as fases do 

desenvolvimento estudadas para verificar variações quantitativas durante o processo 
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de maturação da cutícula.  

 

 3.5. Extração do RNA total 

 Para a análise molecular foram utilizadas três amostras de cada uma das 

seguintes fases de desenvolvimento: Pw, Pp, Pbm, Re e Fg, abrangendo pontos 

importantes do período de formação e maturação cuticular. As amostras foram 

dissecadas em solução de cloreto de sódio 0,9%, mantendo-se somente as regiões do 

tegumento do tórax e abdômen, ricas em enócitos que são as células responsáveis pela 

síntese de hidrocarbonetos (Piek, 1964; Diehl, 1973; Schal et al., 1998; Billeter et al., 

2009). Após adição de 1ml de TRIzol® (Invitrogen) as amostras foram congeladas a -

80˚C até o momento de uso, quando então foram descongeladas e mantidas por 5min 

em temperatura ambiente para permitir a completa dissociação de complexos 

nucleoprotéicos. A cada amostra foram adicionados 200µl de clorofórmio (Merck) e, 

em seguida, os tubos foram agitados manualmente, vigorosamente, por 15 s e 

mantidos em temperatura ambiente por 2min, seguindo-se centrifugação a 12.000xg a 

4°C por 15min. Ao final da centrifugação, as amostras apresentaram duas fases: uma 

fase transparente aquosa superior (onde se encontram os RNAs) e outra vermelha 

inferior (contendo fragmentos celulares, TRIzol e pequenos fragmentos de cutícula). A 

fase transparente aquosa (aproximadamente 60% do volume de TRIzol®) foi 

transferida para outro tubo de 1,5ml onde foram adicionados 500 µl de álcool 

isopropílico (Merck), iniciando a etapa de precipitação do RNA. As amostras foram 

então mantidas em temperatura ambiente por 10min e depois centrifugadas a 

12.000xg por 10min a 4˚C. O RNA precipitado formou pellet nas laterais do fundo do 

tubo. O sobrenadante obtido na precipitação foi descartado e o RNA foi lavado em 

1ml de etanol 75%. Os tubos foram então rapidamente agitados no agitador de tubos 

até o desprendimento do pellet e o material foi centrifugado a 7.500xg por 5min a 

4˚C. Ao fim do procedimento o RNA foi redissolvido. Para isso o sobrenadante foi 

descartado com cuidado e os tubos abertos foram colocados em termobloco Digital 

Dry Bath Incubator (Boekel) a 55°C por 10 min para evaporação do álcool 

remanescente, entretanto não foi seco por completo, pois o RNA totalmente seco é de 

difícil solubilização. O RNA foi então ressuspendido em 25µl de água ultra-pura 

(purificada por osmose reversa, em seguida pelo sistema Milli-Q Plus) tratada com 

dietilpirocarbonato (DEPC 0,1% (v/v), Sigma) e autoclavada. Para completa 

dissolução do RNA precipitado as amostras foram deixadas em termobloco a 55 ºC 
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por 5min e sua pureza e concentração foram estimadas em espectrofotômetro 

NanoDrop® ND-1000 (NanoDrop Technologies). A razão entre as leituras nos 

comprimentos de onda de 260 e 280nm foi utilizada como um indicador da pureza do 

RNA, sendo ideal entre os valores de 1,9 e 2,0 (Ausubel et al., 1995), considerando-se 

que uma unidade de absorbância a 260nm corresponde a 40µg/ml de RNA (Sambrook 

et al., 1989). As amostras foram então diluídas para perfazer a concentração de 

0,6µg/µl. Em seguida, para eliminar possível contaminação com DNA genômico, as 

amostras foram incubadas na presença de 0,1 unidade de DNAse (RQ RNAse-free 

DNAse, Promega) por 30min a 37ºC e, em seguida, a 70ºC por 15min para inativação 

da DNAse. 

 

 3.6. Síntese da primeira fita de cDNA 

 A primeira fita de cDNA foi sintetizada a partir do RNA total, utilizando-se o 

sistema de síntese da SuperScriptTM (Invitrogen TM, Life Technologies). Por este 

método, apenas a primeira fita do cDNA é sintetizada através de transcrição reversa 

(RT). Nesta reação, as moléculas de cDNA foram sintetizadas utilizando-se: 0,6µg de 

RNA total, 1µl de Oligo(dT)12-18 (500µg/µl) e 1µl  de dNTP (10mM) totalizando um 

volume de 12µl, em seguida, a reação foi aquecida por 5 min a 65ºC. Posteriormente, 

foram adicionados 4µl de First-Strand Buffer (Invitrogen), 2µl de DTT (0,1M) e 1µl 

de RNAse Out (40 unidades/µl). A reação foi novamente incubada por 2min a 42ºC e 

resfriada no gelo. Finalmente, foi adicionado 1µl de SuperScript TMII RT 200U 

(Invitrogen), num volume total de 20µl. A reação foi incubada por 50 min a 42ºC e, 

depois, aquecida por 15min a 72ºC para inativação da enzima. Como controle 

negativo para as futuras reações de RT-PCR semiquantitativa e quantitativa, misturas 

de reação para síntese de cDNA foram preparadas sem adição da enzima SuperScript. 

 

 3.7. Amplificação por RT-PCR semiquantitativa 

 Para as amplificações por PCR (realizadas no equipamento Veriti®, Applied 

Biosystems), cada amostra de cDNA sintetizado a partir do RNA total foi usada como 

molde para a reação. Para isso, foram utilizados 10µl de Eppendorf Master Mix 2,5x 

[Taq – DNA – Polymerase (0,06 unidade/µl); Taq reaction buffer 2,5x (125mM KCl, 

75mM Tris-HCl, pH 8,4, 4mM Mg+2, 0,25% Nonidet® – P40); 500µl de cada dNTP e 

estabilizadores]; 10 рmoles de cada primer; 1µl de cDNA, totalizando um volume 

final de 20µl com água bidestilada e autoclavada. Primers específicos foram 
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desenhados para os genes codificadores de enzimas envolvidas na biossíntese de 

hidrocarbonetos cuticulares (para identificação dos genes ver item 3.12.1). Pares de 

primers foram desenhados com o software Primer3 (v. 0.4.0) 

(http://frodo.wi.mit.edu/primer3/), a partir de genes anotados na plataforma Artemis 

(v. 13.2.0). Cada primer de um dado par localiza-se em éxons distintos, assim 

qualquer contaminação por DNA genômico pode ser facilmente checada examinando-

se o tamanho dos amplicons após eletroforese em gel de agarose dos  produtos da 

PCR, ou a curva de dissociação resultante da análise por PCR quantitativa. Os genes 

que putativamente codificam as enzimas elongases e desaturases de A. mellifera, 

disponíveis no site do National Center for Biotechnology Information (NCBI), 

encontram-se listadas na Tabela I, juntamente com as sequências dos primers, 

tamanho dos amplicons e informação sobre a eficácia do primers para a amplificação 

do cDNA. As condições de  PCR foram 5min a 94˚C, 30 ciclos de 30s a 94oC, 30s a 

60oC, 30s a 72oC e uma extensão final de 72oC por 7min. A normalização da 

expressão dos genes de interesse foi realizada utilizando-se primers específicos para o 

gene de referência rp49, constitutivamente expresso em A. mellifera (Lourenço et al., 

2008) (sentido direto: 5´-TGC CAA CAC TGT CCT TTC TG-3´ e reverso: 5´-AGA 

ATT GAC CCA CCA ATC CA-3´), utilizando as mesmas condições de amplificação. 

 
Tabela I– Genes codificadores de desaturases e elongases em A. mellifera, primers utilizados, 
tamanho dos amplicons e informação sobre a eficiência do primer. 

Gene ( GB v. 
4.5 do genoma) Primer Tamanho dos 

amplicons (nt) 
Primer 
eficaz 

Desaturases 

GB11596 
(GB51238) 

F 5’  TTAATGGTCCGAAAGCATCC 3’ 
145 sim 

R 5’  CCCATGTAGGAATTACAAAGCA 3’ 

GB11969 
(GB48195) 

F 5’ CGCTGCTCATATCTTTGGAA 3’ 
148 sim 

R 5’ ATTTCCCAATTCTGCCGTTT 3’ 

GB18472 
(GB42218) 

F 5’ ACGGGTGAACTTGGTGGTTA 3’ 
154 sim 

R 5’ TTTTGTTGCAGCTCGATTCA 3’ 

XM_001123042 
(GB42217) 

F 5’ GGGCCCATAAAACATACGAA 3’ 
147 sim 

R 5’ TGTATGGATCTTTATCAGTCCCATAAT 3’ 

GB17206 
(GB48193) 

F 5’ ACTACCGGATTCGGCATAACT 3’ 
146 sim 

R 5’ CTGTGATCCAATGCCCATCT 3’ 

GB12710 
(GB48194) 

F 5’ TCACTTCTGCCAAATGGATG 3’ 
148 não 

R 5’ TGAGCGAGCATGAGAAAAAG 3’ 

GB17408 F 5’ CGCAGCGATTCACAGTTTA 3’ 148 não 
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Gene ( GB v. 
4.5 do genoma) Primer Tamanho dos 

amplicons (nt) 
Primer 
eficaz 

(GB45034) R 5’ CCTTTTATTTCCCTTTCTCTTCC 3’ 

GB15513 
(GB51236) 

F 5’ TACGTTTCGTGCTGATGCTT 3’ 
153 sim 

R 5’ ACCAACCCATATGCGAGAAG 3’ 

XM_001119994 
- 

- - 
- 

Elongases 

GB13264 
(GB54401) 

F 5’ TGGGACCGGAATATCAAAAA 3’ 
147 sim 

R 5’ GCAGTAAAAGTGCCGCTACC 3’ 

GB14916 
(GB51249) 

F 5’ ATGTCGATTTTAATGCAATACGTG 3’ 
145 sim 

R 5’ AAACTTTTACACCATATACGTAGCTCA 3’ 

GB12340 
(GB53872) 

F 5’ ATTAACGTATCACGGTTTTTATCAT 3’ 
152 sim 

R 5’ TTAATTCCTGCTTTCGTAACACT 3’ 

GB12176 
(GB54396) 

F 5’ TCGGTAATCATGGAGTTATATAAGGA 3’ 
145 sim 

R 5’ ATCTTGGTCCAGCTGATAAGG 3’ 

GB16107 
(GB54399) 

F 5’ GTCAGCTGCCTGGTGGTATT 3’ 
145 sim 

R 5’ TACAACCATGAGCATATTGAGG 3’ 

GB11136 
(GB46038) 

F 5’ TTGATTCTTGGCATCAATGG 3’ 
155 sim 

R 5’ CTCTCCGCATATGCTTGCTT 3’ 

GB12096 
(GB53873) 

F 5’ GAGTTCATTACTTTCATTGTTTTCCA 3’ 
153 sim 

R 5’ AACATCCATGACCAAAAACCA 3’ 

GB19038 
(GB54302) 

F 5’ GTTATGCCGATGATTTCGTG 3’ 
149 não 

R 5’ GATTCCAGGTACGGGTGATG 3’ 

GB14684 
(GB40681) 

F 5’ ATGGCCTCGTTCGGTATTTT 3’ 
146 sim 

R 5’ ACGAATTGGACCATTTGCAC 3’ 

GB19070 
(GB45596) 

F 5’ TGGAACACATTGCTTGCATC 3’ 
147 sim 

R 5’ TGTCCAAAAACCAGACACGA 3’ 

GB19345 
(GB51247) 

F 5’ CAGATCTGGTGCACGGGTA 3’ 
154 sim 

R 5’ TTCTCCATTATCCTCGGTCCT 3’ 

GB19144 
(GB55040) 

- 
- - 

- 

GB19268 
(GB54404) 

- 
- - 

- 
(nt) Nucleotídeos; (F) primer  de sentido direto; (R) primer de sentido reverso; (-) Não foi possível desenhar 
primer específico. 

  

 3.8. Análise por eletroforese em agarose 

 O cDNA amplificado por PCR (20 µl) foi misturado a tampão de corrida para 

DNA (bromofenol blue 0,25%, xileno cianol FF 0,25% e glicerol 30%) e analisado 

em gel de agarose 1% contendo GelRedTM (Biotium) na proporção de 1:10 (0,1µl/ml 
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de gel de agarose) em tampão 1x TBE (0,45M Tris base; 0,45M ácido bórico; 0,5M 

EDTA, pH 8,0). A eletroforese foi realizada sob corrente constante de 100V. Após a 

eletroforese, o gel foi analisado em digitalizador de imagem KODAK EDAS 290. O 

λDNA/Hind III Fragments de 100pb (InvitrogenTM, Life Technologies) foi usado 

como marcador de massa molecular. 

 

 3.9. Análise da expressão gênica por RT-PCR em Tempo Real (RT-qPCR) 

 A análise por RT-qPCR foi realizada utilizando-se triplicatas técnicas para 

cada amostra biológica (3 amostras independentes de tegumento para cada fase de 

desenvolvimento) e os primers que apresentaram um resultado positivo na 

amplificação (ver Tabela I). A análise foi realizada em equipamento Applied 

Biosystems (7500 Real Time PCR System). Em placas para RT-qPCR contendo 96 

poços foram adicionados 10µl de Sybr Green PCR Master Mix 2x (Applied 

Biosystems), 0,8µl de primers específicos para cada gene estudado (vide Tabela I), 

2µl de cDNA em volume final de 20µl, completados com água DEPC. O programa de 

amplificação constituiu de 50˚C por 2min e 95˚C por 10min, seguidos de 40 ciclos a 

94˚C por 1min, 60˚C por 30s e 72˚C por 30s. A quantidade relativa de transcritos foi 

obtida com a fórmula 2-ΔCt (Schmittgen e Livak, 2008),  onde a expressão do gene 

rp49 foi utilizada como referência para a normalização dos dados de expressão dos 

genes de interesse (Lourenço et al., 2008). A significância estatística (p<0,05) dos 

dados de quantificação de transcritos entre as fases do desenvolvimento se deu pelo 

teste de One-Way ANOVA associado ao teste post-hoc Tukey utilizando o software 

Statistica (v. 8.0 para Windows). 

 

 3.10. Validação da amplificação específica dos produtos de PCR 

 Foi realizado o sequenciamento direto, a partir do produto amplificado por PCR 

utilizando os primers para os genes codificadores de desaturases e elongases, para 

validar as sequências obtidas. Após a reação de amplificação com 40 ciclos, o 

conteúdo de DNA dos produtos de PCR foi quantificado em  Nanodrop (ND 1000) e, 

caso necessário, diluído para posterior realização de reação de  sequenciamento, 

segundo o seguinte protocolo: 1µl de DNA, 1µl de primer direto (F), ou reverso (R), 

2µl de solução Big Dye® Terminator v 3.1 Cycle Sequencing Kit (Perkin Elmer), 2µl 

de solução tampão (5X Sequencing Buffer) e 4µl de água bidestilada e autoclavada 
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totalizando um volume de 10µl. Foram utilizados 25 ciclos de 96°C por 10s, 50°C  

por 5s e 60°C por  4min. 

 Posteriormente as amostras foram precipitadas com adição de 40µl de 

isopropanol 75%, incubadas em temperatura ambiente por 15min, centrifugadas por 

20min e os respectivos sobrenadantes foram descartados. Esses procedimentos se 

repetiram com a adição de 250µl de isopropanol 75% e centrifugação por 5 min. Após 

o descarte do sobrenadante as amostras secaram em banho seco a 55-57°C e foram 

ressuspendidas  em 12µl  de Hi-Diphormamid (HD). As amostras foram transferidas 

para tubos para sequenciamento e passaram por um choque térmico de 95°C por 2min 

e 5s seguindo para o gelo por 5min para, enfim, serem analisadas pelo método de 

Sanger no sequenciador automático ABI Prism 310 (Applied Biosystems) para 

identificação da ordem das bases nas amostras de cDNA. 

 

 3.11. Comparação dos perfis de quantificação dos hidrocarbonetos e de 

transcritos de desaturases e elongases 

 Para a comparação entre os perfis de hidrocarbonetos e de expressão gênica, foi 

utilizada a mediana dos valores de porcentagem de área de compostos e de quantidade 

relativa de transcritos. Os valores das medianas foram então normalizados aplicando-

se o logaritmo de base 10. Em seguida, para se correlacionar estes dados químicos e 

moleculares foi realizado o teste de Spearman  utilizando o software Statistica. 

 

 3.12. Análises de evolução molecular de desaturases e elongases 

 3.12.1. Obtenção das sequências e alinhamento 

 As análises de evolução molecular foram realizadas utilizando sequências 

completas de desaturases e elongases preditas, disponíveis no site do NCBI. Para as 

desaturases a pesquisa foi realizada com o termo indicativo do domínio da 

superfamília de proteínas Membrane – FADS – like superfamily em conjunto com a 

ferramenta BLASTP (Altschul et al., 1990), para evitar repetições de sequências. Para 

as elongases a pesquisa foi realizada utilizando-se os domínio que  caracteriza esta 

família de proteínas: GNS1/SUR4 family em conjunto com a ferramenta BLASTP 

(Altschul et al., 1990). Somente sequências completas e com número reduzido de 

gaps foram utilizadas, para tornar a análise mais robusta. Os alinhamentos foram 

realizados com o auxílio do programa MAFFT v. 7 (Katoh et al., 2002) online 

(http://mafft.cbrc.jp/alignment/server/)  deixando os parâmetros como default. Este 
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programa apresenta melhor desempenho que outros programas quando se analisa um 

grande número de terminais (>50) (Katoh et al., 2005). Os números de acesso e 

organismos utilizados encontram-se na Tabela II, juntamente com os números de 

acesso (GBs) dos genes codificadores de desaturases e elongases de A. mellifera para 

as versões do Genoma 2.0 (usada no decorrer do trabalho) e 4.5 (atual versão, 

publicada após o início do trabalho). 
Tabela II– Elongases e desaturases utilizadas nas análises de evolução molecular. 

Organismo 
(sigla 

utilizada 

análise) 

Número de 
acesso no 
GenBank 

Número de 
acesso no 

Genoma de 
Apis 

mellifera 
versão 2.0 

Número de 
acesso no 

Genoma de 
Apis 

mellifera 
versão 4.5 

Desaturases 

Apis mellifera 
(Amel) 

  
  
  
  
  

XP_623925 GB11596 GB51238 

XP_624794 GB15513 GB51236 

XP_003251704 GB18472 GB42218 

XP_395629 GB11969 GB48195 

XP_624557 GB17206 GB48193 

XP_001123042 - GB42217 

XP_001122877 GB12710 GB48194 

Bombus 
impatiens 

(Bimp) 
  
  

XP_003492441 

  

XP_003492439 

XP_003492440 

XP_003492461 

Bombus 
terrestres 

(Bter) 
  
  

XP_003395147 

XP_003395144 

XP_003395145 

XP_003395146 

Nasonia 
vitripennis 

(Nvit) 
  
  
  
  
  

XP_001599665 

XP_003425691 

XP_001602540 

XP_001607533 
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XP_001600683 

XP_003425101 

XP_001599836 

XP_001599877 

XP_001599899 

XP_001602289 

XP_001607893 

XP_001599579 

Megachile 
rotundata 

(Mrot) 
  
  
  
  

XP_003703957 

XP_003703958 

XP_003703960 

XP_003703961 

XP_003703934 

XP_003704955 

Harpegnathos 
saltator 
(Hsal) 

  
  
  
  
  

EFN78056 

EFN76593 

EFN88658 

EFN76589 

EFN76591 

EFN85122 

EFN78052 

Drosophila 
melanogaster 

(Dmel) 
  
  
  

NP_731710 

NP_650201 

NP_651966 

AAF54920 

NP_651779 
Tribolium 
castaneum 

(Tcas) 
  
  
  
  
  

XP_968828 

EFA05209 

XP_968897 

XP_968970 

XP_967341 
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EFA05022 

EFA12799 

XP_968024 

XP_970520 

EFA05245 

XP_970732 

NP_001180578 

NP_001182164 

NP_001137206 

XP_967943 

XP_974033 

Bombyx mori 
(Bmor) 

  
  
  

NP_001036971 

NP_001037018 

NP_001036914 

NP_001037017 

NP_001040141 

Manduca 
sexta 

(Msex) 
  

CAJ27975 

CAJ27976 

CAJ43430 

Danaus 
plexippus 

(Dple) 
  
  
  
  
  
  
  

EHJ71380 

EHJ76461 

EHJ63142 

EHJ77791 

EHJ68613 

EHJ70677 

EHJ66504 

EHJ73552 

EHJ69993 

Daphnia 
pulex 

(Dpul) 
  
  

EFX85062 

EFX60807 

EFX70200 

EFX82757 
Amblyomma 
americanum 

(Aame) 
AAB86499 
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 Elongases 

Apis mellifera 
(Amel) 

  
  
  
  
  
  
  
  
  

XP_001121645 GB12340 GB53872 

XP_003251850 GB19070 GB45596 

XP_001122200 GB12096 GB53873 

XP_397228 GB19345 GB51247 

XP_393136 GB14916 GB51249 

XP_001120442 GB12176 GB54396 

XP_624324 GB19038 GB54302 

XP_001120770 GB13264 GB54401 

XP_395160 GB11136 GB546038 

XP_624585 GB16107 GB54399 

XP_003250061 GB14684 GB40681 

Bombus 
impatiens 

(Bimp) 
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  

XP_003490277 

  

XP_003488925 

XP_003488983 

XP_003488976 

XP_003492944 

XP_003486801 

XP_003492943 

XP_003484516 

XP_003491006 

XP_003490999 

XP_003491013 

XP_003491027 

XP_003490977 

XP_003490969 

XP_003484909 

XP_003489235 

Bombus 
terrestres XP_003401825 
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(Bter) 
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  

XP_003398598 

XP_003398349 

XP_003402700 

XP_003401771 

XP_003401772 

XP_003401883 

XP_003401773 

XP_003399522 

XP_003399502 

XP_003399534 

XP_003399529 

XP_003399465 

XP_003399613 

XP_003396173 

XP_003399626 

XP_003395770 

Nasonia 
vitripennis 

(Nvit) 
  
  
  
  
  
  
  
  

XP_001600017 

XP_001600048 

XP_001599996 

XP_001599838 

XP_001599914 

XP_001599942 

XP_001599867 

XP_001607111 

XP_001603768 

XP_001602545 
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Megachile 
rotundata 

(Mrot) 
  
  
  
  
  
  
  
  

XP_003707508 

XP_003700456 

XP_003700522 

XP_003700524 

XP_003700518 

XP_003700520 

XP_003700519 

XP_003703286 

XP_003704078 

XP_003700216 

Harpegnathos 
saltator 
(Hsal) 

  
  
  
  
  
  

EFN75445 

EFN75681 

EFN86956 

EFN85774 

EFN80181 

EFN76075 

EFN76074 

EFN76719 

Drosophila 
melanogaster 

(Dmel) 
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  

NP_730187 

NP_730846 

NP_730841 

NP_730843 

AAM51033 

NP_649754 

NP_651060 

NP_651063 

NP_788716 

NP_001097580 

NP_729666 

ACT88147 

NP_651062 

NP_651104 

AAL90154 

NP_725820 
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NP_649955 

NP_649956 

NP_731419 

NP_649958 

NP_649957 

NP_732912 

NP_611365 

Tribolium 
castaneum 

(Tcas) 
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  

XP_971544 

XP_971599 

XP_968784 

XP_968706 

XP_968563 

XP_968636 

XP_966527 

XP_967030 

EFA05977 

XP_974047 

XP_973993 

EFA05473 

XP_975397 

EFA00083 

XP_970514 

Daphnia 
pulex 

(Dpul) 
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  

EFX85691 

EFX88828 

EFX76285 

EFX74343 

EFX74342 

EFX74344 

EFX74345 

EFX74502 

EFX74346 

EFX74501 

EFX74503 

EFX76305 

Amblyomma 
maculatum 

(Amac) 
  
  

AEO35934 

AEO35590 

AEO36539 

AEO32695 



39 

 

 3.12.2. Teste de modelo de substituição de aminoácidos 

 Foram realizados testes de modelo de substituição de aminoácidos para os 

alinhamentos de desaturases e elongases utilizando o programa ProtTest v.3.2 

(Darriba et al., 2011) como default. O programa indicou o uso do modelo de LG (Le e 

Gascuel, 2008), que apresenta uma matriz com um padrão geral de substituição de 

aminoácidos, juntamente com a estimativa da proporção de sítios invariáveis (+I) com 

taxa de heterogeneidade gama entre os sítios (+G), para ambos os grupos de enzimas. 

Os valores de –LnL (log likelihood) foram -39.255,449 para desaturases e -

43.718,338 para elongases. 

 

 3.12.3. Análise evolutiva das enzimas 

 Para as desaturases, a análise evolutiva foi realizada no programa PhyML 

(Chevenet et al., 2006; Dereeper et al, 2008; Guindon  et al., 2010) 

(http://phylogeny.lirmm.fr), utilizando os parâmetros indicados pelo teste de modelo. 

Foi realizada uma análise de máxima verossimilhança (Felsenstein, 1981) com 500 

replicações de Bootstrap. Foram utilizadas como grupos externos as sequências de 

aminoácidos do crustáceo Daphnia pulex e do carrapato Amblyomma americanum 

(Liu et al., 1999; Roelofs e Rooney, 2003), sendo a ultima usada para o enraizamento 

da árvore. Também foi realizado BLASTP  (Altschul et al., 1990) para cada uma das 

sequências comparando-as com sequências de função conhecida. As sequências de 

aminoácidos utilizadas como referência para o BLASTP foram: D. melanogaster – 

NP_731710 (desat1), uma ∆9 desaturase que tem preferência de substrato por  ácido 

palmítico (C16) ao ácido esteárico (C18)  (16>18) numa proporção de 2-3:1, 

NP_650201 (desat 2), uma ∆9 desaturase que tem preferência por ácido mirístico 

(C14), e forma ∆5 hidrocarbonetos (Dallerac et al., 2000) e NP_651996 (desatF), uma 

desaturase que age sobre o produto ácido graxo ω-7 resultante da insaturação 

catalisada por desat1 (Chertemps et al., 2006); Ostrinia furnacalis - AAL35746, uma 

∆14 desaturase; Helicoperva zea - AAF81790, uma ∆9 desaturase com preferência 

pelo ácido esteárico (18>16) (revisado em Roelofs e Rooney, 2003); Trichoplusia ni – 

AAB92583, uma ∆9 desaturase com preferência por ácido esteárico (18>16), 

AAD03775, uma ∆11 desaturase (Liu  et al., 1999); Choristoneura rosaceana - 

AAN39697, uma ∆9 desaturase com preferência por ácido palmítico (16>18) (Hao et 
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al., 2002); Danaus plexippus – EHJ69993, uma ∆14 desaturase; Bombyx mori – 

NP_001040141, uma ∆11 desaturase; Lampronia capitella – ABX71629, uma ∆14-26 

desaturase; Choristoneura paralela – AAQ12887, uma ∆14-26 desaturase; 

Helicoperva assulta – AF482905, uma ∆14-26 desaturase (Liénard et al., 2008). 

 As elongases foram agrupadas em cluster utilizando o método de aLRT na 

versão online do PhyML (Chevenet et al., 2006; Anisimova e Gascuel, 2006; 

Dereeper et al, 2008; Guindon  et al., 2010) (http://phylogeny.lirmm.fr), utilizando o 

modelo de substituição indicado pelo teste de modelo. As árvores geradas foram 

visualizadas e editadas no programa FigTree v.1.3.1 (Rambaut, 2009). 
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4. Resultados 

 4.1. Perfis de Hidrocarbonetos 

 As proporções relativas de hidrocarbonetos cuticulares para cada fase do 

desenvolvimento estudada (Pw, Pp, Pb, Pbm, Pbd, Re e Fg) estão representadas na 

Tabela III, onde também estão indicados os Componentes Principais. A Figura 8 

mostra um exemplo de cromatograma de identificação dos hidrocarbonetos 

cuticulares com indicação dos componentes principais. Não foi observada variação 

qualitativa dos hidrocarbonetos durante o desenvolvimento da abelha operária. A 

análise estatística multivariada dos componentes principais revelou que todas as fases 

diferem quantitativamente entre si (p<0,000001). A distância entre Pw e Fg com 

relação às demais fases do desenvolvimento é tão grande que ao retirar essas duas 

fases da análise os demais grupos se separam graficamente (Figura 9). Claramente, a 

proporção de n-alcanos, alcenos, alcadienos e compostos insaturados (alcenos + 

alcadienos) é maior na forrageira que nas demais fases do desenvolvimento. Situação 

oposta ocorre para os compostos metilados, observando-se redução com o avanço do 

processo de maturação cuticular. A Figura 10 apresenta a proporção dos grupos de 

compostos  com significância de p<0,05 no teste de ANOVA associado ao teste post-

hoc Bonferroni. 
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Tabela III– Média e desvio padrão das proporções relativas de hidrocarbonetos cuticulares nas fases pupais (Pw e Pp), adultas-faratas (Pb, Pbm e Pbd) e adultas 
(Re e Fg) de operárias de A. mellifera. N=36 amostras independentes para cada fase do desenvolvimento, exceto Pw (N=35). Compostos numerados de 1 a 25 (na 
segunda coluna) são resultantes da Análise de Componentes Principais. 

Área Relativa dos Picos 

  n-Alcanos 

  Pw Pp Pb Pbm Pbd Re Fg 

TR Composto Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP 

11.735 C19  *   *   *   *  0,316 ± 0,072 0,112 ± 0,052  *  
17.026 C21 0,128 ± 0,055 0,206 ± 0,109 0,33 ± 0,126 0,925 ± 0,221 4,485 ± 0,922 2,438 ± 0,993 0,144 ± 0,062 

22.348 C23 3 1,185 ± 0,25 1,374 ± 0,18 1,086 ± 0,197 2,259 ± 0,405 12,086 ± 2,026 11,404 ± 2,835 6,836 ± 2,984 

24.960 C24 0,079 ± 0,041 0,048 ± 0,025 0,06 ± 0,047 0,056 ± 0,008 0,078 ± 0,015 0,094 ± 0,024 0,355 ± 0,106 

27.485 C25 4,258 ± 0,645 4,952 ± 0,921 3,572 ± 0,974 3,924 ± 0,572 4,678 ± 0,643 4,925 ± 0,521 16,108 ± 4,378 

29.943 C26 0,555 ± 0,081 0,562 ± 0,098 0,44 ± 0,099 0,459 ± 0,07 0,406 ± 0,071 0,396 ± 0,073 1,041 ± 0,193 

32.353 C27 25,223 ± 3,013 27,725 ± 3,208 21,659 ± 4,168 21,475 ± 1,905 21,104 ± 2,173 18,863 ± 2,527 31,637 ± 4,781 

34.649 C28 10 1,812 ± 0,178 1,766 ± 0,195 1,559 ± 0,253 1,479 ± 0,173 1,286 ± 0,152 1,02 ± 0,156 0,705 ± 0,163 

36.900 C29 14 11,476 ± 1,845 11,541 ± 1,891 11,741 ± 2,725 10,85 ± 1,836 10,492 ± 1,843 8,434 ± 1,879 9,9 ± 1,971 

38.193 C30 16 1,225 ± 0,22 1,087 ± 0,335 1,887 ± 2,935 1,346 ± 0,225 0,887 ± 0,182 1,4 ± 0,379  *  
41.163 C31 1,502 ± 0,384 1,328 ± 0,542 1,85 ± 0,437 1,797 ± 0,445 1,579 ± 0,339 2,446 ± 1,657 5,213 ± 2,029 

  Metil-Alcanos 

  Pw Pp Pb Pbm Pbd Re Fg 

TR Composto Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP 

23.285 9,11,13MeC23 4 0,542 ± 0,208 0,628 ± 0,148 0,543 ± 0,152 0,574 ± 0,15 0,406 ± 0,107 0,121 ± 0,062  *  
28.330 9,11,13MeC25 2,235 ± 0,889 3,105 ± 0,45 2,455 ± 0,634 2,702 ± 0,481 2,372 ± 0,426 1,384 ± 0,346 0,331 ± 0,101 

28.512 7MeC25 0,006 ± 0,021 0,1 ± 0,025 0,135 ± 0,35 0,089 ± 0,018 0,057 ± 0,028 0,033 ± 0,024  *  
28.742 5MeC25 6 0,027 ± 0,122 0,23 ± 0,032 0,266 ± 0,277 0,204 ± 0,055  *  0,003 ± 0,015 0,018 ± 0,053 
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Área Relativa dos Picos 

  Metil-Alcanos 

  Pw Pp Pb Pbm Pbd Re Fg 

TR Composto Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP 

30.743 11,12MeC26 0,345 ± 0,068 0,326 ± 0,069 0,295 ± 0,092 0,338 ± 0,076 0,208 ± 0,044 0,172 ± 0,046 0,039 ± 0,041 

33.093 9,11,13MeC27 14,813 ± 1,487 15,315 ± 1,603 12,993 ± 2,591 13,436 ± 1,229 11,267 ± 1,012 10,97 ± 1,751 0,341 ± 0,143 

33.292 7MeC27 0,298 ± 0,1 0,261 ± 0,028 0,804 ± 3,224 0,255 ± 0,026 0,195 ± 0,023 0,231 ± 0,078 0,005 ± 0,008 

33.502 5MeC27 0,185 ± 0,026 0,164 ± 0,019 0,499 ± 2,045 0,156 ± 0,031 0,107 ± 0,024 0,133 ± 0,023 0,026 ± 0,027 

35.350 12,13, 14MeC28 12 1,573 ± 0,269 1,38 ± 0,297 1,359 ± 0,261 1,374 ± 0,183 0,977 ± 0,172 1,282 ± 0,475  *  
37.570 9,11,13,15MeC29 15 15,2 ± 1,483 15,102 ± 1,859 16,028 ± 3,038 15,972 ± 1,304 12,043 ± 1,191 14,232 ± 2,285 0,345 ± 0,122 

41.767 13,15,17MeC31 20 5,702 ± 0,768 5,074 ± 0,733 7,412 ± 1,131 7,254 ± 0,576 5,353 ± 0,545 6,479 ± 0,97 0,155 ± 0,055 

42.199 3,5,7,10,12, 13,15MeC31 0,195 ± 0,085 0,15 ± 0,059 0,351 ± 0,401 0,314 ± 0,06 0,185 ± 0,052 0,289 ± 0,074  *  

42.305 9, 12, 14MeC31 0,378 ± 0,188 0,225 ± 0,126 0,724 ± 1,307 0,509 ± 0,098 0,251 ± 0,105 0,54 ± 0,157 0,024 ± 0,027 

42.774 3,5,7,11,13,15,16 MeC32 0,203 ± 0,105 0,097 ± 0,041 0,206 ± 0,054 0,206 ± 0,032 0,121 ± 0,03 0,256 ± 0,191 0,13 ± 0,104 

45.352 7,9 MeC33 0,085 ± 0,08 0,055 ± 0,082 0,147 ± 0,065 0,159 ± 0,068 0,094 ± 0,051 0,359 ± 0,433 1,15 ± 0,559 

46.030 5,11, 13,14,15,16 MeC33 1,233 ± 0,243 0,879 ± 0,216 2,011 ± 0,31 1,914 ± 0,149 1,292 ± 0,13 1,508 ± 0,204 0,021 ± 0,024 

51.990 13,15,16,17MeC35 0,198 ± 0,108 0,087 ± 0,037 0,48 ± 0,078 0,454 ± 0,083 0,203 ± 0,061 0,205 ± 0,05  *  

  diMetil-Alcanos 

  Pw Pp Pb Pbm Pbd Re Fg 

TR Composto Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP 

33.663 11,15diMeC27 0,514 ± 0,156 0,505 ± 0,168 0,5 ± 0,139 0,537 ± 0,123 0,363 ± 0,099 0,457 ± 0,142  *  

33.731 7, 11- 7,15 diMeC27 0,301 ± 0,162 0,232 ± 0,155 0,257 ± 0,103 0,222 ± 0,092 0,13 ± 0,072 0,201 ± 0,126  *  

33.825 6,10 e 11,15 diMeC27 0,322 ± 0,096 0,307 ± 0,105 0,319 ± 0,079 0,327 ± 0,069 0,214 ± 0,08 0,296 ± 0,097  *  
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Área Relativa dos Picos 

  diMetil-Alcanos 

  Pw Pp Pb Pbm Pbd Re Fg 

TR Composto Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP 

33.977 4,8 e 13,15 diMeC27 0,371 ± 0,116 0,328 ± 0,097 0,338 ± 0,073 0,33 ± 0,076 0,179 ± 0,069 0,273 ± 0,084 0,075 ± 0,027 

38.049 10,15diMeC29 0,708 ± 0,131 0,631 ± 0,145 1,217 ± 2,556 0,814 ± 0,12 0,519 ± 0,099 0,739 ± 0,2 0,031 ± 0,066 

39.691 9,13 diMeC29 17 0,9 ± 0,24 0,532 ± 0,104 0,774 ± 0,095 0,759 ± 0,083 0,456 ± 0,065 0,625 ± 0,108  *  
43.776 3, 7 diMeC31 21 0,667 ± 0,437 0,113 ± 0,032 0,25 ± 0,031 0,246 ± 0,029 0,131 ± 0,025 0,209 ± 0,073  *  

  Alcenos 

  Pw Pp Pb Pbm Pbd Re Fg 

TR Composto Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP 

21.585 7C23:1, 9C23:1 2  *   *  0,014 ± 0,015 0,273 ± 0,066 1,796 ± 0,299 0,732 ± 0,275 0,433 ± 0,152 

26.813 5C25:1, 7C25:1, 9C25:1 0,181 ± 0,081 0,194 ± 0,066 0,139 ± 0,054 0,288 ± 0,059 0,928 ± 0,276 0,656 ± 0,232 1,131 ± 0,309 

27.020 zC25 5 0 ± 0  *   *  0,011 ± 0,011 0,002 ± 0,007 0,002 ± 0,008 0,331 ± 0,186 

31.734 6C27:1, 7C27:1, 9C27:1 9 0,326 ± 0,088 0,276 ± 0,077 0,219 ± 0,064 0,289 ± 0,063 0,243 ± 0,062 0,234 ± 0,077 1,917 ± 0,621 

31.901 zC27  0,118 ± 0,151 0,114 ± 0,02 0,1 ± 0,03 0,117 ± 0,018 0,066 ± 0,02 0,047 ± 0,029 0,976 ± 0,447 

34.222 8C28:1, 9C28:1 0,287 ± 0,069 0,246 ± 0,077 0,266 ± 0,058 0,262 ± 0,057 0,143 ± 0,049 0,192 ± 0,063 0,013 ± 0,021 

36.362 7C29:1, 9C29:1 13 1,034 ± 0,214 0,795 ± 0,181 0,812 ± 0,227 0,948 ± 0,181 0,606 ± 0,113 0,523 ± 0,155 3,391 ± 0,773 

36.503 zC29  *   *   *   *   *   *  0,343 ± 0,181 

40.702 7C31:1, 8C31:1, 9C31:1, 
10C31:1, 11C31:1, 15C31:1 1,257 ± 0,355 0,723 ± 0,204 0,997 ± 0,278 1,162 ± 0,271 0,479 ± 0,387 0,808 ± 0,221 2,999 ± 1,57 

44.645 8C33:1, 9C33:1, 10C33:1, 
12C33:1  *   *   *   *   *   *  0,227 ± 0,157 

44.812 9C33:1, 10C33:1, 13C33:1 0,512 ± 0,371 0,392 ± 0,486 0,653 ± 0,303 0,915 ± 0,423 0,651 ± 0,294 2,25 ± 2,448 6,848 ± 3,301 
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Área Relativa dos Picos 

  Alcenos 

  Pw Pp Pb Pbm Pbd Re Fg 

TR  Composto Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP 

44.961 zC33 0,057 ± 0,138 0,026 ± 0,086 0,084 ± 0,061 0,139 ± 0,088 0,055 ± 0,061 0,38 ± 0,532 1,244 ± 0,679 

50.024 10C35:1, 12C35:1, 
14C35:1, 15C35:1  *   *   *   *  0,006 ± 0,027 0,198 ± 0,414 1 ± 0,581 

50.210 zC35 25  *   *   *   *  0,013 ± 0,043 0,37 ± 0,626 1,432 ± 0,724 

  Alcadienos 

  Pw Pp Pb Pbm Pbd Re Fg 

TR Composto Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP 

31.004 zzC27  8  *   *   *   *  0,16 ± 0,059 0,169 ± 0,055 0,012 ± 0,023 

40.268 zzC31 19  *   *   *   *   *   *  0,54 ± 0,274 

44.302 zzC33 22  *   *   *   *  0,031 ± 0,045 0,266 ± 0,352 1,151 ± 0,776 

44.473 zzC33 23  *   *   *   *   *  0,012 ± 0,048 0,121 ± 0,092 

49.393 zzC35a 24  *   *   *   *   *  0,102 ± 0,239 0,503 ± 0,337 

49.596 zzC35b  *   *   *   *   *  0,052 ± 0,16 0,278 ± 0,177 

  Não Identificados (n.i.) 

  Pw Pp Pb Pbm Pbd Re Fg 

TR Composto Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP 

11.620 n.i. 1  *   *   *   *   *   *   *  
19.644 n.i.  *   *   *   *  0,248 ± 0,047 0,191 ± 0,06 0,098 ± 0,035 

19.958 n.i.  *   *  0,004 ± 0,011 0,045 ± 0,011  *   *   *  
20.338 n.i.  *   *  0,023 ± 0,014     *   *  0,061 ± 0,056 

23.982 n.i. 0,004 ± 0,024  *  0,161 ± 0,155 0,037 ± 0,062 0,006 ± 0,024 0,038 ± 0,112 0,048 ± 0,067 



47 

Área Relativa dos Picos 

  Não Identificados (n.i.) 

  Pw Pp Pb Pbm Pbd Re Fg 

TR Composto Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP Média ± DP 

25.833 n.i. 0,002 ± 0,01  *   *  0,02 ± 0,016  *   *   *  
29.242 n.i.  *  0,036 ± 0,044 0,058 ± 0,032 0,076 ± 0,025 0,003 ± 0,012 0,022 ± 0,029 0,027 ± 0,02 

29.558 n.i. 7 0,099 ± 0,064 0,106 ± 0,058 0,117 ± 0,044 0,118 ± 0,051 0,025 ± 0,026 0,057 ± 0,047 0,002 ± 0,007 

34.765 n.i. 11 0,006 ± 0,024 0,011 ± 0,028 0,013 ± 0,027  *  0,001 ± 0,003 0,012 ± 0,026  *  
38.400 n.i. 0,191 ± 0,127 0,072 ± 0,063 0,177 ± 0,139 0,155 ± 0,039 0,021 ± 0,041 0,159 ± 0,06  *  
40.116 n.i. 18  *   *   *   *   *   *  0,243 ± 0,057 

(TR) - Tempo de retenção (min) ; (DP) – desvio padrão; (-) - composto não encontrado; (Z) - indica uma insaturação de posição não identificada; (Me) - grupo metil; (*) - composto que apresentou porcentagem de 
área do pico <0,001%; compostos com tempo de retenção em azul apresentaram aumento estatisticamente significativo (ANOVA associado ao teste post-hoc Bonferroni, p<0,05) na proporção da área do pico em 
forrageiras ao menos com relação à recém-emergida, já os tempos de retenção em vermelho representam redução da concentração estatisticamente significante (ANOVA associado ao teste post-hot Bonferroni, 
p<0,05) nas forrageiras; (n.i.) - hidrocarboneto não identificado; os números sobrescritos em vermelho na segunda coluna indicam os componentes principais na ordem em que aparecem de acordo com o tempo de 
retenção. 
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Figura 8 – Cromatograma representativo das frações de extrato cuticular de abelhas forrageiras. Os compostos que melhor explicam a variação entre as fases do 
desenvolvimento estão marcados em vermelho (ver Tabela III). O eixo X representa o tempo de retenção em que os compostos aparecem. O eixo Y indica a 
intensidade do pico. Compostos menos representativos nesta fase do desenvolvimento podem aparecer basais. Picos de compostos que não estão indicados como 
componentes principais, incluindo alguns mais intensos, não ajudam a explicar a variação entre os grupos. 
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Figura 9 – Análise canônica baseada nos compostos revelados por Análise de Componentes Principais em cada fase do desenvolvimento estudada. A análise 
discrimina quantitativamente os hidrocarbonetos cuticulares de todas as fases do desenvolvimento em estudo (Pw, Pp, Pb, Pbm, Pbd, Re e Fg). (A) Análise 
comparativa incluindo todas as fases em estudo. (B) Análise comparativa retirando-se as fases Pw e Fg.  Wilks’Lambda: p < 0,000001. 
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Figura 10 – Proporção dos grupos de hidrocarbonetos nas diferentes fases do desenvolvimento. As colunas representam as médias de compostos e as barras 
representam o desvio padrão. Letras diferentes dentro de um grupo significam diferença estatística significante para p<0,05 no teste ANOVA associado ao teste 
post-hoc Bonferroni. Os gráficos menores inseridos em diMetil-Alcanos e Alcadienos são uma representação em maior escala das barras de fases com baixa 
proporção de compostos, para que possam ser mais adequadamente visualizadas. 
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 4.2. Teste dos primers e confirmação das sequências 

 O resultado do teste dos primers para amplificação dos cDNAs de desaturases e 

elongases encontra-se na Figura 11. As sequências foram validadas por 

sequenciamento direto da região inter-primers e PCR in silico (Tabela IV). As 

posições de amplificação dos primers abrangendo a região de dois éxons consecutivos 

nos genes de desaturases e elongases podem ser observadas na Figura 12.  

 
Figura 11 – Teste dos primers desenhados para desaturases e elongases. Desaturases: 1- 
GB51236, 3-GB51238, 4-GB48195, 5-GB48194, 6-GB48193, 7-GB45034, 8-GB42217 e 9-
GB42218. Elongases: 2-GB46038, 10-GB53873, 11-GB54396, 12-GB53872, 13-GB54401, 14-
GB51249, 15-GB54399, 16-GB54302, 17-GB45596, 18-GB51247 e 19-GB40681. B- controle 
negativo (sem cDNA). 
 
Tabela IV – Sequências validadas por sequenciamento direto da região inter-primers e PCR in 
silico (-). (F) amplificação para sequenciamento com primer de sentido direto; (R) amplificação 
para sequenciamento com primer de sentido reverso. 

Enzima Gene Primer Sequência (5'->3') 

DESATURASES 

GB48195 

F - 

R 
GCCAACCTTCGCCAAGTGCTCCTATGGCCACCG
CTTTATTCTCCGAAGGATTGATAAACTTGTCAT
ATGGTTTGTTTCCAAGGATATGAGCAGCGAG 

GB51236 

F 

AATGGGTGAGAGACCACAGAGTTCATCATAAA
TTCACAGATACTGATGCGGATCCACATAATGCA
CAACGAGGATTCTTCTTCTCGCATATGGGTTGG
GTAAAAC 

R 

TCCAGTATCTGTGAATTTATGATGAACTCTGTG
GTCTCTCACCCATTCATAAATATGATTTTGGAA
AGCGGTTGTTTGAAGAAGCATCAAGCACGAAA
CGTAA 

GB51238 
F 

AGTGATTTGGAAAAAGATCCCATTGTCGTTTGG
CAAAGAAGATTGTATATCGTGCTGATGCCTCTT
TTGTGCTTTGTAATTCCTACATGGGAATCTT 

R - 

GB42218 

F 
TATGATTTAAAAACTGTTCCCGAAGAAATGATT
GCAAAACGAATAGCCAGAACTGGAAATGAATC
GAGCTGCAACAAAAA 

R 
TATGCTTGTCCCAATAAAGCACAGAAATCAAT
GAACGCAGTGGTAAGATTGGTTTTATAACCCCC
AAGTTCACCCGTAAG 

GB42217 

F 
CTCATACTCTTGCAGGAAGTAGGTTCGATATAT
GACTGGATTTTATATCACAGGATTCATCATAAA
TATTATGGGACTGTTAAAGATCCATACAAG 

R 
ATCCAGTCATATATCGAACCTACTCCTGCAAGA
GTATGAGCAAGCATAAGGAATAATTTAATAAA
TCCTACGGCTTC 

GB48193 F 
AAAATGGCCACTTCGATTACTTCTAATATTCCT
CTTTACCATAACCGGACAAAAAGATGTATACA
GATGGGCATTGGATCACAGAA 
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Enzima Gene Primer Sequência (5'->3') 

R 
CGAATATTAGAAGTAATCGGAAGTGGCCATTTT
GCTTTGTATGCCCTATGAGACCACAATCGATGT
ACTCCTGCAGTTATGCCGAATCCGGTAGTAAA 

ELONGASES 

GB54401 

F 
CGTACACAGCGCCCAAGCTTTGATATTCGATTG
CGGCTATCCAAAACTGGTAGCGGCACTTTTACT
GCAAACTCTCTAT 

R 
ACAGAATTGTACCAATTGTACAGTAGTGAGAT
GTTTTTTCCACCATAAGTATTTTTGATATTCCGG
TCCCAAAAT 

GB51249 
F 

TCGCAGATCAGAGAACAACGAATTGGTTTATG
ATGAGCTCACCATTTCCTACTCTGTTTATCTGCT
TGAGCTACGTATAGGGGTGTAAAAGTTTAAAT
C 

R - 

GB53872 
F AGTGTTACGAAAGCAGGAATT 
R - 

GB54396 
F - 
R - 

GB54399 

F 

TCGTATTCTTCACACTTCGAAAAAACAAAATCA
AGTGGACATTTCTACATGTTTACCACCATACGA
TAACCTCAATATGGCTCATGGGTTGTAAACACG
T 

R 
GTGAAGAATACCGTGTCAAGAAGATCCATTAT
TTTTGCGATGAAATACCACCAGGCAGCTGACA
AT 

GB45596 
F 

TATGGGTTTTACCATAGTGTTTGTATACCTAGC
TTTATTGAACAAGATGTCGTGTCTGGTTTTTGG
ACAAAACAT 

R   

GB51247 
F 

GTCCTCTTCCTACCATGGTGATATGCCTGTGTT
ATGCGTATTTCAGCAAAGTTTTAGGACCGAGG
GATAATGGAGAAATCTCTCTATCC 

R GCTCATCATCATCCAATGGTTCACTCTGGG 

GB46081 
F AAAAAATATTGTCTCCGTATAAACCAATAATA

ACCTCGGTGCAAATGGTCCAATTCGTAACCCT 
R - 

GB46038 

F 
CCTTTATCGTTCTATTTGGAAACTTTTATGCCAA
AGCTTATATTGCTAAGGGCAAGCAAGCATATG
CGGAGAGGAA 

R 
TCCATGACAAGTGCATATTGCATCCAAAGTGG
AAAATCGCATCCTGATCGAATACCATTGATGCC
AAGAATCAAA 

GB53873 

F 
TTTTATCATAGTGTTTGTATACCTAGCTTTATTG
AACAGGACGTAGTATGTGGTTTTTGGGGTCATG
GATGTTAAA 

R 
TTAATATATGAATCATTTCTGGTAATGTTCTAA
ATACTCCAATAATGGAAAACAATGAAAGTAAT
GAACTCAA 
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Figura 12 - Posicionamento dos primers nas sequências dos genes codificadores de desaturases 
(A) e elongases (B). Em marrom está representada a região transcrita do gene; nas áreas 
marrons mais estreitas estão as regiões não traduzidas (UTRs). As linhas tracejadas representam 
os íntrons. As barras verticais acompanhadsa das letras F e R indicam os primers sentido direto 
(F), e sentido reverso (R). 

 

 4.3. Análise da expressão gênica por RT-qPCR e correlação com o perfil 

de hidrocarbonetos cuticulares 

 Tanto para os genes de desaturases como para os genes codificadores de 

elongases que apresentaram diferença de expressão estatisticamente significativa 

durante o período de desenvolvimento analisado (fases Pw, Pp, Pbm, Re e Fg), 
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verificou-se um padrão de aumento de expressão no estágio adulto (fases Re e Fg). Os 

genes de desaturases que apresentaram expressão significativamente mais alta nos 

adultos foram: GB51238, GB48195, GB42218, GB42217, e GB48193 (Figura 13). Os 

genes de elongases com expressão significativamente mais abundante nas fases 

adultas (Re e/ou Fg) foram: GB51249, GB53872, GB54396, GB45596 e GB51247. 

Os genes GB54401 e GB46038 apresentaram maior  quantificação de transcritos em 

Fg se comparados a Pp e Pbm, respectivamente. O gene de elongase GB40681 

apresentou maior nível de expressão na fase adulta-farata Pbm (Figura 14).  

 A partir dos dados de expressão gênica e do perfil de hidrocarbonetos, foi feito 

um teste de correlação com a finalidade de inferir sobre o envolvimento destes genes 

na biossíntese de grupos de hidrocarbonetos cuticulares específicos. Dos genes 

codificadores de desaturases, apenas o GB51236 não apresentou qualquer tipo de 

correlação estatisticamente significativa (p>0,05), enquanto os demais foram 

negativamente correlacionados com o grupo de compostos saturados e positivamente 

correlacionados com o grupo de compostos insaturados (p<0,05) (Tabela IV). Dos 

genes codificadores de elongases, seis (GB54401, GB51249, GB54396, GB45596, 

GB51247 e GB53873) apresentaram dados de correlação estatisticamente 

significantes (p<0,05) (Tabela V). 
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Figura 13 - Análise da expressão gênica de desaturases por RT-qPCR. Os códigos de acesso estão indicados em cada gráfico. Foram avaliadas as quantidades 
relativas de transcritos de seis desaturases. Diferentes letras sobre as barras de erro indicam diferença estatística significativa entre as fases do desenvolvimento 
(p<0,05). Os gráficos menores inseridos são uma representação em maior escala das barras relativas às fases de desenvolvimento com baixo nível de expressão, 
para que possam ser mais adequadamente visualizadas. Pw: pupa; Pp: pupa em apólise; Pbm: adulta-farata; Re: recém emergida; Fg: forrageira. 
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Figura 14 - Análise da expressão gênica de elongases por RT-qPCR. Os códigos de acesso estão indicados em cada gráfico. Foram avaliadas as quantidades 
relativas de transcritos de dez elongases. Diferentes letras sobre as barras de erro indicam diferença estatística significativa entre as fases do desenvolvimento 
(p<0,05). Os gráficos menores inseridos são uma representação em maior escala das barras relativas às fases de desenvolvimento com baixo nível de expressão, 
para que possam ser mais adequadamente visualizadas. Pw: pupa; Pp: pupa em apólise; Pbm: adulta-farata; Re: recém emergida; Fg: forrageira. 
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Tabela V– Resultado do teste de correlação de Spearman R entre os perfis de expressão de genes de desaturases e de grupos de hidrocarbonetos. Valores marcados 
em vermelho indicam significância estatística (p<0,05). (-) indica correlação negativa. 

Grupos de hidrocarbonetos 
Genes de 

desaturases 
n-

Alcanos Metil-Alcanos diMetil-Alcanos Ramificados Saturados Alcenos Alcadienos Insaturados 

GB51238 0,600 -0,700 -0,400 -0,600 -1,000 1,000 0,975 1,000 
GB48195 0,600 -0,700 -0,400 -0,600 -1,000 1,000 0,975 1,000 
GB51236 0,100 0,000 -0,500 -0,100 -0,300 0,300 0,205 0,300 
GB42218 0,500 -0,600 -0,200 -0,500 -0,900 0,900 0,872 0,900 
GB42217 0,600 -0,700 -0,400 -0,600 -1,000 1,000 0,975 1,000 
GB48193 0,700 -0,900 -0,300 -0,700 -0,900 0,900 0,975 0,900 

 

Tabela VI– Resultado do teste de correlação de Spearman R entre os perfis de expressão de genes de elongases e de grupos de hidrocarbonetos. Valores marcados 
em vermelho indicam significância estatística (p<0,05). (-) indica correlação negativa. 

Grupos de hidrocarbonetos 
Genes de 
elongases n-Alcanos Metil-Alcanos diMetil-Alcanos Ramificados Saturados Alcenos Alcadienos Insaturados 
GB54401 0,300 -0,400 -0,300 -0,300 -0,900 0,900 0,821 0,900 
GB51249 0,600 -0,700 -0,400 -0,600 -1,000 1,000 0,975 1,000 
GB53872 0,600 -0,500 -0,500 -0,600 -0,800 0,800 0,718 0,800 
GB54396 0,500 -0,600 -0,200 -0,500 -0,900 0,900 0,872 0,900 
GB54399 -0,500 0,700 -0,100 0,500 0,300 -0,300 -0,462 -0,300 
GB45596 0,700 -0,900 -0,300 -0,700 -0,900 0,900 0,975 0,900 
GB51247 0,700 -0,900 -0,300 -0,700 -0,900 0,900 0,975 0,900 
GB40681 -0,600 0,300 0,600 0,600 -0,200 0,200 0,154 0,200 
GB46038 0,600 -0,700 -0,400 -0,600 -0,200 0,200 0,359 0,200 
GB53873 0,800 -0,900 -0,300 -0,800 -0,600 0,600 0,718 0,600 
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 4.4. Análise evolutiva das desaturases e elongases de insetos 

 Todas as desaturases incluídas na análise filogenética pertencem à subfamília da 

Primeira Desaturase (Figura 4, Apêndice A). As desaturases se agruparam em clusters 

de acordo com a similaridade de função (posição onde é formada a insaturação no 

ácido graxo), sendo claro o processo de duplicação gênica para expansão desta família 

de enzimas nos insetos. Alguns eventos de duplicação gênica também podem ser 

descritos dentro de ordens específicas, como é o caso das ∆11 desaturases de 

Lepidoptera (Figura 15). Todas as desaturases de A. mellifera  apresentaram maior 

similaridade com as ∆9 (16>18) desaturases. 

 Para as elongases foram  observados dois grandes grupos (Figura 16), distintos 

pelo seu domínio funcional (Figura 5, Apêndice B). Três elongases de A. mellifera 

estão localizadas no cluster das S/MUFAs (GB53873, GB53872 e GB45596), 

enquanto oito estão no cluster das PUFAs (GB51249, GB51247, GB54401, 

GB54302, GB54396, GB54399, GB40681 e GB46038). Está claro, através da 

topologia da árvore, que estes genes, assim como os codificadores de desaturases, 

vem sofrendo processos de duplicação entre os insetos desde a origem da classe e 

dentro de cada ordem. 
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Figura 15 - Árvore filogenética das desaturases de insetos. Estas enzimas foram classificadas com base no grau de 
similaridade de enzimas com função conhecida. Cluster em azul apresenta maior similaridade com ∆14 desaturases; cluster 
em amarelo apresenta maior similaridade com ∆9(18>16) desaturases; cluster em laranja apresenta maior similaridade com 
∆11 desaturases. As demais apresentam maior similaridade com ∆9(16>18) desaturases. Cores dos ramos: azul, 
Hymenoptera; vermelho, Diptera; verde, Lepidoptera; amarelo, Coleoptera; lilás, Crustacea; laranja, Chelicerata. As 
enzimas de A. mellifera estão grafadas em azul. A barra indica substituições para aquele tamanho de ramo. Os valores nos 
nós indicam o suporte de ramo para 500 replicações de bootstrap. Foi utilizado um padrão de nomenclatura com a primeira 
letra indicando o gênero e as três letras seguintes indicando a espécie, seguido do número de acesso da enzima (ver Tabela II). 

∆11 

∆9(18>16) 

∆14 

∆9(16>18) 
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Figura 16 - Árvore filogenética das elongases de insetos. Estas enzimas foram classificadas com base em seus domínios 
funcionais, obtendo-se dois clusters: S/MUFA (área azul) e PUFA (área cinza). Cores dos ramos: azul, Hymenoptera; 
vermelho, Diptera; amarelo, Coleoptera; lilás, Crustacea; laranja, Chelicerata. As enzimas de A. mellifera estão grafadas em 
azul. Valores de suporte de ramos em aLRT. A barra indica substituições para aquele tamanho de ramo. Foi utilizado um 
padrão de nomenclatura com a primeira letra indicando o gênero e as três letras seguintes indicando a espécie, seguido do 
número de acesso da enzima (ver Tabela II). 

PUFA S/MUFA 
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5. Discussão 

 5.1 O perfil de hidrocarbonetos cuticulares 

 Os hidrocarbonetos cuticulares são produzidos em um estágio para serem 

usados principalmente no estágio subsequente do desenvolvimento (Guo e Blomquist, 

1991; Young e Schal, 1997). Os níveis destes compostos são praticamente constantes 

na cutícula nos estágios larval e pupal da mariposa Spodoptera eridania. Estes 

compostos são acumulados internamente no inseto (nos enócitos) antes de cada 

evento de muda (primeira metade de cada fase larval) para posteriormente compor a 

nova cutícula da fase seguinte (Guo e Blomquist, 1991), uma vez que não são 

reabsorvidos na muda  e são utilizados na formação do envelope que recobre a 

cutícula (Young e Schal, 1997; Schal et al., 1998). Aqui demonstramos que o perfil 

de hidrocarbonetos cuticulares da abelha A. mellifera  apresenta variação quantitativa 

durante o processo de formação e maturação da cutícula. Este pool de hidrocarbonetos 

será utilizado para a reconhecimento na colmeia e impermeabilização da cutícula. 

 Os perfis de hidrocarbonetos se modificam com o avanço da diferenciação e 

maturação cuticular durante o desenvolvimento pupal e adulto-farato até a fase adulta 

da abelha operária A. mellifera. A análise multivariada dos principais componentes 

revelou diferenças quantitativas significantes (p<0,000001) entre a cutícula pupal 

(fases Pw e Pp), a cutícula adulta em formação (fases Pbm, Pbd e Re) e a cutícula 

completamente formada (Fg).  

 Após sete dias de emergência da abelha, Blomquist et al. (1980a) verificaram 

um aumento na proporção de compostos saturados, contudo só foram verificados os 

n-alcanos, condizendo com os resultados aqui encontrados. Estes autores observaram 

aumento nas frações C25 e C27, e um decréscimo nas frações  de C31, C31:1, C33, 

C33:1 e C35:1 cuticulares. Aqui não foi identificado o composto C33 e os níveis dos 

alcanos C25 e C27, e dos compostos insaturados na fração de C31:1 a C35:1 (ver 

Tabela III) tiveram aumento nas suas proporções se compararmos as forrageiras com 

as demais fases do desenvolvimento. Nunes et al. (2009) demostraram um aumento 

nas frações de C27, C27:1 e C31:1 em operárias mais velhas da abelha sem ferrão 

Schwarziana quadripunctata, similar ao que estamos demonstrando em A. mellifera 

(ver Tabela III). 

 Kather et al. (2011) mostraram que o perfil de hidrocarbonetos das forrageiras 

consiste principalmente de n-alcanos. Estes compostos, juntamente com os alcenos 

(ver Figura 10), apresentaram maior proporção em forrageiras que em recém 
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emergidas, como aqui observado. Ainda segundo Kather et al. (2011), os alcenos 

apresentam este aumento no estágio adulto por, possivelmente, atuarem no 

reconhecimento intra e inter-colonial, fato já observado por Châline et al. (2005) e 

Dani et al. (2005), uma vez que n-alcanos são menos informativos (Blomquist et al., 

1980b; Krasnec e Breed, 2013). Contudo, o foco dos trabalhos quase sempre foi a 

função dos hidrocarbonetos como composto semioquímico, não a sua participação na 

formação e maturação cuticular. 

 Nossos resultados diferem dos de Blomquist et al. (1980b), onde se tratando da 

proporção de hidrocarbonetos cuticulares de operárias adultas, os alcanos representam 

cerca de 48% do total e os componentes insaturados 52%, já que aqui foram 

encontrados aproximadamente 70% e 30%, respectivamente, em forrageiras. Isto 

pode se dar pelos  diferentes métodos utilizados para a verificação da posição das 

insaturações - aqui usamos o método de derivatização de Carlson (1989), baseado em 

reações com enxofre, enquanto Blomquist et al. (1980b) utilizaram uma técnica 

baseada em mercuração de compostos seguida de oxidação por grupo metóxi (metil 

ligado a oxigênio). 

 Similarmente a Blomquist et al. (1980b) encontramos alcenos com tamanho de 

cadeia de 23 a 35 átomos de carbono em abelhas adultas, porém, enquanto Blomquist 

et al. (1980b) só encontraram alcadienos de cadeias com 28, 30  e 32 átomos de 

carbono, aqui foram encontrados alcadienos para todos os tamanhos de cadeia entre 

28 e 35 átomos de carbono. 

 Comparando-se com outro modelo de abelha social, Melipona marginata, 

abelhas imediatamente antes da emergência (ou ecdise) e recém-emergidas (pós-

ecdise) apresentaram maiores concentrações de compostos saturados que as 

forrageiras, porém a concentração de compostos insaturados se mostrou maior que a 

dos saturados na fase de forrageira (Abdalla et al., 2003). 

 Os resultados da literatura sobre (1) as alterações no perfil de hidrocarbonetos 

cuticulares em consequência de resposta imune (Richard et al., 2008; Richard et al., 

2012), (2) a relação entre a alimentação e a incorporação de acetato  marcado com 14C 

para integrar hidrocarbonetos seguida do acúmulo destes compostos no corpo 

gorduroso de larvas de Lepidoptera (Guo e Blomquist, 1991) e ninfas de B. 

germanica (Young e Schal, 1997), (3) a identificação destes hidrocarbonetos na 

cutícula recém sintetizada e a manutenção de seus níveis em cada fase de 

desenvolvimento (Guo e Blomquist, 1991; Young e Schal, 1997), somados aos 
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resultados aqui obtidos durante a maturação da cutícula adulta de A. mellifera, servem 

para reafirmar a ideia de que estes compostos são fundamentais para a estrutura da 

cutícula, seja como barreira contra perda de água e contra patógenos, seja para a 

comunicação química, e ainda sugerem uma cutícula informativa desde a pupa à 

forrageira. Outro ponto a ser ressaltado é que, de nosso conhecimento, este é o 

primeiro estudo da evolução do perfil de hidrocarbonetos cuticulares durante o 

período de formação e maturação da cutícula adulta em um inseto social. 

 

 5.2. Expressão gênica de desaturases e elongases e correlação com os 

perfis de hidrocarbonetos no contexto de formação e maturação da  

cutícula adulta 

 Em ninfas de B. germânica foi estabelecida estreita associação entre a 

alimentação durante os ciclos de muda e a incorporação de acetato marcado com 14C 

em hidrocarbonetos cuticulares (Young e Schal, 1997). Durante as fases em que a 

larva do Lepidoptera Trichoplusia ni se alimenta, há intensa biossíntese de 

hidrocarbonetos, reduzindo somente no momento próximo à ecdise. Estes compostos 

não são reaproveitados e, próximo aos episódios de muda, são sintetizados de novo e 

estocados internamente para mais tarde integrar o envelope da nova cutícula (Dwyer  

et al., 1986). Extrapolando estes resultados deduz-se que a síntese de hidrocarbonetos 

em ninfas de hemimetábolos e em larvas de holometábolos está diretamente 

relacionada à alimentação e ao processo de muda e progresso do desenvolvimento. 

Nossos dados mostram aumento significativo na proporção de alcanos, alcenos e 

alcadienos (ver Figura 10) ao final da muda imaginal. Este aumento ocorre em 

ausência de consumo de alimento e, provavelmente, às custas de materiais e energia 

estocados nos adultos-faratos. 

 Biologicamente, um fator que explica a correlação entre a expressão gênica e o 

perfil de hidrocarbonetos é o fato da biossíntese de hidrocarbonetos e seu transporte à 

cutícula serem regulados conjuntamente, sendo maior a quantidade de 

hidrocarbonetos produzidos e transportados à cutícula em estágios em que o inseto se 

alimenta (Dwyer et al., 1986), no caso do trabalho aqui apresentado a fase adulta da 

abelha em relação aos estágios pupais e adultos-faratos. Entretanto, a desaturase 

GB51236 (ver Figura 13) e as elongases GB54401, GB54399, GB40681, GB40638 e 

GB53873 (ver Figura 14) não apresentaram aumento significativo na quantificação 

relativa de transcritos nas fases em que a abelha deve se alimentar, o que no caso de 
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abelhas Re pode ser explicado pelo momento da coleta, no ato da emergência da 

célula de cria quando a abelha ainda não se alimentou. Wang et al. (1982) mostrou 

através da incorporação de acetato marcado com 14C, injetado no abdômen, que em 

Musca domestica L. a atividade das enzimas desaturases aumenta após a emergência 

apresentando alto índice de correlação com a síntese de alcenos. 

 Os genes codificadores das desaturases GB51238, GB48195, GB42218, 

GB42217 apresentaram elevado nível de transcritos nas operárias adultas se 

comparado aos demais genes de desaturases, além de alto índice de correlação 

positiva com os compostos insaturados, alcenos e alcadienos, tornando-os potenciais 

candidatos a participarem da biossíntese destes grupos de hidrocarbonetos cuticulares. 

 Curiosamente, nenhuma elongase apresentou correlação positiva 

estatisticamente significativa com os grupos de compostos saturados, incluindo os 

alcanos e hidrocarbonetos ramificados. As elongases que apresentaram correlação 

positiva significante o fizeram com grupos de compostos insaturados, incluindo os 

alcenos e alcadienos (ver Tabela V). Como a proporção de insaturados aumenta por 

meio da redução da proporção de compostos saturados, ocorre uma correlação 

negativa destes compostos com as elongases que aumentam seu nível de expressão na 

fase adulta, sugerindo que as elongases aqui estudadas podem participar da 

biossíntese de compostos saturados e insaturados. Os genes de elongases GB51249 e 

GB45596 foram os que apresentaram maior nível de transcritos e também obtiveram 

alto valor de correlação, sendo os melhores candidatos para testes posteriores de 

silenciamento para verificação de função relacionada à produção de hidrocarbonetos 

cuticulares. 

 Os aumentos nos níveis de expressão gênica das desaturases e elongases de A. 

mellifera condizem com o aumento de volume dos enócitos e retículo endoplasmático 

liso em abelhas operárias recém-emergidas e forrageiras relatado por Hepburn  et al. 

(1991), fortalecendo a ideia de que as enzimas aqui analisadas estão diretamente 

envolvidas na biossíntese destes compostos. 

 Variação na expressão de desaturases também foi observada em outra espécie 

de Hymenoptera, além da aqui caracterizada para A. mellifera. Larvas de rainhas e 

operárias da abelha Bombus terrestris apresentam expressão diferencial do gene 

codificador da enzima acil-CoA desaturase (similar à ∆9 desaturase AF417841 de 

Musca domestica). Este gene é expresso mais intensamente e mais cedo em rainhas, 

durante o primeiro estágio larval. Já no 4º estágio larval, a quantificação dos 
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transcritos é um pouco maior em operárias (Pereboom et al., 2005). As desaturases, 

assim, afetam a produção de feromônios de acordo com a necessidade do animal 

(Vogel et al., 2010). 

 A síntese e deposição dos hidrocarbonetos cuticulares têm relação com os 

episódios de muda regulados por ecdisteróides. Tegumentos da mosca Sarcophaga 

bullata tratados com 20-hidroxiecdisona (20E) apresentam maior capacidade de 

incorporação de acetato (8-9 vezes mais) em hidrocarbonetos, especialmente em torno 

de 22 a 26 horas após a aplicação de 20E (Armold e Regnier, 1975). A elevação nos 

níveis de ecdisteróides possivelmente favorece as reações de elongação da molécula 

de ácido graxo precursora de hidrocarbonetos. As desaturases GB51238, GB48195, 

GB42218, GB42217, e GB48193 (Figura 13) apresentam tendência de aumento de 

expressão gênica no estágio adulto, após o pico de ecdisteróides. Padrão semelhante é 

observado para genes envolvidos na maturação e pigmentação cuticulares (Pinto et 

al., 2002). O aumento significante da expressão dos genes codificadores de elongases 

de A. mellifera (GB54401, Fg>Pp; GB51249 e GB51247, Fg>Pw, Pp, Pbm e Re; 

GB53872 e GB54396, Re>Pw, Pp, Pbm e Fg; GB45596, Fg>Pw, Pp e Pbm; 

GB40681, Pbm>Pw, Pp, Re e Fg; GB46038, Fg>Pbm) (Figura 14), em seguida ao 

pulso de ecdisteróides na fase Pp (ver Figura 3F-H) corrobora os resultados de 

Armold e Regnier (1975) obtidos em S. bullata através de aplicação de 20E e 

quantificação da incorporação de acetato marcado com 3H em hidrocarbonetos. É 

possível que nos casos em que a quantificação da expressão gênica apresentou-se 

maior em Fg e Re seja necessário um nível basal de 20E, enquanto para o gene 

GB40681, que tem maior expressão na fase Pbm, o início da redução dos níveis de 

20E circulantes seja o suficiente. 

 Outros reguladores, além de 20E, têm sido relacionados à biossíntese de 

hidrocarbonetos. Em mariposas, feromônios dependentes da biossíntese de ácidos 

graxos, que se utiliza da ação de desaturases, tem seus níveis elevados após a injeção 

de neuropeptídio ativador da biossíntese de feromônios (Pheromone Biosynthesis-

Activating Neuropeptide, PBAN) (Foster e Roelofs, 1996; Foster, 1998). Este 

neuropeptídio  também tem sido relacionado ao início do processo de pigmentação da 

cutícula (revisado em Zitnam e Adams, 2012). 

 Além das desaturases e elongases aqui abordadas, outras enzimas (ou genes que 

as codificam) têm sido estudadas no contexto da formação e maturação da cutícula de 

A. mellifera e outros insetos. 
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 A enzima laccase 2, fundamental para a pigmentação e maturação cuticular, 

mostrou aumento de expressão no período de maturação da cutícula em T. castaneum 

(Arakane et al, 2005). Em A. mellifera, o nível de expressão do gene da lacase 2 

aumenta conforme ocorre a formação da cutícula adulta (Elias-Neto et al., 2009; 

2010). A expressão do gene th e da respectiva proteína, com papel fundamental na 

maturação da cutícula, aumenta no último dia do desenvolvimento adulto-farato, 

sendo mantida nos adultos jovens de Tribolium castaneum (Gorman e Arakane, 

2010). 

 DDC e TH, enzimas importantes para a maturação cuticular, também são 

importantes para a produção de hidrocarbonetos (Marican et al., 2004; Wicker-

Thomas e Hamann, 2008). O tratamento de fêmeas de D. melanogaster com um 

supressor de TH causa elevação nos níveis de alcenos e redução nos níveis de 

alcadienos e n-alcanos, sendo os dois primeiros usados como feromônio sexual por 

esta espécie. Moscas mutantes para Ddc têm seus hidrocarbonetos restaurados pela 

adição de dopamina e foi sugerido que os genes codificadores de DDC e TH podem 

estar regulando o gene codificador da enzima desatF, uma desaturase importante para 

na produção dos hidrocarbonetos usados como feromônios em Drosophila. 

Os genes ebony e tan, também codificadores de enzimas importantes para a 

esclerotização e pigmentação da cutícula, atuantes no metabolismo de dopamina, não 

apresentam relação com a biossíntese de hidrocarbonetos. Sendo assim, modificações 

do perfil de hidrocarbonetos não são consequência de defeitos no processo de 

esclerotização e pigmentação (Wicker-Thomas e Hamann, 2008). 

Sendo assim é coerente supor que as enzimas das vias de síntese de 

hidrocarbonetos cuticulares sejam reguladas por um processo paralelo, sujeito ao 

efeito hormonal de 20E e importante para a formação da cutícula, mais 

especificamente a formação do envelope. 

 

 5.3. Evolução de desaturases e elongases em Hymenoptera 

 As desaturases vem evoluindo por centenas de milhões de anos entre os insetos 

(Roelofs et al., 2002), sendo responsáveis pela produção de feromônios distintos, 

específicos de cada espécie, servindo de atrativo sexual e impedindo a hibridização 

interespecífica (Liu  et al., 2004). 

 As ∆9 desaturases são comuns a todos os insetos (Roelofs e Rooney, 2003). Em 

lepidópteros, foi encontrado um padrão de duplicações independentes de genes 
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codificadores de Δ-9 e Δ-11 desaturases importantes para a produção de feromônios 

(Knipple et al., 2002; Roelofs e Rooney, 2003; Liénard et al., 2008) e que apresentam 

o mesmo domínio das subfamília de enzimas Primeira desaturase (Apêndice A). 

Apesar de serem encontradas em espécies filogeneticamente distantes, as enzimas 

acil-CoA Δ-11 desaturases de lepidópteros são homólogas às acil-CoA Δ-9 

desaturases de outras ordens de insetos (Knipple  et al., 1998) indicando divergência 

de função posterior à separação das ordens de holometábolos, causada por eventos de 

duplicação gênica (Figura 15) (Liénard et al., 2008).  

 As desaturases ∆9(14-26) não apresentam alto grau de similaridade com as 

desaturases bioquimicamente já caracterizadas, normalmente relacionadas à produção 

de feromônios, e não formam um clado específico na árvore filogenética, além disso, 

as representantes de lepidópteros estão mais relacionadas às ∆9(14-26) de dípteros 

que de sua própria ordem (Liu et al., 2004). 

 Segundo Roelofs e Rooney (2003), as ∆14 desaturases possivelmente se 

diversificaram antes da separação das ordens Diptera e Lepidoptera, o que é 

corroborado pela filogenia aqui apresentada, mostrando sequências de desaturases de  

himenópteros apresentando maior similaridade com ∆14 desturases (valor de suporte 

de ramo = 0,982), formando um cluster  com as desaturases representantes de 

lepidópteros (ver Figura 15, área azul). 

 Ao menos três genes (desat1, desat2 e desatF) estão relacionados com a 

biossíntese de hidrocarbonetos que funcionam como feromônios usados para o 

reconhecimento do parceiro em D. melanogaster (Dallerac et al., 2000). Wicker-

Thomas et al. (2009) também relataram a ação dos genes desat1 e desat F nos 

enócitos, indicando que a síntese de feromônios insaturados de Drosophila ocorre  

nessas células. 

 Enquanto desat1 e desat2 são originados de duplicação (Fang et al., 2009), o 

gene desatF originou-se de uma única retrotransposição , sendo este o único gene 

desta família que não possui íntrons  (Bai et al., 2007). É possível que a evolução 

dessa família de genes tenha sido influenciada por processos de seleção sexual e 

adaptação ecológica (Keays et al., 2011). Os dois genes ∆9-desaturase duplicados em 

tandem, desat1 e desat2, codificam produtos responsáveis pela adição da primeira 

dupla ligação nos precursores de ácidos graxos insaturados, construindo monoenos 

em moscas D. melanogaster de ambos os sexos. Desat1, Desat 2 e Desat F atuam 

sobre  diferentes substratos. A ancestral Desat 1 é uma ∆9-desaturase que introduz a 
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primeira dupla ligação na posição ∆9 do ácido palmítico (C16:0) para produzir ∆7-

hidrocarbonetos, ou menos comumente ácido esteárico (C18:0), para gerar ∆9-

hidrocarbonetos em machos e fêmeas. O gene desat 2 também codifica uma ∆9-

desaturase, que tem como substrato o ácido mirístico (C14:0) para produzir ω5-ácidos 

graxos e, assim como desatF, é expresso em fêmeas (Dallerac et al., 2000). 

 Um problema para se construir árvores gênicas de desaturases é que suas 

respectivas sequências apresentam um baixo nível de homogeneidade, exceto em 

casos de duplicação gênica recente. Também são observados casos de possível perda 

de função do gene ou formação de pseudogenes (Roelofs e Rooney, 2003), entretanto, 

a formação de pseudogenes não pode ser destacada em árvores obtidas a partir de 

sequências de aminoácidos. Outro problema encontrado para a análise evolutiva 

destas enzimas é que as sequências preditas não necessariamente corroboram suas 

funções (posição específica onde a insaturação será formada) (Tripodi et al., 2006), o 

que dificulta a análise com base na similaridade das sequências (Hashimoto et al., 

2008). 

 O extenso tempo de evolução das desaturases faz com que as taxas de 

substituição sejam elevadas, com muitos sítios já sobrecarregados. Genes que 

codificam proteínas/enzimas que interagem com ácidos graxos, através de 

duplicações, acumulam mutações podendo adquirir novas funções (revisado em 

Karanth et al., 2009). O nível de conservação dessas enzimas é elevado na região que 

compreende os boxes de histidina, mas relativamente baixo fora dessa região, 

especialmente no domínio amino terminal (Knipple et al., 1998). Este fato pode ser 

observado no Apêndice A, onde se tem o alinhamento das sequências utilizadas para a 

construção da árvore filogenética das desaturases de insetos. No alinhamento, a região 

N-terminal apresenta-se com muitos gaps, que são menos frequentes na região entre 

os boxes de histidina conservados. 

 Dados computacionais e filogenéticos podem ser usados para predizer as 

funções das desaturases (Roelofs e Rooney, 2003; Liu et al., 2004). Liu et al. (2004) 

sugerem que membros de clusters de desaturases que apresentam um valor de 

bootstrap no suporte do ramo ≥90% provavelmente tem a mesma função, justificando 

a comparação das sequências de desaturases de Hymenoptera com outras de função já  

conhecida, porém a caracterização bioquímica ainda é muito importante, 

especialmente para o grupo das ∆10,11 desaturases, já que neste grupo pequenas 

diferenças nas sequências que caracterizam as funções são sutis. 
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 Quatro genes relacionados com a função desaturase, pertencentes à subfamília 

Primeira Desaturase que age na formação de alcenos, tendo como alvo predito o ácido 

esteárico (C18:0) para formar ácido oléico (C18:1) foram previamente identificados 

em A. mellifera (Hashimoto et al., 2008). Entretanto, com as atualizações nas versões 

da sequência genômica desta abelha (a versão 4.5 é a mais recente) e com a avaliação 

da expressão gênica, foi possível detectar ao menos seis membros da subfamília 

Primeira Desaturase (Apêndice A) e suas sequências apresentaram maior similaridade 

(testada por BLASTP) com ∆9(16>18) desaturases. Apenas sequências de 

aminoácidos de desaturases de lepidópteros apresentaram maior similaridade com 

∆11 desaturases. Esses dados não excluem a possibilidade de enzimas de 

himenópteros também realizarem essa função, porém, caso o fizerem, seria 

provavelmente através de um processo evolutivo convergente e paralelo. 

 As elongases também podem afetar o comportamento sexual de uma espécie, 

como demonstrado por Chertemps et al. (2007) ao estudar o gene elo F de D. 

melanogaster. Fêmeas submetidas ao silenciamento deste gene mediado por RNAi se 

tornavam menos atraentes para os machos. Efeito contrário foi observado em machos 

que sofreram indução da expressão de elo F tornando-os atraentes para outros 

machos. A ação desta enzima é importante para a elongação de dienos resultantes da 

reação catalisada por Desat F. 

 Foram previamente identificados em A. mellifera dois genes codificadores de  

elongases da subfamília S/MUFA, com função na síntese de alcanos e alcenos, e 

quatro da subfamília PUFA, com função de elongação da cadeia dos compostos 

poliinsaturados (Hashimoto et al., 2008). Porém, utilizando-se a versão mais atual do 

genoma (versão 4.5) e a análise do perfil de expressão gênica, foi possível detectar 

três membros da subfamília S/MUFA e oito da subfamília PUFA (Figura 14, Figura 

16, Apêndice B). 

 Os eventos de duplicação podem gerar dois ou mais genes, similares ou não, 

com as mesmas funções, funções similares ou funções divergentes (revisado em 

Sankoff, 2001). Variedade de duplicações foi encontrada para as desaturases dos 

insetos, como previamente abordado por Roelofs e Rooney (2003) e Fang et al. 

(2009). Na análise filogenética de famílias de enzimas codificadas por múltiplos 

genes de espécies proximamente relacionadas, as sequências se agruparão em clusters 

ordenados por tipo de enzima ou proteína, ou gene, ou ainda pela ordem das 

duplicações, mas não por espécies (Roelofs e Rooney, 2003). 
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 As desaturases GB51238, GB48195 e GB42217, com elevado nível de 

expressão nas operárias de A. mellifera adultas e correlação positiva significativa com 

alcenos e alcadienos, além de correlação negativa com os compostos saturados, 

apresentaram, assim como as demais desaturases de A. mellifera analisadas, maior 

similaridade com as ∆9(16>18) desaturases. Porém é possível que ao menos uma 

delas tenha função de formar a segunda insaturação como ocorre no caso da enzima 

desat F em D. melanogaster (Dallerac et al., 2000) favorecendo, no caso e A. 

mellifera, a formação de diferentes hidrocarbonetos para a comunicação química. 

 As duas elongases mais expressas no estágio adulto (GB51249 e GB45596) são 

duas das três elongases que apresentaram alto índice de correlação positiva com os 

alcadienos, porém a primeira foi agrupada no grande cluster de PUFAs e a segunda 

no cluster das S/MUFAs, indicando uma relação de ação sequencial no substrato, com 

GB45596 aumentanto a cadeia de carbono de hidrocarbonetos saturados e 

monoinsaturados, estes servindo de substrato para a ação da enzima codificada por 

GB51249 para produção de alcadienos. A expressão do GB51247, que codifica outra 

elongase, apresentou alto índice de correlação com alcadienos e esta enzima se 

agrupou com as PUFAs, porém, apesar da diferença estatística significante entre Fg e 

os estágios pupais e adulto farato, o nível de expressão do gene GB51247 foi baixo, 

exigindo cautela ao realizarmos inferências sobre sua função no processo de 

biossíntese de hidrocarbonetos cuticulares. 

 A expressão dos genes de elongases GB54401 e GB54396 mostrou correlação 

negativa com o grupo de compostos saturados e positiva com os alcenos. Enquanto 

GB54401 apresentou maior expressão (p>0,05) em Fg comparando-se a Pp, GB54396 

apresentou maior quantificação de transcritos em Re comparando-se às demais fases 

do desenvolvimento analisadas (Pw, Pp, Pbm e Fg). A expressão do gene GB53873 

mostrou correlação negativa significativa com metil-alcanos. Não houve diferença 

significativa de expressão deste gene durante as fases do desenvolvimento abordadas, 

não nos permitindo fazer qualquer tipo de inferência de acordo com seu 

posicionamento no cluster S/MUFA de elongases. 

 Dentro do contexto de formação e maturação da cutícula adulta, propomos um 

modelo de biossíntese de hidrocarbonetos cuticulares (Figura 17).  Sendo assim, as 

enzimas utilizadas no modelo proposto se apresentam como melhores candidatas para 

estudos posteriores de silenciamento gênico para verificação de sua função na 

biossíntese dos hidrocarbonetos. 
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Figura 17 - Possível via de biossíntese dos hidrocarbonetos cuticulares em A. mellifera levando-se 
em consideração o nível de expressão gênica, a correlação da expressão dos genes com o perfil de 
hidrocarbonetos e a posição nas árvores geradas pelas análises evolutivas. Os hidrocarbonetos  
das vias foram sugeridos com base na Tabela III  A. Formação de hidrocarbonetos saturados. 
Partindo-se de um ácido palmítico associado à coenzima A e previamente formado por 
elongação, a cadeia continua a ser elongada, formando os hidrocarbonetos saturados que 
apresentam de 19 a 35 átomos de carbono. B. Formação de hidrocarbonetos insaturados. 
Partindo-se da maior semelhança das desaturases aqui estudadas com as ∆9(16>18) desaturases, 
três das enzimas desta classe apresentam-se como opção para formar a Primeira e Segunda 
insaturação, enquanto os compostos monoinsaturados seriam elongados pela enzima codificada 
pelo gene GB45596 e os diinsaturados pela enzima codificada pelo gene GB51249. Ao fim de todo 
o processo é necessário que haja descarboxilação da cadeia de ácido graxo para formar um 
hidrocarboneto. 
 

 Elias-Neto (2012) propôs a hipótese de abelhas sociais e solitárias apresentarem 

diferenças de timing na maturação da cutícula adulta, uma vez que as abelhas sociais 

passam mais tempo na colônia e demoram mais a iniciar a atividade de 

forrageamento, além de emergirem com a cutícula menos pigmentada e esclerotizada 

se comparada à da forrageira, enquanto as abelhas solitárias emergem prontas para o 

contato com o ambiente externo. Os perfis de hidrocarbonetos e de expressão gênica 

aqui apresentados fortalecem esta hipótese mostrando o aumento na proporção de n-

alcanos e hidrocarbonetos insaturados e da expressão de genes potencialmente 

envolvidos na biossíntese destes compostos, nas forrageiras em comparação com as 

recém-emergidas. É nosso objetivo investir em análises comparativas de 

transcriptomas e perfis de hidrocarbonetos cuticulares de abelhas sociais e solitárias, 

os quais poderão aprofundar nossa compreensão evolutiva e funcional sobre a  

formação e maturação da cutícula adulta. 

 

 

CH3$(CH2)14$CO$SCoA.
Ácido.palmí8co.associado.a.

coenzima.A.

.

GB45596..

elongação.
CH3$(CH2)17$33$CO$CoA.

Ácidos.graxos.de.C19.a.C35..
Descarboxilação.

por.uma.enzima.

citocromo.P450.

Hidrocarbonetos.

saturados:.de.C19.a.C35.

A.#Formação#de#compostos#saturados#

Descarboxilação.

por.uma.enzima.

citocromo.P450.

Alcenos:.de.C23:1.

a.C35:1.

CH3$(CH2)19$31$(CH)2$CO$CoA.

Ácidos.graxos.insaturados.de.

C23:1.a.C35:1..

CH3$(CH2)21$33$(CH)4$CO$CoA.

Descarboxilação.

por.uma.enzima.

citocromo.P450.

Alcadienos:.C27:2,.

C31:2,.C33:2.e.

C35:2.

CH3$(CH2)14$CO$SCoA.
Ácido.palmí8co.associado.a.

coenzima.A.

.

GB45596..

elongação.
CH3$(CH2)12$(CH)2$CO$CoA.

GB51238/

GB48195/

GB42217.?.
Primeira.insaturação.

Ácido.graxo.insaturado.

C16:1.

.

GB51249.
elongação..

GB51238/

GB48195/

GB42217.?.
Segunda.insaturação.

B.#Formação#de#compostos#insaturados#



75 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

________________________CONCLUSÕES  



76 

6. Conclusões 

1. A análise quantitativa dos perfis de hidrocarbonetos cuticulares de operárias A. 

mellifera separou com elevado nível de significância estatística (p<0,000001) 

todas as fases do desenvolvimento estudadas, representando cutículas 

específicas dos estágios pupal e adulto, ou cutículas em processo de síntese e 

deposição do período adulto-farato. A proporção de n-alcanos e compostos 

insaturados se elevam com a maturação da cutícula sugerindo que contribuem 

para sua estrutura; 

2. A análise qualitativa dos perfis de hidrocarbonetos não revelou variação 

significante durante o período de formação e maturação da cutícula adulta; 

3. Os genes codificadores de desaturases e elongases diferencialmente expressos 

apresentaram aumento significativo de transcritos após a ocorrência do pico de 

ecdisteróides que desencadeia o processo de formação e maturação da cutícula 

adulta, sugerindo regulação da expressão destes genes pelos hormônios da 

muda; 

4.  A filogenia molecular mostrou que as desaturases e elongases vêm sofrendo 

processos de duplicação gênica durante o curso evolutivo e formam clusters 

comuns aos himenópteros e a outras ordens de insetos holometábolos; 

5.  Os dados permitem inferir que as desaturases codificadas pelos genes 

GB51238, GB48195 e GB42217 têm função análoga à da enzima Desat F de 

Drosophila, catalisando uma segunda insaturação no ácido graxo nascente. 
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Apêndice A 

Alinhamento de sequências completas de aminoácidos utilizadas para a construção da 

árvore filogenética das desaturases. À direita tem-se o número de aminoácidos da 

sequência até o fim do fragmento. Embaixo tem-se o número de aminoácidos do 

bloco e o gráfico do nível de conservação do aminoácido nas sequências. Acima, setas 

azuis indicam o início dos boxes de histidina que caracterizam a enzima e as setas 

vermelhas indicam o fim destes boxes– uma sequência de A. mellifera tem um box 

faltando, porém a expressão do seu gene foi comprovada.  Aminoácidos idênticos em 

todas as sequências são indicados por “*”, substituições conservadas são indicadas 

por “:” e semi conservadas por “.”. Para a nomenclatura das sequências, foi utilizado a 

primeira letra do gênero e as três primeiras letras do nome específico, seguido do 

número de acesso da sequência. 
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Aame_AAB86499 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX85062 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX60807 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX70200 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX82757 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB51238 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB51236 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003492441 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003395147 --------------------------------------------------------------------------------
Mrot_XP_003703957 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN78056 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001599665 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB42218 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ71380 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_968828 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_EFA05209 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_968897 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_968970 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_967341 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_EFA05022 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_EFA12799 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_968024 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_970520 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_EFA05245 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_970732 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB48195 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003492439 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003395144 --------------------------------------------------------------------------------
Mrot_XP_003703958 --------------------------------------------------------------------------------
Mrot_XP_003703960 --------------------------------------------------------------------------------
Mrot_XP_003703961 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN76593 --------------------------------------------------------------------------------
Bmor_NP_001036971 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ76461 --------------------------------------------------------------------------------
Msex_CAJ27975 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_NP_731710 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_NP_650201 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_NP_001180578 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_NP_001182164 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_003425691 --------------------------------------------------------------------------------
Bmor_NP_001037018 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ63142 MNFKGIIEKHIQKSGIWFSNNRSEIQWVVKISILSFFLTNITQFVALFMATDDPKKLLSCFSVFTFCAMGLLKLSSLLIY    80
Dmel_NP_651966 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_AAF54920 --------------------------------------------------------------------------------
Bmor_NP_001036914 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ77791 --------------------------------------------------------------------------------
Msex_CAJ27976 --------------------------------------------------------------------------------
Msex_CAJ43430 --------------------------------------------------------------------------------
Bmor_NP_001037017 --------------------------------------------------------------------------------
Bmor_NP_001040141 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN88658 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_NP_001137206 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ68613 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB48193 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003492440 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003395145 --------------------------------------------------------------------------------
Mrot_XP_003703934 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_967943 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ70677 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ66504 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_NP_651779 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001602540 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN76589 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001607533 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001600683 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_003425101 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001599836 --------------------------------------------------------------------------------
Mrot_XP_003704955 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001599877 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001599899 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN76591 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ73552 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ69993 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_974033 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN85122 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001602289 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001607893 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB42217 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003492461 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003395146 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB48194 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001599579 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN78052 --------------------------------------------------------------------------------
          1.......10........20........30........40........50........60........70........80
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Aame_AAB86499 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX85062 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX60807 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX70200 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX82757 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB51238 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB51236 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003492441 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003395147 --------------------------------------------------------------------------------
Mrot_XP_003703957 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN78056 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001599665 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB42218 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ71380 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_968828 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_EFA05209 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_968897 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_968970 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_967341 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_EFA05022 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_EFA12799 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_968024 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_970520 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_EFA05245 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_970732 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB48195 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003492439 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003395144 --------------------------------------------------------------------------------
Mrot_XP_003703958 --------------------------------------------------------------------------------
Mrot_XP_003703960 --------------------------------------------------------------------------------
Mrot_XP_003703961 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN76593 --------------------------------------------------------------------------------
Bmor_NP_001036971 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ76461 --------------------------------------------------------------------------------
Msex_CAJ27975 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_NP_731710 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_NP_650201 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_NP_001180578 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_NP_001182164 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_003425691 --------------------------------------------------------------------------------
Bmor_NP_001037018 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ63142 QKRWRSLINKASMVESYYLKKNESQNGKESEEENSFVTDHIHLYTKHFHSVSTNLSRIYNFTAIIYMVSPFIEYGIQIYS   160
Dmel_NP_651966 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_AAF54920 --------------------------------------------------------------------------------
Bmor_NP_001036914 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ77791 --------------------------------------------------------------------------------
Msex_CAJ27976 --------------------------------------------------------------------------------
Msex_CAJ43430 --------------------------------------------------------------------------------
Bmor_NP_001037017 --------------------------------------------------------------------------------
Bmor_NP_001040141 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN88658 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_NP_001137206 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ68613 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB48193 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003492440 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003395145 --------------------------------------------------------------------------------
Mrot_XP_003703934 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_967943 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ70677 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ66504 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_NP_651779 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001602540 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN76589 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001607533 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001600683 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_003425101 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001599836 --------------------------------------------------------------------------------
Mrot_XP_003704955 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001599877 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001599899 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN76591 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ73552 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ69993 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_974033 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN85122 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001602289 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001607893 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB42217 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003492461 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003395146 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB48194 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001599579 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN78052 --------------------------------------------------------------------------------
          ........90.......100.......110.......120.......130.......140.......150.......160
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Aame_AAB86499 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX85062 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX60807 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX70200 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX82757 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB51238 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB51236 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003492441 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003395147 --------------------------------------------------------------------------------
Mrot_XP_003703957 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN78056 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001599665 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB42218 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ71380 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_968828 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_EFA05209 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_968897 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_968970 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_967341 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_EFA05022 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_EFA12799 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_968024 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_970520 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_EFA05245 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_970732 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB48195 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003492439 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003395144 --------------------------------------------------------------------------------
Mrot_XP_003703958 --------------------------------------------------------------------------------
Mrot_XP_003703960 --------------------------------------------------------------------------------
Mrot_XP_003703961 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN76593 --------------------------------------------------------------------------------
Bmor_NP_001036971 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ76461 --------------------------------------------------------------------------------
Msex_CAJ27975 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_NP_731710 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_NP_650201 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_NP_001180578 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_NP_001182164 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_003425691 --------------------------------------------------------------------------------
Bmor_NP_001037018 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ63142 GNNDHKYPRILQGWAPLDFNIFGYFFTIVTEAVAAVYCVIIHKTFDLTVIGLMIFIRGQFALLHNLSTRIGGRGNNLLLS   240
Dmel_NP_651966 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_AAF54920 --------------------------------------------------------------------------------
Bmor_NP_001036914 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ77791 --------------------------------------------------------------------------------
Msex_CAJ27976 --------------------------------------------------------------------------------
Msex_CAJ43430 --------------------------------------------------------------------------------
Bmor_NP_001037017 --------------------------------------------------------------------------------
Bmor_NP_001040141 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN88658 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_NP_001137206 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ68613 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB48193 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003492440 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003395145 --------------------------------------------------------------------------------
Mrot_XP_003703934 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_967943 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ70677 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ66504 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_NP_651779 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001602540 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN76589 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001607533 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001600683 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_003425101 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001599836 --------------------------------------------------------------------------------
Mrot_XP_003704955 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001599877 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001599899 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN76591 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ73552 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ69993 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_974033 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN85122 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001602289 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001607893 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB42217 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003492461 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003395146 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB48194 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001599579 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN78052 --------------------------------------------------------------------------------
          .......170.......180.......190.......200.......210.......220.......230.......240
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Aame_AAB86499 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX85062 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX60807 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX70200 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX82757 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB51238 ----------------------------------------MILNK-----------------------------------     5
Amel_GB51236 ----------------------------------------MAPNL-----------------------------------     5
Bimp_XP_003492441 ----------------------------------------MAPNL-----------------------------------     5
Bter_XP_003395147 ----------------------------------------MAPNL-----------------------------------     5
Mrot_XP_003703957 ----------------------------------------MAPNL-----------------------------------     5
Hsal_EFN78056 ----------------------------------------MAPNL-----------------------------------     5
Nvit_XP_001599665 --------------MLSFPRRAAVSSSSLFRARSMILDRSMAPNL-----------------------------------    31
Amel_GB42218 ----------------------------------------MAPNL-----------------------------------     5
Dple_EHJ71380 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_968828 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_EFA05209 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_968897 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_968970 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_967341 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_EFA05022 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_EFA12799 ----------------------------------------MAPNL-----------------------------------     5
Tcas_XP_968024 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_970520 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_EFA05245 ----------------------------------------MRQIQVRFESQIGLLYLKTSA-------------------    21
Tcas_XP_970732 ----------------------------------------MSPSPIV---------------------------------     7
Amel_GB48195 ----------------------------------------MAPNV-----------------------------------     5
Bimp_XP_003492439 ----------------------------------------MAPNI-----------------------------------     5
Bter_XP_003395144 ----------------------------------------MAPNI-----------------------------------     5
Mrot_XP_003703958 ----------------------------------------MAPNS-----------------------------------     5
Mrot_XP_003703960 ----------------------------------------MAPNI-----------------------------------     5
Mrot_XP_003703961 ----------------------------------------MAPNI-----------------------------------     5
Hsal_EFN76593 ----------------------------------------MAPNI-----------------------------------     5
Bmor_NP_001036971 ----------------------------------------MAPN------------------------------------     4
Dple_EHJ76461 ----------------------------------------MAPN------------------------------------     4
Msex_CAJ27975 ----------------------------------------MPPY------------------------------------     4
Dmel_NP_731710 ----------------------------------------MPPNA-------------------------------QAGA     9
Dmel_NP_650201 ----------------------------------------MAPYS-------------------------------RIYH     9
Tcas_NP_001180578 ----------------------------------------MTPN------------------------------------     4
Tcas_NP_001182164 ----------------------------------------MPPY------------------------------------     4
Nvit_XP_003425691 ----------------------------------------MTPNI-----------------------------------     5
Bmor_NP_001037018 ----------------------------------------MPPQR-----------------------------------     5
Dple_EHJ63142 KRRDELAHGRIKDRRLHGWVTAIASCTVHRLPEVCIVKAKMPPQG-----------------------------------   285
Dmel_NP_651966 ----------------------------------------MPRN------------------------------------     4
Dmel_AAF54920 ----------------------------------------MSPNI-----------------------------------     5
Bmor_NP_001036914 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ77791 ----------------------------------------MAKNGGNRPAECTENIEDRYNRCGFLNTIEHIDIYGRMKK    40
Msex_CAJ27976 ----------------------------------------MAPNF-----------------------------------     5
Msex_CAJ43430 ----------------------------------------MAPNF-----------------------------------     5
Bmor_NP_001037017 ----------------------------------------MPPNS-----------------------------------     5
Bmor_NP_001040141 ----------------------------------------MAQNQ-----------------------------------     5
Hsal_EFN88658 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_NP_001137206 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ68613 ----------------------------------------MPPQA-----------------------------------     5
Amel_GB48193 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003492440 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003395145 --------------------------------------------------------------------------------
Mrot_XP_003703934 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_967943 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ70677 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ66504 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_NP_651779 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001602540 ----------------------------------------MPPNASSANPRIQEECDEAHLECP----------------    24
Hsal_EFN76589 ----------------------------------------MTPNVWDSNFEIHDEED-----------------------    17
Nvit_XP_001607533 ----------------------------------------MAPDIVDG--------------------------------     8
Nvit_XP_001600683 ----------------------------------------MLPDEVPAEPQSFYHQEIDRSYDPKAEIHGL---------    31
Nvit_XP_003425101 ----------------------------------------MAPNS-----------------------------------     5
Nvit_XP_001599836 ----------------------------------------MPPNE-----------------------------------     5
Mrot_XP_003704955 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001599877 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001599899 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN76591 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ73552 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ69993 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_974033 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN85122 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001602289 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001607893 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB42217 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003492461 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003395146 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB48194 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001599579 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN78052 --------------------------------------------------------------------------------
          .......250.......260.......270.......280.......290.......300.......310.......320
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Aame_AAB86499 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX85062 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX60807 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX70200 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX82757 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB51238 --------------------------------------------------------------------------------     5
Amel_GB51236 --------------------------------------------------------------------------------     5
Bimp_XP_003492441 --------------------------------------------------------------------------------     5
Bter_XP_003395147 --------------------------------------------------------------------------------     5
Mrot_XP_003703957 --------------------------------------------------------------------------------     5
Hsal_EFN78056 --------------------------------------------------------------------------------     5
Nvit_XP_001599665 --------------------------------------------------------------------------------    31
Amel_GB42218 --------------------------------------------------------------------------------     5
Dple_EHJ71380 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_968828 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_EFA05209 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_968897 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_968970 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_967341 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_EFA05022 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_EFA12799 ------------------------LGNSTL--------------------------------------------------    11
Tcas_XP_968024 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_970520 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_EFA05245 --------------------------------------------------------------------------------    21
Tcas_XP_970732 --------------------------------------------------------------------------------     7
Amel_GB48195 ------------------------TSTPSG--------------------------------------------------    11
Bimp_XP_003492439 ------------------------TSSPTG--------------------------------------------------    11
Bter_XP_003395144 ------------------------TSSPTG--------------------------------------------------    11
Mrot_XP_003703958 ------------------------TSSPTG--------------------------------------------------    11
Mrot_XP_003703960 ------------------------TSSPTG--------------------------------------------------    11
Mrot_XP_003703961 ------------------------TSSPTG--------------------------------------------------    11
Hsal_EFN76593 ------------------------TRAPTE--------------------------------------------------    11
Bmor_NP_001036971 ------------------------VKDANG--------------------------------------------------    10
Dple_EHJ76461 ------------------------SSDANG--------------------------------------------------    10
Msex_CAJ27975 ------------------------TSDANG--------------------------------------------------    10
Dmel_NP_731710 QSISDSLIAAASAAADAGQSPTKLQEDSTG--------------------------------------------------    39
Dmel_NP_650201 QDK---------------------SSRETG--------------------------------------------------    18
Tcas_NP_001180578 ------------------------ASIPTG--------------------------------------------------    10
Tcas_NP_001182164 ------------------------VSHVTG--------------------------------------------------    10
Nvit_XP_003425691 -------------------------DKPTG--------------------------------------------------    10
Bmor_NP_001037018 ------------------------KQEASW--------------------------------------------------    11
Dple_EHJ63142 ------------------------QQSESW--------------------------------------------------   291
Dmel_NP_651966 ------------------------TKDTTG--------------------------------------------------    10
Dmel_AAF54920 --------------------------------------------------------------------------------     5
Bmor_NP_001036914 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ77791 SYTEKRWNLSHPECVSAISCCSSKFKEQNNDIKVAEKLSTFSITTKCCGLYPGNDILSKKTKKKQQKCINNVTFAKAIVR   120
Msex_CAJ27976 --------------------------------------------------------------------------------     5
Msex_CAJ43430 --------------------------------------------------------------------------------     5
Bmor_NP_001037017 --------------------------------------------------------------------------------     5
Bmor_NP_001040141 --------------------------------------------------------------------------------     5
Hsal_EFN88658 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_NP_001137206 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ68613 ------------------------DPTPSG--------------------------------------------------    11
Amel_GB48193 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003492440 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003395145 --------------------------------------------------------------------------------
Mrot_XP_003703934 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_967943 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ70677 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ66504 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_NP_651779 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001602540 --------------------------------------------------------------------------------    24
Hsal_EFN76589 --------------------------------------------------------------------------------    17
Nvit_XP_001607533 --------------------------------------------------------------------------------     8
Nvit_XP_001600683 --------------------------------------------------------------------------------    31
Nvit_XP_003425101 --------------------------------------------------------------------------------     5
Nvit_XP_001599836 --------------------------------------------------------------------------------     5
Mrot_XP_003704955 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001599877 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001599899 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN76591 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ73552 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ69993 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_974033 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN85122 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001602289 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001607893 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB42217 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003492461 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003395146 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB48194 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001599579 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN78052 --------------------------------------------------------------------------------
          .......330.......340.......350.......360.......370.......380.......390.......400



98 

  

                                                                                                   
Aame_AAB86499 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX85062 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX60807 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX70200 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX82757 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB51238 ------------------------------------------------------------------------------KL     7
Amel_GB51236 ---------------------------------------------------------------------FGSSATLYLEA    16
Bimp_XP_003492441 ---------------------------------------------------------------------FGTSATLYLEA    16
Bter_XP_003395147 ---------------------------------------------------------------------FGTSATLYLEA    16
Mrot_XP_003703957 ---------------------------------------------------------------------FGTSSTLYLEA    16
Hsal_EFN78056 ---------------------------------------------------------------------FGTSATLFLEA    16
Nvit_XP_001599665 ---------------------------------------------------------------------FGNSAALFLEA    42
Amel_GB42218 ------------------------------------------------------------------------STSLYTKK    13
Dple_EHJ71380 ------------------------------------------------------------------------------MT     2
Tcas_XP_968828 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_EFA05209 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_968897 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_968970 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_967341 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_EFA05022 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_EFA12799 FLAETNS----------------------------------------------------------------------AEP    21
Tcas_XP_968024 -----------------------------------MLVINAQSLQSKISEFELLIEDEMYSIVAVSEHWLKEEEVQIRSG    45
Tcas_XP_970520 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_EFA05245 --------------------------------------------------------------------------------    21
Tcas_XP_970732 --------------------------------------------------------------------------------     7
Amel_GB48195 -IFDGDN-------------------------------------------------------------------------    17
Bimp_XP_003492439 VLFEGET-----LE------------------------------------------------------------------    20
Bter_XP_003395144 VLFEGET-----LD------------------------------------------------------------------    20
Mrot_XP_003703958 VLFEGET-----LE------------------------------------------------------------------    20
Mrot_XP_003703960 VLFEGET-----LEDTP---------------------------------------------------------------    23
Mrot_XP_003703961 VLFEGET-----LEDTP---------------------------------------------------------------    23
Hsal_EFN76593 VFFEEET-------------------------------------------------------------------------    18
Bmor_NP_001036971 VLFENDA-------------------------------------------------------------------------    17
Dple_EHJ76461 VLFESDA-------------------------------------------------------------------------    17
Msex_CAJ27975 VLFESDA-------------------------------------------------------------------------    17
Dmel_NP_731710 VLFECDV-------------------------------------------------------------------------    46
Dmel_NP_650201 VLFEDDA-------------------------------------------------------------------------    25
Tcas_NP_001180578 VLHENDE-------------------------------------------------------------------------    17
Tcas_NP_001182164 VLDENDE-------------------------------------------------------------------------    17
Nvit_XP_003425691 VLFESDT-------------------------------------------------------------------------    17
Bmor_NP_001037018 VLYEADA-------------------------------------------------------------------------    18
Dple_EHJ63142 VLNETDL-------------------------------------------------------------------------   298
Dmel_NP_651966 VLYESDV-------------------------------------------------------------------------    17
Dmel_AAF54920 --------------------------------------------------------IGSTFILAETAIADGNNNKMAATP    29
Bmor_NP_001036914 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ77791 LLVRLERSLIVDLLAYESRNEARAEAQDESVNSSSRLSSRFVSCLAALASVGASCDTRQSTRRAIQILFIPNYYQLYLHI   200
Msex_CAJ27976 --------------------------------------------------------------------------------     5
Msex_CAJ43430 --------------------------------------------------------------------------------     5
Bmor_NP_001037017 --------------------------------------------------------------------------------     5
Bmor_NP_001040141 --------------------------------------------------------------------------------     5
Hsal_EFN88658 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_NP_001137206 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ68613 VLFETDT-----QTPDLGLDK-----------------------------------------------------------    27
Amel_GB48193 -------------------------------------------------------MKISPDKERISPIMYQG--LEDDFK    23
Bimp_XP_003492440 ---------------------------------------------------------MSPSKDRVPATACEVSQLKDEYK    23
Bter_XP_003395145 ---------------------------------------------------------MSSSKDRVPATACEVSQLKDEYK    23
Mrot_XP_003703934 ---------------------------------------------------------MALDKERVPPTSRHV--LGSEEE    21
Tcas_XP_967943 -------------------------------------------------------------------MTEGSDECSKGAC    13
Dple_EHJ70677 -------------------------------------------------------------------------MRQKTKH     7
Dple_EHJ66504 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_NP_651779 ------MGHLSTSERVCSKTPAIATDSSPPLVARRSKFPNGDAQQQVRRGEDSSPELPPRGKLQLPPKREELPRSVVPKE    74
Nvit_XP_001602540 --------------------------------------------------------------------------------    24
Hsal_EFN76589 ---------------------------------------------------------------------------LRRKH    22
Nvit_XP_001607533 ----------------------------------------------------------PINFPPPMKEASTAPLLVMPEI    30
Nvit_XP_001600683 -------------------------------------------------------------------KRSNGIKRDGNGL    44
Nvit_XP_003425101 --------------------------------------------------------------------------------     5
Nvit_XP_001599836 --------------------------------------------------------QIYEHILPEAVEDPLKTLDIPGFD    29
Mrot_XP_003704955 ---------------------------------------------------------------------------MYSST     5
Nvit_XP_001599877 ---------------------------------------------------------------------------MYSST     5
Nvit_XP_001599899 ---------------------------------------------------------------------------MYSST     5
Hsal_EFN76591 ----------------------------------------------------------MILGTQRCITTEAYIREVANDD    22
Dple_EHJ73552 --------------------------------------------------------------------------------
Dple_EHJ69993 --------------------------------------------------------------------MTVNTDILHPNQ    12
Tcas_XP_974033 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN85122 --------------------------------------------------------------------------MGDAKK     6
Nvit_XP_001602289 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001607893 --------------------------------------------------------------------MAVQVVTLEQRE    12
Amel_GB42217 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003492461 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003395146 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB48194 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001599579 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN78052 --------------------------------------------------------------------------------
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Aame_AAB86499 -----------MSTVTETV-----TEERPASKPHKMEIVWRNVILMGSLHLISIYGFYLIF---F-AAQWKTVLAAYIFY    60
Dpul_EFX85062 MESNNDQESALGKIDTIGR-----LAVSEAGKQPPVVIVWRNVLVFIYLHLAALYGLYLCF---T-DVTWATLAWSYALF    71
Dpul_EFX60807 ----MCVIPDFSAVCGPRR-----IPVRICNKEPPLQIVWRNVLIFVYLHAAALYGFYLCF---A-AAKLATLSWSFALF    67
Dpul_EFX70200 -----------------------------------MQIVWRNVLIFIYLHAAALYGGYLCF---T-VAKPSTLAWSFFLF    41
Dpul_EFX82757 -----------------------------------MEIIWRNVLVFIGLHVAALYGLLLLL---T-AAKVATLVWAYYLF    41
Amel_GB51238 FQQNVDQETSKTEKENKQKKLI--QELSNSELKYKWNIVWKNVIVFIYLHLGGIYGFYLWI---N-GTKAYTILWSIFVE    81
Amel_GB51236 SQQDVHQEKSTIEKENNQKL----IQKSSSKSKYKWKIVWRNVIAFIYFHLGGLYGFYLWG---NGSTKAYTILWTILVT    89
Bimp_XP_003492441 SQQNIHQEKSTTEKTNNQELLV--EKSSNTESSYEWKIVWRNVIAFTYLHIGAIYGLYLAF---T-SAKYQTTIWLFSLI    90
Bter_XP_003395147 SQQNIHQKKSTAEKTNNQELLV--EKSSNTESSYEWKIVWRNVIAFIYLHIGAIYGVYLTF---T-STKFQTNIWLVSLI    90
Mrot_XP_003703957 SQQGVHQDKSTTEKTSSQSVQVQ-KTPEKVQQKYKWKIVWRNVIAFIYLHIGSLYGMYLFF---N-GTRFYTLIWHVFVT    91
Hsal_EFN78056 TQQDVSQNKPSSEKSAAQKLSPL-QKAPSANPKYAWKIVWRNVIAFFYLHVGALYGLYLLI---T-AAKSYTAVWGISIA    91
Nvit_XP_001599665 AQQGIPEEKPVSNSKPTYL-----EAQKSDKSKYTWKIVWRNVIAFVYLHVGALYGFYLFF---H-GAKILTVLWTILIA   113
Amel_GB42218 SQKNVHQEKKNKEKIS--------DQNLSNSKKYEWKIVWKNVILFIYFHIGALYGFYLWC---N-GTKKYTILWFFVMG    81
Dple_EHJ71380 ASAFLHDPMHQKNIGELSQ-----LDPPRQRRDYEWQIVWRNVLAFVYLHMATLYGIYLIL---IGKTKILTLIFAVTIS    74
Tcas_XP_968828 -----MNKLPKRNPKFAQH-----LTSSISKQKMEREIAWKKVFFFVYLHLGALYGLYLIL---T-EASWLTCFWFYFLV    66
Tcas_EFA05209 ---------------------------------MEREIAWKKVFFFVYLHLGALYGLYLIL---T-EASWLTCFWFYFLV    43
Tcas_XP_968897 --------------------------MSSELAPLNIRPVWLKIVYFAYLHYGTILGTYYLL---T-AAQWKTILWTYLLL    50
Tcas_XP_968970 ----------------------------MSTLETQVQIVWRNVILFIYLHVAAIYGLYFTF---T-AAKWPTILFTYFLT    48
Tcas_XP_967341 ------------------------MTWADLEQVIRVQIVWRNVFLLLILHIISLQGWYFVL---T-TAKWPTLIYGFIFG    52
Tcas_EFA05022 --MESRTSEKRGTRIAERVTWEPRGAEWHNDMGGSDQIVWRNVFLLLILHIISLQGWYFVL---T-TAKWPTLIYGFIFG    74
Tcas_EFA12799 IQIISKPGLQDVLPQVKPQ-----ISSRSSVSQYRWQIVWRNVLIFIYLHIAGIYGLYYAI---A-QAQWKTLLWGYLVI    92
Tcas_XP_968024 FSNAGLFYNEKLNNSETKE-----TQNKYNLPHNRWQIVWRNVLIFAYLHYAAFYGLYYML---T-LAQWKSIIWGYAVI   116
Tcas_XP_970520 --------------------------------MFQTPIVWPNVILFILYHAIALQGWYYFI---TFQTNLRTIFWAFLIL    45
Tcas_EFA05245 ------------------------FPRTIISRKKMLEIVWKNVFSFILYHYLAFHGLFYLV---TGHTHWATFAFNLFLA    74
Tcas_XP_970732 ------------------------PLMAPEAQKKMLEIVWKNVFSFILYHYLAFHGLFYLV---TGHTHWATFAFNLFLA    60
Amel_GB48195 ---------------RSDQ-----TIIETPKKKYKKHIIWRNVIIFSYLHLAAVYGLYLVF---T-SAQFKTTLFALFLY    73
Bimp_XP_003492439 ----------------ESS-----RVIDAPKTKYKRQIVWRNVIIFTYLHISAVYGLYLAL---T-SAKWATLLFTIFLH    75
Bter_XP_003395144 ----------------ESS-----RVIDAPKTKYKRQIVWRNVIIFAYLHIGAVYGLYLAL---T-SAKWATLLFALCLH    75
Mrot_XP_003703958 ----------------NTP-----VVVEPDKQKYVRRIVWRNVIIFIYLHLAAVYGLYLVF---T-SAKFATTLFTLALY    75
Mrot_XP_003703960 ------VVAEPVKQKYDTP-----VVAEPVKQKYVRRIVWRNVIIFSYLHLAAVYGLYLVF---T-SAKFATTLFALVLY    88
Mrot_XP_003703961 ----------------DTP-----VVAEPVKQKYVRRIVWRNVIIFSYLHLAAVYGLYLVF---T-SAKFATTLFALVLY    78
Hsal_EFN76593 ----------------VAE-----LQPIEKKPKYVSRIVWRNVVIFSYLHIASLYGIYLAF---T-SAKWATVIFAFFLY    73
Bmor_NP_001036971 ---------DTPDLGLS-------STPVQQADNYPKKLVWRNIILFTYLHIAALYGGYLFL---F-HAKWQTDLFAYILY    77
Dple_EHJ76461 ---------ATPDLALP-------NTPIQQADSYPRKYVWRNIIAFAYLHIAALYGGYLFL---F-SAKWQTNIFAYILY    77
Msex_CAJ27975 ---------ATPDLALS-------STPVQQADNRPKQLVWRNIILFAYLHIAALYGGYLFL---V-HAKWQTDIFAYLLY    77
Dmel_NP_731710 ---------ETTDGGLVKD-----ITVMKKAEKRRLKLVWRNIIAFGYLHLAALYGAYLMV---T-SAKWQTCILAYFLY   108
Dmel_NP_650201 ---------QTVDGDLTTD-----RFQLKRAEKRRLPLVWRNIILFALVHLAALYGLHSIF---T-RAKLATTLFAAGLY    87
Tcas_NP_001180578 ---------EVSNATL--------PPEVNKPDDRKLQLVWRNIILFAYLHLAALYGIWIMF---T-SAKVATSLFGILLY    76
Tcas_NP_001182164 ---------EVSTKNI--------LPEVTKPENRKLQLVWRNIILFAYLYLASFYGLYLMF---T-SAKLATSIFAYFLY    76
Nvit_XP_003425691 -------LEDQVETSINNI-----KEQIKTDYNYKVEIVWRNVVLFALLHISALYGLYLCF---T-SAKLATVLFTAFLY    81
Bmor_NP_001037018 -----------NNLPEDAP-----PHVPPSAEKRPWKIVWRNVILFFILHVGGVYGGYLFL---F-KAMWRTSIFAIFLY    78
Dple_EHJ63142 -------------NKDADT-----PIVPPSAEKRKLQIVWRNVILFALLHIGGVYGAYLFF---T-QAMWSTRLFAVVLY   356
Dmel_NP_651966 ---------ETVDGGLSTE-----LSNRKTTDGSKLELVWVNIVLFVILHISSLYGVWLLF---T-SATWTTVVLFWPTV    79
Dmel_AAF54920 AASAAPSAATPSQKVAKKA-----EAKTPENKPYELEIVWRNVGLFVILHSMALYGLYLVF---A-ESAYWELLPVYATM   100
Bmor_NP_001036914 MEAKQNNLAPTLEEEAQFE-----KLIAPQASDRKHEIIYANLITFAYGHISALYGLYLCF---S-SAKWATIIMAYVIL    71
Dple_EHJ77791 SQTMSCDETEESKSDDVFE-----KLVAPQAAPRKYEIIHSNLLTFSYGHLAALYGTYLCV---T-VASWKTLLFHFIIF   271
Msex_CAJ27976 ----GTEMSAHIDAEESYE-----KLIPPQAAPRKYKYLYANMIYFAYWHIAGLYGIYLAF---T-SAKWATIILAYLLF    72
Msex_CAJ43430 ----GNEVSSPIVAEESYE-----KLIPPQAAPRKYKYLYANMIYFTYWHIAGLYGIYLAI---T-TAKWATIILAYLLF    72
Bmor_NP_001037017 -VDKTNETEYLKDNHVDYE-----KLIAPQASPIKHKIVVMNVIRFSYLHIAGLYGLYLCF---T-SAKLATSVFAIVLF    75
Bmor_NP_001040141 -TYNGLIVTEIEDSSLEHD-----SVKPSVVGPREYEIVYKNIFIHIYLHVTMFYGLYLCC---T-TAKWPSVGFAYLCY    75
Hsal_EFN88658 ------MGLDKSASNGLST-----EKLEKPRNDYKWKIVWENLLSFIYIHLAGLYGMYLML---FLHVKYLTILWYAVCT    66
Tcas_NP_001137206 --------MSAQTITTTET-----TQNAQKPQQYHWRMVWRNIILYIIMHLTGFYGLYLAM---F-YAQWKTVFYSWFLL    63
Dple_EHJ68613 ------------------D-----VSILKKARPRKYEYVWFNIMWFLFLHVASAYGIYLVF---T-SAKWQTNVFAFLVH    80
Amel_GB48193 KNNLKNRRLAKTDDFLTAD-----GSYRSSKTEYVPRISWSNLIGLLFVHIGGLYGFYLIF---V-EAKLSTILWMFITT    94
Bimp_XP_003492440 ENDSKNRKLAETDDYLAVD-----ETYRSSKVEYVPRITWPDFIALVFVHVGCIYGLYLIF---T-EAKLLTTLWAFVVI    94
Bter_XP_003395145 ENDSKNRKLAETDDYLAVD-----ETYRSSKVEYVPRITWPDLIALIFVHVGCIYGLYLIF---T-EAKLLTTLWAFVVI    94
Mrot_XP_003703934 KLETKNGRIAVTDDFLAAD-----ESYRSSKTEYVPRITWPDLIAQIFIHAGCVYGLYLIF---V-EAKLLTTVWAFVIV    92
Tcas_XP_967943 STAAKETSRRLNALTKTEI-----PENKLKKEEFRPRIRWPDLTVQVFIHVGCLYGLYLCL---V-SARLYTTLFAFLTI    84
Dple_EHJ70677 SIADQLNEDIIDNKSDSDF-----DLMKYEALEFKPRIKWPDLLVQLCLHSTTVYGFYLIL---VNRVKLYTILFVFFTI    79
Dple_EHJ66504 -------------------------------MGFITPIRWTNAILISSFHIMAVITFLYTFSSGM-VPTLETVFFGFLCG    48
Dmel_NP_651779 IANHVPKDAIDLEEYTRTF-----VGDRVLGWQFQAPLKWDKVIQISLLHIVAGICLLTYP---LRELNPYTTIWSFFVG   146
Nvit_XP_001602540 -KELQAKIVAETRAINKKLNIAEKLPKDKGWLDFETELIWPNILGITLLHILGFYYFLTFP---Y-LLHWKSFLWGYLVS    99
Hsal_EFN76589 HLRLTSATIDKRKCEQYEH-----KTRKKVEKWLGFEFKWLNIVMLTILHLGTLYSLFTIN---M-IGNITTFFWTVFLG    93
Nvit_XP_001607533 GKQISILEPDKIEKIKEPK-----KEQSFMSFFHRKDVKWGNVVMITILHIVAAYGFLTAP---Y-FEKWNTFLWTWSIG   101
Nvit_XP_001600683 SNGFAKGSEEKVQSREDNE-----KFIANSLTFNGQAIIWRNVIAITIFHLIALYSYITFP---Y-VQRWRTAAWAWTAA   115
Nvit_XP_003425101 -VETETVRDESPKSSDAVM-----DTKQKSGTYFRGKIRWQTTIVLAAVHALAVYGLLTFP---Y-LQSWKTLLWAYFVA    75
Nvit_XP_001599836 GYDEQYKDSEFNMSAEEYK-----EKVLSKPFLQRTDIKWGNLLFMVVMHAVALYGFLTYP---Y-LEKKMTFVWGWFLA   100
Mrot_XP_003704955 VTQYEEKKNDNGKVEEDAEP----LPLPTEKIPARQPIIWENVIGIIVLHFLAVYGFMNGY---R-DAKFWTWIWNITYG    77
Nvit_XP_001599877 VTQFEEAPKK--KVEEDSE-----PSSLPVKEEGEQPWIWRNIIGIAILHVLAVYSFATRY---H-EAKLGTWIFSPIWG    74
Nvit_XP_001599899 VTEYENPPDK--KITDSDE-----PTAEIEAQEAEQPIIWFNVFGIAALHLIATHSVLFKW---R-EPQLYTWIFNVAWI    74
Hsal_EFN76591 SKTITFDSNNVSAATKEVY-----RMKRSGFFEFETKIIWSMALLLFLLHTVGFYGILTFD---Y-LQNLKTTSWIFCMH    93
Dple_EHJ73552 ----MENINLKHLPPISET-----FRAFEKSLGFKNDIKWTSAILLTLYHIAAVYWCYHYA---L-PVKMQTVIFAAIMY    67
Dple_EHJ69993 YNTDVKISKQSNSNFDNNI-----IKNIGTDYSYKHQVVWKNAIGFFILHLLGIWGHLIVF---TGGIYWQTFMWTSLLL    84
Tcas_XP_974033 -----MGALKQTEEEKTLL-----PQDIGTDYTFKRKIVWFNAIGFFILHLLALYGGYRLL-----HCHILTPLFALALM    65
Hsal_EFN85122 PRDQPDDKTEKEEVGEEVL-----DEKLDTDMNYRHKYLWRRVLIHVLLHISWFIGIYTAI---F-HAKVATNLWMLFLG    77
Nvit_XP_001602289 -MDKELKKRCDHYDENGIK-----TYKLTTDFNYRHRYRWRFVFLYTLLQIMGLYGGYCFL---F-KITWKTFIWAWITG    70
Nvit_XP_001607893 EKVKKDEPGSEMYDGDGVL-----LQKLGTDPNYRHQFVPGIVLIFVILHIAAVYGFYLAF-----RSSILTPIWAYLVA    82
Amel_GB42217 --------------------------MVEEEKPKKQYVKWAAVLWYIYIHVLGVYAIWLMF---T-SAKWMTIFYTIFII    50
Bimp_XP_003492461 -------------------------MLDEKQPARKQEMKWAAILWYIYIHVLGVYAIWFLF---T-SAKWMTVIFTLFIT    51
Bter_XP_003395146 -------------------------MLDEKQPARKQEIIWAAILWYIYIHVLGIYAIWFLF---T-SAKWMTVIFTLFIT    51
Amel_GB48194 ------------------------------MNERKQKVKWIAILWYIYIHVLGVYAIWLMF---T-SAKWMTIFYTIFIT    46
Nvit_XP_001599579 -------------------------MPAERMDDYKRDIHWPTVLYYIHLHALGFYGAILLL---T-EAKWLTVFFTLFII    51
Hsal_EFN78052 ---------MTEINEQNGS-----VSNSDNEKTNQLSKNWLIILFYIYLHIFGIGGFYFLF---T-KAKWMTVLYFASLV    62
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                        *   * *: : *  :      .                                                     
Aame_AAB86499 TISGIGVTAGSHRLWSHRSYKAKLPYRIMLMIF-----------------------------------------------    93
Dpul_EFX85062 IFGGFGITGGAHRLWAHRCYKAKWPLRVIAAVG-----------------------------------------------   104
Dpul_EFX60807 IFGGFGITGGAHRLWAHRAYKAKWPLRVFAAIG-----------------------------------------------   100
Dpul_EFX70200 LFGGFGITGGAHRLWAHRCYKAKLPLRIFAAVA-----------------------------------------------    74
Dpul_EFX82757 IVGGFGIAAGAHKLWSHRSFKAILPFRILIAVA-----------------------------------------------    74
Amel_GB51238 FFAIMGITAGAHRLWSHRSYKAKWPLRFVLMLL-----------------------------------------------   114
Amel_GB51236 FCIAMGITAGAHRLWSHRAYKAKWPLRFVLMLL-----------------------------------------------   122
Bimp_XP_003492441 ALGGMGVTAGAHRLWAHRTYKAKWPMRFLLMIL-----------------------------------------------   123
Bter_XP_003395147 LFGGVGVTAGAHRLWAHRTYKAKWPMRLLLMIL-----------------------------------------------   123
Mrot_XP_003703957 LLAGMGITAGAHRLWAHRSYKAKWPMRVFLMIC-----------------------------------------------   124
Hsal_EFN78056 VFAAIGVTGGAHRLWAHRSYKAKWPLRVILMIF-----------------------------------------------   124
Nvit_XP_001599665 CSAALGITAGAHRLWCHRAYKAKWQLRLILMIF-----------------------------------------------   146
Amel_GB42218 FAGSMGVTAGAHRLWSHRAYKAKWPLRFLLMLLQTLSHQNHIYEWVRDHRVHHKFTDTDADPHNAHRGFFFSHIGWLLVR   161
Dple_EHJ71380 AMSAMGVTAGAHRLWAHRAYKARWPLRIFLAVM-----------------------------------------------   107
Tcas_XP_968828 QISTQGTGAGVHRLWAHRAYKATVPLRLLLTFY-----------------------------------------------    99
Tcas_EFA05209 QISTQGTGAGVHRLWAHRAYKATVPLRLLLTFY-----------------------------------------------    76
Tcas_XP_968897 LSATHGIAVGAHRLWAHRAYKAKLPLRLLLAFD-----------------------------------------------    83
Tcas_XP_968970 IISTQGTGAGVHRLWSHRSYKAKLPLRILLCIY-----------------------------------------------    81
Tcas_XP_967341 ALTGQGITVGAHRLWAHRCYKAKLPLRIFLCFL-----------------------------------------------    85
Tcas_EFA05022 ALTGQGITVGAHRLWAHRCYKAKLPLRIFLCFL-----------------------------------------------   107
Tcas_EFA12799 LASGIGVTAGAHRLWAHRTYKAKLPLRIYLAFC-----------------------------------------------   125
Tcas_XP_968024 LFASIGVTGGAHRLWAHRSYKAKLPLRIYLAFW-----------------------------------------------   149
Tcas_XP_970520 VLAGQGITSGVHRLWSHRSYKAKLPLRIFLCLC-----------------------------------------------    78
Tcas_EFA05245 QLSNLGTISGAHRLWTHRSYQAQLPLKLFLMFC-----------------------------------------------   107
Tcas_XP_970732 QLSNLGTISGAHRLWTHRSYQAQLPLKLFLMFC-----------------------------------------------    93
Amel_GB48195 VCTGLGITAGAHRLWAHKSYKAKWPLELVLVIW-----------------------------------------------   106
Bimp_XP_003492439 VYSALGITAGAHRLWAHRSYKAKWPLQLFLMIG-----------------------------------------------   108
Bter_XP_003395144 LFSALGITAGAHRLWAHRSYKAKWPLQLFLMIG-----------------------------------------------   108
Mrot_XP_003703958 VVNAFGITAGAHRLWAHKSYKAKWPLQLFLMIN-----------------------------------------------   108
Mrot_XP_003703960 FVCGFGITAGAHRLWAHKSYKAKWPLQLFLMIC-----------------------------------------------   121
Mrot_XP_003703961 FVCGFGITAGAHRLWAHKSYKAKWPLQLFLMIC-----------------------------------------------   111
Hsal_EFN76593 QMTGLGITAGAHRLWAHRSYKAKWPLRLLLVIL-----------------------------------------------   106
Bmor_NP_001036971 VMSGLGITAGAHRLWAHKSYKAKWPLRVILIIF-----------------------------------------------   110
Dple_EHJ76461 VMSGLGITAGAHRLWAHKSYKAKWPLRVILVIF-----------------------------------------------   110
Msex_CAJ27975 VMSGLGITAGAHRLWAHKSYKAKWPLRLILVVF-----------------------------------------------   110
Dmel_NP_731710 VISGLGITAGAHRLWAHRSYKAKWPLRVILVIF-----------------------------------------------   141
Dmel_NP_650201 IIGMLGVTAGAHRLWAHRTYKAKWPLRLLLVIF-----------------------------------------------   120
Tcas_NP_001180578 QLGGFGITAGAHRLWAHRSYKAKWPLRLILTFC-----------------------------------------------   109
Tcas_NP_001182164 QLGGFGITAGAHRLWAHRSFKAKWPLRLLLAFC-----------------------------------------------   109
Nvit_XP_003425691 QTSVLGITAGVHRLWAHRSYKATWPLRLLLVMM-----------------------------------------------   114
Bmor_NP_001037018 LCSGLGITAGAHRLWAHKSYKARLPLRILLTIF-----------------------------------------------   111
Dple_EHJ63142 LCSGLGITAGAHRLWAHKSYKARLPLRMLLTLF-----------------------------------------------   389
Dmel_NP_651966 VVTILGVSGGAHRLWAHRTFKANTPLKLIFLFL-----------------------------------------------   112
Dmel_AAF54920 FLGGLGITAGVHRLWSHKAYKAKLPLRIFLMLC-----------------------------------------------   133
Bmor_NP_001036914 IAAEVGVTAGAHRLWTHRAYKAKRPLQIILMVM-----------------------------------------------   104
Dple_EHJ77791 VLAAIGVTAGAHRLWTHRAYKAKLPLQIILMLM-----------------------------------------------   304
Msex_CAJ27976 VAGDIGVTAGAHRLWAHKSYKAKLPLQILLMLF-----------------------------------------------   105
Msex_CAJ43430 VAGEIGITAGAHRLWAHKSYKAKLPLQILLMLF-----------------------------------------------   105
Bmor_NP_001037017 FLGNFGITAGAHRLWSHNGYKVKLPLEILLMVF-----------------------------------------------   108
Bmor_NP_001040141 VAATIGVTAGAHRLWSHKSYKARLPLQILLMVF-----------------------------------------------   108
Hsal_EFN88658 LFIMIGITAGAHRLWSHRSYKAKWPMRLILMLL-----------------------------------------------    99
Tcas_NP_001137206 VIALQGVTAGSHRLWAHKAYKARLPLRMLLCIF-----------------------------------------------    96
Dple_EHJ68613 LCCAIGIGAGSHRLWTHRSFKAKTPLRILLMIW-----------------------------------------------   113
Amel_GB48193 YTTGFGITAGVHRLWSHRAYKAKWPLRLLLIFL-----------------------------------------------   127
Bimp_XP_003492440 YTSGFGITAGAHRLWSHRAYKAKWPLRFLLILL-----------------------------------------------   127
Bter_XP_003395145 YTSGFGITAGAHRLWSHRAYKAKWPLRFLLILL-----------------------------------------------   127
Mrot_XP_003703934 YTSGFGVTAGAHRLWSHRAYKAKWPLRLLLVFL-----------------------------------------------   125
Tcas_XP_967943 YLSGFGITAGAHRLWSHRAYKAKWPLKILLLIL-----------------------------------------------   117
Dple_EHJ70677 YTSGFGITAGVHRLWSHRAYKANLPLRILLALL-----------------------------------------------   112
Dple_EHJ66504 WIGGFGVTAGAHRYWTHRAYKAKIPLQIILIIA-----------------------------------------------    81
Dmel_NP_651779 GVAGFGVTAGAHRFWTHKSYKANTVLRSILMVC-----------------------------------------------   179
Nvit_XP_001602540 IMGGFGVTGGAHRYWTHKSYKANMPFRIILMIC-----------------------------------------------   132
Hsal_EFN76589 AVQGIGVTAGVHRLWTHRAYKAKLPLRYLLLIF-----------------------------------------------   126
Nvit_XP_001607533 MMGAFGITGGIHRYWSHRAYKANTPLKIILSIC-----------------------------------------------   134
Nvit_XP_001600683 VLASFGVGAGVHRLWTHRSYKAKTPLRIILLCF-----------------------------------------------   148
Nvit_XP_003425101 MYTMIGINGGVHRLWCHKSFKANVPLRMILAWF-----------------------------------------------   108
Nvit_XP_001599836 IVANFGVASGVHRLWSHRAFKAKLPFKIISIIC-----------------------------------------------   133
Mrot_XP_003704955 VTSGYGITAGAHRLWAHKSYSAKVPLRIFLACL-----------------------------------------------   110
Nvit_XP_001599877 ITAGLGITAGAHRLWAHRSYSAKTPLRIFLAIL-----------------------------------------------   107
Nvit_XP_001599899 FASGVGVTAGAHRLWAHRSYSANLPLRILLATL-----------------------------------------------   107
Hsal_EFN76591 VLTVFGVSAGAHRLWSHKSYKAKLPLRILL--------------------------------------------------   123
Dple_EHJ73552 VATGFGITGGAHRLWTHKSYKATLPLKLFLLMC-----------------------------------------------   100
Dple_EHJ69993 FTSTEGITIGAHRLWSHRTFKATPLLKTILMIF-----------------------------------------------   117
Tcas_XP_974033 FVSGEGITLGAHRLYSHKAFKASFVVRLAVIIL-----------------------------------------------    98
Hsal_EFN85122 FWIAEGVSLGAHRGFCHKSFKMSAPLKIFLLIL-----------------------------------------------   110
Nvit_XP_001602289 FLSGQGVVLGSHRGYSHKSFKATKALQLLLVFF-----------------------------------------------   103
Nvit_XP_001607893 LASSQGIMLGAHRGFSHNSFKMTAAVQIMFVIL-----------------------------------------------   115
Amel_GB42217 AIGYLGVTAGAHRLWAHKTYEAVGFIKLFLMLA-----------------------------------------------    83
Bimp_XP_003492461 TLGCLGVTAGAHRLWAHGTYEATGSLRLLLMLF-----------------------------------------------    84
Bter_XP_003395146 ILGCLGVTAGAHRLWAHRTYEATGSLRLLLVLF-----------------------------------------------    84
Amel_GB48194 AIGYFGMTAGAHRLWAHRTYESESLVKLFLMLA-----------------------------------------------    79
Nvit_XP_001599579 LIAGLGITLGAHRLWAHGAFEASGFVRGFLMVA-----------------------------------------------    84
Hsal_EFN78052 IFSYIGLTVGAHRLYAHQTFTASTSLRFFLVTA-----------------------------------------------    95
          .......570.......580.......590.......600.......610.......620.......630.......640
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Aame_AAB86499 -------------------------------------------QTMAFQNDIYDWARDHRMHHKFSETTADPHDATRGFF   130
Dpul_EFX85062 -------------------------------------------QTIALQNDIYVWSRDHRVHHKFSETDADPHNARRGFF   141
Dpul_EFX60807 -------------------------------------------QTISVQNDIYEWSRDHRVHHKFSETDADPHNARRGFF   137
Dpul_EFX70200 -------------------------------------------QTIAVQNDIYEWSRDHRVHHKFSETDADPHNACRGFF   111
Dpul_EFX82757 -------------------------------------------QTIALQDDIYQWSRDHRVHHKFSDTDADPYNSRRGFF   111
Amel_GB51238 -------------------------------------------QTTSYQNHIYEWVRDHRAHHKFTDTDADPHNSRRGFF   151
Amel_GB51236 -------------------------------------------QTTAFQNHIYEWVRDHRVHHKFTDTDADPHNAQRGFF   159
Bimp_XP_003492441 -------------------------------------------QTIAFQNHIYEWVRDHRVHHKFTDTNADPHNAKRGFF   160
Bter_XP_003395147 -------------------------------------------QTIAFQNHIYEWVRDHRVHHKFTDTNADPHNAKRGFF   160
Mrot_XP_003703957 -------------------------------------------QSIAFQNHIYEWVRDHRVHHKFTDTDADPHNAQRGFF   161
Hsal_EFN78056 -------------------------------------------QTMAFQNHIYEWVRDHRVHHKFTDTDADPHNAQRGFF   161
Nvit_XP_001599665 -------------------------------------------QTIAFQNHLYEWVRDHRVHHKFTDTDADPHNAKRGFF   183
Amel_GB42218 KHSDVIKKGATVDMSDLEKDPIVVFQRRTYKAKWPLRFLLMLSQTLAYQNHIYEWVRDHRVHHKFTDTDADPHNARRGFF   241
Dple_EHJ71380 -------------------------------------------QTMAFQNHIYEWVRDHRVHHKFTETDADPHNAKRGFF   144
Tcas_XP_968828 -------------------------------------------QTLTFQKDIYDWVRDHRVHHKYSDTEPDPHNASNGFF   136
Tcas_EFA05209 -------------------------------------------QTLTFQKDIYDWVRDHRVHHKYSDTEPDPHNASNGFF   113
Tcas_XP_968897 -------------------------------------------QTLTFQKDIYDWVRDHRIHHKYSDTEYDPHNATRGFF   120
Tcas_XP_968970 -------------------------------------------QTHCLQNHIYEWVRDHRAHHKFSDTDADPHNSTRGFF   118
Tcas_XP_967341 -------------------------------------------QTVTLQNPLYEWVRDHRVHHKYTDTNADPHNATRGFF   122
Tcas_EFA05022 -------------------------------------------QTVTLQNPLYEWVRDHRVHHKYTDTNADPHNATRGFF   144
Tcas_EFA12799 -------------------------------------------QTVALQNDIYEWVRDHRVHHKFTDTDADPHNSNRGFF   162
Tcas_XP_968024 -------------------------------------------QTVALQNHIYEWVRDHRVHHKFTDTDADPHNSNQGFF   186
Tcas_XP_970520 -------------------------------------------QTISFQNSIYEWARDHRAHHKFSDTDADPHNIKRGFF   115
Tcas_EFA05245 -------------------------------------------NNISNQNSIYDWVRDHRVHHKFSDTDADPHNIKRGFF   144
Tcas_XP_970732 -------------------------------------------NNISNQNSIYDWVRDHRVHHKFSDTDADPHNIKRGFF   130
Amel_GB48195 -------------------------------------------NTMAFQDAAIHWARDHRVHHKYSETDADPHNATRGFF   143
Bimp_XP_003492439 -------------------------------------------NTVAFQDAAIDWARDHRLHHKYSETNADPHNAKRGFF   145
Bter_XP_003395144 -------------------------------------------NTIAFQDAAIDWARDHRLHHKYSETNADPHNAKRGFF   145
Mrot_XP_003703958 -------------------------------------------NTMAFQDAAIDWARDHRLHHKYSETNADPHNAKRGFF   145
Mrot_XP_003703960 -------------------------------------------NTMAFQDAAIDWARDHRLHHKYSETNADPHNAKRGFF   158
Mrot_XP_003703961 -------------------------------------------NTMAFQDAAIDWARDHRLHHKYSETNADPHNAKRGFF   148
Hsal_EFN76593 -------------------------------------------NTIAFQDAAIDWARDHRVHHKFSETDADPHNSNRGFF   143
Bmor_NP_001036971 -------------------------------------------NSLAFQDSALDWARDHRMHHKYSETDADPHNATRGFF   147
Dple_EHJ76461 -------------------------------------------NTLAFQDSAIDWARDHRMHHKYSETDADPHNATRGFF   147
Msex_CAJ27975 -------------------------------------------NTMAFQDSAIDWARDHRMHHKYSETDADPHNATRGFF   147
Dmel_NP_731710 -------------------------------------------NTIAFQDAAYHWARDHRVHHKYSETDADPHNATRGFF   178
Dmel_NP_650201 -------------------------------------------NTIAFQDAVYHWARDHRVHHKYSETDADPHNATRGFF   157
Tcas_NP_001180578 -------------------------------------------NTLAFEDSVIDWSRDHRVHHKFSETDADPHNAKRGFF   146
Tcas_NP_001182164 -------------------------------------------NTLAFEDSVIDWSRDHRVHHKFSETDADPYNAKRGFF   146
Nvit_XP_003425691 -------------------------------------------NTIAFQNSVIDWARDHRMHHKYSETNADPHNAKRGFF   151
Bmor_NP_001037018 -------------------------------------------NTIAFQDAVVDWARDHRMHHKYSETDADPHNATRGFF   148
Dple_EHJ63142 -------------------------------------------NTIAFQDSVIDWARDHRMHHKYSETDADPHNATRGFF   426
Dmel_NP_651966 -------------------------------------------NTLAFQDAVYYWARDHRVHHKYTETDADPYNSQRGWF   149
Dmel_AAF54920 -------------------------------------------QSLAFQNSIWEWTRDHRVHHKFTDTHADPHNSRRGFF   170
Bmor_NP_001036914 -------------------------------------------NSFAFQNSAITWIRDHRMHHRYSDTDADPHNATRGFF   141
Dple_EHJ77791 -------------------------------------------NTLAFQNTVIDWVKKHRLHHRYSDTDADPHNATRGFF   341
Msex_CAJ27976 -------------------------------------------STMAFQNTVITWVKDHRMHHKYSDTDADPHNATRGFF   142
Msex_CAJ43430 -------------------------------------------NSTAFQNSVITWVKDHRMHHKYSDTDADPHNATRGFF   142
Bmor_NP_001037017 -------------------------------------------NSIAFQNTIFTWVRDHRLHHKYTDTDADPHNATRGFF   145
Bmor_NP_001040141 -------------------------------------------LSLANQRATH-WVRDHRVHHKYSDTDADPHNASRGFF   144
Hsal_EFN88658 -------------------------------------------QSAAYQNTIYRWARDHRVHHKYTDTDADPHNANRGLF   136
Tcas_NP_001137206 -------------------------------------------QTLSLQNHIYDWATYHRVHHKFVDTNADPHNSRRGFF   133
Dple_EHJ68613 -------------------------------------------QTMGFQDCIFEWARDHRTHHKYADTDADPHNAERGLF   150
Amel_GB48193 -------------------------------------------FTITGQKDVYRWALDHRVHHKYSETDADPHNVKRGFF   164
Bimp_XP_003492440 -------------------------------------------FTITGQKHVYAWALDHRVHHKYSETDADPHNAKRGFF   164
Bter_XP_003395145 -------------------------------------------FTITGQKHVYAWALDHRVHHKYSETDADPHNAKRGFF   164
Mrot_XP_003703934 -------------------------------------------FTITGQRHVYAWALDHRVHHKYSETDADPHNVKRGFL   162
Tcas_XP_967943 -------------------------------------------FTITGQRHVYVWALDHRVHHKYSETDADPHNAKRGFL   154
Dple_EHJ70677 -------------------------------------------FTVTGQRDIYTWALDHRVHHKYTETVADPHDVRRGFW   149
Dple_EHJ66504 -------------------------------------------YSVAGQNSIPNWVRDHRVHHKMSETSADPHDANRGFF   118
Dmel_NP_651779 -------------------------------------------YCVAGQNTLYDWVRDHRVHHKYSETDADPHNANRGFF   216
Nvit_XP_001602540 -------------------------------------------YCISGQNTLYDWVRDHRVHHKFSETDADPHNSNRGFF   169
Hsal_EFN76589 -------------------------------------------YTIAGQNKISDWVRDHRVHHKYTDTDADPHNSNRGFF   163
Nvit_XP_001607533 -------------------------------------------YLSAGQNSMYQWVRDHRVHHKYSETDADPHNSHRGFF   171
Nvit_XP_001600683 -------------------------------------------YSISGMNSIYNWVRDHRVHHKYSETNADPHNSNRGFF   185
Nvit_XP_003425101 -------------------------------------------YLTAAQVSFKKWVQYHRCHHRYMETDADPHNSQRGFF   145
Nvit_XP_001599836 -------------------------------------------YLTSGQYSAIWWSRDHRLHHKFSETDADPVNAARGFW   170
Mrot_XP_003704955 -------------------------------------------YCMAGQTRFYNWIRDHRTHHRYTETTADPHDARRGFF   147
Nvit_XP_001599877 -------------------------------------------YCMAGMTHFHKWIRDHRTHHKFTETAADPHDANRGFF   144
Nvit_XP_001599899 -------------------------------------------FCMIGQTHMHKWIRDHRTHHKFTETKADPHDSRRGFF   144
Hsal_EFN76591 -------------------------------------------------NSVYQWVRNHRLHHKYCDTDADPHNTNRGFF   154
Dple_EHJ73552 -------------------------------------------FASAGQNSLEQWVRDHRLHHKHSDTNADPHNANRGLF   137
Dple_EHJ69993 -------------------------------------------QTLAGQNSIFTWCRDHRLHHRYSDTDADPHNAKRGFF   154
Tcas_XP_974033 -------------------------------------------HTIAGQNCLYIWVRDHRQHHKYSDTDADPHNSNRGFF   135
Hsal_EFN85122 -------------------------------------------QTMSGQNSIFSWVRDHKLHHKYSDTDADPHNATRGFF   147
Nvit_XP_001602289 -------------------------------------------HTMSGQNHVYWWARDHRLHHKFTDTDADPYNASRGFF   140
Nvit_XP_001607893 -------------------------------------------QTISGQNHIYWWVRDHRLHHKYCDTDADPYNASRGFF   152
Amel_GB42217 -------------------------------------------HTLAGVGSIYDWILYHRIHHKYYGTDKDPYNHKKGFL   120
Bimp_XP_003492461 -------------------------------------------HTLAGVGSIHDWVLYHRLHHKYYGTDKDPYNHKKGFF   121
Bter_XP_003395146 -------------------------------------------HTIAGVGSIYDWVLYHRLHHKYYGTDKDPYNHKKGFF   121
Amel_GB48194 -------------------------------------------HTSTGV---------------------------KGFL    89
Nvit_XP_001599579 -------------------------------------------HTLAGVGNIYDWVLAHRTHHKFYGTSRDPYNHKKGFW   121
Hsal_EFN78052 -------------------------------------------HILAGVGPLYDWVLWHRVHHKYHNTDKDPYDHRKGFI   132
          .......650.......660.......670.......680.......690.......700.......710.......720
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Aame_AAB86499 FSHVGWLLVRKHPDVRNKGKSIDLS--DVLADPVVRFQRRYY-LPLMVTICFIVPALLPWWLWGETLWNSFVVCSLTRYC   207
Dpul_EFX85062 FAHVGWLLCRKHPEVMRRGKTVDVS--DLLQDPIVVYQRKFY-IPLVIIFCFAMPTLVPWYFWGESLRTSFFVASILRYV   218
Dpul_EFX60807 FAHVGWLLCKKHPEVKRRGKTVDMS--DVLQDPVVVFQRKYY-IPLVLTLSFAMPALVPWYFWGESFKTAFFVASIFRYV   214
Dpul_EFX70200 FAHVGWLLCKKHPEVKRRGKTVDVS--DLLQDPVVVFQRKFY-IPLVLTLCFALPALIPWYYWGESFKTAFFVASIFRYV   188
Dpul_EFX82757 FSHVGWLLCKKHPEVIRRGKTVDAS--DLLQDPVVVYQRKYY-VPLA-LVCFALPAIVPWYFWGESFKTAFFVASVFRYV   187
Amel_GB51238 FSHIGWLMVRKHPDIFTKGATIDLS--DLEKDPIVVWQRRLY-IVLMPLLCFVIPTWVPYYFWNEKFIYSWYS-NLARYV   227
Amel_GB51236 FSHMGWLLVRKHPDVFKKGATVDLS--DLEKDPIVVWQRRLY-IVLMPLLCFVVPVWIPCYFWNEKFINAWYS-NLARYA   235
Bimp_XP_003492441 FSHVGWLLVRKHPDVLKKGATVDMS--DLENDPIVVWQRRLY-LLLVPTLCFVLPVWVPCYLWKETLFNSWYS-TLTRYT   236
Bter_XP_003395147 FSHIGWLLVRKHPDVLKKGATIDMS--DLENDPIVVWQRRLY-LLLVPTICFLFPVWVPCYFWKETLFNSWYS-TLTRYA   236
Mrot_XP_003703957 FSHMGWLLVRKHPDVFRKGATVDMS--DVINDPVVLWQKRLY-IILMPIFCFVLPTWIPCYFWDEKPLNAWYS-TVWRYT   237
Hsal_EFN78056 FSHMGWLMVRKHPDVISKGATIDMS--DLEKDPVVVWQRRLY-IILMPTLCFLLPTWVPCYYWNEKPMYAWYV-CIMRYT   237
Nvit_XP_001599665 FSHMGWLLVRKHPDVIAKGASVDMS--DLETDPIVVWQRRLY-IILMPIFCFLLPAWIPCYFWGENGMYSWYA-TIFRYT   259
Amel_GB42218 FSHIGWLLVRKHPDVIKKGATVDMS--DLEKDPIVVFQRRWY-YVLLVFVCIIIPVWIPCYFWNEKFITSWYM-NLGRYV   317
Dple_EHJ71380 FSHMGWLMVRKHKAVFEKGASVDMS--DLEKDPIVMFQKKTY-LVLMPLLCFVVPAWLPVVLWNENPWVSWYVASMLRYT   221
Tcas_XP_968828 YSHMGWLMLKKTQCTIDKGKKLDLS--DLEADPIVMFQRKYY-WYLAPVIALGMPAFVPWYFWGERFVVSWYVCSMFRYC   213
Tcas_EFA05209 YSHMGWLMLKKTQCTIDKGKKLDLS--DLEADPIVMFQRKYY-WYLAPVIALGMPAFVPWYFWGERFVVSWYVCSMFRYC   190
Tcas_XP_968897 YSHIGWLMIKKSDKVIAKGKELDLS--DLEQDPVVWYQRKYY-WYMAPFLAFIFPAMVPWYFWSEQFKVSWYLCSIFRLC   197
Tcas_XP_968970 FSHMGWLLVRKHPQVKIKGKLIDLS--DLEEDQVVMFQKKYY-LILAPFFAFLLPAWVPWYFWGEDLHGSWCVASMLRYA   195
Tcas_XP_967341 FSHMGWLLVRKHPDVIAKGKTLDLS--DLQEDPVVMFQKKYY-KIIAPVLSLVIPALIPWYFFGEDLYVSWVTTCVLRYV   199
Tcas_EFA05022 FSHMGWLLVRKHPDVIAKGKTLDLS--DLQEDPVVMFQKKYY-KIIAPVLSLVIPALIPWYFFGEDLYVSWVTTCVLRYV   221
Tcas_EFA12799 FSHMGWLLVKKHKDVFVKGKTVDMS--DVEADPVVRFQRKYY-IILTPILTFVFPAIVPWYFWNETPTVCFYSVAIFRYI   239
Tcas_XP_968024 FSHMGWLMLKKHKDVFIKGKTIDLS--DVAADPVVQFQKKYY-LILAPILTFVFPAIVPWYFWNENPIVCYYSLAILRYI   263
Tcas_XP_970520 FAHMGWLLVRKHPQVKMKGQLIDLS--DLENDPVVRFQKKYY-HVLAPLCCFVVPTMVPWYFWKENFYVSFCV-CMLRYL   191
Tcas_EFA05245 FAHMGWLMVRKHPEVTIKGQTLDFS--DIDSDKLIQFQRKYF-KFLAFFCSIFLPVVVPWYYWGENWYVSLCI-TFVRYV   220
Tcas_XP_970732 FAHMGWLMVRKHPEVTIKGQTLDFS--DIDSDKLIQFQRKYF-KFLAFFCSIFLPVVVPWYYWGENWYVSLCI-TFVRYV   206
Amel_GB48195 FAHIGWLLCKKHPDIKEKGKRIDIS--DLEKNRILAFQKKYY-LILMPLFCFVLPTIIPVYGWNETWSNSYFVATVLRYV   220
Bimp_XP_003492439 FAHVGWLLCRKHPDIRAKGKGIDLS--DLKNNPILSFQKKYY-AILMPLLCFIVPTIIPVYCWNETWGNGYFVPTVLRYV   222
Bter_XP_003395144 FAHVGWLLCRKHPDIRAKGKGIDLS--DLKNNPILSFQKKYY-AILMPLLCFIVPTLIPVYCWDESWGNAYFVPTVLRYV   222
Mrot_XP_003703958 FAHVGWLLCRKHPDISEKGKGIDLS--DLKNNRILAFQKKYY-KYLMPLLCFVVPTVIPVVGWNETWSNAYFIPAVLRFV   222
Mrot_XP_003703960 FAHVGWLLCRKHPDISEKGKGIDLS--DLRNNRILAFQKKYY-KYLMPLLCFIVPTIVPVVGWSETWPNAYFVAAILRYV   235
Mrot_XP_003703961 FAHVGWLLCRKHPDISEKGKGIDLS--DLRNNRILAFQKKYY-KYLMPLLCFIVPTIVPVVGWSETWPNAYFVAAILRYV   225
Hsal_EFN76593 FAHVGWLLLRKHPDVKEKGKVIDIS--DLKSDPMLVFQKKYY-ALLMPLMCFILPTVIPVVCWNETWTNAYFIPTILRYI   220
Bmor_NP_001036971 FSHIGWLLVRKHPELKRKGKGLDLS--DLYADPILRFQKKYY-LILMPIACFILPTVIPVYFWNESWINAFFVATLFRYT   224
Dple_EHJ76461 FSHIGWLLVRKHPELKRKGKGLDLS--DLYADPILRFQKKYY-LLLMPISCFILPTIIPVYLWGETWTNGYFVAAMFRYA   224
Msex_CAJ27975 FSHIGWLLVRKHPELKRKGKGLDLS--DLYADPILRFQKKYY-LILMPITCFVMPTVIPVYLWGESWVNAFFVAALFRYA   224
Dmel_NP_731710 FSHVGWLLCKKHPEVKAKGKGVDLS--DLRADPILMFQKKYY-MILMPIACFIIPTVVPMYAWGESFMNAWFVATMFRWC   255
Dmel_NP_650201 FSHVGWLLCKKHPDIKEKGRGLDLS--DLRADPILMFQRKHY-YILMPLACFVLPTVIPMVYWNETLASSWFVATMFRWC   234
Tcas_NP_001180578 FSHVGWLLCRKHPQVKEKGKQIDLS--DLYADPILRFQKKYY-TIVMPLVSFVMPTVVPMYLWGETFKNAFLV-NLFRYC   222
Tcas_NP_001182164 FSHIGWLLCRKHPQVKEKGKQIDLS--DLYQDPILRYQKKYY-LFVMPVICFVLPTAAPMYFWGESFKNAFFV-NLFRYC   222
Nvit_XP_003425691 FAHMGWLLCRKHPQLKEKGKDIDLS--DLYSDPIVRFQKNYY-HILMPLMCFVLPTIIPVYLWNETWSNAIYVPTLFRYA   228
Bmor_NP_001037018 FSHIGWLLLRKHPEIKAKGHTVDVN--ELRNDPILRFQKKYY-QILMPLACFIMPTYVPT-LWGETVWNSFYVCAIFRYV   224
Dple_EHJ63142 FSHVGWLLVRKHPEIKAKGHTIDMS--DLKSDPVLRFQKRHY-LLLMPLACFILPTYIPT-LWGETLWNAYFVCAIFRYV   502
Dmel_NP_651966 FAHIGWLCCRKHPEVVEKGKQIDLS--DLEADPLIMFQKKYY-LLLMPIICFVLPTVLPMYLWGESLNVSWHVMALLRWC   226
Dmel_AAF54920 FAHMGWLMCKKHPDVTSKGKQISME--DIEQDPVVMFQKKMY-FVVMPICCFALPMIFPYYVMGSSLRVCFFTCSMLRFC   247
Bmor_NP_001036914 YSHIGWLLVRKHPEVKRRGKTIDMS--DIYSNPVLVFQKKYA-IPFIGAVCFVIPTLVPIYFWGETLTNAWHI-TLLRYI   217
Dple_EHJ77791 YSHVGWLLVKRHEEVRRREKLIDMS--DIYDNPVLTFQKKYA-VPFIGTLTFVLPTLIPMYFFGETFWTAWHL-TVLRYI   417
Msex_CAJ27976 YSHVGWLMVKRHPEAIKRGKSLDMS--DIYNNPVLKFQKKYA-IPLVTTIAFVLPTIIPMYFWDESFNVAWHM-TMLKYI   218
Msex_CAJ43430 YSHVGWLMVKRHPEAIKRGKSLDMS--DIYNNPVLKFQKKYA-IPLITTVAFVLPTIIPMYFWDESFNVAWHM-TMLRYI   218
Bmor_NP_001037017 FSHIGWLLVRKHPMVKIAGKSLDMS--DIYCNPLLRFQKKYA-IPFIGTICFIIPTLAPMYFWGESLNNAWHI-TVLRYI   221
Bmor_NP_001040141 YSHIGWLFVRKHPEVKKKGKLIDLS--DLFDNPALMFQHRYS-KTFIPIVCFGLPTILPVILWDELLVVAWNL-TIMRYV   220
Hsal_EFN88658 FSHIGWLLIRKHPEVKAKGEMIDCT--DLAQDPFVAFQRKWY-KWLMPTFGFILPTLIPYWFWNETLSCAWHI-SFARYC   212
Tcas_NP_001137206 FSHMGWLFIEPHKDVEDKYKSIDFS--DLHADSVVMIQKKYYHTFFAPVIGFYLPAAIPWYFWGENFWTAFFVATMLRYC   211
Dple_EHJ68613 YSHMGWLCVKKSPEVLEGGRRIELK--DLYDDPVVMFQKRHY-LKMMPILCFVFPTIIPVYFWNETWLNAFLIPTILRYT   227
Amel_GB48193 FAHVGWLFITPHPDVVSKRKAVDMS--DLEADQLVMWQKRYY-ILLFPLLTIGFPVVVPWYFWSESIWTSFWVNFNCRFC   241
Bimp_XP_003492440 FAHVGWLFTTPHPDVVAKRKAVDMS--DLEADPLVMWQKRYY-IPLFALLTIGFPVGVPCYFWSESVWTSFWVNFNFRFC   241
Bter_XP_003395145 FAHVGWLFTTPHPDVVAKRKAVDMS--DLEADPLVMWQKRYY-IPLFALLTIGFPVGVPCYFWSESVWTSFWVNFNFRFC   241
Mrot_XP_003703934 FAHVGWLFITPHPDVITKRKAVDMS--DLEADPIVMWQKRLY-IPLFVLLTIVFPVAVPCYFWSESLWISFWVNFNFRFC   239
Tcas_XP_967943 FSHVGWLVLTPHPDVVEKRKAVDMS--DLEADPLIMWHKKLY-PPLFFLFVIFLPVFTPVYFWNETIWNSFWVNFNARFC   231
Dple_EHJ70677 FAHVGWLVLTPHPAVEDRRISLRKTSLDLLADPVVRWQKIFF-IPLFVLLNVFLPIAIPVYFWHESYINSFVLSFVTRFT   228
Dple_EHJ66504 FSHVGWLMMKKHPDVVKEGKKIDMS--DILEDPLVRFHTKYF-NTFKILFCFVIPILIPTYMWKETLFISVTA-SLVRYM   194
Dmel_NP_651779 FSHVGWLMMLKHPEVLRRGRQIDMS--DILADPVVRFHQKYF-IPLKTFFCFILPTVIPVYCWGETWTLAFIQQCLFRYV   293
Nvit_XP_001602540 FAHVGWLMMRKHPEVIRKGREVDMS--DVLADPVVAFAQKYF-VPLKLLFAFIIPVLVPVYFWDESLRIAIVSQWFLRYM   246
Hsal_EFN76589 FSHMGWLMIKKHPEVIQKGRQTDMS--DILEDPVVIFGDKYF-MVLKMIFCFAIPIMVPVYGWNETWIRAISIQVFFRYV   240
Nvit_XP_001607533 FSHVGWLMLKKHPEVIKKGQQIDMS--DIEADPVAAFCERHF-ALLKLMICFVIPIVVPVYLWNETWYWSFIF-QICRYS   247
Nvit_XP_001600683 FSHVGWLMLRKHPEVRRKGEQIDMS--DILADPVVTFGEKYY-IVLKLLFCFILPTAVPVYFWNEDWYYAIISQIFMRYA   262
Nvit_XP_003425101 FSHIGWLMIQKTPETRKRLKEVDLS--DMEADPVIRFCDKYY-VPLAIAVQ-VFSVLVPVYGWNESWKVAILS-QTIRYA   220
Nvit_XP_001599836 FSHIGWLCMKRHPEVLKKAKQLDLS--DIANDPVIKFEEKHF-QVLRLMFTFIIPTLVPVYFWNESWYWAILSQCFMRYV   247
Mrot_XP_003704955 FSHMGWLMVKRHPSVKKYGSKIDMS--DIAADPVIQYFDKHY-EIIMLWLCFVQPTLLPVFMWGETWFISVYA-TLIRYV   223
Nvit_XP_001599877 FSHVGWLMMKRHPAVKKYGSKVDMS--DIEADPVIQFFDKYY-EPIMLSLTFVIPTLIPVYCWGESWYCAIHS-VIIRYV   220
Nvit_XP_001599899 FSHVGWLMMKRHPAVIEYGKKIDMS--DIEADPVIQWFDRYY-DFTMCTLCFVIPSLIIHYGWNEPWDVAILS-VIVRYV   220
Hsal_EFN76591 FSHIGWVVMENHPKVLKKSEKLDMS--DILSDPVVVISEKYF-LPLQFLFSFVLPTIVPVYFWNETWGRAIISQVFIRYM   231
Dple_EHJ73552 FSHIGWLMMKKNKEVIIRGKQMDMT--DIHEDPILIFYNKHF-AYFRLLFCFVLPFMINVYILKESWQCTIAWQWFIRFL   214
Dple_EHJ69993 FSHIGWLLCKKHPYVKELGKRIDMS--DLQNDWMIMAQKKYY-YYLYLIFAVIIPVSVPYYYFGESLKNSLLVCYFARYV   231
Tcas_XP_974033 FSHIGWLMSRKHPAVIAKGKTIDMS--DLENDSLVMLQKEHY-KFLYIIFAIGIPIAIPIYGWNESFTNSLFISYFGRYI   212
Hsal_EFN85122 FSHIGWLLVLRHPLVLEKQRQVDMS--DVTSDKLFMFQYRYF-LQIYFVLGVLFPVSVPMYFWNETLWSSFFVAYFVPYV   224
Nvit_XP_001602289 FSHTTWLLVHKHPLVLEKGKLIDVT--DLKEDKIVMFQKKYL-RPLHILITFMIPTLVPVYGWGEDFWLSLFVNYFFRYA   217
Nvit_XP_001607893 FSHIGWLMSRKHPLVSEKGKTIDMS--DIEANKFVAFQRRFF-VPMFVVFCVLIPTAVPVYCWNESLWNSFFISFVLRYV   229
Amel_GB42217 YSHYISNILSFNMSLEEMKRNVDLR--DIDNDAYVYFQKIFY-WPLFLIFGFILSLNVPLEYWDESIIETILITGFLRFA   197
Bimp_XP_003492461 YSHYVGNILSPSMDIEEIKREIDMR--DIEQDGYVWFQKKFY-WPLFIIFGLILPLNAPLEYWDESMTETILITGVLRFA   198
Bter_XP_003395146 YSHYVANILSPSMDLEEIKREIDMR--DIEQDGYVWFQKKFY-WPLFIIFGLILPLNAPLEYWDESMTESILITGVLRFA   198
Amel_GB48194 YSHYLSNILSPNMNLEEMKRRIDLS--DIENDIYVYFQKIFY-WPLFLIFGLILPLNAPLEYWNESLIETILITGFLRFA   166
Nvit_XP_001599579 YSHLLSNVLSTHPDKERMDKDIDMC--DVDYDGYVWVQRWFY-WLLFPVVGLLLPINAPAEYWGESIKNTVFILGFFRLA   198
Hsal_EFN78052 YAHVLGNFLSVPSDQQTYLKNIDMR--DVDSDRLVWLQKRFY-WILFIVLGFLLPVRVPVMYWGESFVNSVLVIGVARLI   209
          .......730.......740.......750.......760.......770.......780.......790.......800
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Aame_AAB86499 FTLNMTWLVNSAAH--IWGNRPYD--------------------------------------------------------   229
Dpul_EFX85062 ITLNATWLVNSAAH--IWGTHPYD--------------------------------------------------------   240
Dpul_EFX60807 FTLNVTWLVNSAAH--IWGNHPYD--------------------------------------------------------   236
Dpul_EFX70200 FTLNVTWLVNSAAH--IWGNHPYD--------------------------------------------------------   210
Dpul_EFX82757 FTLHATWLTNSAAH--IWGYHPYD--------------------------------------------------------   209
Amel_GB51238 FSLNVTWMVNSAAH--IWGMKPYD--------------------------------------------------------   249
Amel_GB51236 FSLNATWLVNSAAH--MWGMRPYD--------------------------------------------------------   257
Bimp_XP_003492441 LSLNGTWLVNSAAH--IWGAKPYD--------------------------------------------------------   258
Bter_XP_003395147 LTLNGTWLVNSAAH--IWGVKPYD--------------------------------------------------------   258
Mrot_XP_003703957 LNLHFTWLVNSAAH--IWGMKPYD--------------------------------------------------------   259
Hsal_EFN78056 LSLNITWLVNSAAH--MYGMKPYD--------------------------------------------------------   259
Nvit_XP_001599665 ASLNLTWLVNSAAH--IWGTRPYD--------------------------------------------------------   281
Amel_GB42218 WTLNSTWLVNSAAH--MWGMKPYD--------------------------------------------------------   339
Dple_EHJ71380 ISLHFTWLVNSAAH--IWGNRPYD--------------------------------------------------------   243
Tcas_XP_968828 LTLHGTCLVNSAAH--IYGNRPYD--------------------------------------------------------   235
Tcas_EFA05209 LTLHGTCLVNSAAH--IYGNRPYD--------------------------------------------------------   212
Tcas_XP_968897 VTLHGTCLVNSAAH--IWGSKPYD--------------------------------------------------------   219
Tcas_XP_968970 LSLHGTWLVNSAAH--MWGTRPYD--------------------------------------------------------   217
Tcas_XP_967341 ITLHSTWAVNSVAH--IWGTKPYD--------------------------------------------------------   221
Tcas_EFA05022 ITLHSTWAVNSVAH--IWGTKPYD--------------------------------------------------------   243
Tcas_EFA12799 LTLHGTWLVNSAAH--IWGYRPYD--------------------------------------------------------   261
Tcas_XP_968024 LNLHGAWLVNSAAH--IWGYKPFD--------------------------------------------------------   285
Tcas_XP_970520 ISLHFTWLVNSAAH--LWGFKPYD--------------------------------------------------------   213
Tcas_EFA05245 GTLHGTWLVNSAAH--VYGTRPYD--------------------------------------------------------   242
Tcas_XP_970732 GTLHGTWLVNSAAH--VYGTRPYD--------------------------------------------------------   228
Amel_GB48195 FVLNMTWLVNSAAH--IFGNKPYD--------------------------------------------------------   242
Bimp_XP_003492439 YTLNMTWLVNSAAH--MFGNKPYD--------------------------------------------------------   244
Bter_XP_003395144 YTLNMTWLVNSAAH--MFGNKPYD--------------------------------------------------------   244
Mrot_XP_003703958 VGWNTAWLVNSAAH--LYGFKPYD--------------------------------------------------------   244
Mrot_XP_003703960 LGLNMAWFVNSAAH--LYGFKPYD--------------------------------------------------------   257
Mrot_XP_003703961 LGLNMAWFVNSAAH--LYGFKPYD--------------------------------------------------------   247
Hsal_EFN76593 FTLNVTWLVNSAAH--FFGNKPYD--------------------------------------------------------   242
Bmor_NP_001036971 FILNVTWLVNSAAH--KWGGKPYD--------------------------------------------------------   246
Dple_EHJ76461 FILNVTWLVNSAAH--KWGDKPYD--------------------------------------------------------   246
Msex_CAJ27975 FILNVTWLVNSAAH--KWGDKPYD--------------------------------------------------------   246
Dmel_NP_731710 FILNVTWLVNSAAH--KFGGRPYD--------------------------------------------------------   277
Dmel_NP_650201 FQLNMTWLVNSAAH--KFGNRPYD--------------------------------------------------------   256
Tcas_NP_001180578 LTLNATWLVNSAAH--MWGDKPYD--------------------------------------------------------   244
Tcas_NP_001182164 FTLNSTWLVNSAAH--LWGSKPYD--------------------------------------------------------   244
Nvit_XP_003425691 FVLNITWLVNSAAH--LYGDKPYD--------------------------------------------------------   250
Bmor_NP_001037018 YVLNITWLVNSAAH--MWGSKPYD--------------------------------------------------------   246
Dple_EHJ63142 YVLNVTWLVNSAAH--KWGDKPYD--------------------------------------------------------   524
Dmel_NP_651966 LSLNLIWTVNSSAH--MHGMRPYD--------------------------------------------------------   248
Dmel_AAF54920 LSLHFTWLVNSAAH--FYGMKPYD--------------------------------------------------------   269
Bmor_NP_001036914 ISLHVTFLVNSAAH--LWGTRAYD--------------------------------------------------------   239
Dple_EHJ77791 LNLNGTFLVNSAAH--MFGNKPYE--------------------------------------------------------   439
Msex_CAJ27976 FGLNAAFLVNSVAH--MWGYKPYD--------------------------------------------------------   240
Msex_CAJ43430 INLNTIFLVNSVAH--MWGYKPYD--------------------------------------------------------   240
Bmor_NP_001037017 FSLNGTFLVNSAAH--LWGYKPYD--------------------------------------------------------   243
Bmor_NP_001040141 INFHVFFLVNSVAH--IWGNKPYD--------------------------------------------------------   242
Hsal_EFN88658 TNLNSTWMVNSFAHSYVWGTRPYD--------------------------------------------------------   236
Tcas_NP_001137206 ACTNITFLVNSWAH--IYGSRPYD--------------------------------------------------------   233
Dple_EHJ68613 CGINIVWSVNSFAH--VFGYRPYD--------------------------------------------------------   249
Amel_GB48193 ITLNIAFFVNSVAH--MWGKRPYD--------------------------------------------------------   263
Bimp_XP_003492440 VTLNIAFFVNSVAH--MWGQRPYD--------------------------------------------------------   263
Bter_XP_003395145 VTLNIAFFVNSVAH--MWGQRPYD--------------------------------------------------------   263
Mrot_XP_003703934 VTLNIAFFVNSVAH--MWGQRPYD--------------------------------------------------------   261
Tcas_XP_967943 ITLNIAFFVNSVAH--MWGQKPYD--------------------------------------------------------   253
Dple_EHJ70677 ITLNIAYSVNSFAH--MWGNKPYD--------------------------------------------------------   250
Dple_EHJ66504 SNLNCTWAVNSVAH--IWGQKPYD--------------------------------------------------------   216
Dmel_NP_651779 SSLNFTWSVNSAAH--LWGSRPYD--------------------------------------------------------   315
Nvit_XP_001602540 LLLNFTWSVNSAAH--LWGNKPYD--------------------------------------------------------   268
Hsal_EFN76589 FGLNCTWSVNSLAH--IWGSKPYD--------------------------------------------------------   262
Nvit_XP_001607533 YVLNATWSVNSFAH--FFGNKPYD--------------------------------------------------------   269
Nvit_XP_001600683 YVLNVTWCVNSVAH--IFGWRPYD--------------------------------------------------------   284
Nvit_XP_003425101 YTLNAMFSINSFAH--MWGYKPYD--------------------------------------------------------   242
Nvit_XP_001599836 YSLNCTWGINSLAH--RFGGHPYD--------------------------------------------------------   269
Mrot_XP_003704955 WSLHATFIVNSLAH--MWGNRPYN--------------------------------------------------------   245
Nvit_XP_001599877 WLLNATFLVNSFAH--MWGNRPYN--------------------------------------------------------   242
Nvit_XP_001599899 FTLNATFCVNSLAH--MLGNKPYN--------------------------------------------------------   242
Hsal_EFN76591 ITLNSIWSINSIAH--AWGHRPYD--------------------------------------------------------   253
Dple_EHJ73552 SMFHSELTVNSLAH--AYGYRPYN--------------------------------------------------------   236
Dple_EHJ69993 FQLNGTWLVNSAAH--LYGTRPYD--------------------------------------------------------   253
Tcas_XP_974033 LQLHATWLINSATH--LYGTKPYD--------------------------------------------------------   234
Hsal_EFN85122 TNLHIIWTINSFAH--LWGSKTYD--------------------------------------------------------   246
Nvit_XP_001602289 VILHLTSTVNSFAH--AYGMKPVD--------------------------------------------------------   239
Nvit_XP_001607893 AVLNMTWCINSVAH--MHGTQEFD--------------------------------------------------------   251
Amel_GB42217 IMINISWLVNSAYL--KINF------------------------------------------------------------   215
Bimp_XP_003492461 ITVNVSWLVNSARL--IWSMETQKLMQISDTFSILYKLFFKMPGSHGTEKLEIREKILHRYRDKKLKKSLYRKFLHDQVP   276
Bter_XP_003395146 ITVNVSWLVNSARL--VWSMETQK--------------------------------------------------------   220
Amel_GB48194 IIINISWLMNSAFL--VWNIKEGE--------------------------------------------------------   188
Nvit_XP_001599579 VTTNFSWLVNSAML--VWGLKPGD--------------------------------------------------------   220
Hsal_EFN78052 ITTHIAWLVNSALL--VWGMKKGA--------------------------------------------------------   231
          .......810.......820.......830.......840.......850.......860.......870.......880
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Aame_AAB86499 -------RHISPRQNLVTIVGAHGEGFHNYHHTFPYDYRTSELGC------R-INTTTWFIDFFAWLGQVYDRKEVPTSV   295
Dpul_EFX85062 -------KGINPSENRFVAFITSGEGWHNYHHVFPWDYKASELGNY-----G-TNTTRAIIDFCAWLGLAYDLKSVPEKV   307
Dpul_EFX60807 -------KEINPAENRVVAFLTSGEGWHNYHHVFPWDYKAAELGSY-----N-MNTTKAVIDFFAWIGWAYDLKTVPERI   303
Dpul_EFX70200 -------KEINPAENRMVAFLTSGEGWHNYHHVFPWDYKAAELGNY-----S-MNMTTAAIDFFSWLGLAYDLKSVPQRI   277
Dpul_EFX82757 -------KQMKPSDSRLAASFSLGE-WHNYHHVFPGDYRVAELGSW-----R-MSATVVVIDLFAWMGLIYDLKTVSPKI   275
Amel_GB51238 -------MNICPVENKIVSIFAYGEGWHNYHHVFPWDYKTSEFGTY-----N-TNFTTAFIDFCARLGLAYDLKTVSNEI   316
Amel_GB51236 -------KNIGPTENLTVSILGCGEGWHNYHHVFPWDYKAGEFGNY-----N-TNFSTAFIDFCARLGLAYDMKTVPVEV   324
Bimp_XP_003492441 -------KNIGPTENKSVAIVAFGEGWHNYHHVFPWDYKAAELGDY-----K-VNITTAFIDFCARLGLAYDMKTVPVEA   325
Bter_XP_003395147 -------KNIGPTENKGVAILAFGEGWHNYHHVFPWDYKAAELGNY-----K-FNFTTAFIDFCAWLGLAYDLKTVPVEA   325
Mrot_XP_003703957 -------KNIGPTENIGVAICAVGEGWHNYHHVFPWDYKAAELGNY-----K-LNLTTAFIDFCARLGLAYDMKAVPADI   326
Hsal_EFN78056 -------NSISPTDSLSVGIGAFGEGWHNYHHVFPWDYKAAELGNY-----R-TNFTTAFIDMFAKIGWAYDLKTVATNI   326
Nvit_XP_001599665 -------ETISATDNIRVALGAFGEGWHNYHHVFPWDYKAAELGDY-----K-ANFTTAFIDFFARIGWAYDLKTVPVEL   348
Amel_GB42218 -------VNIQPTENLFVSLFAFGEGWHNYHHVFPWDYKTGELGGY-----K-TNLTTAFIDFCALLGQAYDLKTVPEEM   406
Dple_EHJ71380 -------QYIGATDNKAVAICAFGEGWHNYHHVFPWDYKAAELGNY-----S-TNLSTALIDFAAKYGLAYDLKTVSIEM   310
Tcas_XP_968828 -------KNILPTQNLLVSYITNGEGFHNYHHAFPWDYKAAELGSY-----Y-GNWSTAFIDFMARIGWAYDLKSVPLAM   302
Tcas_EFA05209 -------KNILPTQNLLVSYITNGEGFHNYHHAFPWDYKAAELGSY-----Y-GNWSTAFIDFMARIGWAYDLKSVPLAM   279
Tcas_XP_968897 -------KNIKPVETSWVAHISHGEGWHNYHHVFPWDYKAAELGSY-----Y-GNWNTAFIDFMAKIGWAYDLKSAPLDM   286
Tcas_XP_968970 -------RNIKATETNVVSYITNGEGFHNYHHTFPWDYKAAELGSY-----W-GNWSTAFIDFMTKIGWAYDLKIVPPEL   284
Tcas_XP_967341 -------KNIKPTENIAVAIVAYGEGWHNYHHVFPWDYKAAELGNY-----R-TNLSTAFIDFMAKIGWAYDLKSVSPEM   288
Tcas_EFA05022 -------KNIKPTENIAVAIVAYGEGWHNYHHVFPWDYKAAELGNY-----R-TNLSTAFIDFMAKIGWAYDLKSVSPEM   310
Tcas_EFA12799 -------KNINATENKSVSILAFGEGWHNYHHVFPWDYKAAELGNY-----R-MNFTTAFLDLMSKIGQAYDLKTVSVDM   328
Tcas_XP_968024 -------KNINATDNISVAIIAFGEGWHNYHHVFPWDYKAAELGNY-----R-MNFTTAFLDLMARIGQAYDLKTVSVEM   352
Tcas_XP_970520 -------RFIKPSENQIVAKLTMGEGWHNYHHTFPWDYKAAELDSY-----N-GNLSTAFIDLMAKIGWAYDLKTVPLDV   280
Tcas_EFA05245 -------SDIKPTENPIVAYITMGEGWHNYHHTFPWDYRASEFDSF-----N-GNVNTVFINFMAKVGLAHGLKTASLSL   309
Tcas_XP_970732 -------SDIKPTENPIVAYITMGEGWHNYHHTFPWDYRASEFDSF-----N-GNVNTVFINFMAKVGLAHGLKTASLSL   295
Amel_GB48195 -------KFINPSENKAVAIGALGEGWHNYHHVFPWDYKTAELGNY-----R-FNVTTAFIDMCAKLRLAYDLKSVPSDL   309
Bimp_XP_003492439 -------KYINPVENKMVAITALGEGWHNYHHVFPWDYKTAELGNY-----K-VNITTLFIDACSKLGLAYDMKIVPQDL   311
Bter_XP_003395144 -------KYINPVENKMVAITALGEGWHNYHHVFPWDYKTAELGNY-----K-VNITTLFIDACSKLGLAYDMKIVPQDL   311
Mrot_XP_003703958 -------KYINPAENKGVSIVTLGEGWHNYHHVFPWDYKAAEFGNY-----R-YSPTTAFIDLCAKLGLAYDLKFVPDDV   311
Mrot_XP_003703960 -------KNINPVENRGVSIISLGEGWHNYHHVFPWDYKAAELGNYRYSPTR-YSVTTAFIDLCAKLGLAYDLKIVPDDV   329
Mrot_XP_003703961 -------KNINPVENRGVSIISLGEGWHNYHHVFPWDYKAAELGNYRYSPTR-YSVTTAFIDLCAKLGLAYDLKIVPDDV   319
Hsal_EFN76593 -------KYINPSQNKSVAIMALGEGWHNYHHVFPWDYKTSEYGNY-----T-FNITTAFIDFFAKIGWAYDLKSTSEDM   309
Bmor_NP_001036971 -------KNIKPSENISVSVFALGEGFHNYHHTFPWDYKTAELGNN-----R-LNFTTNFINFFAKIGWAYDLKTVSDEI   313
Dple_EHJ76461 -------KNIQPSENMSVSLFALGEGFHNYHHTFPWDYKTAELGNN-----R-LNFTTTFINFFAKIGWAYDLKTVSDEI   313
Msex_CAJ27975 -------KSIKPSENISVSMFALGEGFHNYHHTFPWDYKTAELGNN-----R-LNFTTNFINFFAKIGWAYDLKTVSDEI   313
Dmel_NP_731710 -------KFINPSENISVAILAFGEGWHNYHHVFPWDYKTAEFGKY-----S-LNFTTAFIDFFAKIGWAYDLKTVSTDI   344
Dmel_NP_650201 -------KTMNPTQNAFVSAFTFGEGWHNYHHAFPWDYKTAEWGCY-----S-LNITTAFIDLFAKIGWAYDLKTVAPDV   323
Tcas_NP_001180578 -------RFINPAENFVVSVLALGEGWHNYHHTFPWDYKTSELGKY-----S-VNFSTAFIDFFAKIGWAYDLKTVSSEM   311
Tcas_NP_001182164 -------KFINPAENFAVSVLALGEGWHNFHHTFPWDYKASELGKY-----S-VNFSSAFIDFFAKIGWAYDLKTVSEDL   311
Nvit_XP_003425691 -------RFINPVENVSVATLALGEGWHNYHHTFPWDYKTAELGDY-----W-QNFTTGFIDFFAMIGWAYDLKTVSLDM   317
Bmor_NP_001037018 -------KNINPVETRPVSLVVLGEGFHNYHHTFPWDYKTAELGDY-----S-LNLSKLFIDFMAKIDWAYDLKTVSTDV   313
Dple_EHJ63142 -------KNINPVETKPVSLVVLGEGFHNYHHTFPWDYKTAELGHY-----Q-LNFSKLFIDFMATIGWAYDLKTVSTDV   591
Dmel_NP_651966 -------KNICPVDQGFLIFFRVGEGYHNYHHVFPWDYKSAELGKY-----S-QDVTTKFIEFMAYLGWAYDLKSVSLDL   315
Dmel_AAF54920 -------VNVSAMNNKLVSTLTIGEGWHNYHHVFPWDYKAAELGTY-----S-FNWTTAFIDVMAKIGQAYDLKFVSQEM   336
Bmor_NP_001036914 -------KRIFPAQNLIVSLLAVGEGFHNYHHVFPWDYRTAELGNN-----Y-LNLTTKFIDFFAWLGWAYDLKSVPDSA   306
Dple_EHJ77791 -------EHIKPSQNLFVSFVSFGEGFHNYHHVFPWDYRTAELGNN-----Y-LNLTTKFIDFFAWLGWAYDRKTIPDDL   506
Msex_CAJ27976 -------KNIAPTQSYIATFATLGEGFHNYHHVFPWDYRASELGDN-----Y-LNFTTKFIDFFAWIGWAYDLKAAPEDL   307
Msex_CAJ43430 -------KNIAPTQNYIATFATLGEGFHNYHHAFPWDYRASELGNN-----Y-LNLTTKFIDFFAWIGWAYDLKTVPEDL   307
Bmor_NP_001037017 -------KSLKATQSGMANAFTFGEGFHNYHHVFPWDYRADELGDR-----Y-INLTTRFIDFFAWMGWAYDLKTASTNI   310
Bmor_NP_001040141 -------KTIKSAENNLVAFATLGEGYHNYHHVFPWDYRCTELGRT-----W-LNYTKLFIDLCAKVGLAYDLKVVSDDV   309
Hsal_EFN88658 -------KSMRPADNFSLAMLTFGEGWHNYHHVFPWDYRSGGLGK------G-INITSMFIHFFAFFGLAYDMKITSPEV   302
Tcas_NP_001137206 -------KNIYPTESATIAVLTGGEGWHNYHHTFPWDYKTGEFGKY-----R-SNLTTGFLDFMAAIGWAYDLKTVSEEM   300
Dple_EHJ68613 -------KSLNPRENIAVWMFCV-EGFHNYHHTFPWDYRATEHPIL-----NMLTPTIMFIDLMAKLGQAYDLKTVTPEI   316
Amel_GB48193 -------KYISSVENTMLSIAALGEGWHNFHHVFPWDYKTGELGNY-----T-FNLTTGFIDTFARFGWAYDRKYVSPAM   330
Bimp_XP_003492440 -------KYISPVENVVVSIAALGEGWHNFHHVFPWDYKTGELGNY-----T-FNLTTGFIDAFAHIGWAYNRKYVSPAM   330
Bter_XP_003395145 -------KYISPVENVVVSIAALGEGWHNFHHVFPWDYKTGELGNY-----T-FNLTTGFIDAFAHIGWAYNRKYVSPAM   330
Mrot_XP_003703934 -------KYISPVENVAVSIAALGEGWHNFHHVFPWDYKTGELGNY-----S-LNITTAFIDFFAWIGWAYDCKYVSPAM   328
Tcas_XP_967943 -------RYISPVENLAVSLAALGEGWHNYHHVFPWDYRTGELGN------S-YNPSTTFIDFFAKIGWAYDLKFASNSM   319
Dple_EHJ70677 -------RFIKSVENRIVSLAALGEGWHNYHHVFPWDYRTSELGM--------INISTTFIDAFAKIGWAYDLKVATNEM   315
Dple_EHJ66504 -------INITPVENWKVSIVAMGEGWHNYHHTFPWDYKASELA-Y-----F-INVTTFLIDIFGKIGWAYDFKVASPAL   282
Dmel_NP_651779 -------KRIMPSENIYVSLLAMGEGWHNYHHVFPWDYKAAELGNY-----T-VNFTTMVLDAFHKLGWAWNMKQPSKEL   382
Nvit_XP_001602540 -------KKISPVENRLVAFLSMGEGWHNYHHVFPWDYKAAELGDY-----N-LNGTTAVIDFFAWLGWVWDRKQPSADL   335
Hsal_EFN76589 -------MYINPTNNRLVSFLSCGEGWHNYHHVFPWDYKAAELGDY-----M-LNITTMFIDFCAKMGWAYDLKQPSREL   329
Nvit_XP_001607533 -------KNIGPVENKFVSYVSFGEGWHNYHHTFPSDYRAAEIGGG-----R-FNTTTTLIDWFAKLGWAYDRKVPSESL   336
Nvit_XP_001600683 -------KTIAPTENILISMATGGEGWHNYHHAFPWDYKASEFGHF-----T-IDSTTIFIDTFAKIGWAYDRKQPSSDL   351
Nvit_XP_003425101 -------KNIAPVENRWTSYVSFGEGWHNYHHTFPYDYRTPEIGGP-----R-FDVVAWFIALFGMIGWAYDLKKPSPNL   309
Nvit_XP_001599836 -------KNIEPSENFLMTLATGGEGWHNYHHAFPADYKASELGFN--YITN-VNLTTCLIDLAAKIGWAYDLKEPSEKL   339
Mrot_XP_003704955 -------RQVKPVENPTVSFFALGEGWHNYHHCFPWDYKAAELGAY-----S-LNPTTAFIELMARVGLAYNLKTPSKEL   312
Nvit_XP_001599877 -------RNVKPTENATVSFFTLGEGWHNYHHSFPWDYKAAELPGY-----G-LNASTGFIQAMAWLGLAYDLKTPSKEL   309
Nvit_XP_001599899 -------KKFRAVENAGVSFFALGEGWHNYHHAFPWDYKAAELPSY-----G-LNLTTAFIDFFASIGWAYNLKTPSKEV   309
Hsal_EFN76591 -------RHIKPADNKIVNIILNGEGFHNYHHVFPWDYRSAEIAR--------ISYITYLIDWFAKLGLAYDLKYPSLEL   318
Dple_EHJ73552 -------KNIVPRENRFVATCTLGEGWHNYHHAFPFDYKAAEHFDL-------FNWGTLFIQAFEKLGLAYGLRMATPEM   302
Dple_EHJ69993 -------KKLQPVESWFVSFISFGEGWHNYHHAFPWDYKAAELSMH-------FNQSAKFIRIFEKLGLAYDLKTASPEM   319
Tcas_XP_974033 -------KFMNPVENYFISMIALGEGWHNYHHAFPSDYRAAEYGV------R-YSITTFLIDALAFFGLVYDLKEANSEQ   300
Hsal_EFN85122 -------KRIKPKQSLFAWIVTAGEGGHNYHHTFPWDCRLSEYGRM-------GGLSSTLLEFFNYVGLAYDLKTASPSV   312
Nvit_XP_001602289 -------KRIKPTQSWVADWATAGDGWHNYHHIFPQDCGMSEFG-Y-----S-KGLSTRLLEFLAYCGLAYDLKKASPSV   305
Nvit_XP_001607893 -------RRISARQSYFGDLVSLGEGWHNYHHSFPWDHAFSEFG-Y-----K-GGVSTNFLYFLRDLGLVYDLKKASRKV   317
Amel_GB42217 --------------------------------------------------------------------------------   215
Bimp_XP_003492461 NPKQTTHGSRLPQDNISVFFLT-KSFWPMYHYMVPWDWKCGEFGSY-----A-DGCATFFIKIWHELGYVTLLQTTDSED   349
Bter_XP_003395146 ----------LPQDNISIYFLT-KSFWPMYHYMVPWDWKCGEFGSY-----A-DGWATFFIKIWHELGYVTLLQTTDSED   283
Amel_GB48194 -------KI--PSKTISIFFLK-KSFWPKYHYKIPWDWKCGEFGIY-----D-DDWTTFFIKMAHELNLVNSLLTVDTED   252
Nvit_XP_001599579 -------KF--PADDNTIFLLN-KSYWPNYHYLLPWDYKCGEFGNY-----D-RGCSTFFIKMWENLGLVDSLKTASSES   284
Hsal_EFN78052 -------RY--PINDNSVFFLM-KSYWLNYHYILPWDWKSEEFGSY-----E-KGFSTFMIKMMYEMGLIKNMKTATTED   295
          .......890.......900.......910.......920.......930.......940.......950.......960
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Aame_AAB86499 VEGRMKRTGDGS--------------------RGLTA----------------------------GTRSW----------   317
Dpul_EFX85062 VYNRVRRTGDGS--------------------HP-----------------------------------FALQDN-QFRL   331
Dpul_EFX60807 IRSRARRTGDGS--------------------HP-----------------------------------FSLEDS-QYTL   327
Dpul_EFX70200 IRSRVNRTGDGS--------------------HP-----------------------------------FSLEDS-QYTA   301
Dpul_EFX82757 VRSRVLRTGDGT--------------------HP-----------------------------------YALMENCPLTY   300
Amel_GB51238 IRKRAARTGDGS--------------------RYDRKEAVHYYNLEDMK--------------------WGWGDI-----   351
Amel_GB51236 IKKRAARTGDGS--------------------RYNKNETIYHHNHEDMK--------------------WGWGDT-----   359
Bimp_XP_003492441 IKRRAIRTGDGT--------------------KYNEHDDSHHHMHVDMK--------------------WGWGDA-----   360
Bter_XP_003395147 IKRRAIRTGDGT--------------------KYSKHDDSHHHMHVDMK--------------------WGWGDV-----   360
Mrot_XP_003703957 VKKRANRTGDGS--------------------RYDQTGTSDHS-HVDMK--------------------WGWGDV-----   360
Hsal_EFN78056 VKKRAARTGDGT--------------------RYERAAEAHQHSHANAI--------------------WGWGDA-----   361
Nvit_XP_001599665 VEKRAARTGDGN--------------------RIKQSSPEHSHE--DAI--------------------WGWGDK-----   381
Amel_GB42218 IAKRIARTGNES--------------------SCNKNEIIHHHE--DMK--------------------WGWGDK-----   439
Dple_EHJ71380 IRKRVSRTGDGS--------------------HPLSSKKESLNQHDHHHPENPV---------------WGWGDE-----   350
Tcas_XP_968828 VEKRVKRTGDGT--------------------HNV----------------------------------WGWGDK-----   323
Tcas_EFA05209 VEKRVKRTGDGT--------------------HNV----------------------------------WGWGDK-----   300
Tcas_XP_968897 VKKRGERTGDGT--------------------KL-----------------------------------WGWGDE-----   306
Tcas_XP_968970 VEKRAKRTGDGT--------------------HKV----------------------------------WGWGDK-----   305
Tcas_XP_967341 LRKRKMRTGDCD--------------------Y-----------------------------------------------   301
Tcas_EFA05022 LRKRKMRTGDCD--------------------Y-----------------------------------------------   323
Tcas_EFA12799 INKRRKRTGDGT-GLVDEELLENEDKHHHHHDDSI----------------------------------WGWGDK-----   368
Tcas_XP_968024 INKRRKRTGDGT--------------------DTV----------------------------------WGWGDK-----   373
Tcas_XP_970520 IRKRVLRTGQ----------------------------------------------------------------------   290
Tcas_EFA05245 IQRKKLKSTNST-----------------------------------------------------------TNKK-----   325
Tcas_XP_970732 IQRKKLKSTNST-----------------------------------------------------------TNKK-----   311
Amel_GB48195 VKKRVERTGDGS--------------------HNL----------------------------------WGWGDK-----   330
Bimp_XP_003492439 VRKRVERTGDGS--------------------HNV----------------------------------WGWGDK-----   332
Bter_XP_003395144 VRKRVERTGDGS--------------------HNV----------------------------------WGWGDK-----   332
Mrot_XP_003703958 VRKRVERTGDGS--------------------HEV----------------------------------WGWGDK-----   332
Mrot_XP_003703960 VRKRVERTGDGS--------------------HEV----------------------------------WGWGDK-----   350
Mrot_XP_003703961 VRKRVERTGDGS--------------------HEV----------------------------------WGWGDK-----   340
Hsal_EFN76593 VKKRVERTGDGS--------------------HDL----------------------------------WGWGDK-----   330
Bmor_NP_001036971 IKNRVNRTGDGS--------------------HYL----------------------------------WGWGDK-----   334
Dple_EHJ76461 VKQRVNRTGDGS--------------------HHL----------------------------------WGWGDK-----   334
Msex_CAJ27975 IQQRVQRTGDGS--------------------HHL----------------------------------WGWGDK-----   334
Dmel_NP_731710 IKKRVKRTGDGT--------------------HAT----------------------------------WGWGDV-----   365
Dmel_NP_650201 IQRRVLRTGDGS--------------------HEL----------------------------------WGWGDK-----   344
Tcas_NP_001180578 IKKRVTRTGDGT--------------------HEI----------------------------------WGWGDK-----   332
Tcas_NP_001182164 VKKRVLRTGDGS--------------------HHV----------------------------------WGWGDM-----   332
Nvit_XP_003425691 IEKRVNRTGDPT--------------------HDR---------------------------------------------   332
Bmor_NP_001037018 IQKRTKRTGDGS--------------------HPV----------------------------------WGYDVG-----   334
Dple_EHJ63142 IEKRVKRTGDGS--------------------HKE----------------------------------WGQEIK-----   612
Dmel_NP_651966 VKQRVQRSGDGS--------------------HPV----------------------------------WGWGDK-----   336
Dmel_AAF54920 VYKRVLRTGDGS--------------------HIAALLDANNNSAIPTSELVAHLDHEKEEHAI-----WGWDDK-----   386
Bmor_NP_001036914 VQSRAARTGDGT--------------------NS-----------------------------------WGWPEE-----   326
Dple_EHJ77791 IRSRSKRTGDGT--------------------NS-----------------------------------WGFSKT-----   526
Msex_CAJ27976 VQKRIERTGDGT--------------------KL----------------------------------------------   321
Msex_CAJ43430 LQKRMERTGDGT--------------------NL-----------------------------------WGRGDK-----   327
Bmor_NP_001037017 IEKRALRTGDGT--------------------YKRPNGMN----------------------------------------   330
Bmor_NP_001040141 ILRRVKRTGDRS--------------------HFIEN-------------------------------------------   326
Hsal_EFN88658 IKQRAVRCGDGSF-------------------------------------------------------------------   315
Tcas_NP_001137206 IMKRVLRTGDGT--------------------RKFDKIDKILNVDDDHHHEDML---------------WGWGDS-----   340
Dple_EHJ68613 IKQRAQRTGDGT--------------------HHL----------------------------------WGWDDP-----   337
Amel_GB48193 VRRRAKRSGDGS--------------------HI-----------------------------------WGYGDA-----   350
Bimp_XP_003492440 VRRRAIRSGDGS--------------------HV-----------------------------------WGYGDA-----   350
Bter_XP_003395145 VRRRAIRSGDGS--------------------HV-----------------------------------WGYGDA-----   350
Mrot_XP_003703934 VRRRANRSGDGS--------------------HV-----------------------------------WGYGDA-----   348
Tcas_XP_967943 IARRAKKSGDGS--------------------HI-----------------------------------WGYGDA-----   339
Dple_EHJ70677 IRNRARRNGDRS--------------------LRH----------------------------------LEEPDP-----   336
Dple_EHJ66504 VKAVIRKRGPRF--------------------------------------------------------------------   294
Dmel_NP_651779 VRRTLEKYGDGT--------------------HASQLGGPEEFKDGVLAGATMVGHVHYAEVPDPELEYDAESSS-TESA   441
Nvit_XP_001602540 VETVIKNRGDGS--------------------HRTQH----------------------------QEEIPETKDD-----   362
Hsal_EFN76589 VMSVVMKRGDGS--------------------HHTWD----------------------------PMAYPNSEIE-Q---   357
Nvit_XP_001607533 VRMTIEKRGDGT--------------------HDHSM----------------------------KTE------------   356
Nvit_XP_001600683 IKLTITNKGDGT--------------------HCEVAAPPEETKAK----------------------------------   377
Nvit_XP_003425101 VQKTMNNKGDGT--------------------FMKAAVS-----------------------------------------   328
Nvit_XP_001599836 LKAVIKNRGDGS--------------------HPISH----------------------------ETVKTE---------   362
Mrot_XP_003704955 VDRTSMKKGDGT--------------------DSL----------------------------------WGHQRH-----   333
Nvit_XP_001599877 IEKVSVNKGDGT--------------------ASK----------------------------------WGNDHH-----   330
Nvit_XP_001599899 IERVSLSKGDGT--------------------ASK----------------------------------WGVDYH-----   330
Hsal_EFN76591 VKKVAMNRGDGT--------------------YLSFY----------------------------EVPAP----------   340
Dple_EHJ73552 ISNLSKRLGENA--------------------Q-----------------------------------------------   315
Dple_EHJ69993 VQRRIIQTGDGT--------------------HYA----------------------------------LGNDDD-----   340
Tcas_XP_974033 VKIRAVKKGDGS--------------------HPV----------------------------------FGKQKE-MEVN   325
Hsal_EFN85122 IYGHMKRHGDAT--------------------GQKRCIEAERRREREDLMEKWLTTLDC---------------------   351
Nvit_XP_001602289 VIGHARRHGDGS---------------------------------------------------------LVEDDI-----   323
Nvit_XP_001607893 VYGHSQRHGDGT---------------------------------------------------------LGTEKS-TLSN   339
Amel_GB42217 --------------------------------------------------------------------------------   215
Bimp_XP_003492461 VREMLHEVSKKKM-------------------------------------------------------------------   362
Bter_XP_003395146 VREMLHEVSKKKM-------------------------------------------------------------------   296
Amel_GB48194 IRDMLHEMTIKEI-------------------------------------------------------------------   265
Nvit_XP_001599579 IRDALYRAASQKL-------------------------------------------------------------------   297
Hsal_EFN78052 LRETLEEMATSQI-------------------------------------------------------------------   308
          .......970.......980.......990......1000......1010......1020......1030......1040
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Aame_AAB86499 --------------------------------------------------------   317
Dpul_EFX85062 DNDMQMEEEQFTEITPAAEKQRSAYKETWKM-------------------------   362
Dpul_EFX60807 E-DMKSEEKAFCEIIPEGKEN-----------------------------------   347
Dpul_EFX70200 E-DIKEEEQ-FCEIIPEDKKN-----------------------------------   320
Dpul_EFX82757 SGDIAKTNTMSMAKFLKAGLPNNN--------------------------------   324
Amel_GB51238 --DMKPEEIQEINIYNKSD-------------------------------------   368
Amel_GB51236 --DMKPEEIQEVNIYNKGD-------------------------------------   376
Bimp_XP_003492441 --DMKPEEIQEVEIINKSN-------------------------------------   377
Bter_XP_003395147 --DMKPEEIQEVDIINKRN-------------------------------------   377
Mrot_XP_003703957 --DMKPEEIQEVEIINKCD-------------------------------------   377
Hsal_EFN78056 --DMPAEDIQKVQIFNKGD-------------------------------------   378
Nvit_XP_001599665 --DMHQEDIEYATIINKAD-------------------------------------   398
Amel_GB42218 --DMKPHEIEETRIFNKKD-------------------------------------   456
Dple_EHJ71380 --DMTEEEKKLAEIAHKLN-------------------------------------   367
Tcas_XP_968828 --DLHPDDAKMVEITHTRASQTG---------------------------------   344
Tcas_EFA05209 --DLHPDDAKMVEITHTRASQTG---------------------------------   321
Tcas_XP_968897 --DMDKEDVCKAKN------------------------------------------   318
Tcas_XP_968970 --DIDKEEIEIVERNRG---------------------------------------   320
Tcas_XP_967341 --------------------------------------------------------   301
Tcas_EFA05022 --------------------------------------------------------   323
Tcas_EFA12799 --DMKQDDMDMVQVHNPSREKFD---------------------------------   389
Tcas_XP_968024 --DMNQDEMNLVEIYNPSSKEL----------------------------------   393
Tcas_XP_970520 --------------------------------------------------------   290
Tcas_EFA05245 --QLQK--------------------------------------------------   329
Tcas_XP_970732 --QLQK--------------------------------------------------   315
Amel_GB48195 --DQTQKDREVTMVYHKAY-------------------------------------   347
Bimp_XP_003492439 --DQTQQDRDVTMVVNLKKDH-----------------------------------   351
Bter_XP_003395144 --DQTQQDRDVTMVVNLKKDH-----------------------------------   351
Mrot_XP_003703958 --DQSQDDRDQTMIIHGLKKEQ----------------------------------   352
Mrot_XP_003703960 --DQSQDDRDQTVIIHGLKKEQ----------------------------------   370
Mrot_XP_003703961 --DQSQDDRDQTVIIHGLKKEQ----------------------------------   360
Hsal_EFN76593 --DQTQEERDQVMMTYSSAKNQ----------------------------------   350
Bmor_NP_001036971 --DLDKEEIKQAIRINPKDN------------------------------------   352
Dple_EHJ76461 --DHSKEEIRAAIRINPTDDKEE---------------------------------   355
Msex_CAJ27975 --DHDKEEVNAAIRINPKDD------------------------------------   352
Dmel_NP_731710 --DQPKEEIEDAVITHKKSE------------------------------------   383
Dmel_NP_650201 --DLTAEDARNVLLVDKSR-------------------------------------   361
Tcas_NP_001180578 --DQSQEDYQDAIITHRKSA------------------------------------   350
Tcas_NP_001182164 --DQALEDYEGAIIKHRKSDDFN---------------------------------   353
Nvit_XP_003425691 --YKSIHNKEQKLMTE----------------------------------------   346
Bmor_NP_001037018 --EVATEDKTDTTNLVNSKVL-----------------------------------   353
Dple_EHJ63142 --EKISQE------------------------------------------------   618
Dmel_NP_651966 --DQLKEDVGVTTITHQRNEK-----------------------------------   355
Dmel_AAF54920 --DISEEDRKGANVVNKESECKLD--------------------------------   408
Bmor_NP_001036914 --DANEDILKQTPPL-----------------------------------------   339
Dple_EHJ77791 --E-----------------------------------------------------   527
Msex_CAJ27976 --------------------------------------------------------   321
Msex_CAJ43430 --NMKKDYVKSTDVHE----------------------------------------   341
Bmor_NP_001037017 --------------------------------------------------------   330
Bmor_NP_001040141 --------------------------------------------------------   326
Hsal_EFN88658 --------------------------------------------------------   315
Tcas_NP_001137206 --DMAKEEMNYVKIHNRKED------------------------------------   358
Dple_EHJ68613 --EFTEKMKLRYGITNSERKTA----------------------------------   357
Amel_GB48193 --DISAEDLQELELMDKIKQ------------------------------------   368
Bimp_XP_003492440 --DIPIEDLQELKQMDRKKE------------------------------------   368
Bter_XP_003395145 --DIPIEDLQELKQMDRKKE------------------------------------   368
Mrot_XP_003703934 --DILPEDLEELEMMNKKR-------------------------------------   365
Tcas_XP_967943 --DIEKEDLEELNKMEDFN-------------------------------------   356
Dple_EHJ70677 --SVSSE-------------------------------------------------   341
Dple_EHJ66504 --------------------------------------------------------   294
Dmel_NP_651779 KLDENENEGERMKKSKKAAN------------------------------------   461
Nvit_XP_001602540 --------------------------------------------------------   362
Hsal_EFN76589 --------------------------------------------------------   357
Nvit_XP_001607533 --------------------------------------------------------   356
Nvit_XP_001600683 --------------------------------------------------------   377
Nvit_XP_003425101 --------------------------------------------------------   328
Nvit_XP_001599836 --------------------------------------------------------   362
Mrot_XP_003704955 --------------------------------------------------------   333
Nvit_XP_001599877 --RRQREQQKKVKTR-----------------------------------------   343
Nvit_XP_001599899 --QKKQEEEQKVR-------------------------------------------   341
Hsal_EFN76591 --------------------------------------------------------   340
Dple_EHJ73552 --------------------------------------------------------   315
Dple_EHJ69993 --RNAVTCIGFKHPINPTYNVKYQAPTATLGNRGLPLNHQDDYLEPNVLKRNVTDA   394
Tcas_XP_974033 FSDRQVTANG----------------------------------------------   335
Hsal_EFN85122 --------------------------------------------------------   351
Nvit_XP_001602289 --RRTTPCF-----------------------------------------------   330
Nvit_XP_001607893 PKSL----------------------------------------------------   343
Amel_GB42217 --TLIAE-------------------------------------------------   220
Bimp_XP_003492461 --TL-AEGLGKLKEKSMYNAKKLKLMVKN---------------------------   388
Bter_XP_003395146 --TL-AEGLGKLKEKSMYNAKRMKLMVRN---------------------------   322
Amel_GB48194 --TL-EDSLEKLKEKSIFNMEKTKLIKKH---------------------------   291
Nvit_XP_001599579 --DV-PEALESVKKIADEETIKAKLRYHH---------------------------   323
Hsal_EFN78052 --PI-NEAFNKLKKKSEENACRESLLYHP---------------------------   334
          ......1050......1060......1070......1080......1090......
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Apêndice B 

Alinhamento de sequências completas de aminoácidos utilizadas para a construção da 

árvore filogenética das elongases. À direita tem-se o número de aminoácidos da 

sequência até o fim do fragmento. Embaixo tem-se o número de aminoácidos do 

bloco e o gráfico do nível de conservação do aminoácido nas sequências. Acima, a 

seta azul indica o início do sítio que caracteriza a enzima e a vermelha indica o fim 

deste sítio. Uma elongase de A. mellifera não apresentou o sítio, porém sua expressão 

foi comprovada. Aminoácidos idênticos em todas as sequências são indicados por 

“*”, substituições conservadas são indicadas por “:” e semi conservadas por “.”. Para 

a nomenclatura das sequências, foi utilizado a primeira letra do gênero e as três 

primeiras letras do nome específico, seguido do número de acesso da sequência. 
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Rpul_JAA58008 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX85691 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB53872 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB53873 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB45596 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003490277 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003401825 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN75445 --------------------------------------------------------------------------------
Mrot_XP_003707508 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_970514 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_NP_730187 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003488925 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003398598 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003488983 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003398349 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003488976 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003402700 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003401771 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003492944 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003401772 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003486801 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003401883 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003492943 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003401773 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003484516 --------------------------------------------------------------------------------
Rpul_JAA57286 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX88828 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003490999 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003399502 --------------------------------------------------------------------------------
Mrot_XP_003700522 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN75681 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001600048 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_971599 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB51249 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003491013 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003399534 --------------------------------------------------------------------------------
Mrot_XP_003700524 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001599996 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN86956 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_968784 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_NP_730841 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_NP_730843 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_968706 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB51247 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003491006 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003399522 --------------------------------------------------------------------------------
Mrot_XP_003700456 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001600017 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_971544 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_NP_730846 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_NP_649754 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX76285 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB54396 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003491027 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003399529 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN85774 --------------------------------------------------------------------------------
Mrot_XP_003700518 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001599838 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_NP_651060 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB54401 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003490969 -----------------------------------------------------------------------------MAS     3
Bter_XP_003399613 -----------------------------------------------------------------------------MAS     3
Nvit_XP_001599942 -----------------------------------------------------------------------------MAS     3
Hsal_EFN76719 MSEQKDVVDDVVSQPKVPAQYMGSNRPRTRGAKQYRSSQSGRDSTTTRRDEEKRGSQFNADPNSDLAFVIRDAGPEKMAS    80
Tcas_XP_968636 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_NP_788716 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB54302 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003490977 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003399465 --------------------------------------------------------------------------------
Mrot_XP_003700520 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001599914 -------------------------------------------------------------------------MKVMEEL     7
Tcas_XP_968563 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_NP_651063 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX74343 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX74342 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX74344 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX74345 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX74502 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX74346 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX74501 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX74503 --------------------------------------------------------------------------------
Dpul_EFX76305 --------------------------------------------------------------------------------
Mrot_XP_003700519 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001599867 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB46038 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003484909 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003396173 --------------------------------------------------------------------------------
Mrot_XP_003703286 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN80181 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_966527 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_NP_001097580 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_NP_729666 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB54399 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_967030 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_NP_651062 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_NP_651104 --------------------------------------------------------------------------------
Amel_GB40681 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003399626 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001607111 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001603768 --------------------------------------------------------------------------------
Mrot_XP_003704078 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN76075 --------------------------------------------------------------------------------
Hsal_EFN76074 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003489235 --------------------------------------------------------------------------------
Bter_XP_003395770 --------------------------------------------------------------------------------
Mrot_XP_003700216 --------------------------------------------------------------------------------
Nvit_XP_001602545 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_NP_649955 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_NP_649956 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_NP_731419 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_NP_649958 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_NP_649957 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_NP_732912 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_NP_611365 --------------------------------------------------------------------------------
Dmel_NP_725820 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_974047 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_973993 --------------------------------------------------------------------------------
Tcas_XP_975397 --------------------------------------------------------------------------------
          1.......10........20........30........40........50........60........70........80
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Rpul_JAA58008 --------------------------------------MGGVGVEAPLNLLNIKPNYSFEFDFEVNFDKDQNRL---WMN    39
Dpul_EFX85691 --------------------------------------M---------------PNYSYIFKFEDEFEHTDAKI---WFN    24
Amel_GB53872 --------------------------------------MKNLSYTEVVTT----PNYLYVFNFEKNFV------------    26
Amel_GB53873 --------------------------------------MKNLSYTEIVTT----PNYSYIFNFEKNFLHTKNRI---WMQ    35
Amel_GB45596 --------------------------------------MNKLSYMEVVTV----PNYSYVFNFEENFIHTETKV---WMT    35
Bimp_XP_003490277 --------------------------------------MNKVDYME-VTV----PNYSYVFNFEETFIHMDTKI---WMT    34
Bter_XP_003401825 --------------------------------------MNKVDYME-VTV----PNYSYVFNFEETFIHMDTKI---WMT    34
Hsal_EFN75445 --------------------------------------MNKVDYME-VTL----PNYSYIFNFEETFSHYETKV---WMM    34
Mrot_XP_003707508 --------------------------------------MNKVDYME-VTL----PNYSYVFNFEETFSPAETQL---WMR    34
Tcas_XP_970514 --------------------------------------MKEYHQ---VTS----PNYSYVFNFESDFIHQETRT---WMK    32
Dmel_NP_730187 --------------------------------------MINMDIS--VT-----PNYSYIFDFENDFIHQRTRK---WML    32
Bimp_XP_003488925 -------------------------------------MINKLNHVP-LTV----PNYSYAFNFEKNFVYSDALT---TIT    35
Bter_XP_003398598 -------------------------------------MIDKFNHVA-LTV----PNYSYTFNFEKNFVYSDALT---TIT    35
Bimp_XP_003488983 --------------------------------------MDELDYTS-ITI----PNYSYTFNFEKSLAYSDTVI---RIT    34
Bter_XP_003398349 --------------------------------------MDKLDYMP-TTI----PNYSYVFNFEKRLAYSNIVM---RIT    34
Bimp_XP_003488976 --------------------------------------MNNLGHTP-LTV----PNYSYIFDFEKNFDFWDTQM---WFK    34
Bter_XP_003402700 --------------------------------------MNNLGHTP-LTV----PNYSYVFDFEKNFDFWDTQM---WFK    34
Bter_XP_003401771 --------------------------------------MGNADYMQ-LTI----PNYSYVFNFEKTYSYTNSLT---WSR    34
Bimp_XP_003492944 -----------------------------------------MSYMQ-MSQ----PNYSYVLNLEKNFIYWDTVT---PMN    31
Bter_XP_003401772 ----------------------------------MDKMKENINYMQ-ISL----PNYSYVLNLEKNFIYWDTVT---PMN    38
Bimp_XP_003486801 --------------------------------------MNKEGSPQ-IIE----PTYSHVFNFEKNYFYSDTQK---WIQ    34
Bter_XP_003401883 -------------------------------------MMNKEDSPQ-IIE----PTYSLVFNFEKNYFYPDTQI---WLQ    35
Bimp_XP_003492943 --------------------------------------MDEVNYFMNVTG----PEHWIIFDFETTDFIWNVLI---WMR    35
Bter_XP_003401773 --------------------------------------MNDVNYFMNVTG----PEHWIIFDFETTDFIWNVLI---WMR    35
Bimp_XP_003484516 --------------------------------------MCEEDLTDPIA-----PEYSYVFDFEKNYSYGDTQE---WLL    34
Rpul_JAA57286 ----------------------------------------------------------MEAVVTDTFLPRDPRTMGWPLV    22
Dpul_EFX88828 ------------------------------MFAAVKDFIDG-----------------YNDLMIN---RRDPRVDGWFLM    30
Bimp_XP_003490999 ------------------------------MAQLVRAIYDG-----------------YRDLMDN---KSDPRVNNWPMM    30
Bter_XP_003399502 ------------------------------MAQLVRAIYDG-----------------YRDLMDN---KSDPRVNNWPMM    30
Mrot_XP_003700522 ------------------------------MAQVVRTIYDG-----------------YRDLMDN---KSDPRVNDWMLM    30
Hsal_EFN75681 ------------------------------MALLLGSIYDG-----------------YRDLMDN---KSDPRVNDWILM    30
Nvit_XP_001600048 ------------------------------MAQLVRMAYDG-----------------YRDLMDN---KSDPRVNDWFLM    30
Tcas_XP_971599 ------------------------------MTQLIRNVIDG-----------------YHDLMDN---KSDPRVNDWFLM    30
Amel_GB51249 -------------------------------MSILMQYVDR-----------------FHEILDK---HADQRTTNWFMM    29
Bimp_XP_003491013 -------------------------------MSIVMQYVDR-----------------LHEILDK---NADQRTTDWFMM    29
Bter_XP_003399534 -------------------------------MSIVMQYVDR-----------------LHEILDK---NADQRTTDWFMM    29
Mrot_XP_003700524 -------------------------------MSIIMQYVDR-----------------LHEILDK---NADQRTTNWFLM    29
Nvit_XP_001599996 -------------------------------MSIVMQYVDR-----------------FHEILNT---HADKRTTNWFLM    29
Hsal_EFN86956 -----------------------------------MQYINR-----------------FHDMLDK---HADTRTTNWLLM    25
Tcas_XP_968784 -------------------------------MAFLLDLMRN-----------------VNSYLNK---YQDPRTADWPLM    29
Dmel_NP_730841 -------------------------------MALIMKYIDS-----------------ISRYMDS---HSDSRTKGWPMM    29
Dmel_NP_730843 -------------------------------MALIMKYIDS-----------------ISRYMDS---HSDSRTKGWPMM    29
Tcas_XP_968706 -------------------------------MIDSQTFDSN-----------------YTLSLKN---YEDPRTSNWFLM    29
Amel_GB51247 ------------------------------MTAIVTDLVHG-----------------YRDLMDN---KSDPRVNHWMMM    30
Bimp_XP_003491006 ------------------------------MTAIVTDLVHG-----------------YRDLMDN---KSDPRVNNWVMM    30
Bter_XP_003399522 ------------------------------MTAIVTDLVHG-----------------YRDLMDN---KSDPRVNNWVMM    30
Mrot_XP_003700456 ------------------------------MTSIVANLVHG-----------------YRDLMDN---KSDPRVNTYIMM    30
Nvit_XP_001600017 ------------------------------MTSVVATIVHG-----------------YRDMMDN---KSDPRVREWPMM    30
Tcas_XP_971544 ------------------------------MAHLVTSVIDK-----------------YEDILEN---KSDPRVKGWAMM    30
Dmel_NP_730846 ------------------------------MAIILQEAQKW-----------------YRDLMDN---KSDPRVNDFFLL    30
Dmel_NP_649754 -------------------------------MDYLTMFYDG-----------------WRDLMDN---KSDPRTRDYPLM    29
Dpul_EFX76285 ------------------------------MASLVATVVDG-----------------YNTIWD----LRDRRVENWLFM    29
Amel_GB54396 ----------------------------------MSVIMEL-----------------YKDIMEN---KGHPITKDWFLV    26
Bimp_XP_003491027 ----------------------------------MSTIVDW-----------------YKDVINN---KCHPYTQDWFLV    26
Bter_XP_003399529 ----------------------------------MSTIVDW-----------------YKDVINN---KCHPYTQDWFLV    26
Hsal_EFN85774 --------------------------------------MEW-----------------YKDLMGN---RHDPRTKEWFLL    22
Mrot_XP_003700518 ----------------------------------MSGIVEW-----------------YKDIVYN---TTDPRTQDWFLV    26
Nvit_XP_001599838 ----------------------------------MSGIAEY-----------------YNNLMYN---RNDKRTENWFLI    26
Dmel_NP_651060 ---------------------------MSVRLNETTTIVDR-----------------MVNFFVE---HEDLRTKQWFLS    33
Amel_GB54401 --------------------------------------------------------------------------------
Bimp_XP_003490969 AAAELVVEREPEPRIEMS----DTNRTFVGAQGLVRMALDQ-----------------YTEILTT---VSDPRVSDWPLM    59
Bter_XP_003399613 AAAELVVEREPESRIEMT----DTNRTFVGAQGLVRMALDQ-----------------YTEILTT---VSDPRVSDWPLM    59
Nvit_XP_001599942 AAAELVVEREPEPRVDASSLVVDANRTFVGAEGLVRMALDQ-----------------YTEILTT---VSDPRVSNWPLM    63
Hsal_EFN76719 AAAELVMEREPELRIEMT----DMNRSFVGAQGLVKMALDQ-----------------YMEILTT---ASDPRVNDWPLM   136
Tcas_XP_968636 ------------------------------MVGLVRMAFDR-----------------YHTILDR---ISDPRTSDWPLM    30
Dmel_NP_788716 --------------MSMNYHNYNSSSRFEMVVEIANIALDEFKTHHITRNYTGLVQRYYQLVEED---YGDPRAKRFPLM    63
Amel_GB54302 -----------------------------MSNIYNNSMVRF-----------------YHHVIHD---LADPRTKDWFLI    31
Bimp_XP_003490977 ------------------MNMSSAPHIDRMSNIYNNSVVRF-----------------YHYVFHD---LSDPRTRDWFLI    42
Bter_XP_003399465 ------------------MNIGSAPHIDRMSNIYNNSLVRF-----------------YHYVFHD---LSDPRTRDWFLI    42
Mrot_XP_003700520 ------------------MNMNSTPPIDRMSNIYNNSMVRF-----------------YNLVFHD---LSDPRTKDWFLI    42
Nvit_XP_001599914 VHEYMVLTNMISDDDDDLTMNTSSLHSGDLASTTNNSLVKF-----------------YHKVFWD---LSDPRTRDWFLL    67
Tcas_XP_968563 ---------------------------------MANGTVDKTFKGV------------YHFLFTE---LGDPRTNDWFLV    32
Dmel_NP_651063 ------------------------------MAAVNATQVDY-----------------WNFLFTD---LADPRTNDWFLI    30
Dpul_EFX74343 ------------------------------MGSFIEAIVFQ-----------------STKLWE----SRDKRLDGFPLM    29
Dpul_EFX74342 ------------------------------MASLIQAVILE-----------------KKRLWE----SRDQRLDGWPLM    29
Dpul_EFX74344 ------------------------------MTTFVQVVDEF-----------------VDKVWD----LRDRRVDDWPLM    29
Dpul_EFX74345 ------------------------------MDSVVQYITDE-----------------SIKLWD----RRDRRTDGWLLT    29
Dpul_EFX74502 ----------------------------MCYSSIVQTLIDE-----------------SSRIWD----LRDKRTDGWPLA    31
Dpul_EFX74346 ------------------------------MGSVAETLINA-----------------TNRAWE----LRDRRTDGWFLT    29
Dpul_EFX74501 ------------------------------MSFVLQNLVNE-----------------SSKVWE----LRDRRTEGWPLT    29
Dpul_EFX74503 ------------------------------MGSIDQAFIFL-----------------CRRVWE----MRDKRTDGWPLM    29
Dpul_EFX76305 ------------------------------MEYLVT-------------------------LHEDVSRSGDPRVADWFLV    25
Mrot_XP_003700519 ------------------------------MTTLIRRIYHG-----------------YRYINEE---LADPRTQDFFLI    30
Nvit_XP_001599867 ------------------------------MATIIREIMRG-----------------YRYMNEE---IADPRTKDWFLI    30
Amel_GB46038 ---------------------------MMAMASLINSTTTLINDAYN-----------YYLWTLS---LADERTRGWLLV    39
Bimp_XP_003484909 ------------------------------MASLINSTATLINDAYN-----------YYLWTLS---LADERTRGWLLV    36
Bter_XP_003396173 ------------------------------MASLINSTATLINDAYN-----------YYLWTLS---LADERTRGWLLV    36
Mrot_XP_003703286 ------------------------------MAGIINSTATLINDIYD-----------YYLWTLS---LADERTRGWLLV    36
Hsal_EFN80181 ------------------------------MANFINSTASLINDAYD-----------YYLWTLS---LADERTRGWLLV    36
Tcas_XP_966527 ------------------------------MVNLINSTQTTLTKIYD-----------YYEWTLS---LSDSRTKGWPLV    36
Dmel_NP_001097580 ------------------------------MTSSMGNDTKTES---------------YSYPFAD---LADERTQDWPLV    32
Dmel_NP_729666 ------------------------------MASLGI----------------------SFHPFPD---QPDERTRNWPLV    25
Amel_GB54399 ------------------------------MSNLIHQMVNN-----------------CNEILDTNNKNKEIIIDTWPMM    33
Tcas_XP_967030 --------MQLKGAVDLFAKFTDEIMDRLIMTSLMHMVVEN-----------------YNELMES---KRDPVVDSWLFM    52
Dmel_NP_651062 ------------------------------MTNYIKIV---------------------EERISGLSKGVDETVDSWFLM    29
Dmel_NP_651104 ------------------------------MVAYLYCL--------------------VRDLYAE---HGDPRVAHLPLL    27
Amel_GB40681 ------------------------------MELVEI----------------------YNYYWNE---RSDSRTNNLPLI    25
Bter_XP_003399626 ------------------------------MGFVEL----------------------YDFYWNQ---NADPRTNSLPFI    25
Nvit_XP_001607111 ------------------------------MSLSEL----------------------YRHYMVD---RADPRTNSWFMV    25
Nvit_XP_001603768 ------------------------------MEIWNSI---------------------YKGYLDT---EKDPRTTEWYYA    26
Mrot_XP_003704078 ------------------------------MSILSW----------------------YHYLNED---LADPRTKDWILV    25
Hsal_EFN76075 -------------------------------------------------------------------------------M     1
Hsal_EFN76074 ------------------------------MEFLQN----------------------IFYYWTD---SLDPRLLYMPII    25
Bimp_XP_003489235 -------MSVDIFKLDGQDGKALPIHVPQKVGFLET----------------------YRYIMED---AADSRVADWFLM    48
Bter_XP_003395770 -------MSVDIFKLDGQDGKALPIHVPQNVGFLET----------------------YRYIMED---AADSRVADWFLM    48
Mrot_XP_003700216 -------MSVDTCKLDGQDGKGFPIHVSQNMGLLET----------------------YRYLMEH---AADPRVADWFLM    48
Nvit_XP_001602545 ----MPVVLIRLNKTSSLISVDKLIDLFDMMGPVEA----------------------YQYLVEE---ISDPRVADWPMM    51
Dmel_NP_649955 ------------------------------MADLLNGTLII---------------------------SEDP--VRLPLI    21
Dmel_NP_649956 --------------------------------------MFA---------------------------PIDP--VKIPVV    13
Dmel_NP_731419 -----------------------------MLGDLVDFLGKS---------------------------PPDP--VRLPLL    22
Dmel_NP_649958 -----------------------------MFAHMLDFLNRS---------------------------PPDP--VRLPLT    22
Dmel_NP_649957 ---------------------------------MFEVFDKP---------------------------FADP--VQLPLA    18
Dmel_NP_732912 ---------------------------------MLEIFRTP---------------------------YADS--KQLPLA    18
Dmel_NP_611365 ---------------------------------MLRYLRIP---------------------------QADP--NPIPLA    18
Dmel_NP_725820 -----------------------------MNFTLLDLFRGL---------------------------PADP--VHLPMF    22
Tcas_XP_974047 ------------------------------MTTSVQK---------------------FLDVLTDSPQISDVRMNRF-LM    28
Tcas_XP_973993 ---------------------------------MIDYCINVLSGVSPYEEVQKKGYINYP--------LSDPRVKNYTLM    39
Tcas_XP_975397 -----------------------------------------------------------------MFQYADPRIENYFLM    15
          ........90.......100.......110.......120.......130.......140.......150.......160
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Rpul_JAA58008 RNWHTSVYWVGLYMLVVFG-GQAFMAQRPAFK-LTRPLQAWNVLLSVFSVVGACR-----------------------TI    94
Dpul_EFX85691 RYWTGCFYYVGIYMLVIFT-GQQLMANRPRYE-LRGPLICWNILLATFSIIGACR-----------------------TI    79
Amel_GB53872 -----------------------YM--EXXXX-XXXXXXXXXXXXXLFSIIGLSR-----------------------TL    57
Amel_GB53873 NNLTSSYYYCIIYIIIIFN-GKYYMAKRPRFN-LRGPLILWSSLLSLFSIIGVFR-----------------------TL    90
Amel_GB45596 KNWTNCFYYCGIYMILIFG-GKHYMSTRPRFE-LRGVLALWNTLLASFSIIGLTR-----------------------TL    90
Bimp_XP_003490277 KNWTNCFYYCGIYMILIFG-GQHYMSNRPKFE-LRGILALWNTLLATFSIIGFTR-----------------------TA    89
Bter_XP_003401825 KNWTNCFYYCGIYMILIFG-GQHYMSNRPKFE-LRGILALWNTLLATFSIIGFTR-----------------------TA    89
Hsal_EFN75445 NNWTNCFYYCGLYMILIFG-GQHYMASRPRFE-LRGILCLWNTLLATFSIIGFTR-----------------------TA    89
Mrot_XP_003707508 KNWTNGFYYCGIYMILIFG-GQHYMSNRPKFE-LRGLLTIWNTMLAMFSIIGFTR-----------------------TA    89
Tcas_XP_970514 DNWTLGFYYVGIYMVLIFG-GQHLMQNRPRFE-LRGVLSLWNTLLATFSIIGACR-----------------------TV    87
Dmel_NP_730187 ENWTWVFYYCGIYMLVIFG-GQHFMQNRPRFQ-LRGPLIIWNTLLAMFSIMGAAR-----------------------TA    87
Bimp_XP_003488925 NHYPYCFYYSAIYVILIFA-GKHYMSNRPKFE-LRGALALWNISLAVFSIFGFLR-----------------------MW    90
Bter_XP_003398598 NHYPNCFYYSAIYVILIFT-GKYYMSSRPKLE-LRGALALWNILLAVFSIFGFLR-----------------------MS    90
Bimp_XP_003488983 NHYPYCFYYCLFYVVLIFV-GKYFMSSRPKFE-LRGMLVLWNASLAIFSTFGFLR-----------------------MG    89
Bter_XP_003398349 NHYPYCFCYCLFYIILIFA-GKYFMSSRPKFE-LRGTLALWNASLAVFSIFGFLR-----------------------VG    89
Bimp_XP_003488976 DQFPNCFYYCGIYVALIFA-GKHYMSNRPKYE-LRGMLILWSALLAIYSIFGFLR-----------------------SM    89
Bter_XP_003402700 DQFPNCFYYCGIYVALIFA-GKHYMSNRPKYE-LRGMLILWSALLAIYSIFGFLR-----------------------IM    89
Bter_XP_003401771 SHYPNCFLYCGIYVVLIFG-GKHYMSNRPKFN-LRSKLALWSAMLALFSIMGFLR-----------------------TA    89
Bimp_XP_003492944 DHLPYCLVYCAIYVILVFS-GKYYLSDKPKFD-LRRWLTLWSLMLATFSILGFLR-----------------------MG    86
Bter_XP_003401772 NHLPYCFVYCAIYVILVFS-GKYYLSDKPKFD-LRRWLTLWSFMLATFSVLGFLR-----------------------MG    93
Bimp_XP_003486801 NNFQYCYYCCIIYVILIFG-GKYYMSSRPKFD-LKRPLALWSGFFAVFSIIGFCR-----------------------TA    89
Bter_XP_003401883 NNFQYCYYCCIIYVILIFG-GKYYMSSRPKFD-LKGPLALWSGLFAVFSIIGFSR-----------------------TA    90
Bimp_XP_003492943 NYWWKCFYYTAIYLVVIFT-GKLYMSNRPKFD-LRNALALWSGLLAIFSIIGTIR-----------------------TM    90
Bter_XP_003401773 NYWWKCFYYTAIYLVVIFT-GKLYMSNKPKFD-LRNTLALWSGLLAIFSIIGTIR-----------------------TM    90
Bimp_XP_003484516 DNIVYCICYVVFYVTVIIV-GISHMLEHPKYN-LKRSRALWYGLMALLSIIGFSR-----------------------TA    89
Rpul_JAA57286 GSKQFLITLLLGYVYLVKIGGPRFMKGRKAFDNLKPVIMIYNLSMVILNAYFVYN-------------------------    77
Dpul_EFX88828 SSFFPTMIICSCYIYFVKSLGPRLMRDRKPFE-LRSAIIIYNVIQVLASIYLVYK-------------------------    84
Bimp_XP_003490999 SSPFPTIFICLFYAYFVKVLGPKLMENRKPFN-LRKVMLFYNLFQVILSTWLFHE-------------------------    84
Bter_XP_003399502 NSPFPTIFICLFYAYFVKVLGPKLMENRKPFN-LRKIMLFYNLFQVILSTWLFYE-------------------------    84
Mrot_XP_003700522 SSPFPTLAICLSYVYFVKVLGPKLMENRKPFD-LRRVMIFYNLFQVIFSAWLFYE-------------------------    84
Hsal_EFN75681 SSPFPTLAICLFYAYFVKVLGPKLMENRKPFD-LRKVMIWYNLFQVVFSTWLFRE-------------------------    84
Nvit_XP_001600048 SSPWPTLAICLSYAYFSKVLGPKLMENRKPFD-LRKVMIWYNLFEVVFSSWLFYE-------------------------    84
Tcas_XP_971599 SSPFPTLLICLSYAYGVKVVGPKLMENRKPFN-LKYTLIFYNLFQVIFSTYLFYE-------------------------    84
Amel_GB51249 SSPFPTLFICLSYVYGVKVLGPKLMENRKPFQ-LKNVLIVYNLFQMVFSAWLFYESLMGGWWGHYSFHCQPVDYSDNPIA   108
Bimp_XP_003491013 SSPFPTLFICLSYVYGVKVLGPKLMENRKPFQ-LKNALIIYNLFQMVFSAWLFYE-------------------------    83
Bter_XP_003399534 SSPFPTLFICLSYVYGVKVLGPKLMENRKPFQ-LKNALIIYNLFQMVFSAWLFYE-------------------------    83
Mrot_XP_003700524 SSPFPTLFICLTYVYVVKVLGPKLMENRKPFQ-LKNALIVYNLFQMVFSAWLFYESLMGGWWGHYSFRCQPVDYSNDPTA   108
Nvit_XP_001599996 SSPFPTLFICLSYVYIVKVLGPKLMENRKPFQ-LKNVLIAYNLFQVIFSAWLFYE-------------------------    83
Hsal_EFN86956 SSPFPTLFICLTYVFVVKVLGPKLMENRKPFQ-LRNSLIVYNFFQVIFSTWLFYECLMGGWWDQYSFRCQPVDYSNSPTA   104
Tcas_XP_968784 SSPFYTLGICLSYVVVVKVLGPKLMENRKPFQ-FKKLLVFYNFLQVVFSIWLFYE-------------------------    83
Dmel_NP_730841 SSPFPTLAVCLTYVYLVKVLGPRLMENRKPLN-LQNTLVMYNAIQVVFSAWLFYE-------------------------    83
Dmel_NP_730843 SSPFPTLAVCLTYVYLVKVLGPRLMENRKPLN-LQNTLVMYNAIQVVFSAWLFYE-------------------------    83
Tcas_XP_968706 SSPGPTVAVCLSYVFLVKFVGPKVMEKKNPFS-LRKILMAYNFFQVIFSAWLFYE-------------------------    83
Amel_GB51247 SSPLPTMVICLCYAYFSKVLGPRIMENKKPYK-LRGILISYNLIQTLFSTWIFYE-------------------------    84
Bimp_XP_003491006 SSPFPTMAICLSYAYFSKVLGPRIMENKKPFK-LRGILIAYNLVQTLFSTWIFYE-------------------------    84
Bter_XP_003399522 SSPFPTMAICLSYAYFSKVLGPRLMENKKPFK-LRGILIAYNLVQTLFSTWIFYE-------------------------    84
Mrot_XP_003700456 GSPFPTIAICLFYAYFSKVLGPRLMENRKPFK-LRKILIGYNLFQTIFSTWIFYE-------------------------    84
Nvit_XP_001600017 SSPFPTIAICLSYAYFSKVLGPRIMENRKPFN-LRSILIFYNLAQTIFSTWIFYE-------------------------    84
Tcas_XP_971544 SSPMPTLCICLFYAYFSTVLGPRIMENRKPFN-LRKTLIFYNLFQTLFSAWIFYE-------------------------    84
Dmel_NP_730846 SSPLPTLCMCIFYAYFSKSLGPRLMAKRKPME-LRSVLVVYNAIQTIFSAWIFYE-------------------------    84
Dmel_NP_649754 SSPFPTIAISLTYAYIVKVLGPKLMENRKPFE-LRKVLIVYNAAQVIFSAWLFYE-------------------------    83
Dpul_EFX76285 GSPLSTLAICLSYVMLVKVWGPAYMKNRPAFQ-FRRTLVIYNAIQVIFSTWLFYE-------------------------    83
Amel_GB54396 SGPGPVIMIIVSYLYFSLSAGPRYMKDKKPYE-LRTLMIVYNFIQVLFSIYLFYE-------------------------    80
Bimp_XP_003491027 SGPGPLAVILVTYVYFCLSAGPRYMKDKKPYE-LRKTMIVYNFVQVLFSIYLFYE-------------------------    80
Bter_XP_003399529 SGPGPLAVILVTYVYFCLSAGPRYMKDKKPYE-LRKTMIVYNFVQVLFSIYLFYE-------------------------    80
Hsal_EFN85774 SGPGPILTIVVTYIYFCVSAGPRYMKDKKPYN-LRNTMIVYNFIQVLLSLYLVYE-------------------------    76
Mrot_XP_003700518 TGPGPLLMIIVTYIYFSVSAGPRYMRDKKPYQ-LRNVMIAYNFIQVLLSIYLVRE-------------------------    80
Nvit_XP_001599838 TGPVPILTIIMTYLYFSISLGPRIMRDRKPFT-LRNTLIVYNFIQVVLSIYLVYE-------------------------    80
Dmel_NP_651060 NAPGPLFMILGAYLYFCLYAGPRYMRDRKPFE-LKNTLLVYNAVQVLLSWVLFYE-------------------------    87
Amel_GB54401 ---------------------------------MSHFNININ------------E-------------------------    10
Bimp_XP_003490969 DSPIPTFLIVLLYLYGVTIFGPRVMANKKPFK-LRGTLVAYNAFQVVFSLGMLYE-------------------------   113
Bter_XP_003399613 DSPIPTFLIVLLYLYGVAIFGPRVMANKKPFK-LRATLVAYNAFQVVFSLGMLYE-------------------------   113
Nvit_XP_001599942 DSPIPTFLIVVLYLYSVTLLGPRLMANRKPFQ-LRNILVAYNAFQVIFSLGMLYE-------------------------   117
Hsal_EFN76719 DSPVPTILIVLLYLYLVVIFGPRMMVNRKPYK-LRVVLVVYNAFQVVFSVGMLYE-------------------------   190
Tcas_XP_968636 QSPVPTIMMVVTYLYVILILGPRFMANRKPFK-LREVLIAYNGAQVLYSLFMLYE-------------------------    84
Dmel_NP_788716 EHPMFTFGMVAVYLSWVLVIGPLFMRDRKPFQ-LRRTLVVYNAFQVALSGYMFYE-------------------------   117
Amel_GB54302 PSPVPGITILIGYLYFILSWGPKHMENRKPYQ-LKNILICYNFLQILLSFWLFYE-------------------------    85
Bimp_XP_003490977 PSPVPGASIIIGYLYFILSWGPRHMEHRKPYQ-LKKILVFYNFLQVLLSFWLFYE-------------------------    96
Bter_XP_003399465 PSPVPGASIIIGYLYFILSWGPRHMEHRKPYQ-LKKILVFYNFLQVLLSFWLFYE-------------------------    96
Mrot_XP_003700520 TSPVPGASILIGYLYFVLSWGPRHMEHRKAYQ-LKNTLVIYNFLQVLLSCWLFYE-------------------------    96
Nvit_XP_001599914 TSPIPGIGIMVAYLYFVLSWGPRHMEHRKPFV-LKHTLVIYNFFQVLLSFWLFYE-------------------------   121
Tcas_XP_968563 THPV-IFPIVGFYLYFVTKLGPRLMKDRPPFD-FKLILILYNAFQVVLSIWLFWE-------------------------    85
Dmel_NP_651063 KSPLPLLGILAFYLFFVLSWGPKFMKDRKPFK-LERTLLVYNFFQVALSVWMVYE-------------------------    84
Dpul_EFX74343 NSPVASVVICIAYVYIVKIWGPKFMENRPAFK-LQGTMMTYNLFQIVFNGWLFYE-------------------------    83
Dpul_EFX74342 SSPLPSIIICLTYFYSVKVLGPKFMKNRPAYD-LRGVLLVYNVFQILINSWIFHE-------------------------    83
Dpul_EFX74344 SSPIPAMVICLVYVFVVKVVGPKFMENRPAYD-LRGVLMVYNLFQVITNIWIFYE-------------------------    83
Dpul_EFX74345 ESPLTPVVICLTYLIGVKILGPKLMQNRPAYE-LRGVLMVYNAFQILFNGWMFYH-------------------------    83
Dpul_EFX74502 NTPHTPVLICLTYLFVVKILGPKLIQNRPAYE-LRGVLMVYNAFQILFNGWMFYH-------------------------    85
Dpul_EFX74346 EFPLTTVLISMTYLFAVKVLGPKFMLNRAAFE-LRGVLMIYNIFQIFFNGYIFYQ-------------------------    83
Dpul_EFX74501 ESPLTPVLICLAYLSMVKIWGPKLMKNRKPFQ-LRGVLMVYNVFQIVFNGWMFYH-------------------------    83
Dpul_EFX74503 ESPYSPFLICQAYLVLVKVMGPKLMRNRPAYD-LRGALVTYNAFQIIFNGWIFYQ-------------------------    83
Dpul_EFX76305 RSPLPIIGIIVSYLLLVFY-GPRFMDKRPAFT-LKYLMRIYNVFQISLSAYMFYE-------------------------    78
Mrot_XP_003700519 GSPWVCLGILGFYLYFVQDLGPSIMARRKPFN-LDRVVQAYNAMQIVICTYVFYK-------------------------    84
Nvit_XP_001599867 GSPWPGLALLGFYLHFIYRLGPSLMANRPPMK-LELVIRIYNIVQIVLSSYLFYK-------------------------    84
Amel_GB46038 DSPKPTLIYTMLYLLIVWA-GPKIMRNRKAFK-LTWALVPYNLAMACLNAYIAIQ-------------------------    92
Bimp_XP_003484909 DSPKPTLIYTMLYLLIVWA-GPKIMRNRKAFK-LTWALVPYNLAMACLNAYIAIQ-------------------------    89
Bter_XP_003396173 DSPKPTLIYTMLYLLIVWA-GPKIMRNRKAFK-LTWALVPYNLAMACLNAYIAIQ-------------------------    89
Mrot_XP_003703286 DSPKPTLIYTMLYLLIVWA-GPKVMKNRKAFK-LTWALVPYNLAMALLNAYIAIQ-------------------------    89
Hsal_EFN80181 DSPKPTLMYTILYLLIVWA-GPKAMKKRKAFK-LTWALVPYNLAMACLNAYIAIQ-------------------------    89
Tcas_XP_966527 DSPGPTLLYTLIYLFIVWI-GPKLMKNRKPFR-LTWLLIPYNLTMAVLNAYIAIQ-------------------------    89
Dmel_NP_001097580 KSPWNIIALLALYLLMVRY-APKWTARCKPLQ-LRVPLFCHSLAMIFLNGYICLE-------------------------    85
Dmel_NP_729666 DSFWTVPVLLSIYLLMVRY-APKWTTRHKPLQ-LRAPLFCHSLAMVFLNGYICLE-------------------------    78
Amel_GB54399 YSPGPILCIVGCYLAFVLKVGPKMMEKRSPFQ-LNFLLLAYNVIQVIFNIWLSLK-------------------------    87
Tcas_XP_967030 SSPVPVVTILLVYLYFVLKLGPKLMEKREAFD-LKGVLIGYNLYQVLFSTWLCCQ-------------------------   106
Dmel_NP_651062 SSPMPVVAVVLVYLAFVLKIGPEYMKNRKPMD-LKRIMVFYNAFQVLYSIWMCRT-------------------------    83
Dmel_NP_651104 GNLWIVLAIVALYVAFVLHYGPRWMANRAPFE-LKRVMQVYNVVQVLANATIFVI-------------------------    81
Amel_GB40681 GSPIIIPTIIFLYLYFILKYGPQFMKNRKPYN-LKTFIQCYNVFQIIANAYLVQQ-------------------------    79
Bter_XP_003399626 GSPIIIPSIILLYLYFVLKYGPEFMKDRKPYD-LKTFIKYYNVFQIIANTYVVQQ-------------------------    79
Nvit_XP_001607111 ENPLYICSIVFGYAYFVLKCGPKFMEKREPYS-LKNFIFYYNIFQIVSNSIIVYV-------------------------    79
Nvit_XP_001603768 KYPQIMYLTFAGYLYFVLRCGPRYMENRPAYS-LKTFIKYYNIFQIIYNSWIVYA-------------------------    80
Mrot_XP_003704078 NSPSILFVLTFSYLYFVLQCGPRYMEKKKAYS-LKTVIKIYNVFQIVANALIIKE-------------------------    79
Hsal_EFN76075 VSMWYSFFISLGYLYFIYIAGPRFMKNRPPYK-LKGFIMFYNIIQILANAWAIKE-------------------------    55
Hsal_EFN76074 NSTYQLPLIIFAYMYFVLVCGPRYMKNRPPYS-LKTFIKLYNIVQFVANMWLVYS-------------------------    79
Bimp_XP_003489235 GSPFPLLGIIFLYLLFVLRFGPLFMKNRKPYN-LNKFMICYNISMAIASATVFYG-------------------------   102
Bter_XP_003395770 GSPFPLLGIIFLYLLFVLRFGPLFMKNRKPYN-LNKFMICYNISMAIASATVFYG-------------------------   102
Mrot_XP_003700216 KSPFPLLAIVSLYLLFVLHLGPLYMRNRKPYN-LNRIMIFYNILMAIASGSVFYG-------------------------   102
Nvit_XP_001602545 ASPFPVLLILLAYLLFVLQLGPRYMRDRPPYD-LYNFMKAYNVTVAICSATVFYG-------------------------   105
Dmel_NP_649955 GSPWPSLTIVSLYLLFVLKLGRKFMENRKPYD-LRRVIRAYNIMQIVYNGVILIA-------------------------    75
Dmel_NP_649956 SNPWITMGTLIGYLLFVLKLGPKIMEHRKPFH-LNGVIRIYNIFQILYNGLILVL-------------------------    67
Dmel_NP_731419 ASHKPVLMVLATYLFFVKIAGPKIMRNRKPFD-LRGLIKAYNIMQIVYNVIMCFF-------------------------    76
Dmel_NP_649958 SSHWPVLTILGIYLVFIKIVGPWFMQNQKPYN-LDRAIKIYNIVQIAYNVILLIF-------------------------    76
Dmel_NP_649957 GSIRTSVIIITVYLLFVLKLGRKLMDKHEALQ-LRGVLKFYNIGQVLFNSVIFVW-------------------------    72
Dmel_NP_732912 TGPGPIIIILIGYLLVVFKAGRKFMEHREPYN-LRKVLKYYNMFQIFYNIMMLLP-------------------------    72
Dmel_NP_611365 GSPWPITLILIAYLLFVLKLGKIFMRNRKPYD-LKTVLKVYNLFQVLYNGLYFGM-------------------------    72
Dmel_NP_725820 GTPLPAIVIVLGYLLLIFKVGPDFMRSRKPYN-MRKAMLIYNFCQVLMNSGIFLM-------------------------    76
Tcas_XP_974047 KSPLQLITTLGLYLATVLLIGPRLMRNRKPFS-LKGTIVAYNVIQICWNLYLFLG-------------------------    82
Tcas_XP_973993 QTPLQPIVISTLYMLFILKIGPTLMKHREPLN-LKYVMIAYNIVQIVANLVVFVM-------------------------    93
Tcas_XP_975397 KSPLPVTLIMAFYTSFVFKIGPALMKNRQPMK-LDRIIMVYNWVQIILNGVIFLM-------------------------    69
          .......170.......180.......190.......200.......210.......220.......230.......240
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                                                               *                                   
Rpul_JAA58008 PELIH----------------------------VLREFGFFHSVCN---NSYIEYDRVSGFW------------------   125
Dpul_EFX85691 PELVY----------------------------VTRHFGLYHSICV---PSYIEDDKVSGFW------------------   110
Amel_GB53872 PEMIH----------------------------ILTYHGFYHSVCI---PSFIEQDVVSGFW------------------    88
Amel_GB53873 PEMIH----------------------------ILTHHGFYHSVCI---PSFIEQDVVCGFW------------------   121
Amel_GB45596 PELVH----------------------------VLKHYGFYHSVCI---PSFIEQDVVSGFW------------------   121
Bimp_XP_003490277 PELIH----------------------------VLRHYGFYHSVCI---PSFIEQDCVSGFW------------------   120
Bter_XP_003401825 PELIH----------------------------VLRHYGFYHSVCI---PSFIEQDCVSGFW------------------   120
Hsal_EFN75445 PELIH----------------------------ALRHHGLHHSICN---TSFIEQNCVSGFW------------------   120
Mrot_XP_003707508 PELIY----------------------------VLRNYGFQYSICV---PSYIKADCVSGFW------------------   120
Tcas_XP_970514 PEFLH----------------------------TLTHHGLYHSVCV---PSFIEQDKVSGFW------------------   118
Dmel_NP_730187 PELIH----------------------------VLRHYGLFHSVCV---PSYIEQDRVCGFW------------------   118
Bimp_XP_003488925 SEVYH----------------------------ILSYHGFYHSICI---PSFLTQDPVAAFW------------------   121
Bter_XP_003398598 SEMYH----------------------------VLSYYGFYHSVCV---PSFLTQDPVTAFW------------------   121
Bimp_XP_003488983 SELYH----------------------------VLSHYGFQHSICI----SYMTYDPVMAFW------------------   119
Bter_XP_003398349 SELYH----------------------------VLRHYGFQYSVCI----SYITYDPVMTFW------------------   119
Bimp_XP_003488976 PGMFH----------------------------VLRHHGFYHSICI---PSHLTQDPVFGFW------------------   120
Bter_XP_003402700 PGMFH----------------------------VLRHHGFYHSICI---PSHLTQDPVFGFW------------------   120
Bter_XP_003401771 PEMFH----------------------------TLRHHGFYYSICS---PSYLTQDHVSGFW------------------   120
Bimp_XP_003492944 SEMFH----------------------------TLSNYGFYYSVCV---PNFLTRDPVAAFW------------------   117
Bter_XP_003401772 SEMYH----------------------------ILSNYGFYYSVCV---PNFLTQDSVAAFW------------------   124
Bimp_XP_003486801 PEMFS----------------------------TLRHHGFYHSICI---PSNLLQDHVSGFW------------------   120
Bter_XP_003401883 PEMFS----------------------------TLRHHGFYHSICI---PSNFFQDHVCGFW------------------   121
Bimp_XP_003492943 PELFH----------------------------ILYNHGFYYSICS---NSYYTHDNVCAFW------------------   121
Bter_XP_003401773 PELFH----------------------------ILYNHGFYYSICS---NSYYTHDHVCAFW------------------   121
Bimp_XP_003484516 PELLF----------------------------ALLHHSFYHSICL---PSNYYQNPVSGFW------------------   120
Rpul_JAA57286 --FLK----------------------------RSYFGGGYSIICQ---GIDYQARDQTTME---FLE------------   109
Dpul_EFX88828 --GLV----------------------------HAWL-FRYSLRCQ---PVDY-SDDPDELI---VAQ------------   114
Bimp_XP_003490999 --SLV----------------------------SGWG-GHYSFRCQ---PVDY-SDNPLAIR---MAH------------   114
Bter_XP_003399502 --SLV----------------------------SGWG-GHYSFRCQ---PVDY-SDDPLAIR---MAR------------   114
Mrot_XP_003700522 --SVM----------------------------SGWG-GHYSFRCQ---PVDY-SNSPLALR---MAH------------   114
Hsal_EFN75681 --SLL----------------------------AGWG-GHYSFKCE---PVDY-SDNPLALR---MTH------------   114
Nvit_XP_001600048 --CLA----------------------------SGWG-GDYSFRCQ---PVDY-SRSPQAMR---MAR------------   114
Tcas_XP_971599 --SAV----------------------------AGWM-NHYSFKCQ---PVDY-SRSPLAMR---MAR------------   114
Amel_GB51249 IRIGM----------------------------SGWLTGDYSLRCQ---PVDY-SDRPQ---------------------   135
Bimp_XP_003491013 --IGM----------------------------SGWLTGDYSLRCQ---PVDY-SDRPQVLRVAQMVH------------   117
Bter_XP_003399534 --IGM----------------------------SGWLTGDYSLRCQ---PVDY-SDRPQVLR---MVH------------   114
Mrot_XP_003700524 VRIAM----------------------------SGWLTGDYSIRCQ---PVDY-SDRPQAMR---MVH------------   141
Nvit_XP_001599996 --IGM----------------------------SGWLTGDYSLRCQ---PVDY-SDRPQVLR---MVH------------   114
Hsal_EFN86956 IRIGM----------------------------SGWLTGDYSLRCQ---PVNY-SNKPQVLR---MVH------------   137
Tcas_XP_968784 --IGM----------------------------GGWFTGEYSIRCQ---PVDY-SNKPSTIR---MVH------------   114
Dmel_NP_730841 --IGI----------------------------SGWLTGHYSFRCQ---PVDY-SNNPRTLR---MVH------------   114
Dmel_NP_730843 --CLM----------------------------GGWW-GSYSFRCQ---PVDY-TDSPTSRR---MVH------------   113
Tcas_XP_968706 --FCA----------------------------SGWLTGEYSFRCQ---PIDI-SANPRTMR---MVN------------   114
Amel_GB51247 --YLM----------------------------SGWA-KGYSFRCQ---PVDY-SNNAMALR---MAN------------   114
Bimp_XP_003491006 --YLM----------------------------SGWA-KGYSFRCQ---PVDY-SNSPLALR---MAN------------   114
Bter_XP_003399522 --YLM----------------------------SGWA-KGYSFRCQ---PVDY-SNSPLALR---MAN------------   114
Mrot_XP_003700456 --YLMSGWAKGYSFRCQPVDYSYSPIALRMYLMSGWA-KGYSFRCQ---PVDY-SYSPIALR---MVN------------   142
Nvit_XP_001600017 --YLM----------------------------SGWA-RGYSFRCQ---PVDY-SNNTLAIR---MAA------------   114
Tcas_XP_971544 --YLM----------------------------SGWW-GSYSFRCQ---PVDY-SNSPMALR---MAR------------   114
Dmel_NP_730846 --YLM----------------------------SGWW-GHYSLKCQ---PVDY-STTGLAMR---MVN------------   114
Dmel_NP_649754 --SCI----------------------------GGWL-NGYNLRCE---PVNY-SYSPKAIR---TAE------------   113
Dpul_EFX76285 --SLM----------------------------GGWL-FHYSLKCQ---PVDY-SDDPIAIR---MVY------------   113
Amel_GB54396 --GLM----------------------------AGWL-HDYNYYCQ---PVDY-TDNPLSRR---MAN------------   110
Bimp_XP_003491027 --GLM----------------------------AGWL-HDYNYSCQ---PVDY-SDNPKSIR---MAK------------   110
Bter_XP_003399529 --GLM----------------------------AGWL-YDYNYFCQ---PVDY-SDNPKSIR---MAK------------   110
Hsal_EFN85774 --GLV----------------------------AGWL-YDYNFTCQ---PVDY-SYNPNPVR---MAR------------   106
Mrot_XP_003700518 --GLL----------------------------GGWG-GQYSFRCQ---PVDY-SNSPQALR---MAR------------   110
Nvit_XP_001599838 --GLM----------------------------AGWL-YDYSYRCQ---PVDY-SITPKSMR---MAN------------   110
Dmel_NP_651060 --GYK----------------------------GGWG-GHYNFKCQ---PVTY-ESDPISMR---MAR------------   117
Amel_GB54401 --HLM----------------------------SGWL-LDYSYKCQ---PVDY-SHNPSALR---MAN------------    40
Bimp_XP_003490969 --HLM----------------------------SGWL-LDYSYKCQ---PVDY-SHNPSALR---MAN------------   143
Bter_XP_003399613 --HLM----------------------------SGWL-LDYSYKCQ---PVDY-SHNPSALR---MAN------------   143
Nvit_XP_001599942 --HLM----------------------------SGWL-LDYSYKCQ---PVDY-SHNPLALR---MAN------------   147
Hsal_EFN76719 --HLM----------------------------SGWL-LDYSYKCQ---PVDY-SHNPSAVR---MAN------------   220
Tcas_XP_968636 --HLM----------------------------SGWF-WDYSFKCQ---PVDY-SNNKKALR---MAN------------   114
Dmel_NP_788716 --HLM----------------------------AGWL-NYYNLKCQ---PVDY-SDSPSSKR---MLN------------   147
Amel_GB54302 --GLD----------------------------AAWL-RKYSWKCQ---SVDF-SNSPEALR---VAR------------   115
Bimp_XP_003490977 --GLD----------------------------AAWL-RKYSWKCQ---PVDY-SNSPDALR---VAR------------   126
Bter_XP_003399465 --GLD----------------------------AAWL-RKYSWKCQ---PVDY-SNSPDALR---VAR------------   126
Mrot_XP_003700520 --GLD----------------------------AAWL-RKYSWKCQ---SVDY-SYSPEALR---IAR------------   126
Nvit_XP_001599914 --GLE----------------------------GAWL-RHYSWKCE---PVDF-SNSPHALR---VAR------------   151
Tcas_XP_968563 --ALE----------------------------GAYW-DKYSWKCE---PVDF-SWSPHALR---VAR------------   115
Dmel_NP_651063 ---------------------------------GVVIWQYYSWRCQ---PVDW-SRTPKAYR---EAR------------   112
Dpul_EFX74343 --LGR----------------------------FGWLSGNYSFICQ---PVDY-SNNEAALR---ILR------------   114
Dpul_EFX74342 --LGR----------------------------FGWLSGNYSFICQ---PVDY-SNSEAALR---ILR------------   114
Dpul_EFX74344 --LSR----------------------------HGWLSGNYNYFCE---PVDY-SYNEASFR---VLL------------   114
Dpul_EFX74345 --ICR----------------------------LTWF-NGYSFICQ---PVDY-SDNEDALQ---LIK------------   113
Dpul_EFX74502 --ICR----------------------------LTWF-NGYSFICQ---PVDY-SDNADALQ---LIV------------   115
Dpul_EFX74346 --TCR----------------------------LSWF-NGYSLICQ---PVDY-SANEDALQ---LVA------------   113
Dpul_EFX74501 --TCR----------------------------VTWF-NGYSLRCQ---PVDY-SDNKDALQ---IIV------------   113
Dpul_EFX74503 --VCR----------------------------LTWF-KGYSLICQ---PMDY-SYSEDALQ---IIK------------   113
Dpul_EFX76305 --FLV----------------------------TSVL-SRYDLTCQ---PIDT-SMDPLALR---MAD------------   108
Mrot_XP_003700519 --ALQ----------------------------LAWL-GHYSFVCE---PVDY-SYNPRALE---IAR------------   114
Nvit_XP_001599867 --ACI----------------------------LGWL-KDYNYSCE---PVDY-SDTPRAVE---IAG------------   114
Amel_GB46038 ---LF----------------------------VASTRLRYSYVCQ---PIRH-VTRPDELQ---IAH------------   122
Bimp_XP_003484909 ---LF----------------------------VASTRLRYSYVCQ---PIRH-VTRPDELQ---IAH------------   119
Bter_XP_003396173 ---LF----------------------------VASTRLRYSYVCQ---PIRH-VTRPDELQ---IAH------------   119
Mrot_XP_003703286 ---LF----------------------------VASTRLRYSYVCQ---PIRH-VTRPDELQ---IAH------------   119
Hsal_EFN80181 ---LF----------------------------LASTRLRYSYVCQ---PIRH-ITRPDELQ---IAH------------   119
Tcas_XP_966527 ---LL----------------------------TASTRLRYSYICE---PCRQ-RYHPDELQ---IAN------------   119
Dmel_NP_001097580 --FL-----------------------------TASLSLGYNFACQ---ECRV-SHDPHEIR---IAA------------   115
Dmel_NP_729666 ---LY----------------------------AATRDLDYNFGCQ---PCRV-SFDPHEMR---LTK------------   108
Amel_GB54399 --ALE----------------------------PSVVSILLLPKCQ---NPTS-LNLNTKNT---ISS------------   118
Tcas_XP_967030 --AMTV---------------------------KSALPHLLNHTCR---NP-S-TNKEFQFA---LAN------------   137
Dmel_NP_651062 --SIQE---------------------------SNVMASIFSKKCE-----IN-RTREQNLT---LYS------------   113
Dmel_NP_651104 --GLS----------------------------NTYLQPGYSWTCQ---PVDHTDRSPAMMK---TLY------------   113
Amel_GB40681 --NIS----------------------------AGWF-SEISVFCE---IPDY-SYKPGPVK---IAH------------   109
Bter_XP_003399626 --FIT----------------------------VGWF-TEITMYCE---IPDF-SYKPGPLK---LTY------------   109
Nvit_XP_001607111 --MYT----------------------------AGWT-TEFTLGCE---PLRT-STRPIDMR---LLN------------   109
Nvit_XP_001603768 --CIK----------------------------NGMF-TDIGLGCV---FVDR-SPTGKPME---LVH------------   110
Mrot_XP_003704078 --IFD----------------------------AGWY-EDYFFYCA---PIDL-TMNPTSMK---ICR------------   109
Hsal_EFN76075 --YIR----------------------------AGWF-TKYGFKCW---KPDF--DSPNAQM---IFN------------    84
Hsal_EFN76074 --FVN----------------------------AGIVIRK--LFCP--VEMDY-TRNPVTTK---LIRCAWGYFLLKLLD   121
Bimp_XP_003489235 --LLT----------------------------SGFT-TKFSLGCE---THVI-SNDPDSYR---TAR------------   132
Bter_XP_003395770 --LLT----------------------------SGFT-TKFSLGCE---THVI-SNDPDSYR---TAR------------   132
Mrot_XP_003700216 --LLT----------------------------SGYT-TKYSLRCE---PHIV-SYDPESYR---MAR------------   132
Nvit_XP_001602545 --LLT----------------------------SGFT-TNLSWGCE---PVDY-SLNPEAIS---MAR------------   135
Dmel_NP_649955 --GLH----------------------------FLFVLKAYDLRCITKLPLDHELKSRERWL------------------   107
Dmel_NP_649956 --GVH----------------------------FLFVLKAYQISCIVSLPMDHKYKDRERLI------------------    99
Dmel_NP_731419 --AVH----------------------------FMLGPGDYNFKCIKNLPPDHEYKTWERWL------------------   108
Dmel_NP_649958 --SVH----------------------------FMLGPGNYNFSCISNLPLDHEYKNWERWL------------------   108
Dmel_NP_649957 --GIH----------------------------LLFVQKPYNLSCMQVLPQDHELKSTERTL------------------   104
Dmel_NP_732912 --GYY----------------------------FMLVFQPYNFRCMTVLQQDHPLKNWERCI------------------   104
Dmel_NP_611365 --VFY----------------------------YLFIVGICNLHCIESFPEGHERKQLERVL------------------   104
Dmel_NP_725820 --GTY----------------------------YLFIKKLYDFRCMTMLSSDHPDKDVDRLL------------------   108
Tcas_XP_974047 ---------------------------------FVGLSNNLSIVCT---PYEK-SNRQEVLQ---MIE------------   110
Tcas_XP_973993 ---------------------------------FAKIVPNLNFLCS---PADN-STP----A---MLA------------   117
Tcas_XP_975397 ---------------------------------ALRELPKLSIFCS---PIDK-SNHPDALA---VLNLQYAYTMLKIFD   109
          .......250.......260.......270.......280.......290.......300.......310.......320
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Rpul_JAA58008 --------------------------------------------------------------------------------   125
Dpul_EFX85691 --------------------------------------------------------------------------------   110
Amel_GB53872 --------------------------------------------------------------------------------    88
Amel_GB53873 --------------------------------------------------------------------------------   121
Amel_GB45596 --------------------------------------------------------------------------------   121
Bimp_XP_003490277 --------------------------------------------------------------------------------   120
Bter_XP_003401825 --------------------------------------------------------------------------------   120
Hsal_EFN75445 --------------------------------------------------------------------------------   120
Mrot_XP_003707508 --------------------------------------------------------------------------------   120
Tcas_XP_970514 --------------------------------------------------------------------------------   118
Dmel_NP_730187 --------------------------------------------------------------------------------   118
Bimp_XP_003488925 --------------------------------------------------------------------------------   121
Bter_XP_003398598 --------------------------------------------------------------------------------   121
Bimp_XP_003488983 --------------------------------------------------------------------------------   119
Bter_XP_003398349 --------------------------------------------------------------------------------   119
Bimp_XP_003488976 --------------------------------------------------------------------------------   120
Bter_XP_003402700 --------------------------------------------------------------------------------   120
Bter_XP_003401771 --------------------------------------------------------------------------------   120
Bimp_XP_003492944 --------------------------------------------------------------------------------   117
Bter_XP_003401772 --------------------------------------------------------------------------------   124
Bimp_XP_003486801 --------------------------------------------------------------------------------   120
Bter_XP_003401883 --------------------------------------------------------------------------------   121
Bimp_XP_003492943 --------------------------------------------------------------------------------   121
Bter_XP_003401773 --------------------------------------------------------------------------------   121
Bimp_XP_003484516 --------------------------------------------------------------------------------   120
Rpul_JAA57286 --------------------------------------------------------------------------------   109
Dpul_EFX88828 --------------------------------------------------------------------------------   114
Bimp_XP_003490999 --------------------------------------------------------------------------------   114
Bter_XP_003399502 --------------------------------------------------------------------------------   114
Mrot_XP_003700522 --------------------------------------------------------------------------------   114
Hsal_EFN75681 --------------------------------------------------------------------------------   114
Nvit_XP_001600048 --------------------------------------------------------------------------------   114
Tcas_XP_971599 --------------------------------------------------------------------------------   114
Amel_GB51249 --------------------------------------------------------------------------------   135
Bimp_XP_003491013 --------------------------------------------------------------------------------   117
Bter_XP_003399534 --------------------------------------------------------------------------------   114
Mrot_XP_003700524 --------------------------------------------------------------------------------   141
Nvit_XP_001599996 --------------------------------------------------------------------------------   114
Hsal_EFN86956 --------------------------------------------------------------------------------   137
Tcas_XP_968784 --------------------------------------------------------------------------------   114
Dmel_NP_730841 --------------------------------------------------------------------------------   114
Dmel_NP_730843 --------------------------------------------------------------------------------   113
Tcas_XP_968706 --------------------------------------------------------------------------------   114
Amel_GB51247 --------------------------------------------------------------------------------   114
Bimp_XP_003491006 --------------------------------------------------------------------------------   114
Bter_XP_003399522 --------------------------------------------------------------------------------   114
Mrot_XP_003700456 --------------------------------------------------------------------------------   142
Nvit_XP_001600017 --------------------------------------------------------------------------------   114
Tcas_XP_971544 --------------------------------------------------------------------------------   114
Dmel_NP_730846 --------------------------------------------------------------------------------   114
Dmel_NP_649754 --------------------------------------------------------------------------------   113
Dpul_EFX76285 --------------------------------------------------------------------------------   113
Amel_GB54396 --------------------------------------------------------------------------------   110
Bimp_XP_003491027 --------------------------------------------------------------------------------   110
Bter_XP_003399529 --------------------------------------------------------------------------------   110
Hsal_EFN85774 --------------------------------------------------------------------------------   106
Mrot_XP_003700518 --------------------------------------------------------------------------------   110
Nvit_XP_001599838 --------------------------------------------------------------------------------   110
Dmel_NP_651060 --------------------------------------------------------------------------------   117
Amel_GB54401 --------------------------------------------------------------------------------    40
Bimp_XP_003490969 --------------------------------------------------------------------------------   143
Bter_XP_003399613 --------------------------------------------------------------------------------   143
Nvit_XP_001599942 --------------------------------------------------------------------------------   147
Hsal_EFN76719 --------------------------------------------------------------------------------   220
Tcas_XP_968636 --------------------------------------------------------------------------------   114
Dmel_NP_788716 --------------------------------------------------------------------------------   147
Amel_GB54302 --------------------------------------------------------------------------------   115
Bimp_XP_003490977 --------------------------------------------------------------------------------   126
Bter_XP_003399465 --------------------------------------------------------------------------------   126
Mrot_XP_003700520 --------------------------------------------------------------------------------   126
Nvit_XP_001599914 --------------------------------------------------------------------------------   151
Tcas_XP_968563 --------------------------------------------------------------------------------   115
Dmel_NP_651063 --------------------------------------------------------------------------------   112
Dpul_EFX74343 --------------------------------------------------------------------------------   114
Dpul_EFX74342 --------------------------------------------------------------------------------   114
Dpul_EFX74344 --------------------------------------------------------------------------------   114
Dpul_EFX74345 --------------------------------------------------------------------------------   113
Dpul_EFX74502 --------------------------------------------------------------------------------   115
Dpul_EFX74346 --------------------------------------------------------------------------------   113
Dpul_EFX74501 --------------------------------------------------------------------------------   113
Dpul_EFX74503 --------------------------------------------------------------------------------   113
Dpul_EFX76305 --------------------------------------------------------------------------------   108
Mrot_XP_003700519 --------------------------------------------------------------------------------   114
Nvit_XP_001599867 --------------------------------------------------------------------------------   114
Amel_GB46038 --------------------------------------------------------------------------------   122
Bimp_XP_003484909 --------------------------------------------------------------------------------   119
Bter_XP_003396173 --------------------------------------------------------------------------------   119
Mrot_XP_003703286 --------------------------------------------------------------------------------   119
Hsal_EFN80181 --------------------------------------------------------------------------------   119
Tcas_XP_966527 --------------------------------------------------------------------------------   119
Dmel_NP_001097580 --------------------------------------------------------------------------------   115
Dmel_NP_729666 --------------------------------------------------------------------------------   108
Amel_GB54399 --------------------------------------------------------------------------------   118
Tcas_XP_967030 --------------------------------------------------------------------------------   137
Dmel_NP_651062 --------------------------------------------------------------------------------   113
Dmel_NP_651104 --------------------------------------------------------------------------------   113
Amel_GB40681 --------------------------------------------------------------------------------   109
Bter_XP_003399626 --------------------------------------------------------------------------------   109
Nvit_XP_001607111 --------------------------------------------------------------------------------   109
Nvit_XP_001603768 --------------------------------------------------------------------------------   110
Mrot_XP_003704078 --------------------------------------------------------------------------------   109
Hsal_EFN76075 --------------------------------------------------------------------------------    84
Hsal_EFN76074 YVETVIFVLRKKNNQVSVLHVYHHVSTAIIAWLGIRYYCTAPMILICIINSFVHSVMYIYYFLASCGPDTQKMIAPMKPW   201
Bimp_XP_003489235 --------------------------------------------------------------------------------   132
Bter_XP_003395770 --------------------------------------------------------------------------------   132
Mrot_XP_003700216 --------------------------------------------------------------------------------   132
Nvit_XP_001602545 --------------------------------------------------------------------------------   135
Dmel_NP_649955 --------------------------------------------------------------------------------   107
Dmel_NP_649956 --------------------------------------------------------------------------------    99
Dmel_NP_731419 --------------------------------------------------------------------------------   108
Dmel_NP_649958 --------------------------------------------------------------------------------   108
Dmel_NP_649957 --------------------------------------------------------------------------------   104
Dmel_NP_732912 --------------------------------------------------------------------------------   104
Dmel_NP_611365 --------------------------------------------------------------------------------   104
Dmel_NP_725820 --------------------------------------------------------------------------------   108
Tcas_XP_974047 --------------------------------------------------------------------------------   110
Tcas_XP_973993 --------------------------------------------------------------------------------   117
Tcas_XP_975397 LLDTVFFVLRKKHSQVTFLHVYHHTMMAVFSWITCKFFIGGQVFFLGLPNLFVHVVMYFYYFLTSWDPTYRNSVLKKYIT   189
          .......330.......340.......350.......360.......370.......380.......390.......400
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Rpul_JAA58008 --------------------------------------------------------------------------------   125
Dpul_EFX85691 --------------------------------------------------------------------------------   110
Amel_GB53872 --------------------------------------------------------------------------------    88
Amel_GB53873 --------------------------------------------------------------------------------   121
Amel_GB45596 --------------------------------------------------------------------------------   121
Bimp_XP_003490277 --------------------------------------------------------------------------------   120
Bter_XP_003401825 --------------------------------------------------------------------------------   120
Hsal_EFN75445 --------------------------------------------------------------------------------   120
Mrot_XP_003707508 --------------------------------------------------------------------------------   120
Tcas_XP_970514 --------------------------------------------------------------------------------   118
Dmel_NP_730187 --------------------------------------------------------------------------------   118
Bimp_XP_003488925 --------------------------------------------------------------------------------   121
Bter_XP_003398598 --------------------------------------------------------------------------------   121
Bimp_XP_003488983 --------------------------------------------------------------------------------   119
Bter_XP_003398349 --------------------------------------------------------------------------------   119
Bimp_XP_003488976 --------------------------------------------------------------------------------   120
Bter_XP_003402700 --------------------------------------------------------------------------------   120
Bter_XP_003401771 --------------------------------------------------------------------------------   120
Bimp_XP_003492944 --------------------------------------------------------------------------------   117
Bter_XP_003401772 --------------------------------------------------------------------------------   124
Bimp_XP_003486801 --------------------------------------------------------------------------------   120
Bter_XP_003401883 --------------------------------------------------------------------------------   121
Bimp_XP_003492943 --------------------------------------------------------------------------------   121
Bter_XP_003401773 --------------------------------------------------------------------------------   121
Bimp_XP_003484516 --------------------------------------------------------------------------------   120
Rpul_JAA57286 ---------L----------------------------------------------------------------------   110
Dpul_EFX88828 ---------M----------------------------------------------------------------------   115
Bimp_XP_003490999 ---------G----------------------------------------------------------------------   115
Bter_XP_003399502 ---------G----------------------------------------------------------------------   115
Mrot_XP_003700522 ---------G----------------------------------------------------------------------   115
Hsal_EFN75681 ---------G----------------------------------------------------------------------   115
Nvit_XP_001600048 ---------G----------------------------------------------------------------------   115
Tcas_XP_971599 ---------G----------------------------------------------------------------------   115
Amel_GB51249 --------------------------------------------------------------------------------   135
Bimp_XP_003491013 ---------A----------------------------------------------------------------------   118
Bter_XP_003399534 ---------A----------------------------------------------------------------------   115
Mrot_XP_003700524 ---------A----------------------------------------------------------------------   142
Nvit_XP_001599996 ---------A----------------------------------------------------------------------   115
Hsal_EFN86956 ---------A----------------------------------------------------------------------   138
Tcas_XP_968784 ---------A----------------------------------------------------------------------   115
Dmel_NP_730841 ---------A----------------------------------------------------------------------   115
Dmel_NP_730843 ---------A----------------------------------------------------------------------   114
Tcas_XP_968706 ---------V----------------------------------------------------------------------   115
Amel_GB51247 ---------T----------------------------------------------------------------------   115
Bimp_XP_003491006 ---------T----------------------------------------------------------------------   115
Bter_XP_003399522 ---------T----------------------------------------------------------------------   115
Mrot_XP_003700456 ---------T----------------------------------------------------------------------   143
Nvit_XP_001600017 ---------T----------------------------------------------------------------------   115
Tcas_XP_971544 ---------T----------------------------------------------------------------------   115
Dmel_NP_730846 ---------I----------------------------------------------------------------------   115
Dmel_NP_649754 ---------G----------------------------------------------------------------------   114
Dpul_EFX76285 ---------A----------------------------------------------------------------------   114
Amel_GB54396 ---------A----------------------------------------------------------------------   111
Bimp_XP_003491027 ---------I----------------------------------------------------------------------   111
Bter_XP_003399529 ---------I----------------------------------------------------------------------   111
Hsal_EFN85774 ---------A----------------------------------------------------------------------   107
Mrot_XP_003700518 ---------A----------------------------------------------------------------------   111
Nvit_XP_001599838 ---------G----------------------------------------------------------------------   111
Dmel_NP_651060 ---------A----------------------------------------------------------------------   118
Amel_GB54401 ---------L----------------------------------------------------------------------    41
Bimp_XP_003490969 ---------L----------------------------------------------------------------------   144
Bter_XP_003399613 ---------L----------------------------------------------------------------------   144
Nvit_XP_001599942 ---------L----------------------------------------------------------------------   148
Hsal_EFN76719 ---------L----------------------------------------------------------------------   221
Tcas_XP_968636 ---------L----------------------------------------------------------------------   115
Dmel_NP_788716 ---------L----------------------------------------------------------------------   148
Amel_GB54302 ---------G----------------------------------------------------------------------   116
Bimp_XP_003490977 ---------G----------------------------------------------------------------------   127
Bter_XP_003399465 ---------G----------------------------------------------------------------------   127
Mrot_XP_003700520 ---------G----------------------------------------------------------------------   127
Nvit_XP_001599914 ---------G----------------------------------------------------------------------   152
Tcas_XP_968563 ---------G----------------------------------------------------------------------   116
Dmel_NP_651063 ---------V----------------------------------------------------------------------   113
Dpul_EFX74343 ---------A----------------------------------------------------------------------   115
Dpul_EFX74342 ---------A----------------------------------------------------------------------   115
Dpul_EFX74344 ---------A----------------------------------------------------------------------   115
Dpul_EFX74345 ---------M----------------------------------------------------------------------   114
Dpul_EFX74502 ---------L----------------------------------------------------------------------   116
Dpul_EFX74346 ---------I----------------------------------------------------------------------   114
Dpul_EFX74501 ---------I----------------------------------------------------------------------   114
Dpul_EFX74503 ---------T----------------------------------------------------------------------   114
Dpul_EFX76305 ---------V----------------------------------------------------------------------   109
Mrot_XP_003700519 ---------V----------------------------------------------------------------------   115
Nvit_XP_001599867 ---------T----------------------------------------------------------------------   115
Amel_GB46038 ---------A----------------------------------------------------------------------   123
Bimp_XP_003484909 ---------A----------------------------------------------------------------------   120
Bter_XP_003396173 ---------A----------------------------------------------------------------------   120
Mrot_XP_003703286 ---------A----------------------------------------------------------------------   120
Hsal_EFN80181 ---------A----------------------------------------------------------------------   120
Tcas_XP_966527 ---------A----------------------------------------------------------------------   120
Dmel_NP_001097580 ---------A----------------------------------------------------------------------   116
Dmel_NP_729666 ---------A----------------------------------------------------------------------   109
Amel_GB54399 ---------A----------------------------------------------------------------------   119
Tcas_XP_967030 ---------G----------------------------------------------------------------------   138
Dmel_NP_651062 ---------G----------------------------------------------------------------------   114
Dmel_NP_651104 ---------A----------------------------------------------------------------------   114
Amel_GB40681 ---------T----------------------------------------------------------------------   110
Bter_XP_003399626 ---------I----------------------------------------------------------------------   110
Nvit_XP_001607111 ---------V----------------------------------------------------------------------   110
Nvit_XP_001603768 ---------V----------------------------------------------------------------------   111
Mrot_XP_003704078 ---------I----------------------------------------------------------------------   110
Hsal_EFN76075 ---------I----------------------------------------------------------------------    85
Hsal_EFN76074 ITIMQMITVI----------------------------------------------------------------------   211
Bimp_XP_003489235 ---------W----------------------------------------------------------------------   133
Bter_XP_003395770 ---------W----------------------------------------------------------------------   133
Mrot_XP_003700216 ---------W----------------------------------------------------------------------   133
Nvit_XP_001602545 ---------W----------------------------------------------------------------------   136
Dmel_NP_649955 --------------------------------------------------------------------------------   107
Dmel_NP_649956 --------------------------------------------------------------------------------    99
Dmel_NP_731419 --------------------------------------------------------------------------------   108
Dmel_NP_649958 --------------------------------------------------------------------------------   108
Dmel_NP_649957 --------------------------------------------------------------------------------   104
Dmel_NP_732912 --------------------------------------------------------------------------------   104
Dmel_NP_611365 --------------------------------------------------------------------------------   104
Dmel_NP_725820 --------------------------------------------------------------------------------   108
Tcas_XP_974047 ---------L----------------------------------------------------------------------   111
Tcas_XP_973993 ---------A----------------------------------------------------------------------   118
Tcas_XP_975397 QLQIVQHCFIFTAFALPLFNTSCSYPKPLLCVFLTQAAIMIYLFTNFYIKAYLRPKKLKYVQTLLFIKMTSVLEHLVSGY   269
          .......410.......420.......430.......440.......450.......460.......470.......480
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Rpul_JAA58008 --------------------------------------------------------------------------------   125
Dpul_EFX85691 --------------------------------------------------------------------------------   110
Amel_GB53872 --------------------------------------------------------------------------------    88
Amel_GB53873 --------------------------------------------------------------------------------   121
Amel_GB45596 --------------------------------------------------------------------------------   121
Bimp_XP_003490277 --------------------------------------------------------------------------------   120
Bter_XP_003401825 --------------------------------------------------------------------------------   120
Hsal_EFN75445 --------------------------------------------------------------------------------   120
Mrot_XP_003707508 --------------------------------------------------------------------------------   120
Tcas_XP_970514 --------------------------------------------------------------------------------   118
Dmel_NP_730187 --------------------------------------------------------------------------------   118
Bimp_XP_003488925 --------------------------------------------------------------------------------   121
Bter_XP_003398598 --------------------------------------------------------------------------------   121
Bimp_XP_003488983 --------------------------------------------------------------------------------   119
Bter_XP_003398349 --------------------------------------------------------------------------------   119
Bimp_XP_003488976 --------------------------------------------------------------------------------   120
Bter_XP_003402700 --------------------------------------------------------------------------------   120
Bter_XP_003401771 --------------------------------------------------------------------------------   120
Bimp_XP_003492944 --------------------------------------------------------------------------------   117
Bter_XP_003401772 --------------------------------------------------------------------------------   124
Bimp_XP_003486801 --------------------------------------------------------------------------------   120
Bter_XP_003401883 --------------------------------------------------------------------------------   121
Bimp_XP_003492943 --------------------------------------------------------------------------------   121
Bter_XP_003401773 --------------------------------------------------------------------------------   121
Bimp_XP_003484516 --------------------------------------------------------------------------------   120
Rpul_JAA57286 --------------------------------------------------------------------------------   110
Dpul_EFX88828 --------------------------------------------------------------------------------   115
Bimp_XP_003490999 --------------------------------------------------------------------------------   115
Bter_XP_003399502 --------------------------------------------------------------------------------   115
Mrot_XP_003700522 --------------------------------------------------------------------------------   115
Hsal_EFN75681 --------------------------------------------------------------------------------   115
Nvit_XP_001600048 --------------------------------------------------------------------------------   115
Tcas_XP_971599 --------------------------------------------------------------------------------   115
Amel_GB51249 --------------------------------------------------------------------------------   135
Bimp_XP_003491013 --------------------------------------------------------------------------------   118
Bter_XP_003399534 --------------------------------------------------------------------------------   115
Mrot_XP_003700524 --------------------------------------------------------------------------------   142
Nvit_XP_001599996 --------------------------------------------------------------------------------   115
Hsal_EFN86956 --------------------------------------------------------------------------------   138
Tcas_XP_968784 --------------------------------------------------------------------------------   115
Dmel_NP_730841 --------------------------------------------------------------------------------   115
Dmel_NP_730843 --------------------------------------------------------------------------------   114
Tcas_XP_968706 --------------------------------------------------------------------------------   115
Amel_GB51247 --------------------------------------------------------------------------------   115
Bimp_XP_003491006 --------------------------------------------------------------------------------   115
Bter_XP_003399522 --------------------------------------------------------------------------------   115
Mrot_XP_003700456 --------------------------------------------------------------------------------   143
Nvit_XP_001600017 --------------------------------------------------------------------------------   115
Tcas_XP_971544 --------------------------------------------------------------------------------   115
Dmel_NP_730846 --------------------------------------------------------------------------------   115
Dmel_NP_649754 --------------------------------------------------------------------------------   114
Dpul_EFX76285 --------------------------------------------------------------------------------   114
Amel_GB54396 --------------------------------------------------------------------------------   111
Bimp_XP_003491027 --------------------------------------------------------------------------------   111
Bter_XP_003399529 --------------------------------------------------------------------------------   111
Hsal_EFN85774 --------------------------------------------------------------------------------   107
Mrot_XP_003700518 --------------------------------------------------------------------------------   111
Nvit_XP_001599838 --------------------------------------------------------------------------------   111
Dmel_NP_651060 --------------------------------------------------------------------------------   118
Amel_GB54401 --------------------------------------------------------------------------------    41
Bimp_XP_003490969 --------------------------------------------------------------------------------   144
Bter_XP_003399613 --------------------------------------------------------------------------------   144
Nvit_XP_001599942 --------------------------------------------------------------------------------   148
Hsal_EFN76719 --------------------------------------------------------------------------------   221
Tcas_XP_968636 --------------------------------------------------------------------------------   115
Dmel_NP_788716 --------------------------------------------------------------------------------   148
Amel_GB54302 --------------------------------------------------------------------------------   116
Bimp_XP_003490977 --------------------------------------------------------------------------------   127
Bter_XP_003399465 --------------------------------------------------------------------------------   127
Mrot_XP_003700520 --------------------------------------------------------------------------------   127
Nvit_XP_001599914 --------------------------------------------------------------------------------   152
Tcas_XP_968563 --------------------------------------------------------------------------------   116
Dmel_NP_651063 --------------------------------------------------------------------------------   113
Dpul_EFX74343 --------------------------------------------------------------------------------   115
Dpul_EFX74342 --------------------------------------------------------------------------------   115
Dpul_EFX74344 --------------------------------------------------------------------------------   115
Dpul_EFX74345 --------------------------------------------------------------------------------   114
Dpul_EFX74502 --------------------------------------------------------------------------------   116
Dpul_EFX74346 --------------------------------------------------------------------------------   114
Dpul_EFX74501 --------------------------------------------------------------------------------   114
Dpul_EFX74503 --------------------------------------------------------------------------------   114
Dpul_EFX76305 --------------------------------------------------------------------------------   109
Mrot_XP_003700519 --------------------------------------------------------------------------------   115
Nvit_XP_001599867 --------------------------------------------------------------------------------   115
Amel_GB46038 --------------------------------------------------------------------------------   123
Bimp_XP_003484909 --------------------------------------------------------------------------------   120
Bter_XP_003396173 --------------------------------------------------------------------------------   120
Mrot_XP_003703286 --------------------------------------------------------------------------------   120
Hsal_EFN80181 --------------------------------------------------------------------------------   120
Tcas_XP_966527 --------------------------------------------------------------------------------   120
Dmel_NP_001097580 --------------------------------------------------------------------------------   116
Dmel_NP_729666 --------------------------------------------------------------------------------   109
Amel_GB54399 --------------------------------------------------------------------------------   119
Tcas_XP_967030 --------------------------------------------------------------------------------   138
Dmel_NP_651062 --------------------------------------------------------------------------------   114
Dmel_NP_651104 --------------------------------------------------------------------------------   114
Amel_GB40681 --------------------------------------------------------------------------------   110
Bter_XP_003399626 --------------------------------------------------------------------------------   110
Nvit_XP_001607111 --------------------------------------------------------------------------------   110
Nvit_XP_001603768 --------------------------------------------------------------------------------   111
Mrot_XP_003704078 --------------------------------------------------------------------------------   110
Hsal_EFN76075 --------------------------------------------------------------------------------    85
Hsal_EFN76074 --------------------------------------------------------------------------------   211
Bimp_XP_003489235 --------------------------------------------------------------------------------   133
Bter_XP_003395770 --------------------------------------------------------------------------------   133
Mrot_XP_003700216 --------------------------------------------------------------------------------   133
Nvit_XP_001602545 --------------------------------------------------------------------------------   136
Dmel_NP_649955 --------------------------------------------------------------------------------   107
Dmel_NP_649956 --------------------------------------------------------------------------------    99
Dmel_NP_731419 --------------------------------------------------------------------------------   108
Dmel_NP_649958 --------------------------------------------------------------------------------   108
Dmel_NP_649957 --------------------------------------------------------------------------------   104
Dmel_NP_732912 --------------------------------------------------------------------------------   104
Dmel_NP_611365 --------------------------------------------------------------------------------   104
Dmel_NP_725820 --------------------------------------------------------------------------------   108
Tcas_XP_974047 --------------------------------------------------------------------------------   111
Tcas_XP_973993 --------------------------------------------------------------------------------   118
Tcas_XP_975397 SKLVQWSDTRSRYFPFMGSPLPIITVLSVYFWYIFDYGPKVMKNAPAKDITNVMKTYNLLQIFFNFIGITWGVILWNDTK   349
          .......490.......500.......510.......520.......530.......540.......550.......560
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                                                    ::                                             
Rpul_JAA58008 --------------TWMFVLSKVPELGDTVFIILRKK--ELIFLHWYHHITVLMFSWYF--YQQHIAPARWYVVMNYVVH   187
Dpul_EFX85691 --------------ATMFVLSKVPELGDTMFIVLRKQ--PLIFLHWYHHATVLVYCWYA--FKEYTAPARWFIVMNFTVH   172
Amel_GB53872 --------------AWMFALSKLLEFGDTIFIVLRKQ--ELIFLHWYHHITVFLYTWFS--YADNIASARWFMVLNYFVH   150
Amel_GB53873 --------------SWMFALSKLLEFGDTIFIVLRKQ--ELIFLHWYHHITVLLYSWFS--YSEHTASARWFMVLNYFVH   183
Amel_GB45596 --------------TWMFVLSKLPELGDTIFIVLRKQ--ELIFLHWYHHITVLLYSWFS--YSEYTASARWFVVMNFFIH   183
Bimp_XP_003490277 --------------TWMFVLSKLPELGDTIFIVLRKQ--PLIFLHWYHHITVLLYSWFS--YSEYTASARWFVVMNYFVH   182
Bter_XP_003401825 --------------TWMFVLSKLPELGDTIFIVLRKQ--PLIFLHWYHHITVLLYSWFS--YSEYTASARWFVVMNYFVH   182
Hsal_EFN75445 --------------TWMFVLSKLPELGDTIFIVLRKQ--PLIFLHWYHHITVLLYAWFS--YSEYTASARWYVVMNYCVH   182
Mrot_XP_003707508 --------------TWMFVLSKLPELGDTIFIVLRKQ--RLIFLHWYHHITVLLYAWFS--YTEYASTARWYVVMNYFVH   182
Tcas_XP_970514 --------------TWMFVLSKLPELGDTIFVVLRKQ--PLIFLHWYHHITVLLYSWFS--YTEYTASARWFIVMNYCVH   180
Dmel_NP_730187 --------------TWLFVLSKLPELGDTIFIVLRKQ--PLIFLHWYHHITVLIYSWFS--YTEYTSSARWFIVMNYCVH   180
Bimp_XP_003488925 --------------SLLFILSKIVEFGDTVFIVLRKQ--PLMFLHWYHHVTVLLYAWLC--FVETTAYARWNSIVNFFVH   183
Bter_XP_003398598 --------------SLLFILSKIVEFGDTAFIVLRKQ--PLMFLHWYHHITVFLYAWLC--FIETTAYARWNAVVNFFVH   183
Bimp_XP_003488983 --------------SLLFILSKIVEFGDTVFIVLRKQ--PLQFLHWYHHITVFLYAWLC--FIENTPHSRWHCVINYFVH   181
Bter_XP_003398349 --------------TLMFIVSKIVEFGDTVFIVLRKQ--PLKFLHWYHHITVLLYSWLC--FIENAPYSRWNCAINYFVH   181
Bimp_XP_003488976 --------------SWTFALSKLVEFGDTAFIVLRKQ--PLIFLHWYHHVTVLLYTWFS--YAEATGNGKWFGLVNSFVH   182
Bter_XP_003402700 --------------SWTFALSKLVEFGDTAFIVLRKQ--PLIFLHWYHHVTVLLYTWFS--YAEATGNGKWFGLVNSFVH   182
Bter_XP_003401771 --------------TFLFILSKIAELGDTIFIVLRKQ--PLIFLHWYHHTTVLLYSWLC--YIETTATGRWYTVMNYFVH   182
Bimp_XP_003492944 --------------TFSFTLSKVVELGDTAFIVLRKQ--PLIFLHWYHHITVLLYTWYS--YGETSATGRWFTTMNLFVH   179
Bter_XP_003401772 --------------TFLFTMSKLLELGDTAFIVLRKQ--PLIFLHWYHHITVLLYTWYS--YAETSATGRWFTTMNFFVH   186
Bimp_XP_003486801 --------------TWVFVLSKIPEFGDTIFIVLRKQ--PLIFLHFYHHLTVVLFSWFT--YAETTALSRWYTVMNYFVH   182
Bter_XP_003401883 --------------TWVFILSKIPEFGDTIFIVLRKQ--PLIFLHFYHHLTVVLYSWFT--YTETTAATRWYTVMNYFVH   183
Bimp_XP_003492943 --------------SSLFALSKIVELGDTVFIVLRKQ--PLIFLHWYHHITVIYFTWYS--YALLMGTSRWYIVMNYFVH   183
Bter_XP_003401773 --------------SSLFALSKIVELGDTVFIVLRKQ--PLIFLHWYHHITVIYFTWYS--YALLTGTSRWYIVMNYFVH   183
Bimp_XP_003484516 --------------SLALVILKFVQMFDTMFVVLQKQ--EMTFLHVYRHLSIIIYFYFT--YTETTAAMRWFSVMEYFIN   182
Rpul_JAA57286 --------------CYWYLWVRIADFLDTIFFVLRKKDSHVSFLHVVHHILVVFNGWFGLAYG-PDGQVALGLTLNSFVH   175
Dpul_EFX88828 --------------CWWYYFCKFTEFLDTVFFVLRKKFDQITNLHVIHHSIMPAACWWGVKFA-AGGHGTFFGMLNSFVH   180
Bimp_XP_003490999 --------------CWWYYFSKFTEFFDTILFVLRKKNNHISILHVIHHGCMPISVWFGVKFT-PGGHGSFFGMLNTFVH   180
Bter_XP_003399502 --------------CWWYYFSKFTEFFDTILFVLRKKNNHISILHVIHHGCMPISVWFGVKFT-PGGHGTFFGLLNTFVH   180
Mrot_XP_003700522 --------------CWWYYFSKFTEFMDTIFFVLRKKNNHISTLHVIHHGCMPMSVWFGVKFT-PGGHSTFFGLLNTFVH   180
Hsal_EFN75681 --------------CWWYYFSKFLEFTDTIFFVLRKKNNQISTLHVIHHGIMPMSVWFGVKFT-PGGHSTFFGFLNTFVH   180
Nvit_XP_001600048 --------------CWWYFFSKFIEFADTLFFVLRKKNDHISTLHVIHHGIMPMSVWFGVKFS-PGGHSSFFGLLNTFVH   180
Tcas_XP_971599 --------------CWWYYFSKFTEFLDTIFFVLRKKNDHISTLHVIHHGIMPMSVWFGVKFT-PGGHSTFFGFLNTFVH   180
Amel_GB51249 --------------------------------VLR---------------------------------------------   138
Bimp_XP_003491013 --------------CWWYYFSKFTEFMDTIFFVLRKKNDHVSTLHVIHHGCMPMSVWFGVKFT-PGGHSTFFGLLNTFVH   183
Bter_XP_003399534 --------------CWWYYFSKFTEFMDTIFFVLRKKNDHVSTLHVIHHGCMPMSVWFGVKFT-PGGHSTFFGLLNTFVH   180
Mrot_XP_003700524 --------------CWWYYFSKFTEFMDTIFFVLRKKNDHVSTLHVIHHGCMPMSVWFGVKLT-PGGHSTFFGLLNTFVH   207
Nvit_XP_001599996 --------------SWWYYFSKFTEFMDTIFFVLRKKNDHVSTLHVIHHGCMPMSVWFGVKFT-PGGHSTFFGLLNTFVH   180
Hsal_EFN86956 --------------SWWYYFSKFTEFMDTIFFVLRKKNNHVSTLHVIHHGCMPMSVWFGVKFT-PGGHSTFFGLLNTFVH   203
Tcas_XP_968784 --------------SWWYYFSKFTEFLDTIFFVLRKKYDQVSTLHVIHHGVMPMSVWFGVKFT-PGGHSTFFGFLNTFVH   180
Dmel_NP_730841 --------------CWWYYFSKFTEFMDTIFFVLRKKSSQVTTLHVIHHGCMPMSVWFGVKFT-PGGHSTFFGLLNTFVH   180
Dmel_NP_730843 --------------CWWYYFSKFTEFMDTIFFVLRKKSSQVTTLHVIHHGCMPMSVWFGVKFT-PGGHSTFFGLLNTFVH   179
Tcas_XP_968706 --------------TWWYFFSKFTELVETIFFIMRKKFNQVNALHVFHHGIMPVSAWVATKYY-PNGHGTFPGLLNTFVH   180
Amel_GB51247 --------------CWWYYISKFTEFFDTLFFILRKKNQHVSTLHVIHHGIMPFSVWMGLKFA-PGGHSTFFALLNTFVH   180
Bimp_XP_003491006 --------------CWWYYISKFTEFFDTLFFILRKKNQHVSTLHVIHHGIMPFSVWMGLKFA-PGGHSTFFALLNTFVH   180
Bter_XP_003399522 --------------CWWYYISKFTEFFDTLFFILRKKNQHVSTLHVIHHGIMPFSVWMGLKFA-PGGHSTFFALLNTFVH   180
Mrot_XP_003700456 --------------CWWYYISKFTELFDTLFFILRKKTQHVSTLHVIHHGIMPFSVWLGAKFA-PGGHSTFFALLNTFVH   208
Nvit_XP_001600017 --------------CWWYYFSKFTEFFDTLFFILRKKSQHVSTLHVIHHGIMPFSVWMGLKFA-PGGHSTFFALLNTFVH   180
Tcas_XP_971544 --------------CWWYYFSKFTEFFDTLFFILRKKNSHVSTLHVIHHGCMPFSVWMGMKFA-PGGHSTFFALLNTFVH   180
Dmel_NP_730846 --------------CWWYYISKFTEFFDTLFFILRKKNEHVSTLHVIHHGCMPFSVWMGLKFA-PGGHSTFFALLNSFVH   180
Dmel_NP_649754 --------------CWWYYFSKFTEFFDTFFFVMRKRYDQVSTLHVIHHGIMPVSVWWGVKFT-PGGHSTFFGFLNTFVH   179
Dpul_EFX76285 --------------CWWYYFSKFTEFFDTIFFVLRKKDEHVSLLHVVHHGIMPMSVWFGVRFT-PGGHSTFFGLLNTFVH   179
Amel_GB54396 --------------VHFYFTCKLIELLDTVFFVLRKKNRQISSLHVYHHALMPICGWIGCRFL-PNGHGTLLGVINAFIH   176
Bimp_XP_003491027 --------------VHFYFMCKLTELLDTVFFVLRKKSRQISTLHVYHHTLMPVCAWIGVKFL-PNGHGTFLGLVNAFIH   176
Bter_XP_003399529 --------------VHFYFICKLTELLDTVFFVLRKKSRQISTLHVYHHTLMPVCAWIGVKFL-PNGHGTFLGLVNAFIH   176
Hsal_EFN85774 --------------VYTYFICKLIELLDTVFFVLRKKNRQISFLHLYHHSLMPICAWIGAKFF-AGGHPTLLGVINSFIH   172
Mrot_XP_003700518 --------------VHSYYLCKLVELLDTVFFVLRKKQRQISFLHVYHHALMPFCSWVGIRYV-PGGHSTLLGVINSFIH   176
Nvit_XP_001599838 --------------VYLYFACKLFELLDTVFFVLRKKQRQISFLHLYHHAMMPICAWIGVRFV-AGGHGTLLGLINSFIH   176
Dmel_NP_651060 --------------VWLYYIAKITELLDTVFFVLRKKQRQISFLHLYHHTLMPVCAFIGVKYF-AGGHGTLLGFINSFIH   183
Amel_GB54401 --------------CWWYFISKFTEFADTIFFVLRKKESQVTFLHLYHHSLTPLETWICVKFI-PGGHGTLGNLINNAVH   106
Bimp_XP_003490969 --------------CWWYFISKFTEFADTIFFVLRKKDSQVTFLHLYHHSLTPLETWICVKFI-AGGHGTLGNLINNAVH   209
Bter_XP_003399613 --------------CWWYFISKFTEFADTIFFVLRKKDSQVTFLHLYHHSLTPLETWICVKFI-AGGHGTLGNLINNAVH   209
Nvit_XP_001599942 --------------CWWYFISKFTEFADTIFFVLRKKDSQVTFLHLYHHSLTPLETWICVKFI-AGGHGTLGNLINNAVH   213
Hsal_EFN76719 --------------CWWYFISKFTEFADTIFFVLRKKDSQVTFLHLYHHSLTPLETWICVKFI-PGGHGTLGNLINNAVH   286
Tcas_XP_968636 --------------CWWYYISKLTEFADTVFFVLRKKDSQVTLLHLYHHSLTPLETWILVKFL-AGGHGTFSNLINNMVH   180
Dmel_NP_788716 --------------CYLYYLSKLTEFADTMFFVLRKKSSQITWLHVYHHSVTPLETWVLVKFL-AGGNATFPNLLNNFVH   213
Amel_GB54302 --------------VYIYFLAKLSELLDTVFFVLRKKENQITFLHLYHHTVMPMISWGTTKYY-PGGHGTFIGVINSFVH   181
Bimp_XP_003490977 --------------VYIYFLAKLSELLDTIFFVLRKKESQITFLHLYHHTVMPMASWGATKYY-PGGHGTFIGVVNSFVH   192
Bter_XP_003399465 --------------VYIYFLAKLSELLDTIFFVLRKKESQITFLHLYHHTVMPMASWGATKYY-PGGHGTFIGVVNSFVH   192
Mrot_XP_003700520 --------------VYIYFLAKISELLDTVFFVLRKKENQITFLHLYHHTVMPMVSWGATKYY-PGGHGTFIGVINSFVH   192
Nvit_XP_001599914 --------------VYIYFLAKLTELLDTVFFVLRKKDKQITFLHMYHHTVMPMISWGAAKYY-PGGHGTFIGVINSFVH   217
Tcas_XP_968563 --------------VYIFYLAKISELLDTVFFVLRKKNNQVSFLHLYHHAVMPMISWGVVKYM-PGGHAIFIGFINSFVH   181
Dmel_NP_651063 --------------VYVYYLAKITELLDTIFFVLRKNDRQVTFLHVYHHTVMPMISWGTSKYY-PGGHGTFIGWINSFVH   178
Dpul_EFX74343 --------------GYWFYISKFIDLFDTLFFVLRKKNNQITMLHVIHHGILPMTLWPGVLFV-CGGHASFFAFLNTMVH   180
Dpul_EFX74342 --------------SYWFYILKFIDFFDTLFFVLRKKNNQITTLHVLHHGLLPMNIWPGLRFT-AGGQASFFAFLNALVH   180
Dpul_EFX74344 --------------CYVFYLTKFVDLFDTVFFVLRKKNNQITLLHVIHHGWIPTTLWPGIRFV-CGGHGSFFAFLNSFVH   180
Dpul_EFX74345 --------------GYCFYISKFIDFLDTVFFIMRKKNNQITFLHVFHHASIPLTVWIVFRYI-PGGQATFLPTFNSLVH   179
Dpul_EFX74502 --------------GYYVYILKLFDFLDTVFFVMRKKENQITFLHVYHHASIPLTVWIVFRFV-PGGQSIFMPTFNSLVH   181
Dpul_EFX74346 --------------GYCFYISKFIDFFDTIFFVLRKKNNQITFLHLFHHSVMPLSVWICFRFI-VGGHCCFFVTLNSLVH   179
Dpul_EFX74501 --------------GYCLYISKLIDFFDTLFFILRKKDNQITFLHVFHHTATPLSVWLCFRFI-AGGHSVFFLTCNTLVH   179
Dpul_EFX74503 --------------GYIYALSKLIDFLDTLFFVLRKKESQLTFYHIYHHVCMFLTIWIGFRFI-SGGQSAFLPTVNTLVN   179
Dpul_EFX76305 --------------CWLFFFSKVIDMIDTVFFVLRKKNNQLTFLHIFHHSTMVFNWWLGVKYV-PGGQSFFCAMLNSLVH   174
Mrot_XP_003700519 --------------VWMYFMVKLFDLLDTIFFILRKKHNQVSFLHVYHHTGMAFGTWAATKFL-AGGHITFLGTVNSFVH   180
Nvit_XP_001599867 --------------VYLYFIVKIIDLLDTVFFVLRKKQNQISFLHVYHHTGMVMGSWGGVKYL-AGGHATFLGLINSFVH   180
Amel_GB46038 --------------VWWYYFSKLLEFCDTFFFILRKKDNQLSFLHVYHHSTMFSLWWIGIKWV-PSGSTFLPAMVNSFIH   188
Bimp_XP_003484909 --------------VWWYYFSKLLEFCDTFFFILRKKDNQLSFLHVYHHSTMFSLWWIGIKWV-PSGSTFLPAMVNSFIH   185
Bter_XP_003396173 --------------VWWYYFSKLLEFCDTFFFILRKKDNQLSFLHVYHHSTMFSLWWIGIKWV-PSGSTFLPAMVNSFIH   185
Mrot_XP_003703286 --------------VWWYYFSKLLEFCDTFFFILRKKDNQLSFLHVYHHSTMFSLWWIGIKWV-PSGSTFLPAMVNSFIH   185
Hsal_EFN80181 --------------VWWYYFSKLLEFCDTFFFILRKKDNQLSFLHVYHHSTMFSLWWIGIKWV-PSGSTFLPAMVNSSIH   185
Tcas_XP_966527 --------------VWWYYFSKLLEFCDTFFFILRKKDRQLTFLHVYHHSTMFSLWWIGIKWV-PSGSTFLPAMVNSAIH   185
Dmel_NP_001097580 --------------MWWFYISKILEFVDTAFFILRHKWNQLSFLHVYHHSTMFLFCWTYVKWL-PTGSTFFPSMINSFVH   181
Dmel_NP_729666 --------------FWWFYISKILEFADTAFFILRQKWSQLSFLHVYHHSTMFVFCWILIKWM-PTGSTYVPAMINSFVH   174
Amel_GB54399 --------------AWWYFIAKIMDLLDTVFFTLRKKQNQVTFLHVYHHTITSICSWLYVKFL-PGQQGAVIIFLNSLVH   184
Tcas_XP_967030 --------------AWWYFFSKIVELLDTVFFVLRKKQSQVTFLHVYHHSCTMFFSWGYLKFL-PGEQGVVIGLLNSFVH   203
Dmel_NP_651062 --------------AWFYFFSKIIDLLDTTFFVLRKKDNQVSFLHVYHHTITVLFSWGYLKYA-PGEQGVIIGILNSGVH   179
Dmel_NP_651104 --------------SYAYYMLKYLDLLDTVFIVLRKKNSQVSFLHVYHHGGMVFGVSIFMTFL-GGSHCSMLGIINLLVH   179
Amel_GB40681 --------------MWLTTMLKLIDLVETVVFVLRKKQEQISFLHVYHHVSTILLMWFMTKYY-AVTMASFGILINCAVH   175
Bter_XP_003399626 --------------MWLVTMLKLIHFVETFVFVLRKKKEQVSFLHLYHHVTTILLCWLTTKYV-PVAMSSFTPLVNCSVH   175
Nvit_XP_001607111 --------------VHWTYMLKTIDLIETMVFVLRKKNNQISFLHVYHHISTVLVTYICTKYY-PGGMLSMQMIINGSVH   175
Nvit_XP_001603768 --------------YYWTSMLKVIDLIETVVFVLRKKQRQISFLHLYHHISTIYISQMSIKYY-PGGMATFPIVVNSSIH   176
Mrot_XP_003704078 --------------MWYLLILKLIDYVETGIFVLRKKQRQVSFLHLYHHVSTVIIAWLCVKYN-VNGMTMTIPVVNCGIH   175
Hsal_EFN76075 --------------SWWLLLLKIFDYVETCVFVLRKKQKQISVLHVYHHISVVMFATIFMRYV-PDSRASFISLINCFVH   150
Hsal_EFN76074 --------------LWWTLLLKILDLTETVLFVLRKKNEQISVLHIYHHVSTVIIICIFMKYT-ANEIITLVPLLNCSVH   276
Bimp_XP_003489235 --------------VWRLLMLKVLELSDTVIFILRKKYNQASFLHVYHHTSTAFLSWIACKFV-PGGMWTFTIMPNCIVH   198
Bter_XP_003395770 --------------VWRLLMLKVLELSDTVIFILRKKYNQASFLHVYHHTSTAFLSWIACKFV-PGGMWTFTIMPNCIVH   198
Mrot_XP_003700216 --------------VWRVILLKVFELSDTVIFILRKKYNQASFLHIYHHTLTVLLSWIACKFV-PGGMWTFTIMINSLVH   198
Nvit_XP_001602545 --------------VWWIMLLKIAELGDTVIFVLRKKYNQCSFLHIYHHVTTVSLAWIACKYA-PGGMWTFIMMPNCLVH   201
Dmel_NP_649955 --------------TYSYFFNKFMDLLETVFFVLRKKDRQISFLHVFHHLVMSFGGYLHITFNGYGGTLFPLCLLNVAVH   173
Dmel_NP_649956 --------------CTLYLVNKFVDLVETIFFVLRKKDRQISFLHVFHHFAMAFFGYLYYCFHGYGGVAFPQCLLNTAVH   165
Dmel_NP_731419 --------------TYSYFFNKLLDLLETVFFVLRKKDRQISFLHVFHHMYMLYFSFMYLYYYGYGGHGFFMCFFNVVVH   174
Dmel_NP_649958 --------------SYSYFFNKLMDLLETVFFIFRKKYRQISFLHVFHHVYMVYIGFLYMYYYGYGGHGFFLITFNVVVH   174
Dmel_NP_649957 --------------SYMYHLNKVLDLMDTIFFVLRKKQRQITFLHVFHHVFMVFTSHMLIRFYGFGGHVFLICMFNVLVH   170
Dmel_NP_732912 --------------SYAYYINKIVDLLDTVFCVLRKKYSQITFLHVFHHVLMPSAGYLIIRFYGYGGQLFFLCSFNVFVH   170
Dmel_NP_611365 --------------HAAYLLNKVLDLMDTVFFVLRKSYKQITFLHIYHHVFMSFGSYALTRYYGTGGHVNAVGLLNSLVH   170
Dmel_NP_725820 --------------TYFYFINKVIDLIDTIFFVLRKSNKQITVLHVYHHVFMVLGVPLTYYFYGPGGQYNLMGYLNSFVH   174
Tcas_XP_974047 --------------HYRYILLKHFDLIETMFFVLRKKERQVSFLHVYHHVGILLAAWVSGKYF-PGGQATFVGLYNTFVH   176
Tcas_XP_973993 --------------HHCYTLLKFLDLLDTVFFVLRKRWRQVSYLHVHHHVGMLASAWISGKYF-PGGHALYLGFYNTFVH   183
Tcas_XP_975397 LLCTPITENILVFPHYMYFLLKAVDLIDTVFFVLRKRFDQITFLHVYHHVIMLVGSWVTCNYF-PGGQLYFLGFINSFVH   428
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Rpul_JAA58008 SLMYSYFALRSFHVRMPRVIGV------CITTLQIMQMLMGAYVTGLGFFTNKR-GSASCA-ISEWTALL--AMFMYLSY   257
Dpul_EFX85691 AFMYSYYALKAMNYRVPRFVSM------AITVAQLSQMVGGCAVNLWAYQLKQN--GEACN-VSEHNIKM--SLLMYFSY   241
Amel_GB53872 SIMYSYYALKAMRYKTPVFIPM------LITILQITQMILGCIISIVSYHYLES--HKECK-NSRIHMIF--SILMYLSY   219
Amel_GB53873 SIMYGYYALKAMRYKIPKFISI------SITILQIIQMIIASIINIAVYQYLKN--QKECN-VSHKNIIF--SLFIYITY   252
Amel_GB45596 SIMYSYYALKAMQYRPPKICAM------LITVLQITQMFIGCIINISAHQYLEN--QIECH-ISRLNVKL--SLLMYFSY   252
Bimp_XP_003490277 SIMYTYYALKAMRYRPPKGIAM------LITTLQLAQMVIGCLINISAHQYLES-GQIDCH-ITRVNVKL--SLLMYFSY   252
Bter_XP_003401825 SIMYTYYALKAMRYRPPKGIAM------LITTLQLAQMVIGCLINISAHQYLES-GQIDCH-ITRVNVKL--SLLMYFSY   252
Hsal_EFN75445 SIMYTYYALKAMRYKPPKAIAM------VITTLQLIQMVIGCAINISAYQYLEG-GHVDCH-ITRMNIHF--SFAMYFSY   252
Mrot_XP_003707508 SIMYSYYALKAMRYRPPKNIAM------LITTLQLMQMVLGCIINIRAFQILQN-GKYDCH-ISRINLML--GLLIYFSY   252
Tcas_XP_970514 SVMYTYYALRAMGYSPPRQIAM------VITSLQLLQMVIGCAVNIWAHQLLQN--QAECH-ITPFNIKL--SIAMYLSY   249
Dmel_NP_730187 SVMYSYYALKAARFNPPRFISM------IITSLQLAQMIIGCAINVWANGFLKTHGTSSCH-ISQRNINL--SIAMYSSY   251
Bimp_XP_003488925 SWMYSYYALKATRFNPPKWIAM------LITTLQTVQMIWGCFVTITAYSYVKS-GQVECH-IKPHNAKI--GLLIYLSY   253
Bter_XP_003398598 SWMYSYYALKATRFDPPKWIAM------MITTLQTVQMIWGCFVTIMAYSYVKS-GQVECH-VKLQNAKI--GLLIYLSY   253
Bimp_XP_003488983 SWMYSYYALKAMRFNLPRWFAM------LITTLQTLQMVWGCFIAIMTYNYITN-DQIDCH-VKSHNAKI--SLLLYFSY   251
Bter_XP_003398349 SWMYSYYALKVMRFNLPRWFAM------LITTLQTLQMVWGCFIATMTYNYIRN-DQIDCH-VKSYNIKI--GLLLYFSY   251
Bimp_XP_003488976 AWMYSYYALKAMRFNIPKWVAM------FVTTLQLSQMVVGCILTASAYYYVHS-AQVECH-VTPLNIKL--AMLMYLSY   252
Bter_XP_003402700 AWMYSYYALKAMRFNIPKWVAM------FVTTLQLSQMVVGCILTASAYYYVHS-AQVECH-VTPLNIKL--AMLMYLSY   252
Bter_XP_003401771 SWMYSYYALKAMQFSPPKWVAM------LITTLQLVQMVAGCAVTAMSHYYVAS-GQDDCH-VQLYNAKL--GMLMYISY   252
Bimp_XP_003492944 SWMYSYYALKAMGFSLRKWIAI------TITTLQLLQMVVGCAIVFAAYYYMQI---NECN-VTLSNIKF--SMLMYFSY   247
Bter_XP_003401772 SWMYCYYGLKAMRFNPPKWIAI------MITTLQLIQMIVGCVIVFAAYYYLQN---NECN-VTRYNMKL--SMLMYLSY   254
Bimp_XP_003486801 SWMYSYYTLKAMQYKLPKGFAM------MITTMQLVQMVIGCVATIVAYYYPEI-RGLECY-ITRKNVIF--GFAIYFSY   252
Bter_XP_003401883 SWMYSYYTLKAMQYKLPKGFAM------MITTMQMLQMVIGCVVTIAAYYYRES-CGLECY-TTRKNFIF--GFAMYFSY   253
Bimp_XP_003492943 SWMYSYYALKAMEIKPPRFIAM------MITTMQLVQMVVGFFVTGAAYYYIKI-GEKQCH-ATTFNAAC--GLVMYFSY   253
Bter_XP_003401773 SWMYSYYALKAMGFKPPRFIAM------MITTMQLVQMVVGFFVTGAAYYYITN-GEKECH-ATTLNIVS--GLLMYFSY   253
Bimp_XP_003484516 FCIYSYYAVESMEYKLPLCLII------TCRVMQILQMMTGYILTIIAYNQRDI-HKLNCY-ITHESTAI--GSIYYIAT   252
Rpul_JAA57286 VVMYSYYFLSLL---GPSVRPYLW-WKRYLTQFQLVQFII-----MFIHCTIP-AFK-DCG-YPMTHMMI--TIPQAVFF   241
Dpul_EFX88828 IIMYTYYLFSSM---GPKYQKYLW-WKKHLTSMQMIQFVA-----VFIHSAQL-FFV-DCN-YPKILAYA--MCFNALMF   246
Bimp_XP_003490999 IVMYSYYFLAAL---GPKIQPYLW-WKKYLTVLQMVQFIL-----VVLHAFQL-LFI-DCN-YPKVFVWW--IGLHGVMF   246
Bter_XP_003399502 IVMYSYYFLAAL---GPKIQPYLW-WKKYLTALQMVQFIL-----VVLHAFQL-LFI-DCN-YPKVFVWW--IGLHGVMF   246
Mrot_XP_003700522 IVMYSYYLLAAL---GPRIQPYLW-WKKYLTALQMVQFVL-----VMIHAFQL-LFI-DCN-YPKAFVWW--IGMHAVMF   246
Hsal_EFN75681 IVMYSYYLLAAL---GPQIQPFLW-WKKYLTTLQMIQFVL-----VMIHAFQL-LFI-DCN-YPKAFVWF--IGMHAIMF   246
Nvit_XP_001600048 IVMYSYYLLAAL---GPKIQPYLW-WKKYLTALQMIQFVL-----VMIHAFQL-LFI-DCD-YPKAFVWW--IGMHAVLF   246
Tcas_XP_971599 IIMYSYYLIAAL---GPQYQKYLW-WKKYLTTIQMIQFVL-----VMVHAFQL-LFI-DCN-YPKAFVWW--IGLHAVMF   246
Amel_GB51249 ----------------------------------------------------------D---------------------   139
Bimp_XP_003491013 IVMYTYYLLAAM---GPRLQPYLW-WKKYLTVFQMIQFIA-----VMIHAFQL-LFI-DCN-YPKAFVWW--IGLHATMF   249
Bter_XP_003399534 IVMYTYYLLAAM---GPRLQPYLW-WKKYLTVFQMIQFIA-----VMIHAFQL-LFI-DCN-YPKAFVWW--IGLHATMF   246
Mrot_XP_003700524 IVMYTYYLLAAM---GPKLQPYLW-WKKYLTVLQMVQFVA-----VMIHAFQL-LFI-DCN-YPKAFVWW--IGLHATMF   273
Nvit_XP_001599996 IVMYTYYLLAAL---GPRMQPYLW-WKKYLTAFQMLQFVA-----IMIHAFQL-LFI-DCN-YPKAFVWW--IGMHAVMF   246
Hsal_EFN86956 IVMYMYYLLAAL---GPRVQPYLW-WKKYLTAFQMLQFIA-----IMIHAFQL-LFI-ECN-YPKAFVWW--IGLHAVMF   269
Tcas_XP_968784 IIMYFYYMLSAL---GPEVQKYLW-WKKYLTTLQMVQFVA-----IMVHAFQL-LFT-DCN-YPRAFVWW--IGMHAVMF   246
Dmel_NP_730841 IVMYTYYMFSAM---GPQYQKYLW-WKKYLTTLQMVQFIL-----IMVHAFQL-LFI-DCN-YPKAFVWW--IGMHAVMF   246
Dmel_NP_730843 IVMYTYYMFSAM---GPQYQKYLW-WKKYLTTLQMVQFIL-----IMVHAFQL-LFI-DCN-YPKAFVWW--IGMHAVMF   245
Tcas_XP_968706 VIMYSYYFLSAF---GPEVQKYLW-WKKYLTRLQMIQFVI-----IMFHALQL-LVV-DCN-FPRIFIWY--MGLLALSF   246
Amel_GB51247 IIMYFYYMVAAM---GPEYQKYIW-WKKYLTTMQMVQFVL-----IMCHQFQL-LFI-DCD-YPRSFMIW--IGLHGVLF   246
Bimp_XP_003491006 IVMYFYYMVAAM---GPEYQKYIW-WKKYLTTFQMVQFVL-----IMSHQFQL-LFT-ECD-YPRGFMIW--IGLHGVLF   246
Bter_XP_003399522 IVMYFYYMVAAM---GPEYQKYIW-WKKYLTTFQMVQFVL-----IMSHQFQL-LFT-ECD-YPRGFMIW--IGLHGVLF   246
Mrot_XP_003700456 IIMYFYYMVAAM---GPEYQKYIW-WKKYLTTFQMVQFVL-----IMSHQFQL-FFT-ECD-YPRTFMIW--IGLHGLLF   274
Nvit_XP_001600017 IVMYFYYMIAAM---GPEYQKYIW-WKKYLTTFQMVQFVL-----IMSHQFQL-LFT-ECD-YPRSFMIW--IGLHGLLF   246
Tcas_XP_971544 IIMYFYYMVAAM---GPQYQKYIW-WKKYLTTFQMVQFVA-----IFTHQFQL-LFT-ECN-YPKSFMIW--IALHGVMF   246
Dmel_NP_730846 IVMYFYYMIAAM---GPKYQKYIW-WKKYLTTFQMVQFVA-----IFTHQFQL-LFR-ECD-YPKGFMVW--IGLHGVMF   246
Dmel_NP_649754 IFMYAYYMLAAM---GPKVQKYLW-WKKYLTVMQMIQFVL-----VMVHSFQL-FFKNDCN-YPIGFAYF--IGAHAVMF   246
Dpul_EFX76285 IVMYFYYMVAAM---GPQYQKFIW-WKKYLTAFQMVQFIA-----IVVHAFQL-LFI-DCN-YPKAFVWW--IGCHGVLF   245
Amel_GB54396 IIMYAYYMLASI---GPHMNKYLW-WKKYLTSLQLIQFCI-----IFVHTFQV-YFN-GCN-YPLFLTFL--LNFNSLVF   242
Bimp_XP_003491027 IIMYMYYMLSSI---GSHMNKYLW-WKKYITMLQLIQFGM-----IFIHTIQL-FFN-GCN-YPRPIAFL--LLLNATIF   242
Bter_XP_003399529 IIMYMYYMLSSI---GSHMNKYLW-WKRYITMLQLIQFGM-----IFIHTIQL-FFN-GCN-YPRPIAFL--LLLNATIF   242
Hsal_EFN85774 VFMYAYYMLAAC---GPHMNKYLW-WKRHLTTMQIVQFGI-----IFLHNLQM-LFT-SCN-FPKPLSFL--LMLNAGIF   238
Mrot_XP_003700518 IIMYSYYMLTSI---GPHMYKYVW-WKKYLTTLQLIQFSI-----ILVHNLQL-FFI-DCN-YPKIIAFL--LSLNSIIF   242
Nvit_XP_001599838 ILMYTYYMLAAF---GPEVQKYLW-WKKYLTSLQLVQFTI-----ILIHNAQV-LMT-DCN-FPKTLAFL--LCINAALF   242
Dmel_NP_651060 IIMYAYYLLSAM---GPKVQKYLW-WKKYITILQIVQFLI-----IFVHTLQI-QFQPNCN-FPKSIAAL--LTFNAGLF   250
Amel_GB54401 VIMYLYYMVSAM---GPEYQKYLW-WKKHLTTVQLVQFFL-----VFVHSAQA-LIF-DCG-YPKLVAAL--LLLHSTIF   172
Bimp_XP_003490969 VIMYMYYMVSAM---GPEYHKYLW-WKKHLTTVQLVQFFL-----VFVHSAQA-LVF-DCG-YPKLVAAL--LLLHSTIF   275
Bter_XP_003399613 VIMYMYYMVSAM---GPEYHKYLW-WKKHLTTVQLVQFFL-----VFVHSAQA-LVF-DCG-YPKLVAAL--LLLHSTIF   275
Nvit_XP_001599942 VVMYFYYMLAAA---GPEYQKYLW-WKKHLTTVQLVQFFL-----VFVHSAQA-LVF-DCG-YPKLVAAL--LLLHSTIF   279
Hsal_EFN76719 VVMYAYYMLAAM---GPEYQKYLW-WKKHLTTLQLVQFFL-----VFVHSTQA-LIF-DCG-YPKLVAGL--LLLHSTIF   352
Tcas_XP_968636 VIMYFYYMVAAM---GPEYQKYLW-WKKHLTTIQLVQFGL-----VFIHSAQL-LFT-DCG-YPRFIGAL--LLLHSAIF   246
Dmel_NP_788716 VCMYFYYMMAAM---GPEYAKFLW-WKKYMTELQIAQFVL-----CIFHTLRA-LFSNQCQ-FSKFISAL--LLLNASIF   280
Amel_GB54302 IIMYTYYFLAAL---LPQYQKYLW-WKKYITTLQMGQFCL-----AFLHSCQL-LFY-DCD-YPKWSLIL--ILPNVLFF   247
Bimp_XP_003490977 IIMYTYYLLAAL---LPQYQKYLW-WKKYITTLQMGQFCL-----AFLHSCQL-LIY-DCD-YPKWSLII--ILPNAMFF   258
Bter_XP_003399465 IIMYTYYLLAAL---LPQYQKYLW-WKKYITTLQMGQFCL-----AFLHSCQL-LIY-DCD-YPKWSLII--ILPNAMFF   258
Mrot_XP_003700520 IIMYTYYLLAAL---VPQYQKYLW-WKKYITTLQMGQFCL-----AFLHSCQL-LIY-DCD-YPKWSLIL--ILPNAMFF   258
Nvit_XP_001599914 IIMYSYYMLAAV---GPQLQKYLW-WKKYITTLQMGQFCL-----AFMHSFQL-LIY-DCE-YPKWSLVF--ILPNAIFF   283
Tcas_XP_968563 IIMYTYYLLAAM---GPQFQKYLW-WKKHITNLQMIQFCV-----AFLHSSQL-LFY-DCG-YPRWSVFF--TLPNAVFF   247
Dmel_NP_651063 IIMYSYYFLSAF---GPQMQKYLW-WKKYITNLQMIQFCC-----AFIHQTQL-LYT-DCG-YPRWSVCF--TLPNAVFF   244
Dpul_EFX74343 VVMYFYYLMASM---GPRYQKYLG-WKKYLTTFQMAQFVA-----ASAHCFQL-MFV-DCD-FPMAFCWW--IGGHELIF   246
Dpul_EFX74342 IVMYFYYFLAAM---GPGVQKYLG-WKKYLTTFQIIQFVA-----ASIHCFQL-MFV-DCD-FPIGFCWW--IGCQELLF   246
Dpul_EFX74344 VVMYIYYFLSAM---GPHVQKYLG-WKKHLTSLQMAQFVA-----ASAHCFQL-LFF-DCQ-FPYLMSCW--IGLHEVFF   246
Dpul_EFX74345 FVMYFYYLMAAM---GPQFQKYLW-WKKYLTVFQMVQFFL-----VGLHGLQL-LFI-ECD-FPTAFSWY--ALVQTVFF   245
Dpul_EFX74502 FVMYFYYLMAAM---GPQFQKYLW-WKKYLTVFQMVQFIL-----VGLHGLQL-FFI-ECD-FPTFYRWF--FVVQSIMF   247
Dpul_EFX74346 VIMYFYYMMAAM---GPRFQKYLW-WKKYVTVFQMVQFLA-----VGLHSLQL-LFI-ECD-FPTAFSWW--SVVQALLF   245
Dpul_EFX74501 VVMYFYYLMASM---GPQFQKYLW-WKKYLTVFQMVQFVC-----VGMHSMQL-FFI-ECD-YPKAYSWG--SLIQTIIY   245
Dpul_EFX74503 VGVHIYYLITAM---GPRFRKYLW-WKKYLSVVQILEFLF-----IGVHGSQM-LFV-ECG-FPAAVSWY--YVVQVIVF   245
Dpul_EFX76305 VVMYSYYLLSSL---GAWIQPYLW-WKRYLTQFQIVQFVL-----IVIHISYG-HYN-NCD-FPSTLSVV--LALYCLTL   240
Mrot_XP_003700519 IVMYSYYLATSLRLYKP------W-WKKYVTQLQLTQFCV-----LLLHFVLL-AWTEDCG-FPKWTAAV--MIPQNVFM   244
Nvit_XP_001599867 VIMYTHYLVSSFKIANP------W-WKKYITQLQLIQFFL-----ILVHFSQL-LWTEDCG-FPRWPAAI--FIPQNIFM   244
Amel_GB46038 VLMYSYYGLAAL---GPSVAKYLW-WKKYLTILQLIQFTT-----ALILGING-IRS-GCD-FPLWMQYA--LVIYMISF   254
Bimp_XP_003484909 VLMYSYYGLAAL---GPSVAKYLW-WKKYLTILQLIQFTT-----ALILGING-IRS-GCD-FPLWMQYA--LVIYMVSF   251
Bter_XP_003396173 VLMYSYYGLAAL---GPSVAKYLW-WKKYLTILQLIQFTT-----ALILGING-IRS-GCD-FPLWMQYA--LVIYMVSF   251
Mrot_XP_003703286 VLMYSYYGLAAL---GPSVTKYLW-WKKYLTILQLIQFTT-----ALILGING-IRS-GCD-FPLWMQYA--LVIYMISF   251
Hsal_EFN80181 VLMYSYYGLAAL---GPSVTKYLW-WKKYLTILQLIQFTT-----ALILGING-IRS-GCD-FPLWMQYA--LVIYMLSF   251
Tcas_XP_966527 VLMYAYYGLAAL---GPHIARYLW-WKKYLTILQMIQFTC-----ALILGING-IRT-GCD-FPLWMHYT--LIIYMLSF   251
Dmel_NP_001097580 VIMYSYYALSVL---GPRVQRFLW-WKRYLTGLQLVQFTI-----IFFWASQL-VFR-GCE-YGKWLTPI--GAAYMVPF   247
Dmel_NP_729666 IIMYGYYALSVL---GPRVQRFLW-WKRYLTGLQLVQFTI-----IFFWASQM-LVR-GCE-YGTWITLS--MAIYSLPF   240
Amel_GB54399 VIMYTYYLISAL---GPKYKKYLW-WKKYMTWIQLVQFFI-----LLAYELTI-LVL-GCK-VPKALSCF--VLTNLVIF   250
Tcas_XP_967030 VVMYTYYLIAAL---GPRFQKYLW-WKKYMTWMQLTQFCI-----MLAYLISI-IAM-DCK-LPKALTFF--FVANVVVF   269
Dmel_NP_651062 IIMYFYYMVAAM---GPQYQKYLW-WKKYMTSIQLIQFVL-----ILGYMLTV-GAK-GCN-MPKTLTFF--FVGNTVIF   245
Dmel_NP_651104 TVMYAYYYAASL---GA-VKNLLW-WKQRITQLQLMQFGY-----LTFHFLLV-IVRNPCQ-FPVFIAFI--GFIQNIFM   245
Amel_GB40681 VIMYTYYYLSTL---GPNMQKILSPYKPIITSVQMVQFVI-----CTLYAMQA-YSP-SCP-VSKVPVNT--AIFQFIMN   242
Bter_XP_003399626 VIMYTYYFLSTF---GPKFRRVLATYKPILTIVQMAQLII-----LLIQNVQS-LLP-SCP-VTKLPGTI--SATNLIIN   242
Nvit_XP_001607111 VIMYTYYLLASL---GQSTQGFLNPIKPYITRIQIIQFLF-----LLWHQSQA-FLP-SCP-IPKWIPFM--VIGNLLLN   242
Nvit_XP_001603768 VIMYTYYLLSSQ---GPKVQKIINPFKPYITIMQMVQFFV-----LLGHTLQA-FFP-YCT-VPKWGAIV--MFTNLVIN   243
Mrot_XP_003704078 VIMYSYYLAATF---GPTVQRYLNKIKPLITIMQMIQFIV-----LMLYVAQA-FIP-GCS-DLKFLPGI--MLVNLMIN   242
Hsal_EFN76075 VVMYTYYFCAAC---GPKIQRIVNPFKQYLTTIQMVQFFV-----ILVYMSQA-LFP-FCE-VPKGIEILPYFTINLLIY   219
Hsal_EFN76074 FIMYNYYLFSSF---GPRIRMIIAPCKRYITIIQMVQFCI-----LIAYAAQS-SLS-DCK-SVRNLGYI--FILNVTIN   343
Bimp_XP_003489235 VIMYTYYLLACL---GPQVQKRIAPWKQYITGLQMLQFII-----MICHMFQT-LLP-TCEPNRKPIAYI--YMSQILVM   266
Bter_XP_003395770 VIMYTYYLLACL---GPQVQKRIAPWKQYITGLQMFQFII-----MICHMFQT-LLP-TCEPNRKPIAYI--YMSQILVM   266
Mrot_XP_003700216 VIMYTYYLLACV---GPEMQKRIAPLKQYITGLQMIQFII-----MICHTFQS-FLP-SCEPNRKPMAFI--YMSQILIM   266
Nvit_XP_001602545 VIMYTYYLLACL---GPRIQRKIAPWKPYLTMLQLIQFVV-----MVIHTSQA-LLP-SCEPRMKPLAYI--YMSNVVVI   269
Dmel_NP_649955 VIMYAYYYLSSV---SKDVQTSR--WKKYITIVQLVQFIL-----VLANFSYT-LMQPDCN-ASRTVIYT--GMFISTTF   239
Dmel_NP_649956 VIMYAYYYLSSI---SKEVQRSLW-WKKYITIAQLVQFAI-----ILLHCTIT-LAQPNCA-VNRPLTYG--CGSLSAFF   232
Dmel_NP_731419 IMMYSYYYQSSL---NRDSKGDLW-WKKYITIVQLIQFGI-----VLGHSIYT-LKQPDCP-SARFSATC--AGSISVVF   241
Dmel_NP_649958 TMMYTYYYQSSL---NRNSGGDLW-WKKYITVVQLVQFVI-----IFSHSVYI-LRQTDCQ-TSRLSATW--GSLISVVF   241
Dmel_NP_649957 IVMYGYYYASSQ---SQNVQESLW-WKKYLTLGQLVQFLL-----MFLHCMYT-YFQPNCS-ASRGVIYV--ISSASAFM   237
Dmel_NP_732912 IFMYAYYYSAIK---GNTVR-----WKRYLTLMQMLQFLL-----MFGHCALT-AMQRQCT-ASQGTLFL--VSCSATIM   233
Dmel_NP_611365 TVMYFYYFLSSE---YPGVRANIW-WKKYITLTQLCQFFM-----LLSYAIYVRFFSPNCG-VPRGLLYL--NMVQGVVF   238
Dmel_NP_725820 VVMYAYYFASAW---YPNVKSTFW-WKEYITKLQFLQFMI-----LFAQSVLTLWLNPGCR-FPKVLQYV--QLGGSVSM   242
Tcas_XP_974047 LVMYCYYLLSSY-----KSSETLW-WKKYVTLLQIVQHCL-----VFLCVFPS-VVNPNCS-YPKFWMGL--FSINVLFI   241
Tcas_XP_973993 TIMYGYYLMTVC---CPEYGKSVW-WKKHLTQVQIVQHYV-----VFFTFFVQ-LVNQDCS-YPKFWTAV--FLSTNVLM   250
Tcas_XP_975397 AVMYLYYYLSLV---DPSYKKSIW-WKKHLTQLQIAQHCT-----VFVTFLIP-LLNPECS-YPKWILMS--YLPACALM   495
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Rpul_JAA58008 FILFAVFFYGAYL------------------------------------------------------------------K   271
Dpul_EFX85691 FVLFARFFYKAYSTPGGRRGRPASLTAAPTAATERPRKSSREPPRNSRNAWPATNGKITELLREETGKQKMAKNIPDFEK   321
Amel_GB53872 FILFCKFFYKSYI----------------------DKNG----------------------------------------K   237
Amel_GB53873 FILFCKFFYESYI-----------------------KSH----------------------------------------K   269
Amel_GB45596 FILFCRFFQRSYI----------------------NKGG----------------------------------------K   270
Bimp_XP_003490277 FVLFAKFFQKSYL----------------------SKSNN---------------------------------------K   271
Bter_XP_003401825 FVLFAKFFQKSYL----------------------SKSNN---------------------------------------K   271
Hsal_EFN75445 FVLFARFFHKTYL----------------------ADK-----------------------------------------K   269
Mrot_XP_003707508 FILFAKFFQNSYL----------------------NRRHGT--------------------------------------K   272
Tcas_XP_970514 FVLFARFFHKAYL----------------------SGDKRG--------------------------------------K   269
Dmel_NP_730187 FVLFARFFYKAYLAPGGHKSRRMAASLAAQNVVKQSSSPQQ--------------------------------------A   293
Bimp_XP_003488925 FILFARFFKQAYL----------------------SSKRGM--------------------------------------K   273
Bter_XP_003398598 FILFGRFFKQAYM----------------------SNKHGK--------------------------------------K   273
Bimp_XP_003488983 LVLFSRFFKQAYL----------------------SNNCRKI-------------------------------------K   272
Bter_XP_003398349 FILFSRFFKQAYL----------------------SNNCRKI-------------------------------------K   272
Bimp_XP_003488976 FILFARFFQQAYL----------------------SNKHIK--------------------------------------K   272
Bter_XP_003402700 FILFARFFQQAYL----------------------SNKHIN--------------------------------------K   272
Bter_XP_003401771 FILFSIFFKNSYL----------------------SGKRTK--------------------------------------N   272
Bimp_XP_003492944 FILFARFFQQAYL----------------------SNKSK---------------------------------------D   266
Bter_XP_003401772 FILFARFFQRAYL----------------------SKKSE---------------------------------------N   273
Bimp_XP_003486801 LILFGKFFFKAYL----------------------SEKRKN--------------------------------------K   272
Bter_XP_003401883 LILFGKFFFEAYL----------------------FDKRKN--------------------------------------K   273
Bimp_XP_003492943 FVLFAMYFYKAYL----------------------SGNSRT--------------------------------------K   273
Bter_XP_003401773 FVLFAMYFYKTYL----------------------AGNSRT--------------------------------------K   273
Bimp_XP_003484516 ACFYAKYFYSTYI----------------------SRKQK---------------------------------------K   271
Rpul_JAA57286 FGMFIRFYVQAYN------------------------------------------------------------------K   255
Dpul_EFX88828 LSLFSNFYIQV---------------------------------------------------------------------   257
Bimp_XP_003490999 YFLFRNFYNQSYG------------------------------------------------------------------K   260
Bter_XP_003399502 YFLFRNFYNQSYG------------------------------------------------------------------K   260
Mrot_XP_003700522 YFLFRDFYIQSYK-------------------------------------------------------------------   259
Hsal_EFN75681 YFLFRNFYIESYK-------------------------------------------------------------------   259
Nvit_XP_001600048 YFLFRDFYNQAYT------------------------------------------------------------------K   260
Tcas_XP_971599 YFLFSNFYKQTYV------------------------------------------------------------------K   260
Amel_GB51249 --------------------------------------------------------------------------------   139
Bimp_XP_003491013 FFLFNEFYQQSYQ------------------------------------------------------------------Q   263
Bter_XP_003399534 FFLFNEFYQQSYQ------------------------------------------------------------------Q   260
Mrot_XP_003700524 FFLFNEFYQQSYL------------------------------------------------------------------Q   287
Nvit_XP_001599996 FFLFNEFYQQSYA------------------------------------------------------------------Q   260
Hsal_EFN86956 FFLFKEFYQQSYQ------------------------------------------------------------------Q   283
Tcas_XP_968784 FFLFKEFYIQTYN------------------------------------------------------------------K   260
Dmel_NP_730841 FFLFNEFYKAAYR------------------------------------------------------------------S   260
Dmel_NP_730843 FFLFNEFYKAAYR------------------------------------------------------------------S   259
Tcas_XP_968706 YTLFKNFYDKEYK------------------------------------------------------------------A   260
Amel_GB51247 LGLFSDFYKAKYV------------------------------------------------------------------D   260
Bimp_XP_003491006 LGLFSDFYKAKYV------------------------------------------------------------------G   260
Bter_XP_003399522 LGLFSDFYKAKYV------------------------------------------------------------------G   260
Mrot_XP_003700456 LGLFSDFYKAKYG------------------------------------------------------------------D   288
Nvit_XP_001600017 LGLFSDFYKAKYT------------------------------------------------------------------G   260
Tcas_XP_971544 LFLFSDFYKVRYT------------------------------------------------------------------N   260
Dmel_NP_730846 LFLFSDFYKAKYL------------------------------------------------------------------N   260
Dmel_NP_649754 YFLFSNFYKRAYV------------------------------------------------------------------K   260
Dpul_EFX76285 FCLFSDFYKRSYK------------------------------------------------------------------N   259
Amel_GB54396 IYLFGSFYIENYI------------------------------------------------------------------K   256
Bimp_XP_003491027 IYMFGSFYVKNY-------------------------------------------------------------------R   255
Bter_XP_003399529 IYMFGSFYVENY-------------------------------------------------------------------R   255
Hsal_EFN85774 IYMFGSFYTNNYG------------------------------------------------------------------K   252
Mrot_XP_003700518 IYMFGKFYITNYT------------------------------------------------------------------K   256
Nvit_XP_001599838 IYLFGSFYVANYN------------------------------------------------------------------N   256
Dmel_NP_651060 TYMFSAFYVANYK------------------------------------------------------------------K   264
Amel_GB54401 FILFSDFYRRAYN------------------------------------------------------------------N   186
Bimp_XP_003490969 FVLFSDFYRQAYN------------------------------------------------------------------K   289
Bter_XP_003399613 FVLFSDFYRQAYN------------------------------------------------------------------K   289
Nvit_XP_001599942 FVLFYDFYLQAYR------------------------------------------------------------------R   293
Hsal_EFN76719 FVLFSDFYQRAY-------------------------------------------------------------------Q   365
Tcas_XP_968636 FALFTHFYYQTYS------------------------------------------------------------------R   260
Dmel_NP_788716 FCLFMNFYMQSYR------------------------------------------------------------------K   294
Amel_GB54302 YFLFSDFYNNTYK------------------------------------------------------------------S   261
Bimp_XP_003490977 YFLFADFYSNAYK------------------------------------------------------------------Y   272
Bter_XP_003399465 YFLFADFYSNAYK------------------------------------------------------------------Y   272
Mrot_XP_003700520 YFLFADFYNHAYS------------------------------------------------------------------S   272
Nvit_XP_001599914 YFLFSEFYNKAYT------------------------------------------------------------------P   297
Tcas_XP_968563 YYLFDNFYKQAYK------------------------------------------------------------------Y   261
Dmel_NP_651063 YFLFNDFYQKSYK------------------------------------------------------------------K   258
Dpul_EFX74343 LCLFINFYRKTYF------------------------------------------------------------------K   260
Dpul_EFX74342 LCLFINFYKHTYV------------------------------------------------------------------E   260
Dpul_EFX74344 LGMFLNFYRQTYL------------------------------------------------------------------K   260
Dpul_EFX74345 FNLFKNFHSSAYK------------------------------------------------------------------Q   259
Dpul_EFX74502 FILFKRFHSRAYK------------------------------------------------------------------T   261
Dpul_EFX74346 FNLFKNFHSQTYS------------------------------------------------------------------K   259
Dpul_EFX74501 FILFKNYHAGAYT------------------------------------------------------------------K   259
Dpul_EFX74503 FLLFKNGHLKSYP------------------------------------------------------------------Q   259
Dpul_EFX76305 LVFFSHFYIQAYL------------------------------------------------------------------R   254
Mrot_XP_003700519 IILFGDFYYKAYI------------------------------------------------------------------R   258
Nvit_XP_001599867 IVLFGDFYYQTYV------------------------------------------------------------------K   258
Amel_GB46038 IVLFGNFYAKAYI------------------------------------------------------------------A   268
Bimp_XP_003484909 IVLFGNFYAKAYI------------------------------------------------------------------A   265
Bter_XP_003396173 IVLFGNFYAKAYI------------------------------------------------------------------A   265
Mrot_XP_003703286 IVLFGNFYAKAYI------------------------------------------------------------------A   265
Hsal_EFN80181 IVLFGNFYAKAYI------------------------------------------------------------------A   265
Tcas_XP_966527 IVLFGNFYVKAYM------------------------------------------------------------------E   265
Dmel_NP_001097580 LFMFGRFYAQKYC------------------------------------------------------------------V   261
Dmel_NP_729666 LFMFGKFYMQKYT------------------------------------------------------------------V   254
Amel_GB54399 IYLFSDFYRKAYA------------------------------------------------------------------K   264
Tcas_XP_967030 LYLFSNFYRKAYI------------------------------------------------------------------K   283
Dmel_NP_651062 LYLFGNFYRKTYK------------------------------------------------------------------K   259
Dmel_NP_651104 FSMFFDFYCKTYI------------------------------------------------------------------R   259
Amel_GB40681 FLLFYNFYRQNYR------------------------------------------------------------------K   256
Bter_XP_003399626 FILFYNFYQRKYT------------------------------------------------------------------K   256
Nvit_XP_001607111 LLLFLNFYKKSYS------------------------------------------------------------------K   256
Nvit_XP_001603768 FVLFYNFYRQNYK------------------------------------------------------------------K   257
Mrot_XP_003704078 FYLFYQFYQEAYV------------------------------------------------------------------K   256
Hsal_EFN76075 IFLFYDFYRKTYT------------------------------------------------------------------K   233
Hsal_EFN76074 LCLFYKFYQRTYI------------------------------------------------------------------T   357
Bimp_XP_003489235 FCMFCDYYKKSYL------------------------------------------------------------------R   280
Bter_XP_003395770 FCMFCDYYKKSYL------------------------------------------------------------------R   280
Mrot_XP_003700216 FYMFCDYYKKSYL------------------------------------------------------------------R   280
Nvit_XP_001602545 FYMFWDFYKKAYL------------------------------------------------------------------S   283
Dmel_NP_649955 ILMFANFYIHNYI------------------------------------------------------------------L   253
Dmel_NP_649956 AVIFSQFYYHNYI------------------------------------------------------------------K   246
Dmel_NP_731419 IILFSNFYFHAYI------------------------------------------------------------------R   255
Dmel_NP_649958 IILFSNFYVRTYI------------------------------------------------------------------L   255
Dmel_NP_649957 FLMFTKFYIKTYI------------------------------------------------------------------R   251
Dmel_NP_732912 FIMFANFYFQCYL------------------------------------------------------------------R   247
Dmel_NP_611365 IYLFGKFYIDNYL------------------------------------------------------------------R   252
Dmel_NP_725820 MTMFGNFYYQTYV------------------------------------------------------------------K   256
Tcas_XP_974047 IYLFGKFYKNTYL------------------------------------------------------------------D   255
Tcas_XP_973993 IFLFTKFYRDNYG------------------------------------------------------------------K   264
Tcas_XP_975397 IYLFTDFYVNAYV------------------------------------------------------------------K   509
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Rpul_JAA58008 PKRKTAVKAD----------------------------------------------------------------------   281
Dpul_EFX85691 LKIKQFQNEKREKMIKKKKKKRL---------------------------------------------------------   344
Amel_GB53872 FQKKMTINGTMDH----KKFKAN---------------------------------------------------------   256
Amel_GB53873 FKEKIT-NERENY----NKFKTN---------------------------------------------------------   287
Amel_GB45596 FQKKGFTNGTVEY----DKLKAN---------------------------------------------------------   289
Bimp_XP_003490277 VGKKVYANGTVEY----DKLKVN---------------------------------------------------------   290
Bter_XP_003401825 VGKKVYANGTVEY----DKLKVN---------------------------------------------------------   290
Hsal_EFN75445 AKKKHFANDAPSHIDYNDKLKAN---------------------------------------------------------   292
Mrot_XP_003707508 VEKKSYVNGTEY-----DKLKAN---------------------------------------------------------   290
Tcas_XP_970514 TKSKVH--------------------------------------------------------------------------   275
Dmel_NP_730187 SESSKFIGAGEDQAAYLRKAKAQ---------------------------------------------------------   316
Bimp_XP_003488925 VKKKNNIND--------KLIKAN---------------------------------------------------------   288
Bter_XP_003398598 VGRKSDTND--------KLIKVN---------------------------------------------------------   288
Bimp_XP_003488983 ESSKHAQD------------------------------------------------------------------------   280
Bter_XP_003398349 ESSKHAQD------------------------------------------------------------------------   280
Bimp_XP_003488976 IGKKD---------------------------------------------------------------------------   277
Bter_XP_003402700 IGKKD---------------------------------------------------------------------------   277
Bter_XP_003401771 VGKKDYAN---------DKLKAN---------------------------------------------------------   286
Bimp_XP_003492944 KAKKAYANKTSSN----DKVKIK---------------------------------------------------------   285
Bter_XP_003401772 KAKRAYVNETSRD----DKMK-----------------------------------------------------------   290
Bimp_XP_003486801 VGENVHVDGRKEY----YKPKTS---------------------------------------------------------   291
Bter_XP_003401883 VEENIHVNGRKEC----YKPKAS---------------------------------------------------------   292
Bimp_XP_003492943 VE------------------------------------------------------------------------------   275
Bter_XP_003401773 VE------------------------------------------------------------------------------   275
Bimp_XP_003484516 RGRKTK--------------------------------------------------------------------------   277
Rpul_JAA57286 QPAKLAATDKSQ--------------------------------------------------------------------   267
Dpul_EFX88828 --------------------------------------------------------------------------------   257
Bimp_XP_003490999 R--KLPNALTKKETESQNEKKQQN---------------------------DENGKIYANEY------------------   293
Bter_XP_003399502 R--KSPNALTKKETESQNEKKQQN-------------------------DVNENGKIYANEY------------------   295
Mrot_XP_003700522 --KKQFSVEKKKREAEEKLRREQNGSAPRK-------------------DAKENGEMYANQY------------------   300
Hsal_EFN75681 --KKKSTSALKKQTLKNTEDNKQHQQQQQQQQQQQQQAQGVRDDSQESTEASENNIIYANQY------------------   319
Nvit_XP_001600048 KAQRKATAEAKEAAKQEALKEKKLESEKLLKEQESEKQ-------------SENGSVYPSQY------------------   309
Tcas_XP_971599 KDKKKVKSDDHQDEEVKTKRSNIGICFTTQTALYEKTDDVK---------------------------------------   301
Amel_GB51249 --------------------------------------------------------------------------------   139
Bimp_XP_003491013 RRKPVANGMKKDHQQNHQANGVTSGT------------------------------------------------------   289
Bter_XP_003399534 RRKPVANGMKKDHQQNHQANGVTNGT------------------------------------------------------   286
Mrot_XP_003700524 RRKPRKDGQQSVHANGVANGTVSNG-------------------------------------------------------   312
Nvit_XP_001599996 RTRKAAAAAAAKAAAASNGVSSNGKLSNGEHQ------------------------------------------------   292
Hsal_EFN86956 KPRKR-AGAVANGVAK---------SHRGSVEGHVANGNVNGTVNGVANGVAT-------NGV----------------V   330
Tcas_XP_968784 RTAAAAAAAAAAAAKNGVVQNGTGAHQNGVKSNKVSQYYVNGTADLHQRIKSQ---------------------------   313
Dmel_NP_730841 RMMKK-NGALANGHAKPNGYCKSINAHDDLAMPQTTEATATATPASKANGSSTPPSNGHANGVEN----------VYKQV   329
Dmel_NP_730843 RMMKK-NGALANGHAKPNGYCKSINAHDDLAMPQTTEATATATPASKANGSSTPPSNGHANGVEN----------VYKQV   328
Tcas_XP_968706 KQNNKCK-------------------------------------------------------------------------   267
Amel_GB51247 RREKSAKKYSV------------------------QNG-STGLCMPVL-ED-SAP---RQNGVSSYT--------TIYNK   302
Bimp_XP_003491006 KTKKPTDK-SL------------------------QNG-STGLCMPIL-ED-SVP---RQNGVSSYA--------TI---   298
Bter_XP_003399522 KTKKPTDK-SL------------------------QNG-STGLCMPIL-ED-SVP---RQNGVSSYA--------TI---   298
Mrot_XP_003700456 RSK---SKQSA------------------------QNGSSTGVCMPIL-EDKSTP---RQNGVSSYA--------TI---   326
Nvit_XP_001600017 --GKSPRRAIS------------------------SRGNNPGACMPVLNEDNQTTSRHKQNGVSSYA--------TI---   303
Tcas_XP_971544 ------NKAVK------------------------SNS---GACMPVL-EDEK-----QQNGTVTKSDSNGTLNNTYIKS   301
Dmel_NP_730846 AARRR-RQAVKANGYANGSASNGHSKHLGEGDALIANGCNTGACMPVM-EDEYVKSKGQSNGA-----------------   321
Dmel_NP_649754 RDGKDKASVKANGHANGHVKALKDGDVAPTSNGQANGFHNTFSKFTTDMCNPALNSSTRQRVLVNAGNK-----------   329
Dpul_EFX76285 AKSRIAAATNGLKANGHSNGYSNGSTSNGHSNGHTTNGHANGHSNGHANGKTH---------------------------   312
Amel_GB54396 NEKRKKNKTEKITKTANKME------------------------------------------------------------   276
Bimp_XP_003491027 KRQRTQVKDEQINMAAKKVE------------------------------------------------------------   275
Bter_XP_003399529 KRQRTQTKDEQINMAAKKVE------------------------------------------------------------   275
Hsal_EFN85774 PSKQREPKANGCATVSNGAAALTEYYMYSLNDAHCGKSD-----------------------------------------   291
Mrot_XP_003700518 NRSINEKSCTNGAIKNKNE-------------------------------------------------------------   275
Nvit_XP_001599838 KSSAKSDKAVQDKLKANGSLSNGNTKTNGYSNGHNNGHTKGHNGHTNGHINGHANGHTNGQTNGHTKIDKKIE-------   329
Dmel_NP_651060 EAAAQAKLAAKKE-------------------------------------------------------------------   277
Amel_GB54401 DR--TMKELKND--------------------------------------------------------------------   196
Bimp_XP_003490969 DR--PKKELKDE--------------------------------------------------------------------   299
Bter_XP_003399613 DR--PKKELKDE--------------------------------------------------------------------   299
Nvit_XP_001599942 RQQTANKQLKSE--------------------------------------------------------------------   305
Hsal_EFN76719 RKRKFAKQLKDE--------------------------------------------------------------------   377
Tcas_XP_968636 KQKSVKAE------------------------------------------------------------------------   268
Dmel_NP_788716 TKAAQQLQQQQQQQKQQQQLDATPCKADSNNNTAMLAQKLKAN-------------------------------------   337
Amel_GB54302 NEKHSKVLQDKETEIAKTVSNESMQNERKKVD------------------------------------------------   293
Bimp_XP_003490977 NENYSKSIEGKENRVAKKVANGNTQNGKRKMN------------------------------------------------   304
Bter_XP_003399465 NENYSKSIEGDENRVAKKVANGNTQNGKRKTD------------------------------------------------   304
Mrot_XP_003700520 GKR-TKSIEQK-NGTEKKMVNGNMQNGKGKTD------------------------------------------------   302
Nvit_XP_001599914 EQQAAYDAAKKKKNDDAAAAAATLTNGKANGVPQNGRIVQNGNGSVANGKSSVNGKTKSA--------------------   357
Tcas_XP_968563 GRRMEKNEKSNGIQNGYHIKTH----------------------------------------------------------   283
Dmel_NP_651063 KQAAAKEKALSADNNNDGCAKDLNKAIQLQQEKQKAL-------------------------------------------   295
Dpul_EFX74343 KKAITNGPSSTPMQTTQKDL------------------------------------------------------------   280
Dpul_EFX74342 KKETAGSVSLSPAAIPRKRKNQ----------------------------------------------------------   282
Dpul_EFX74344 NKKQKADSLLVINNNNNIITKKTH--------------------------------------------------------   284
Dpul_EFX74345 KQINNNNNNISKKIK-----------------------------------------------------------------   274
Dpul_EFX74502 IAVDLKKFKKIA--------------------------------------------------------------------   273
Dpul_EFX74346 NVNLPSNSMCISDAIQKKLL------------------------------------------------------------   279
Dpul_EFX74501 NVNPSSIAAKSVSPKRQQKKQH----------------------------------------------------------   281
Dpul_EFX74503 NKKDIDNEKNLNWELNFTK-------------------------------------------------------------   278
Dpul_EFX76305 KSKKLS--------------------------------------------------------------------------   260
Mrot_XP_003700519 KPKVAQNGVSSEVPNGKLKSQ-----------------------------------------------------------   279
Nvit_XP_001599867 KKPQKKVAVEQNGQANVESSNGKAKNQ-----------------------------------------------------   285
Amel_GB46038 KGKQAYAERQLEKMKVDTQSKKEI-TDGTVCNGN----ISNGHANGYANGVC-KKIQ-----------------------   319
Bimp_XP_003484909 KGKQAYAERQLEKMKADTQLKKKI-TGAAMCNGN----IMNGHANGYANGVS-KKIQ-----------------------   316
Bter_XP_003396173 KGKQAYAERQLEKMKADTQLKKKI-TGAAMCNGN----ITNGHANGYANGVS-KKIQ-----------------------   316
Mrot_XP_003703286 KGKKAYAERQLEKMKAAAQLKKEL-TDGAVCNGN----VTNGHVNGYANGVS-KKTQ-----------------------   316
Hsal_EFN80181 KGKQVYAEKRLERLKAAAAAAASASTSSALSNGI----VTNGHTNGYTNGVSKKKTQ-----------------------   318
Tcas_XP_966527 KGSQVF-----------------FGMDMGCGQGNTYQRITNHHQNG-------KKID-----------------------   298
Dmel_NP_001097580 SAVVKKAK------------------------------------------------------------------------   269
Dmel_NP_729666 SAVGKKPI------------------------------------------------------------------------   262
Amel_GB54399 QKV-----------------------------------------------------------------------------   267
Tcas_XP_967030 PKSSLTGDVKTIKSQ-----------------------------------------------------------------   298
Dmel_NP_651062 AKSVDGGSRTTGSSLAQSALRAAGGMGCMPQTMNAGKHLLQNGQVGKAYIDLNNNSVKPMKLE-----------------   322
Dmel_NP_651104 KQRKSAEHKLKAS-------------------------------------------------------------------   272
Amel_GB40681 SVQKKQ--------------------------------------------------------------------------   262
Bter_XP_003399626 SASKER--------------------------------------------------------------------------   262
Nvit_XP_001607111 RSKLK---------------------------------------------------------------------------   261
Nvit_XP_001603768 PVKPKKS-------------------------------------------------------------------------   264
Mrot_XP_003704078 KNKRS---------------------------------------------------------------------------   261
Hsal_EFN76075 TTKQKN--------------------------------------------------------------------------   239
Hsal_EFN76074 KAK-----------------------------------------------------------------------------   360
Bimp_XP_003489235 KKTE----------------------------------------------------------------------------   284
Bter_XP_003395770 KKTQ----------------------------------------------------------------------------   284
Mrot_XP_003700216 KKAD----------------------------------------------------------------------------   284
Nvit_XP_001602545 KKAV----------------------------------------------------------------------------   287
Dmel_NP_649955 NGSKQKSALKSD--------------------------------------------------------------------   265
Dmel_NP_649956 PGKKSAKQNKN---------------------------------------------------------------------   257
Dmel_NP_731419 PKKRKQKNI-----------------------------------------------------------------------   264
Dmel_NP_649958 PKKTKSAVGR----------------------------------------------------------------------   265
Dmel_NP_649957 PKEVKSKGKVN---------------------------------------------------------------------   262
Dmel_NP_732912 PKHKEN--------------------------------------------------------------------------   253
Dmel_NP_611365 PPKAKINAKQS---------------------------------------------------------------------   263
Dmel_NP_725820 AKSKEQ--------------------------------------------------------------------------   262
Tcas_XP_974047 KKRQ----------------------------------------------------------------------------   259
Tcas_XP_973993 ATSDKVK-------------------------------------------------------------------------   271
Tcas_XP_975397 KKPPKAVQ------------------------------------------------------------------------   517
          .......810.......820.......830.......840.......850.......860.......870.......880



119 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

                                                                  
Rpul_JAA58008 -----------------------------------------------   281
Dpul_EFX85691 -----------------------------------------------   344
Amel_GB53872 -----------------------------------------------   256
Amel_GB53873 -----------------------------------------------   287
Amel_GB45596 -----------------------------------------------   289
Bimp_XP_003490277 -----------------------------------------------   290
Bter_XP_003401825 -----------------------------------------------   290
Hsal_EFN75445 -----------------------------------------------   292
Mrot_XP_003707508 -----------------------------------------------   290
Tcas_XP_970514 -----------------------------------------------   275
Dmel_NP_730187 -----------------------------------------------   316
Bimp_XP_003488925 -----------------------------------------------   288
Bter_XP_003398598 -----------------------------------------------   288
Bimp_XP_003488983 -----------------------------------------------   280
Bter_XP_003398349 -----------------------------------------------   280
Bimp_XP_003488976 -----------------------------------------------   277
Bter_XP_003402700 -----------------------------------------------   277
Bter_XP_003401771 -----------------------------------------------   286
Bimp_XP_003492944 -----------------------------------------------   285
Bter_XP_003401772 -----------------------------------------------   290
Bimp_XP_003486801 -----------------------------------------------   291
Bter_XP_003401883 -----------------------------------------------   292
Bimp_XP_003492943 -----------------------------------------------   275
Bter_XP_003401773 -----------------------------------------------   275
Bimp_XP_003484516 -----------------------------------------------   277
Rpul_JAA57286 -----------------------------------------------   267
Dpul_EFX88828 -----------------------------------------------   257
Bimp_XP_003490999 --KMATGYISDSG-LRNRVFIDNR---GFQK----------------   318
Bter_XP_003399502 --KMATGYISDSG-LRNRVFIDNR---GFQK----------------   320
Mrot_XP_003700522 --KMATGYISDSG-LRNRVFIDNR---GFKE----------------   325
Hsal_EFN75681 --KMATGYISDSG-LRNRVFIDNR---GFDE----------------   344
Nvit_XP_001600048 --KMATAYISDSG-LRNRVFIDKR--GGFDE----------------   335
Tcas_XP_971599 --EMTKGYTSDGNRLRNRVFIDNPRA---------------------   325
Amel_GB51249 -----------------------------------------------   139
Bimp_XP_003491013 ------NSNSSGRRDAADYYVKGD--SLAASELNLRKS----YTTTE   324
Bter_XP_003399534 ------NSNSSGRRDAADYYVKGD--SLAASELNLRKS----YTTTE   321
Mrot_XP_003700524 ------NSTSSGRRDAADYYVKGD--SLAASELNLRKS----YTSTE   347
Nvit_XP_001599996 ------QSNGTRRREAADYYVKGD--SIAASELHLRKPAFAAAAGSE   331
Hsal_EFN86956 ANGV--VANGSRRRDAADYYVKGE--SLAATELNLRKP----YATTE   369
Tcas_XP_968784 -----------------------------------------------   313
Dmel_NP_730841 ANGS--AHKGSNGGLSNGYATKLL--DDASQELKQRKT----PK---   365
Dmel_NP_730843 ANGS--AHKGSNGGLSNGYATKLL--DDASQELKQRKT----PK---   364
Tcas_XP_968706 -----------------------------------------------   267
Amel_GB51247 EYNKEYNSCYSNG--TNNGYVANN--N-TEKKLA-------------   331
Bimp_XP_003491006 -YNKEYNSCYSNG--TNNGYVANN--N-TEKKLA-------------   326
Bter_XP_003399522 -YNKEYNSCYSNG--TNNGYVANN--N-TEKKLA-------------   326
Mrot_XP_003700456 -YNKEYNSCYSNG--TNNGYVANN--N-TEKKHA-------------   354
Nvit_XP_001600017 -YNKEYNSCYSNG--TNNGYVANN--NASDKKLA-------------   332
Tcas_XP_971544 EYSDSYKACYSNG--STNGFVSQTVIERNSKKIN-------------   333
Dmel_NP_730846 -YKEGF---FKEGVLSNNDAIFNP--DSSSSSLHQRKV----K----   354
Dmel_NP_649754 -----------------------------------------------   329
Dpul_EFX76285 -EKNGHSNGHSNGYTNGALHSKNE-----------------------   335
Amel_GB54396 -----------------------------------------------   276
Bimp_XP_003491027 -----------------------------------------------   275
Bter_XP_003399529 -----------------------------------------------   275
Hsal_EFN85774 -----------------------------------------------   291
Mrot_XP_003700518 -----------------------------------------------   275
Nvit_XP_001599838 -----------------------------------------------   329
Dmel_NP_651060 -----------------------------------------------   277
Amel_GB54401 -----------------------------------------------   196
Bimp_XP_003490969 -----------------------------------------------   299
Bter_XP_003399613 -----------------------------------------------   299
Nvit_XP_001599942 -----------------------------------------------   305
Hsal_EFN76719 -----------------------------------------------   377
Tcas_XP_968636 -----------------------------------------------   268
Dmel_NP_788716 -----------------------------------------------   337
Amel_GB54302 -----------------------------------------------   293
Bimp_XP_003490977 -----------------------------------------------   304
Bter_XP_003399465 -----------------------------------------------   304
Mrot_XP_003700520 -----------------------------------------------   302
Nvit_XP_001599914 -----------------------------------------------   357
Tcas_XP_968563 -----------------------------------------------   283
Dmel_NP_651063 -----------------------------------------------   295
Dpul_EFX74343 -----------------------------------------------   280
Dpul_EFX74342 -----------------------------------------------   282
Dpul_EFX74344 -----------------------------------------------   284
Dpul_EFX74345 -----------------------------------------------   274
Dpul_EFX74502 -----------------------------------------------   273
Dpul_EFX74346 -----------------------------------------------   279
Dpul_EFX74501 -----------------------------------------------   281
Dpul_EFX74503 -----------------------------------------------   278
Dpul_EFX76305 -----------------------------------------------   260
Mrot_XP_003700519 -----------------------------------------------   279
Nvit_XP_001599867 -----------------------------------------------   285
Amel_GB46038 -----------------------------------------------   319
Bimp_XP_003484909 -----------------------------------------------   316
Bter_XP_003396173 -----------------------------------------------   316
Mrot_XP_003703286 -----------------------------------------------   316
Hsal_EFN80181 -----------------------------------------------   318
Tcas_XP_966527 -----------------------------------------------   298
Dmel_NP_001097580 -----------------------------------------------   269
Dmel_NP_729666 -----------------------------------------------   262
Amel_GB54399 -----------------------------------------------   267
Tcas_XP_967030 -----------------------------------------------   298
Dmel_NP_651062 -----------------------------------------------   322
Dmel_NP_651104 -----------------------------------------------   272
Amel_GB40681 -----------------------------------------------   262
Bter_XP_003399626 -----------------------------------------------   262
Nvit_XP_001607111 -----------------------------------------------   261
Nvit_XP_001603768 -----------------------------------------------   264
Mrot_XP_003704078 -----------------------------------------------   261
Hsal_EFN76075 -----------------------------------------------   239
Hsal_EFN76074 -----------------------------------------------   360
Bimp_XP_003489235 -----------------------------------------------   284
Bter_XP_003395770 -----------------------------------------------   284
Mrot_XP_003700216 -----------------------------------------------   284
Nvit_XP_001602545 -----------------------------------------------   287
Dmel_NP_649955 -----------------------------------------------   265
Dmel_NP_649956 -----------------------------------------------   257
Dmel_NP_731419 -----------------------------------------------   264
Dmel_NP_649958 -----------------------------------------------   265
Dmel_NP_649957 -----------------------------------------------   262
Dmel_NP_732912 -----------------------------------------------   253
Dmel_NP_611365 -----------------------------------------------   263
Dmel_NP_725820 -----------------------------------------------   262
Tcas_XP_974047 -----------------------------------------------   259
Tcas_XP_973993 -----------------------------------------------   271
Tcas_XP_975397 -----------------------------------------------   517
          .......890.......900.......910.......920.......


