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INTRODUCAO

Augochlorini pertence a Halictinae, uma das sete subfamilias de Apidae, segundo a
classificacdo de Melo & Gongalves (2005). A tribo, que retne quase 600 espécies descritas, ¢
reconhecida como monofilética, conforme j& sugerido por Moure (1943), verificado por Pesenko
(1999, 2004) e corroborado por Danforth et al. (2004, 2008), sendo que os dois ultimos estudos
foram baseados em dados moleculares. A sua posicao filogenética ¢ conhecida: as relagdes entre as
tribos de Halictinae seguem a seguinte topologia: (Rophitini, (Nomiini, (Nomioidini, (Halictini,
Augochlorini)))) (segundo Danforth et al. 2004, 2008). Segundo as hipoteses correntes,
Augochlorini € o grupo-irmao de Halictini, uma tribo que por sua vez consiste em um grupo muito
diverso com mais de 1000 espécies descritas, com distribui¢do mundial, sendo dividida em quatro
subtribos (Thrinchostomina, (Caenohalictina, (Sphecodina, Halictina))).

Apesar deste conhecimento sobre as relacdes filogenéticas em Halictinae, as relagdes entre
os 35 géneros de Augochlorini ndo sdo bem conhecidas. Existem algumas hipoteses na literatura,
porém as mesmas sdo pouco robustas e em grande parte incongruentes, além de serem baseadas
apenas em dados de morfologia externa. E neste contexto, que sdo apresentadas aqui analises
filogenéticas baseadas principalmente em dados moleculares, incluindo ou ndo dados morfologicos.
O conjunto de dados ¢ explorado sob diferentes abordagens, inclusive com a datacdo das
cladogéneses. Dessa forma, uma nova compreensdo sobre a histdria evolutiva do grupo podera ser

gerada.



A tribo Augochlorini

Augochlorini apresenta 587 espécies descritas até o momento, distribuidas em 35 géneros
(Moure 2007, Tabela 1). A classificacdo genérica do grupo varia de acordo com o autor (Engel
2000, Michener 2007, Moure 2007), especialmente quanto ao tratamento dos subgéneros. Engel
(2000) reconhece duas subtribos, Augochlorina e Corynurina, além de uma miriade de taxons,
especialmente do grupo de familia, que correspondem em algum grau a sua hipotese filogenética.

O grupo ¢ conhecido dentre os Halictinae por apresentar em geral coloragdo metalica muito
brilhante, podendo exibir tons de verde e azul com alguns reflexos vermelhos, castanhos e
alaranjados; em alguns casos a coloracdo pode ser enegrecida, com fraco brilho metalico.
Augochlorini ¢ um elemento comum na regido Neotropical. Sua diversidade € notdria na por¢ao sul
da regido devido a elevada riqueza relativa de géneros, bem como pela presenca comum de géneros
como Augochlora, Augochloropsis e Neocorynura. Conforme registro em muitos dos
levantamentos da fauna das areas de campos naturais do sul do Brasil (Gongalves & Melo 2005),
Augochlorini pode representar um dos grupos mais ricos entre as tribos de abelhas, porém, as
regides a noroeste da América do Sul, incluindo suas areas de altitude mais elevada, podem
apresentar uma fauna mais rica do que a atualmente registrada (Gonzalez & Engel 2004). Entre os
registros de Augochlorini estdo localidades de toda a regido Neotropical, chegando a ocorrer na
regido Neartica (até o sul do Canadd), desde o centro sul do Chile e da Argentina (Michener 2007).
A presenca na regido Nedrtica se restringe a espécies consideradas como derivadas dos géneros
Augochlora, Augochlorella e Augochloropsis, que podem chegar até o sul do Canad4, além de
algumas Pseudaugochlora e Temnosoma que chegam ao Arizona e Texas, nos Estados Unidos. Ja
os demais grupos tém sua distribuicdo norte restrita ao centro sul do México. A distribuicdo ao sul
estd normalmente limitada ao norte da Argentina e ao sul dos paises limitrofes, sendo que apenas
dois géneros, Corynura e Halictillus, estariam presentes no Chile. Examinando a topologia do
cladograma de Engel (2000: Fig. 78) para Augochlorini, nota-se que as duas subtribos se

sobrepdem no sudeste da América do Sul, porém Corynurina esta presente na regido Neotemperada



ou Neantartica e Augochlorina alcanca a América Central e Regido Neartica.

A historia natural das espécies da tribo ¢ marcada pela plasticidade quando comparada a de
outros grupos de abelhas com riqueza compardvel. As abelhas Augochlorini nidificam
primariamente no solo, com algumas espécies de pelo menos quatro grupos nidificando em madeira
apodrecida (Augochlora s.s., Neocorynura, Megalopta e Xenochlora; ver Tierney et al. 2008). O
ninho ¢ escavado a partir de um tinel central e as células de cria estdo frequentemente associadas,
formando densos agrupamentos isolados da parede do solo, por um espaco de ar, sustentados por
pilares de terra (Eickwort & Sakagami 1979). Augochlorini exibe diversos graus de
compartilhamento de ninhos; desde espécies solitarias a espécies primitivamente eussociais e até
mesmo com significativa varia¢do intraespecifica (Michener 2007). Polimorfismo cefélico,
possivelmente associado ao comportamento social, pode ser observado em cinco géneros,
Augochlora, Corynurella, Megalopta, Rhinocorynura e Xenochlora (Gongalves 2010a). Uma boa
revisdo de varios aspectos da historia natural do grupo pode ser encontrada em Danforth &
Eickwort (1997).

Augochlorini apresenta grupos cleptoparasitas, sendo eles todas as espécies de Temnosoma,
parte das espécies de Megalopta [consideradas como um subgénero a parte, M. (Noctoraptor)] e
Megaloptina minuta, sendo que estas trés linhagens ndo sdo aparentadas, postulando-se, portanto, o
surgimento independente do cleptoparasitismo ao menos trés vezes (Engel 2000). No grupo ocorre
certa plasticidade quanto ao horario de forrageamento. A maioria das espécies ¢ diurna, mas alguns
géneros voam ao amanhecer, outras ao crepusculo e algumas ainda, em dias muito nublados
(Megommation, Megaloptilla) e até mesmo a noite (Megalopta, Megaloptidia), sendo que também
estes grupos parecem nao ser relacionados (Engel 2000).

Nao existem registros inequivocos de especificidade quanto ao uso de recursos florais,
porém ha grupos com a glossa relativamente muito longa (Ariphanarthra) ou com a face alongada
(espécies de Chlerogas, Chlerogella, Ischnomelissa). Estas caracteristicas podem estar relacionadas

com mecanismos de acesso a recursos em flores de corola longa (Engel 2009a), apesar de nenhuma



associacdo desta natureza ter sido evidenciada até o presente momento. Estes grupos t€ém sido

coletados em espécies de plantas que ndo apresentam corola ou outra estrutura alongada.

Origem da tribo

Michener (1979) entendeu o padrao de distribuicdo dos Halictinae como resultante de
diversas radiacdes a partir do hemisfério norte, onde estdo presentes os Rophitini, bem como a
partir da riqueza de representantes de outras tribos. Michener (1979) conhecia apenas Penapis em
Rhophitini, sendo que a descoberta de mais géneros e espécies relacionadas a este género, todas
restritas @ América do Sul, tornou a teoria de origem no hemisfério norte menos atraente,
especialmente pela hipotese robusta de que os géneros de Rophitini da América do Sul formam um
grupo monofilético e irmao dos demais Rophitini (a partir de evidéncias de Rozen 1997, Danforth
et al. 2004 e Patiny et al. 2007).

Em uma interpretacdo mais recente, Danforth et al. (2004) postulam uma origem
gondwanica para os Halictinae e africana para Nomiini + Nomioidini + Halictini + Augochlorini.
As ocupagdes do hemisfério norte e da América do Sul por estes grupos teriam sido eventos
posteriores, ocorridos entre 70 e 55 milhdes de anos, segundo a proposta de datagao realizada pelos
autores. Uma ultima hipdtese leva em considera¢do a distingdo morfologica entre as tribos, que
pode ter resultado de extingdes de formas intermedidrias na transicdo Cretaceo/Tercidrio, o que teria
também afetado os grupos especialistas das trés tribos mais proximas a raiz do grupo.

O cenario de Danforth et al. (2004) pode ser considerado um pouco fragil devido a pouca
resolu¢do biogeografica de Halictini, sobretudo da linhagem (Sphecodina + Halictina), como ja
apontado por Gongalves & Melo (2010). Halictina + Sphecodina possui uma ampla distribuicao e
Caenohalictina possui distribui¢do Neotropical, ambas formando o grupo irmdo de Trinchostomina,
que possui distribui¢do na Africa e sudeste da Asia. E possivel que, caso Halictina tenha origens na
América do Sul e visto que Augochlorini também ¢ Neotropical, a presenca de Trinchostomina no

velho mundo resulte de um evento de dispersdo ou expansdo posterior de distribuicdo. Estes eventos



podem ser tdo plausiveis quanto as dispersdes de Augochlorini e Caenohalictina para a regido
Neotropical. De qualquer maneira, ¢ com esse pano de fundo, no inicio da separacdo da América do
Sul e Africa, que ocorreu o surgimento de Augochlorini.

Segundo Danforth et al. (2004), com base na datacdo dos eventos de cladogénese de
Halictinae, o intervalo de diversificagdo das primeiras linhagens de Augochlorini seria entre 35 e 65
milhdes de anos. Fosseis de Augochlorini do dmbar Dominicano, Mioceno inferior ao médio,
sugerindo uma idade minima para a tribo de 20 milhdes de anos (segundo a datagdo de Iturralde-
Vinent & MacPhee 1996) foram estudados por Engel (1995b, 1996, 1997, 2001) e Engel &
Rightmyer (2000). S3o conhecidas seis espécies de trés tdxons de nivel genérico, Augochlora,
Neocorynura e Oligochlora (este género conhecido apenas no registro fossil). Nenhum fossil foi
descrito para o ambar Baltico, mais antigo, que data de cerca de 40 milhdes de anos, conforme
esperado, visto que ndo existem indicios que o grupo pudesse ocorrer fora das Américas durante o
Eoceno. A propria presenga de Augochlorini no Caribe hoje ndo ¢ muito comum, exceto pela
ocorréncia alguns géneros, como Augochlora (Engel 1995b, Genaro 2008, Genaro & Franz 2008).
Por fim, os foésseis ndo sdo suficientes para atestar a antiguidade do grupo, visto que as espécies
pertencem a géneros entendidos como derivados e ndo relacionados segundo a topologia de Engel

(2000).

Classificacao genérica

O primeiro tratamento genérico para Augochlorini, delineando também o conceito
atualmente aceito para a tribo, foi o de Eickwort (1969a). Esse trabalho apresentou uma revisao
historica dos nomes genéricos propostos até aquela data e representa uma Otima referéncia para se
entender, em uma perspectiva histdrica, a classificagdo do grupo até aquele momento. Eickwort
(1969a, b) estudou os grupos de Halictinae da regido Neotropical e endossou o reconhecimento
formal de Augochlorini. Em um destes estudos, Eickwort (1969a) revisou em detalhe a morfologia

do grupo, disponibilizando uma terminologia padronizada para suas estruturas, bem como



delimitando inimeros caracteres. Eickwort (1969a) reconheceu 34 géneros e sete subgéneros. Além
disso, apresentou diagnoses e ilustragdes para todos os géneros reconhecidos e uma chave de
identificacdo.

O segundo tratamento genérico foi proposto 30 anos depois por Engel (2000). Este autor
revisou a classificagdo de Eickwort considerando taxons do nivel genérico, inclusive grupos fosseis
que haviam sido descritos nos anos 1990. Engel (2000) refez as diagnoses para todos os grupos e
incluiu na chave de Eickwort os novos tdxons. O esquema de Engel reconhece 30 géneros e 11
subgéneros. Engel (2000) reconheceu diversos taxa do grupo de tribo dentro de Augochlorini, como
as subtribos Augochlorina e Corynurina, baseando-se nos clados que obteve em sua andlise
filogenética. Estes nomes ndo vém sendo empregados na literatura desde a sua proposi¢ao.

As duas classificagdes mais recentes para Augochlorini sdo as do catdlogo de Moure (2007)
e do livro de Michener (2007, tendo a 12 edicdo sido publicada em 2000), amplamente baseadas nos
dois estudos precedentes. Michener ndo tratou dos géneros fosseis e reconheceu alguns géneros
como subgéneros, reduzindo a classificagdo a um total de 25 géneros, mas com um aumento no
numero de subgéneros (18). No Catdlogo Moure foi adotada outra abordagem; reconheceram-se os
géneros fosseis e optou-se por elevar alguns subgéneros, reconhecendo 35 géneros e nove
subgéneros (Moure 2007).

A classificacdo adotada aqui prioriza, para efeitos de selecdo de terminais para as analises,
as decisdes tomadas por Moure (2007) em contraposi¢do a algumas decisdes tomadas por Michener
(2007), estas decisdes estdo listadas abaixo:

1. n3o reconhecimento de subgéneros de Augochloropsis, visto que muitos nomes estdo
disponiveis e ndo existe nenhum estudo que suporte a monofilia dos subgéneros;

2. reconhecimento de Megommation, Megaloptina e Stilbochlora a nivel de género, em virtude
da variagdao morfoldgica no grupo; com Megommation minutum sob Megaloptina;

3. Neocorynurella como género a parte de Andinaugochlora (sensu Michener 2000);

4. Noctoraptor sinonimizado sob Megalopta;,



5. Ceratalictus e Pereirapis como géneros a parte de Augochlorella.

Quanto as modifica¢des introduzidas em trabalhos recentes (2007—presente) cabe discutir:

1. aincorporacdo da descricdo de Paracorynurella (Gongalves 2010a), que foi embasada em
uma filogenia com base em dados morfoldgicos para a subtribo Corynurina;

2. a descricdo de Rhynchochlora (Engel 2007) ndo teve embasamento filogenético e
infelizmente este grupo ¢ conhecido apenas por uma Unica fémea. Suas caracteristicas
apontam, por similaridade, para um relacionamento com Chlerogas, apesar da espécie nao
possuir a redugdo no numero de flagelomeros, uma das principais caracteristicas
diagnosticas de Chlerogas;

3. a proposta de sinonimia de Andinaugochlora e Neocorynurella sob Neocorynura (sensu
Smith-Pardo 2005a,b) foi baseada em dados morfologicos conforme tese de doutoramento
ainda ndo publicada (Smith-Pardo 2005b). Aqui, este grupo (Neocorynura,
(Neocorynurella, Andinaugochlora)) é mencionado no texto como “grupo Neocorynura”,
mas com os grupos ainda com status de género. No momento, considero os tadxons descritos
por Smith-Pardo (2005a) e por Smith-Pardo & Gonzalez (2009), incluidos originalmente em
Neocorynura s.l. sensu Smith-Pardo (2005a,b), sob Andinaugochlora. J& as espécies
Andinaugochlora centralpina e Neocorynurella cosmetor deveriam ser tratadas em
Neocorynura s.s. de acordo com a topologia de Smith-Pardo (2005b). Infelizmente os dados

ndo estdo publicados, tornando a classificagdo do grupo confusa e irresoluta.



Tabela 1. Classifica¢do genérica de Augochlorini adotada para a selecdo dos terminais. S — niimero total de espécies
nominais do género. Ultimo tratamento sistematico exclui descrigdes isoladas de espécie. * género de espécies fosseis.

Tixon S Utino tratamento sistenmitico
Subtribo Augochlorina Beebe

Andinaugochlora Eickwort, 1969 13 Smith-Pardo & Gonzalez (2009)
Ariphanarthra Moure, 1951 1
Augochlora (Augochlora) Smith, 1853 87
Augochlora (Electraugochlora) Engel, 2000 1
Augochlora (Oxystoglossella) Eickwort, 1969 26
Augochlorella Sandhouse, 1937 16 Coelho (2004)
Augochlorodes Moure, 1958 6 Gongalves & Melo (2008)
Augochloropsis Cockerell, 1897 137

Caenoaugochlora (Caenoaugochlora) Michener, 1954 17
Caenoaugochlora (Ctenoaugochlora) Eickwort, 1969 6

Ceratalictus Moure, 1943 10
Chlerogas Vachal, 1904 11
Chlerogella Michener, 1954 34
Chlerogelloides Engel, Brooks & Yanega, 1997 2
Ischnomelissa Engel, 1997 5
Megalopta Smith, 1853 30

Megaloptidia Cockerell, 1900 3
Megaloptilla Moure & Hurd, 1987 2
Megaloptina Eickwort, 1969 3
Megommation Moure, 1943 2
Micrommation Moure, 1969 1

Gongalves & Engel (2010)
Engel & Gongalves (2010) in part
Coelho & Gongalves (2010)
Engel (2009b), Engel & Gonzalez (2010)
Engel (2009a, 2010)

Brooks & Engel (2002)
Santos & Silveira (2010), Gonzalezet al (2010)
Engel & Brooks (1998)
Engel & Brooks (1999); Engel (2000)

Gongalves & Santos (2010)
Smith-Pardo & Engel (2005)

Neocorynura Schrottky, 1910 76 Smith-Pardo (2010) in part
Neocorynurella Engel in Engel & Klein, 1997 2
Oligochlora (Oligochlora) Engel, 1996* 3
Oligochlora (Soliapis) Engel, 2000* 2
Paroxystoglossa Moure, 1940 9 Moure (1960)
Pereirapis Moure, 1943 8
Pseudaugochlora Michener, 1954 8 Almeida (2008)
Stilbochlora Engel, Brooks & Yanega, 1997 1
Rhynchochlora Engel, 2007 1
Temnosoma Smith, 1853 7
Thectochlora Moure, 1940 5 Gongalves & Melo (2006)
Xenochlora Engel, Brooks & Yanega, 1997 4

Subtribo Corynurina Fngel
Corynura (Corynura) Spinola, 1851 18
Corynura (Callistochlora) Michener, 1997 2 Moure (1964)
Corynurella Eickwort, 1969 9 Gongalves (2010)
Halictillus Moure, 1947 6  Gongalves (2010b); Gonzalez-Vaquero (2010) in part
Paracorynurella Gongalves, 2010 4 Gongalves (2010a)
Rhectomia Moure, 1947 3 Gongalves (2010a)
Rhinocorynura Schrottky, 1909 6 Gongalves & Melo (2010a)

587



Hipoteses prévias sobre o relacionamento entre os géneros

Ao contrario do conhecimento considerado robusto sobre as relagdes entre as tribos de
Halictinae e a sobre a monofilia de Augochlorini, as hipoteses de relacionamento entre os géneros
desta tribo sdo controversas e, de uma maneira geral, inconclusivas. Na sua revisdo, Eickwort
(1969a) propds dendrogramas para os taxons do grupo de género utilizando abordagens fenéticas.
Foram realizadas duas analises, uma utilizando matriz de distancia ¢ outra uma matriz de
correlacdo, tendo os resultados destas analises sido fortemente discrepantes. Naquele estudo, alguns
grupos de géneros foram sugeridos, como o caso do “grupo Augochlora” (incluindo Augochlora,
Augochlorella, Ceratalictus e Pereirapis) e o “grupo Megaloptidia” (incluindo Ariphanarthra,
Megaloptidia, Megaloptina e Megommation). Estes agrupamentos foram mais tarde corroborados
por outros trabalhos. Os dados empregados por Eickwort (1969a) serviram de base para dois
estudos cladisticos posteriores, discutidos a seguir.

Danforth & Eickwort (1997) utilizaram a matriz de caracteres gerada por Eickwort (1969a)
para estudarem a origem da eussocialidade no grupo, utilizando uma abordagem cladistica para a
analise dos dados. As topologias resultantes das diferentes técnicas aplicadas neste estudo foram
também discrepantes entre si. Danforth & Eickwort (1997) trataram os caracteres como ordenados e
aplicaram metodologias hd muito consideradas controversas como: pesagem sucessiva, ancestral
hipotético e enraizamento no grupo interno. Algumas hipoteses de relacionamentos envolvendo um
numero restrito de géneros, como os encontrados por Eickwort (1969a), foram corroborados, porém
pouco se avangou na delimitagdo das principais linhagens do grupo. Os proprios autores indicaram
o baixo indice de consisténcia e o baixo suporte dos ramos como indicativo da pouca robustez das
analises.

Mais recentemente, um terceiro estudo filogenético foi conduzido por Engel (2000), que
incluiu novos taxons que foram descritos na literatura desde entdo em uma nova analise cladistica,
mas baseou seu estudo principalmente nos caracteres delineados por Eickwort (1969a). Os

resultados de Engel (2000) resolvem uma politomia basal evidenciada por Danforth & Eickwort



(1997), estabelecendo dois clados irmdos tratados como subtribos, Corynurina e Augochlorina.
Contudo, os resultados de Engel (2000) sdo em grande parte discrepantes em relacdo as analises
precedentes, e os primeiros eventos cladogenéticos do grupo ainda permanecem obscuros. A andlise
de Engel (2000) apresenta dois pontos fracos: o primeiro foi o grande nimero de arvores obtidas
(mais de 5000), sendo que a arvore apresentada na publicacdo ndo constitui um consenso dessas
arvores, nem foi obtida através da reandlise da sua matriz de dados; a segunda deficiéncia foi a
abordagem de plano basico para os géneros, também utilizada pelos autores precedentes. A Figura 1
ilustra o conflito das duas proposi¢des mais recentes para relacionamentos em Augochlorini.

A forte incongruéncia entre as hipoteses geradas, aliada ao baixo poder explicativo de cada
uma, impossibilita a construcdo de uma hipotese conciliadora que tenha resolucdo suficiente para
poder indicar ao menos as principais linhagens dentro da tribo e sugerir algum esquema de
relacionamento. Alguns géneros permanecem sem nenhuma indicagdo sobre suas relagdes dentro da
tribo, como ¢ o caso de Augochlorodes, Chlerogas, Paroxystoglossa, Megaloptilla, Temnosoma e
Thectochlora. Esta falta de resolucdo gerada pela inconsisténcia das hipoteses prévias, torna dificil

até mesmo entender padrdes que possam ser obtidos por meio de outras bases de dados.
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Figura 1. Comparacdo das hipoteses prévias para o relacionamento filogenético entre os géneros de Augochlorini.

Dados moleculares e filogenias de abelhas

Dados moleculares aplicados a estudos filogenéticos de abelhas tém apresentado poder
explanatério relativamente alto, tanto isoladamente quanto em combinagdo com dados da
morfologia (Engel 2010). O acelerado crescimento da utilizagdo do DNA em reconstrugdes
filogenéticas em outros grupos de seres vivos (Bybee et al. 2009) vem encontrando eco no caso dos
Apidae. Como um exemplo bem recente, Cardinal et al. (2010) apresentaram hipoteses filogenéticas
acerca das relagdes entre as tribos de Apinae, apoiadas em dados moleculares. Suas analises

suportam grupos que nao vinham sendo reconhecidos até entdo com base em dados morfologicos
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(Roig-Alsina & Michener 1993) e lancam nova luz sobre o estudo do grupo. Filogenias baseadas
em dados moleculares existem em grande niimero para os Halictinae, especialmente envolvendo
seus grupos maiores (Danforth et al. 2004, 2008, Patiny et al. 2007) ou géneros (Danforth 1999,
Danforth et al. 1999, 2003, Danforth & Ji 2001, Gibbs 2009a,b).

Mais interessantes tém sido os estudos que combinam dados morfologicos e moleculares;
exemplos sdo conhecidos para diversos grupos e diferentes escopos, como para Melittinae (Michez
2009), Xeromelissini (Almeida et al. 2008), Bombina (Cameron & Williams 2003), Euglossina
(Michel-Salzat et al. 2004) e Xylocopina (Leys et al. 2002). Como um exemplo mais préximo do
presente grupo de estudo, Patiny et al. (2007) analisaram as relagdes entre os géneros de Rhophitini,
encontrando resultados que apontam para o poder explanatdrio relativamente alto dos dados
moleculares, os quais recuperaram relagdes ja indicadas pelos dados morfolédgicos, e ainda langam

luz as hipdteses complementares.

Objetivos

O objetivo principal deste estudo € realizar uma anélise filogenética da tribo Augochlorini
empregando dados moleculares, a fim de entender as relagdes filogenéticas entre os seus géneros,
além de gerar subsidios para futuras decisdes sistematicas e taxondmicas para o grupo.

Os objetivos especificos sdo: (1) prover pela primeira vez, uma boa amostragem de dados
moleculares para os géneros, (2) explorar este conjunto de dados sob diferentes abordagens
metodoldgicas, inclusive a datacdo dos ramos, (3) re-analisar os dados morfoldgicos disponiveis,
bem como complementar esta fonte de dados, (4) entender a contribui¢do relativa destas duas fontes

de dados, (5) entender os padrdes de distribuicdo do grupo.
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MATERIAL E METODOS

Amostragem de taxons

A Tabela 2 apresenta as espécies amostradas e utilizadas como terminais nas analises.
Quanto ao grupo interno, do total de 35 géneros reconhecidos atualmente (Tabela 1), foi possivel
obter dados moleculares de 27 deles, seja por meio de sequenciamentos ou pelo acesso a sequéncias
do Genbank. Nos casos em que foram obtidas sequéncias originais, amostrou-se, sempre que
possivel, mais de um exemplar de cada género. Os exemplares foram coletados e aprovisionados em
alcool absoluto, identificados e numerados individualmente de acordo com uma planilha de dados
referente a localidade onde cada um foi coletado. Todos os vouchers foram depositados no Museu
de Zoologia da USP.

Para dois géneros ndo amostrados, os relacionamentos com outros Augochlorini ja haviam
sido inferidos com certo grau de confianga. Chlerogella assemelha-se muito a Ischnomelissa, sendo
que, segundo Engel (2000), ambos sdo aparentados filogeneticamente, o que pode ter levado
Michener (2007) a tratar Ischnomelissa sob Chlerogella. Paracorynurella mostra relacionamentos
com Rhinocorynura e Corynurella segundo o estudo de Gongalves (2010a). Quanto a Megaloptilla,
género também ndo amostrado, este possui caracteres compartilhados com Paroxystoglossa e em
menor grau com Neocorynura (Engel & Brooks 1999). Outro género ndo amostrado,
Rhynchochlora é possivelmente uma linhagem basal de Chlerogas (Engel 2007), porem como este
grupo e conhecido por apenas uma fémea, sendo o Uinico grupo nao incluido nas analises.

Para o grupo externo foram selecionados representantes das demais tribos de Halictinae,
com especial atengdo aos Halictini, possivel grupo-irmdo de Augochlorini (Danforth et al. 2004,
2008, Pesenko 1999, 2004, Michener 2000, 2007). Para todas as anélises, a raiz foi posicionada em
especies de Rophitini, também de acordo com hipdteses precedentes que apontam para a relagdo de

grupo-irmao desta tribo com as demais (Danforth et al. 2004, 2008, demais referéncias).
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Tabela 2. Terminais empregados nas analises filogenéticas. Codigo — abreviatura utilizada em algumas arvores.
Morfologia — terminais com dados morfoldgicos amostrados. 28s, wingless, opsina e ef — genes amostrados, alguns com
numeros prévios de acesso no Genbank. Localidade — locais de amostragem do material adicionado pelo presente

estudo.
Téaxon Codigo 28S 'WINGLESS OPSINA 133 Localidade
AUGOCHLORINI
Andinaugochlora micheneri
Fckwort, 1969 142_And_mic X X X X Equador, Napo, Cosanga
Ariphanarthra palpalis
Moure, 1951 53_Ari_pal X X Brasil, Sio Paulo, Ubatuba
Augochlora caerulior
Cockerell, 1900 113_Aug_cae X X X X Brasil, Sio Paulo, Salesopolis
Augochlora crfamphitrite 112_Aug_amp X X X X Brasil, Sio Paulo, Salesopolis
Augochlora puraSay, 1837 Aug_pur AY455897.1 AY455897.1  AF140314
Augochlora semiramis
(Schrottky, 1910) 21 _Aug_sem X X X Brasil, Parand, Ponta Grossa
Augochlora aff
repandidostris 335 _Aug_rep Brasil, Mato Grosso, Chapada
Augochlora sp. 268 Aug JIR X X Brasil, Ronddnia, Porto Velho
Augochlorella auratdSmith,
1853) 248 Ala_aur X X X USA, Arizona, Portal
Augochlorella ephyra
(Schrottky, 1910) 111_Ala_eph X X X Brasil, Sio Paulo, Salesépolis
Augochlorella pomoniella
(Cockerell, 1915) Aug_pom AY654507.1  AY222572.1 AY227935.1 AF435373.1
Augochlorella uraniqSmith,
1853) 46_Ala_ura X Brasil, Sio Paulo, Nazaré Paulist
Augochlorodes politus
Gongalves & Melo, 2008 90_Aes_pol X X X X Brasil, Parand, Ponta Grossa
Augochlorodes turrifaciens
Moure, 1958 189 _Aes_tur X X X X Brasil, Parana, Piraquara
Augochloropsis cognata
Moure, 1944 212 _Ais _cog X X X Brasil, Sio Paulo, Salesépolis
Augochloropsis cupreola
(Cockerell, 1900) 132 Ais_cup X X X X Brasil, Parana, Piraquara
Augochloropsis metallica
(Fabricius, 1793) Ais_met AY222571.1 AY227934.1 AF140315.1
Augochloropsis sparsilis
(Vachal, 1903) 88 Ais spa X X X X Brasil, Parana, Piraquara
Augochloropsis sp.1 176_Ais_sp X X X Equador, Napo, Tena
Augochloropsis sp.2 331_Ais_sp4 Costa Rica, Guanacaste
Caenaugochlora inermis
(Vachal, 1904) 190_Cae_ine X X X X Mexico, Chamela
Caenaugochlora quichua
Gongalves & Fngel, 2010 Cae_qui
Caenaugochlora
perpectinata(Michener, 1954) Cte_per
Caenaugochlora sp 329 Cae_sp Costa Rica, Guanacaste
Ceratalictus cloniugBréthes,
1909) 06_Cer_clo X X X X Brasil, Santa Catarina, Pomerod:
Ceratalictus psoraspis
(Vachal, 1911) Cer_pso
Chlerogas cyaneusBrooks &
Engel, 1999 143_Chl cya X X X Ecuador, Napo, Cosanga
Chlerogella arhynchdingel,
2010 262_Chl_arh
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Tabela 2. Continuacao

Chlerogelloides simplex

Fngel & Brooks, 2000 Chl_sim
Corynura patagonica
(Cockerell, 1919) Cor_pat
Corynura chlorisSpinola,
1851) Cor_chl
Corynurella cognata
Gongalves, 2010 14_Cor_cog
Halictillus loureiroi{Moure,
1941) 109_Hal_lou
Ischnomelissa lescheni
(Brooks & Engel, 1998) 151 _Isc_les
Ischnomelissa zonatdingel,
1997 145_Isc_zon

Megalopta furunculosa
Hinojosa-Diaz & Engel, 2003 269_Noc_fur
Megalopta genalisMeade-

Waldo, 1916 Meg_gen
Megalopta guimaresBantos
& Silveira, 2010 193 Meg_gui
Megaloptidia nocturna
(Friese, 1926) 260_Mia noc
Megalopta byronikngel,
Brooks & Yanega, 1997 Meg_byr
Megaloptina sp 271_Mna_spl
Megaloptina minutaFriese,
1926) 334_Mna_min
Megommation insigne
(Smith, 1853) 30 Meg_ins
Micrommation larocai
Moure, 1969 87_Mic_lar
Neocorynura aenigma
(Gribodo, 1894) 130_Neo_aen
Neocorynura discoloXSmith,
1879) Neo_dis
Neocorynura melamptera
Moure, 1943 26_Neo_mel
Neocorynura oiospermi
(Schrottky, 1909) 253 _Neo_oio
Neocorynura sp.1 177_Neo_spl
Neocorynurella seeleyEngel
& Klein, 1997 158 Nea_see
Necorynura sp.2 159 _Neo_sp2
Paracorynurella betoi
Gongalves, 2010 Par_bet
Paroxystoglossa aff
brachycera 133_Par_aff
Paroxystoglossa barbata
Moure, 1960 141_Par_bar
Paroxystoglossa transversa
Moure, 1943 108_Par_tra
Pereirapis semiaurata
(Spinola, 1853) 77_Per_sem
Pseudaugochlora callaina
Almeida, 2008 Pse_cal
Pseudaugochlora aff
pandora 123_Pse_pan

Pseudaugochlora simulata
Almeida, 2008 127_Pse_sim

AY222573.1

X

AY222574.1

X

AY222575.1

X

X

AY227936.1

X

AY227937.1

X

X

X

AY227938.1

X

X

X

AF140316.1

X

X

AF140317.1

X

X

Brasil, Parana, Almirante Tamand

Brasil, Parana, Campo Magro

Ecuador, Pichincha, Tandayapa

Ecuador, Pichincha, Tandayapa

Brasil, Rondonia, Porto Velho

Brasil, MT, Chapada dos Guimara

Brasil, Ronddnia, Porto Velho
Brasil, Mato Grosso, Chapada
Brasil, Parana, Guaratuba
Brasil, Parand, Piraquara

Brasil, Parand, Piraquara

Brasil, Parand, Antonina
Brasil, Parana, Antonina
Ecuador, Pichincha, Tandayapa
Ecuador, Napo, Cosanga

Ecuador, Napo, Cosanga

Brasil, Parana, Piraquara
Argentina, CO, Capilla del Mant¢
Brasil, Sao Paulo, Salesopolis

Brasil, Amazonas, Novo Airdo

Colombia, Santa Fé

Brasil, Santa Catarina, Pomerode
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Tabela 2. Continuacao

Rhectomia catarina

Gongalves, 2010 196_Rec_cat X X Brasil, Santa Catarina
Rhinocorynura briseis
(Smith, 1879) 01_Rhi bri X X X X Brasil, Paran4, T ijucas do Sul
Rhinocorynura brunnea
Gongalves & Melo 101_Rhi_bru X X X X Brasil, MS, Porto Murtinho
Rhinocorynura inflaticeps
(Ducke, 1906) 92 Rhi_inf X X X X Brasil, Paran4, Ponta Grossa
Rhynchochlora chlegopsis
FEngel, 2008 Rhy_chl
Stilbochlora eickworti
(Engel, Brooks & Yanega,

1997) 267_Sti_eic X X X X Ecuador, Orellana, Yasuni
Temnosoma sp.1 134_Tem_spl X X X Brasil, Sio Paulo, Salesopolis
Temnosoma sp.2 328 Tem sp2 Brasil, Ronddnia, Porto Velho

Thectochlora alaris(Vachal,
1904) 100_The_ala X X X X Brasil, MS, Porto Murtinho
Thectochlora basiatra
(Strand, 1910) 128 The_bas X X X X Brasil, Parané, Ponta Grossa
Thectochlora brachycera
Gongalves & Melo, 2006 116_The_bra X X X X Brasil, MT, Tangara da Serra
Xenochlora nigrofemorata
(Smith, 1879) 270 Xen nig X X X Brasil, Ronddnia, Porto Velho
RHOPHITINI
Penapis penaiMichener, 1965 Pen_pen AY654513.1]  AY222558.1 AY227921.1 AF435401.1
Conanthalictus conanthi
(Cockerell, 1901) Con_con DQ072144.1 EF411185.1 EF416856.1  EF411176.1
NOMIINI
Dieunomia nevadensis
(Cresson, 1874) Die_nev AY654512.1  AY222568.1 AY227931.1 AF435396.1
Lipotriches australica
(Smith, 1875) Lip_aus AY222567.1  AY227930.1 AF435395.1
NOMIOIDINI
Nomioides facilis(Smith,
1853) Nom_fac AYG654511.1  AY222566.1 AY227929.1 AF435394.1
HALICTINI
Agapostemon tyleri
Cockerell, 1917) Aga_tyl AY654506.1  AY222577.1 AY227940.1 AF140320.1
Caenohalictus mourei
Almeida & Laroca, 2004 194 Cae_mou X X Brasil, Santa Catarina, Pomerode
Caenohalictus sp.1 185 Cae_spl X X X Ecuador, Pichincha, Tandayapa
Lasioglossum zephyrum
(Smith, 1853) Las_zep AY222607.1 AF264812.1
Mexalictus arizonensis
Hckwort, 1978 Mex ari AY222595.1  AY227959.1 AF140322.1
P. ochromerus(Vachal,1904) 195 Pse_och Brasil, Parand, Ponta Grossa
Ruizantheda proxima
(Spinola, 1851) Rui_pro AY222587.1  AY227950.1 AF435407.1
Sphecodes confertusSay,
1837 Sph_con EU203227.1 EU203258.1
Thrinchostoma torridum
(Smith, 1879) Thr_tor EU203221.1  EU203283.1 EU203252.1
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Extracao de DNA

A extragdo de DNA foi feita seguindo protocolos adaptados de dois kits comerciais,
“Wizard Genomic DNA Purification Kit” (Promega) e “Dneasy Blood & Tissues Kit” (Qiagen). Os
protocolos foram testados e adaptados até gerarem material de qualidade para a amplificagdo. O
tecido utilizado foi a musculatura de voo, obtida através da disseccdo de exemplares conservados
em alcool absoluto ou pernas conservadas em alcool ou secas. Seguem abaixo os protocolos com as
modificacdes adotadas (em aspas as solugdes dos kits originais).

Protocolo (Promega): 1. Adicionar 600 pl de “Nuclei Lysis Solution” a um tubo de 1,5 ml
contendo o tecido e manter no gelo; 2. Adicionar 15 pl de Proteinase K 20mg/ml; 3. Incubar por 3
horas ou até a digestao total em um banho com 55°C; 4. Adicionar 3ul de RNase ao lisado nuclear e
misturar a amostra por inversdao de duas a cinco vezes; incubar em banho de 37°C por 15-30
minutos; 5. Deixar a amostra esfriar em temperatura ambiente por cinco minutos; 6. Adicionar
200ul de “Protein Precipitation Solution” e agitar formando vortice vigorosamente em alta
velocidade por 20 segundos; 7. Manter no congelador por cinco minutos; 8. Centrifugar por 10
minutos a 14.000 x g (a proteina precipitada formard uma grande massa branca); 9.
Cuidadosamente remover o sobrenadante contendo o DNA (deixando apenas a massa de proteinas
no tubo) e transferi-lo para um tubo de 1,5ml contendo 600ul de isopropanol; 10. Misturar a solucao
por inversdo; 11. Centrifugar por 10 minutos a 14,000 X g (o DNA formara uma pequena massa
branca) e decantar cuidadosamente o sobrenadante; 12. Adicionar 600ul de etanol 70% e inverter
gentilmente o tubo diversas vezes para lavar o DNA; 13. Centrifugar por 15 minutos a 14.000 x g;
14. Cuidadosamente aspirar o etanol, cuidando para que a massa de DNA ndo seja aspirada; 15.
Deixar o tubo secando por 60 minutos; 16. Adicionar 60ul de “DNA Rehydration Solution” e
reidratar o DNA em temperatura ambiente por duas horas; 17. Guardar o DNA a -20°C.

Protocolo (Qiagen): 1. Macerar o material em um eppendorf de 1,5 ml, adicionar 180ul de
“Buffer ATL” e 20ul de proteinase K; 2. Agitar em vortice vigorosamente e deixar incubando a

56°C durante 24 horas, vortexando ocasionalmente; 3. Agitar em vortice, adicionar 200ul de
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“Buffer AL”, agitar em vortice, adicionar 200ul de alcool absoluto, agitar em vortice; 4. Pipetar a
mistura para uma “mini spin column” em um tubo coletor de 2ml, centrifugar a 8000 rpm por 1
minuto, descartar o tubo coletor com seu contetido; 5. Colocar “mini spin column” em um tubo
coletor de 2 ml, adicionar 500 pl de “Buffer AW1”, centrifugar a 8000 rpm por 1 minuto, descartar
o escoamento e tubo coletor; 6. Transferir para o “mini spin column” em um tubo coletor de 2ml,
adicionar 500 pl de “Buffer AW2”, centrifugar a 14000 rpm por 3 minutos, descartar o escoamento
e tubo coletor; 7. Colocar “mini spin column” em um tubo de 1,5ml, adicionar 100 ul de “Buffer
AE”, centrifugar a 8000 rpm por 1 minuto, descartar o “mini spin column” e reservar o eluido

(mistura DNA + Buffer).

Marcadores moleculares, amplificacio e sequenciamento

A Tabela 3 resume as informagdes sobre os marcadores moleculares empregados. A escolha
primaria de genes nucleares ¢ devido a sua baixa taxa de substituigdo em comparacdo a genes
mitocondriais. Ainda, estes genes possuem comparativamente maior robustez na resolugdo,
homogeneidade na taxa de variagdo e na simetria nas taxas das matrizes de transformacdes em
relacdo aos genes mitocondriais (Lin & Danforth 2004). A busca por sitios com menor taxa de
substituicdo baseia-se na evidéncia da idade do grupo apresentada na Introdugdo. Os genes
selecionados para este trabalho pertencem a duas classes, o gene ribossomal 28S e trés genes
codificadores de proteina, todos eles nucleares.

A por¢ao amplificada do gene 28S inclui os segmentos de expansdo D2 e D3 integralmente,
sendo os iniciadores para esta regido génica derivados do trabalho de Hancock et al. (1988), que
estudou Drosophila. As regides de expansdo possuem taxas de mudanca maiores que as demais
regides (Linares et al. 1991), especialmente com relagdo a outras por¢cdes do DNA ribossomal.
Segundo Belshaw & Quicke (1997), ao menos a regido D2 ndo ¢ sensivel a diferentes matrizes de
custos no alinhamento. Segundo Mardulyn & Whitfield (1999), a composicdo de bases ndo

apresenta um viés para A e T, ndo sendo portanto tdo influenciadas por possiveis altas frequéncias
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de homoplasias.

Tabela 3. Marcadores moleculares empregados nas analises filogenéticas, seus iniciadores (primers), sequéncias,
temperaturas de anelamento (Tann) e referéncias originais sobre seus iniciadores.

Locus Gene Primer Sequéncia Tann Referéncia
28S rRNA 288 Bel28S-For (D2-3665F) 5'-AGA GAGAGT TCA AGA GTA CGT G-3' 48 Belshaw & Quicke (1997)
Mar28S-Rev (D3-4283R) 5-TAGTTCACCATCTTT CGGGTCCC-3' Madrulyn & Whifield (1999)
EF-1a HaF2Forl 5-GGGY AAA GGW TCCTTC AARTAT GC-3' 48 Danforth et al. (1999)
Fator de F2-revl 5-A ATCAGCAGCACCTTT AGGTGG-3' Danforth et al. (1999)
alongamento (EF-
1Q) For4 5-GCYCCT GGRCAYAGA GATTTYA -3 52 Este estudo
Rev3 5-TARTCA GACACCTCT RRC CRT C-3' Este estudo
Opsina Rodopsi d Opsin-For (=LW RhFor) 5“AAT TGCTAT TAY GAR ACN TGG GT-3' 51 Danforth et al. (2004)
odopsmaverde o, ¢in Rev (-LWRhRev) 5.ATA TGGAGT CCA NGC CAT RAA CCA-3' Danforth et al. (2004)
Wingless Wingless BeewgFor 5-GGC AGC ATY CAGTCS TGY TCC TGC GA-3' 56 Danforth et al. (1999)
gles! Lepwg2a (Rev) 5-ACT ICG CAR CAC CAR TGGAAT GTR CA-3' Danforth et al. (1999)

As sequéncias de DNA obtidas de regides de genes codificadores de proteinas tém provido
dados uteis para reconstrucdes filogenéticas para um grande numero de insetos, incluindo abelhas
(Ascher et al. 2001), sendo que trés destes genes foram utilizados neste estudo. O gene Wingless
(Wg) pertence a uma familia de genes codificadores de proteina envolvidos na embriogénese
animal. Os iniciadores utilizados compreendem tanto regides de éxons como de introns. De maneira
geral, o intron ¢ removido das andlises devido a grande variagdo no seu comprimento € na sua
grande variabilidade que resultam em dificuldades no alinhamento (p.ex., Almeida & Danforth
2009).

A Rodopsina Verde (conhecida como [long-wavelength rhodopsin, abrevidada “ops”)
pertence a uma familia génica que codifica receptores protéicos envolvidos nos primeiros passos da
transmissdo visual em insetos (Chang et al. 1996, Townson et al. 1998). O estudo deste gene, assim
como o do Fator de Alongamento, permite resolver relagdes mais antigas, sendo empregado em
niveis de tribo e familias de abelhas. A por¢ao amplificada da Rodopsina constitui-se em dois éxons
e dois introns, estes também comumente excluidos das analises como os introns do Wingless, apesar
de apresentarem menor varia¢ao (Ascher et al. 2001). Aqui optou-se por manter os dois introns, ja
que as relagdes dentro do grupo interno sdo mais recentes que aquelas comumente estudadas nos

estudos citados.
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O Fator de Alongamento 1-alfa (EF-la) codifica uma proteina envolvida na ligacdo de
tRNA em um sitio ribossomal durante o processo de tradugdo. O EFla tem sido amplamente
utilizado na reconstrucdo filogenética de grandes grupos de abelhas, incluindo halictineos, sendo em
geral responsavel em grande parte pelas resolugdes dos clados (Danforth et al. 2004). A porcao
amplificada compreende parte da copia F2 do gene e inclui um intron. Para esta por¢do foi
desenvolvido um novo par de iniciadores (For4 e Rev3) visando melhorar os produtos de PCR para
o gene (Figura 2). Este novo par gerou comparativamente mais sucesso € a maioria das sequéncias
foram obtidas com ele. Na Figura 2 consta o mapa com os iniciadores disponiveis para o gene,

incluidos os dois novos.

Fator de alongamento 1 alpha (cépia F2)

intron 1 intron 2 intron 3
Forideg | HaF2For1 Ford For3
— —_— — —
<+ < «— «—
IntRev1 Rev3 F2Rev1 Cho10(mod)

| l I l l I I I I I I I I I l |
1 100 200 300 400 500 600 700 800 900 1000 1100 1200 1300 1400 1500

Figura 2. Mapa com as regides do Fator de Alongamento 1 alpha comumente utilizadas em analises filogenéticas de
abelhas, com indicagdo de primers disponiveis, incluindo For4 e Rev3, desenhados para o presente estudo. Modificado
do original de Danforth et al. (2004).

Os iniciadores universais para o Citocromo Oxidase subunidade 1 (CO1) foram propostos
por Folmer et al. (1994) para a amplificagdo de um fragmento de 710 pares de bases, testados em
invertebrados; este mesmo gene ¢ utilizado no projeto Barcoding Animal Life. Para as abelhas, este
gene tem sido aplicado em filogenias para espécies de um género (e.g. Danforth 1999), mas ja foi
utilizado, inclusive com desenvolvimento de iniciadores alternativos, para reconstru¢do filogenética
dentro de uma tribo (Almeida et al. 2008), mostrando uma taxa comparativamente elevada de
informagdo filogenética por nimero de caracteres gerados. Para o COIl, utilizando os pares de

primers LCO e HCO, a taxa de sucesso foi baixissima, sendo que em duas de seis amostras que
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apresentavam bandas suficientemente fortes na eletroforese para serem sequenciadas (cerca de 20
ng/ul), ocorreu contaminacdo com Wolbachia e uma terceira foi considerada insatisfatoria.
Wolbachia ¢ um género de a-proteobactérias comumente encontrada em artropodes, sendo que suas
taxas de infestagdo nos insetos podem variar de 17 a 76% (como citado por Hoy 2003).
Contaminagdes com esta bactéria foram registradas para outras abelhas no projeto de barcoding de
abelhas (L. Packer com. pess.).

Para todos os genes foram utilizados os seguintes reagentes e concentragdes: Promega PCR
Master Mix (mistura comercial de Tag DNA polimerase, dNTPs, MgCl, e tampdes) - 12,5 pul;
Primer Forward — 5 pl (5mM); Primer Reverse — 5 pl (SmM); DNA — 2,5 ul. As temperaturas e
tempos de cada ciclo foram as seguintes: desnaturagdo inicial - 94°C — 5'; seguida de 35 ciclos de
desnaturacgao - 94°C — 1', anelamento - 48-56°C — 1" a 1,15' e extensdo - 72°C — 1'; extensao final -
64°C — 10'; preservacdo - 10°C — 0'. As temperaturas especificas de anelamento para cada par de
primer constam na Tabela 3.

Os produtos de PCR foram purificados utilizando o “Promega Wizard SV Gel and PCR
Clean-Up System” seguindo o seguinte protocolo modificado: 1. Adicionar volume igual de
“Membrane Binding Solution” ao da amostra ao tubo de PCR amplificado; 2. Inserir a Minicoluna
SV no tubo coletor; 3. Transferir o produto preparado de PCR na minicoluna; incubar em
temperatura ambiente por um minuto; 4. Centrifugar a 14,000 x g por 1 minuto; descartar o
conteido do tubo e reinserir a minicoluna; 5. Adicionar 700ul de “Membrane Wash Solution”,
centrifugar a 14.000 x g por 1 minuto; descartar o conteido do tubo e reinserir a minicoluna; 6.
Repetir 0 passo 5 com 500ul de “Membrane Wash Solution”, centrifugar a 14,000 x g por 5
minutos; 7. Descartar o conteido e centrifugar novamente por um minuto com a tampa da
centrifuga aberta para permitir a evaporagao total; 8. Transferir a minicoluna a um tubo de 1.5ml; 9.
Adicionar 40l de agua livre de nuclease a minicoluna; incubar a temperatura ambiente por um
minuto, centrifugar a 14,000 x g por 1 minuto; 10. descartar a minicoluna e guardar a amostra em —

20°C; ou utilizando o ExoSap-IT segundo o seguinte protocolo: 1. Adicionar 2ul a cada 5ul de
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produto de PCR; 2. Conservar a 37°C durante 15°; 3. E 80°C durante 15°. As etapas de extracdo e
purificagdo foram realizadas no Laboratorio de Biologia Molecular do Museu de Zoologia da USP.
As amostras purificadas foram submetidas ao Setor de Sequenciamento de DNA do Centro
de Estudos do Genoma Humano, Instituto de Biociéncias — USP. As reacdes de sequenciamento
para cada fita foram realizadas de acordo com os protocolos para o MegaBACE 1000 e do ABL

3730 DNA Analyser (Applied Biosystems). As reacdes de sequenciamento sdo feitas utilizando o

BigDye® Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit (c6digo 4337456). As corridas sdo realizadas em
capilares de 36cm utilizando o polimero POP7. As sequéncias foram analisadas com o software

Sequencing Analysis 5.3.1, utilizando o Base Caller KB.

Alinhamento de sequéncias

As sequéncias obtidas foram examinadas no Bioedit (Hall 1999). Para cada amostra, a fita
lider e o reverso complementar da fita reversa foram alinhados utilizando o comando optimal
global alignment e foi entdo gerada uma sequéncia de consenso. A sequéncia consensual foi
examinada para corrigir eventuais discrepancias e erros de leitura das duas fitas sequenciadas.
Todas as sequéncias individuais foram submetidas a busca de sequéncias similares no Genbank com
a ferramenta BLAST global.

O alinhamento multiplo ¢ o passo em que a homologia primaria, sensu de Pinna (1991), ¢
determinada, sendo analogo ao processo de construcdo e codificagdo de caracteres morfoldgicos.
Modifica¢des no alinhamento de um mesmo banco de dados podem ter uma influéncia maior no
resultado da andlise filogenética do que métodos alternativos de inferéncia (Morrison & Ellis,
1997). O alinhamento geralmente utiliza como critério a maximizac¢do da soma das similaridades de
todos os pares das sequéncias. Essa maximizac¢do ¢ realizada de maneira progressiva, incluindo
sequéncias ao longo do procedimento. Morrison (2009) apresenta uma interessante reflexdo sobre o
alinhamento multiplo com relacdo a falta de contribuigdes teodricas e de procedimentos de

alinhamento que ndo produzidos através da similaridade. O programa ClustalW ¢ o mais utilizado
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para o alinhamento e ¢ considerado um passo inicial conveniente para realizar os mesmos, sendo
necessario, contudo, que o alinhamento produzido seja conferido a fim de corrigir inconsisténcias.
Apesar dessa corre¢do em geral ser realizada manualmente (ndo seguindo um critério definido) ¢
considerada por alguns autores como a mais adequada (Edgar & Batzoglou 2006), especialmente
para a detecgdo de erros 0bvios. Outras abordagens para o alinhamento sdo: utilizar uma arvore ou
um alinhamento pré-definido para “guiar” o alinhamento; utilizar a conformac¢do predita dos
produtos dos genes; alternar algoritmos durante o alinhamento refinando-o. Alternativamente, pode-
se usar 0 método de otimizagdo direta dos dados, como implementado pelo programa POY, que
dispensa o alinhamento das sequéncias.

No presente estudo foi utilizado o programa MAFFT v.6 (Katoh et al. 2009). Neste
programa ¢ possivel adotar as seguintes abordagens: combinar os resultados de diferentes
estratégias de alinhamento; utilizar o célculo da consisténcia como critério adicional do alinhamento
progressivo e utilizar o refinamento iterativo, o que torna o procedimento mais rapido e efetivo. A
matriz para cada particdo de dados foi submetida ao programa através do argumento para o
alinhamento [linsi input.fas > output.fas].

O alinhamento dos introns dos genes EF-la, opsina e wg, bem como o alinhamento das
regides das alcas do 28S, merecem mais atengdo. A remog¢do das sequéncias de introns para
algumas andlises ¢ um procedimento usual e muito utilizado em filogenias de abelhas. O inicio e
final de cada intron ¢ marcado por cddons especificos de inicio e término de sequéncias. Aqui foi
utilizado como ponto de partida o trabalho de Long ef al. (1998) que reconheceu as bases AG e AG
como bons indicadores do inicio e final dos introns respectivamente.

Quanto ao 28S, foram verificadas varias regidoes de al¢as gerando muita dificuldade de
alinhamento ndo ambiguo. Desta forma, algumas regides sdo também comumente excluidas da
analise (p.ex. Danforth et al. 2006; Almeida & Danforth 2009). O programa Gblocks 0.91b
(Castresana 2000) foi utilizado para delimitar as por¢des conservadas dos genes, por meio da

identificacdo de regides de alinhamento demasiadamente ambiguo. Todos os parametros de analise
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foram selecionados de modo a preservar o maior nimero de pares de bases originais, permitindo
também a permanéncia de regides com gaps. Este tratamento promoveu a remogdo cerca de 100
pares de bases, todos de regides com muitos indels e pouca fidelidade no alinhamento.

Com base nestes critérios foram delimitados dois conjuntos de dados moleculares para as
analises filogenéticas, um primeiro contendo toda a por¢ao amplificada para cada um dos quatro
genes, conjunto este denominado de “dados moleculares completos” e um segundo no qual foram
excluidas regides de alinhamento ambiguo (como introns e outras regides variaveis), conjunto
denominado de “dados moleculares reduzidos”. Estes dois conjuntos de dados sdo importantes para
entender a contribuicdo dos dados moleculares para a reconstrucdo das relagdes entre os
Augochlorini. As sequéncias alinhadas de cada gene, assim como a matriz morfoldgica, foram
combinadas utilizando o programa SequenceMatrix (Meier et al. 2006) ou no Winclada (Nixon

1999-2004) e exportadas para analise.

Dados morfolégicos

A matriz original de Engel (2000), com 51 terminais e 84 caracteres, foi compilada a fim de
servir como base para a elaboragdo de uma matriz revista de dados morfoldgicos. Foram utilizadas
espécies como terminais, substituindo assim, a abordagem de plano basico de géneros utilizada por
Engel (2000) e por autores precedentes (Eickwort 1969a; Danforth & Eickwort 1997). Buscou-se
utilizar ao menos duas espécies de cada taxon do nivel de género, sendo que foi considerado
prioritdrio examinar as mesmas espécies utilizadas para a obtencdo dos dados moleculares. As
seguintes colecdes foram examinadas a fim de se estudar as espécies terminais, bem como a
diversidade morfologica: American Museum of Natural History (AMNH), Cole¢ao Pe. J.S.Moure,
Departamento de Zoologia da Universidade Federal do Parana (DZUP), Division of Entomology,
University of Kansas (SEMC) e Museu de Zoologia da Universidade de Sao Paulo (MZSP). Cabe
ressaltar que, com exce¢do de Rhynchochlora, género monotipico e conhecido apenas pelo

exemplar tipo (depositado no British Museum of Natural History, BMNH), representantes de todos
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os demais tdxons do nivel de género foram estudados.

Os caracteres empregados por Danforth & Eickwort (1997) foram também analisados para
buscar a correspondéncia e a complementacdo dos caracteres empregados por Engel (2000).
Caracteres comuns entre os utilizados na presente tese e aqueles empregados por Engel (2000) e
Danforth & Eickwort (1997) encontram-se indicados por colchetes na lista de caracteres, mantendo-
se sua numerac¢do original (Anexo II). A base de dados dos dois trabalhos ¢ comum e baseada em
Eickwort (1969a), sendo que as diferencas foram, em maior parte, devido aos critérios de
codificagdo. Entretanto, examinou-se os terminais em busca de caracteres adicionais.

Foram realizadas dissec¢des do aparelho de ferrdo, assim como disseccdes completas de
exemplares de algumas espécies disponiveis, mas poucos novos caracteres puderam ser adicionados
aqueles ja disponiveis. Os caracteres utilizados por Pesenko (1999, 2004) para estudo da filogenia
de Halictinae, foram introduzidos em uma tentativa de evidenciar as relacdes entre as tribos. Por
fim, caracteres comportamentais foram removidos devido ao baixo nimero de terminais com dados
disponiveis em literatura. A matriz final inclui 74 terminais e 95 caracteres, todos tratados como
ndo ordenados ou aditivos. A lista de caracteres e dos seus respectivos estados encontra-se no

Anexo II. A matriz de estados de caracteres dos terminais ¢ apresentada no Anexo .

Teste de incongruéncia da diferenca de comprimento

O teste de incongruéncia da diferenca de comprimento (ILD) foi proposto formalmente por
Farris et al. (1994) e trata da diferenca do nimeros de passos (igual comprimento) da arvore obtida
com dados combinados e a soma dos comprimentos das arvores obtidas com os dados de cada
particdo. A diferenca pode ser comparada a particdes ao acaso (desde que no mesmo numero e
tamanho em caracteres das particdes originais) para gerar uma probabilidade associada e assim
avaliar a hipotese nula de que os dados sdo congruentes. Um passo especialmente importante
quando se compara particdes morfoldgicas e moleculares através do ILD ¢ a supressao de caracteres

invariaveis devido a grande diferenga no numero total de caracteres entre elas, o que pode enviesar
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o teste (Cunningham 1997).

O ILD ¢ o teste mais utilizado para determinar a significancia estatistica da incongruéncia
entre as partigdes de dados (Hipp et al. 2004), porém ndo mede a contribui¢do de cada parti¢ao
(Gatesy et al. 1999) e, como observado por de Salle & Brower (1997), ndo serve como critério para
determinar se uma dada particdo deve ser ignorada ou receber um peso menor na analise, e ainda, se
outros fatores que ndo a incongruéncia entre as partigdes podem gerar valores significativos para o
ILD (Hipp et al. 2004). Apesar destas criticas, a utilizagdo do ILD estd de acordo com a abordagem
condicional, pois testa se particdes sdo homogéneas a ponto de poderem ser combinadas (Bull et al.
1993; de Queiroz et al. 1995).

O ILD foi calculado com o Nona, com auxilio da interface do Winclada, seguindo os
seguintes passos: 1. todas as matrizes foram abertas no Winclada; 2. para cada matriz, os caracteres
ndo informativos foram deletados; 3. foi executado o comando Analize/Farris et al. Incongruence
test (ILD); 4. o nimero de replicagdes foi estipulado em 1000; 5. o aquivo <.arn> foi consultado

para visualizar os resultados.

Métodos filogenéticos
Frente as inumeras possibilidades de abordagens de reconstru¢do filogenética com
referéncia aos conjuntos de dados disponiveis, foram selecionadas algumas andlises visando a
exploragdo dos dados e a busca da congruéncia entre as hipdteses obtidas:
(1) andlise de parcimonia para os dados moleculares completos;
(2) idem para dados moleculares reduzidos;
(3) andlise de maxima verossimilhan¢a (modelo GTR+I+G) para os dados moleculares
completos;
(4) idem para dados moleculares reduzidos;
(5) analises de inferéncia bayesiana (modelo GTR+I+G para todas as partigdes e modelos

evolutivos diferentes para cada particao) para os dados moleculares completos, com e sem
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datacao dos ramos;

(6) idem para dados moleculares reduzidos;

(7) analise de parcimonia para os dados morfoldgicos;

(8) andlise de parcimonia para os dados moleculares completos combinados com os dados
morfologicos;

(9) analise de parcimonia para os dados moleculares reduzidos combinados com os dados
morfoldgicos.

Para a parcimonia, as matrizes foram submetidas a buscas heuristicas no programa TNT,
usando o default de todas as opgdes (Sectorial Search, Ratchet, Drift, Tree Fusing, Xmult),
aplicando o New Technology Search, procurando em 1000 hits a 4&rvore com menor numero de
passos. As matrizes foram ainda submetidas ao programa Winona (argumento: hold10000;
mult1000; h/20; max*) e ao Paup* (argumento: hsearch addseq=random hold=20 nreps=10000
rseed=123) para conferir a possibilidade de outros programas obterem arvores mais curtas. O
programa Paup* foi também utilizado para a obtencdo dos suportes dos ramos (vide abaixo).

Para a andlise de maxima verossimilhanca, foi utilizado o programa GARLI 0.96 Beta
(Zwickl 2006). A matriz concatenada foi analisada com o modelo GTR+I+G (modelo geral de
reversdo ao longo do tempo com taxa de variagdo entre os sitios gamma-distribuida e propor¢do de
sitios invaridveis), visto que deve existir heterogeneidade dos dados e que neste tipo de andlise cada
particdo ndo pode ter um modelo evolutivo particular. A finalizagdo da andlise ocorreu apos
5.000.000 geragdes (stopgen) quando nenhum escore mais alto de verossimilhanga foi encontrado
(“genthreshfortopoterm = 100000). As medidas de bootstrap foram calculadas a partir de 1.000
replicagdes (bootstrapreps = 1000), com as frequéncias calculadas através do consenso de maioria
através do Winclada.

A andlise de inferéncia Bayesiana foi realizada através do programa MrBayes 3.1.2
(Huesenbeck & Ronquist 2005). Esta analise foi precedida pela sele¢do de modelos evolutivos a fim

de permitir a utilizagdo de diferentes modelos para diferentes parti¢cdes. A selecdo de modelos para
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cada particdo foi realizada com o auxilio do programa jModelTest 0.1.1 (Posada 2008), através do
teste estatistico entre cada modelo, cuja verossimilhanca ¢ calculada empregando o programa
Phyml (Guindon & Gascuel 2003). A abordagem para a selecdo do modelo envolveu a adocao do
Akaike Information Content (AIC) e do Bayesian Information Content (BIC) sugerido por Posada &
Buckley (2004). Para o céalculo da verossimilhanca foram utilizados os esquemas JC, HKY e GTR,
permitindo variacdo na frequéncia (+F) e na variagdo das taxas (+I+QG), utilizado o default do
jModelTest. Os modelos selecionados foram entdo considerados na confec¢do do bloco do MrBayes
do arquivo Nexus.

Para a reconstrugdo bayesiana com data¢do dos ramos, a matriz de dados moleculares foi
submetida ao programa Beast 1.4 (Drummond & Rambaut 2007) com os mesmos critérios
empregados no MrBayes, modelo GTR+I+G aplicado aos dados completos. O modelo escolhido
para o reldégio molecular foi o reldgio “relaxado” (log-normal ndo correlacionado), o qual permite a
variagdo nas taxas de substitui¢do em diferentes ramos da filogenia. Como priors foram atribuidas
as idades 25 (£5) milhdes de anos para o ancestral comum imediato de Neocorynura e Augochlora,
incluindo todos os seus terminais e assumindo que ambos os géneros sdo monofiléticos. Este
intervalo foi selecionado para incorporar a variagdo na estimativa da idade dos fosseis de ambar
dominicano.

O suporte particionado de Bremer (PBS; Baker & DeSalle 1997, Baker et al. 1998) prové
uma medida de quanto diferentes particoes de dados contribuem para o indice de decaimento
(suporte de Bremer) para cada no, dentro do contexto da anélise combinada de parti¢des. O indice
parcial para cada particdo de dados ¢ determinado pela subtragdo do nlimero de passos para aquela
particdo na arvore mais parcimoniosa, do nimero de passos da mesma particdo na arvore mais curta
sem o n6 em questdo. Estes indices podem ser positivos ou negativos para a parti¢do, mas a soma
deles, para um dado no, deve ser igual ao indice geral (para os dados em conjunto), desde que as
particdes sejam mutuamente exclusivas e juntas contenham todos os caracteres da analise original.

O suporte de Bremer e o PBS foram calculados através do programa Paup*, com o auxilio do
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TreeRot.v.3 (Sorenson & Franzosa 2007). Os passos para o calculo do suporte particionado foram
os seguintes: (1) realizada uma busca pelas arvores mais parcimoniosas (AMPs) com o Paup* (os
parametros de busca sdo apresentados acima), sendo salva apenas a arvore de consenso estrito; (2)
executado o programa TreeRot, explicitando os arquivos de comando e de log, afirmando o céalculo
do PBS, com os nomes das particdes de acordo com o block assumptions do arquivo original do
Paup*; (3) no Paup* o arquivo de comando gerado no TreeRot foi executado; (4) no TreeRot foram
analisados os resultados do Paup* para gerar os valores de suporte particionado. O suporte de
Bremer (BS) foi calculado da mesma maneira exceto pela op¢do em ndo indicar as parti¢des de
dados.

A visualizagdo e edi¢do das arvores se deram utilizando os programas Winclada para as
analises de parcimdnia e consensos de maioria, FigTree v.1.3.1 (Rambaut 2006-2009) para as

analises de maxima verossimilhanga e inferéncia bayesiana e para os suportes dos ramos.

Inferéncias biogeograficas

Registros de distribuicdo de todas as espécies dos géneros de Augochlorini, exceto aqueles
distribuidos amplamente na regido Neotropical (Augochlora, Augochlorella, Augochloropsis,
Megalopta, Neocorynura, Pseudaugochlora e Temnosoma) foram compilados a partir da literatura e
de material proveniente das instituicdes visitadas. As localidades, de acordo com as etiquetas
originais, foram georreferenciadas com o auxilio do GoogleMaps. Para se refinar o entendimento de
padrdes congruentes entre diferentes géneros, foi utilizada a abordagem de analise de tragos,
comum a Panbiogeografia (p. ex. Craw et al. 1999). Para cada género, os registros geograficos
foram unidos pela distncia geografica minima para compor os tragos individuais. Em um segundo
momento, os tragcos individuais congruentes foram somados a fim de determinar os tragos
generalizados e estes Ultimos utilizados para determinar os nés. Para atribuir as distribui¢cdes dos
géneros de Augochlorini aos componentes biogeograficos, foi utilizado, em um primeiro momento,

0 esquema biogeografico e a nomenclatura de areas de Amorim & Pires (1996), observando
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algumas modificacdes introduzidas por Camargo & Pedro (2003). Com as distribuigdes

concordantes dos géneros, as mesmas utilizadas para os tragos, os limites das areas relevantes foram

ajustados a fim de delimitar as areas de distribui¢cdo para os Augochlorini. Com estes dados aliados

as hipdteses filogenéticas e datagdes dos ramos, foram tecidas inferéncias sobre a biogeografia do

grupo, as quais sdo apresentadas a medida em que se discute a evolu¢do de cada linhagem de

Augochlorini.

Abreviaturas e termos

Ao longo do texto algumas abreviaturas e termos especiais sdo utilizados consistentemente

para facilitar a leitura, e estdo listadas abaixo:
28s, 28s_bloco — gene 28S, gene 28S processado pelo Gblocks.

AnMa — area de distribuicdo geografica no centro dos Andes e na América Central

BS, EPBS, HPBS, PBS — suporte de Bremer, somatéria do suporte particionado de Bremer, suporte

oculto de Bremer, suporte particionado de Bremer.
clado a - Augochlorodes, Augochloropsis, o gr. Megaloptidia e Pseudaugochlora
clado b — Chlerogas, gr. Neocorynura, Paroxystoglossa, Temnosoma
clado ¢ - Caenaugochlora, gr. Augochlora, Megalopta s.1. e Thectochlora
clado abc — clado a + clado b + clado ¢
ILD — teste de incongruéncia da diferenga do comprimento
dados moleculares completos — dados moleculares incluindo regides de alinhamento ambiguo,
alcas do 28S e introns dos demais genes
dados moleculares reduzidos — dados moleculares excluindo regides citadas acima
ef, ef_exon — Fator de Alongamento 1-alpha, éxon do Fator de Alongamento 1-alpha
ops, ops_exon — Rodopsina Verde, éxons do Rodopsina Verde
NWAm — noroeste da Amazonia, SE — sudeste da Regido Neotropical

wg, wg_exon — wingless, éxon do wingless
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RESULTADOS

Dados moleculares

Os quatro genes estudados foram amplificados com sucesso para um grande numero de
terminais (Tabela 2). Em particular, a amplificacio do 28S foi a mais bem sucedida, com
sequéncias disponiveis em todos os casos de extragdes positivas. Quanto as sequéncias disponiveis
no GenBank ocorreu o inverso, para os tdxons analisados existem menos sequéncias de 28S
depositadas do que dos demais genes, tornando assim a amostragem homogénea em numero

absoluto de terminais para cada particdo molecular (Tabela 4).

Tabela 4. Visao geral dos dados empregados no presente estudo. Informacio — nimero maximo menos nimero
minimo de passos; Total — dados moleculares e morfologicos combinados; 28s_bloco e Molecular_2 — removidas
regides ambiguas, ef_exon, ops_exon e wg_exon — removidos introns.

. Numero de Caracteres ~ Informagao/Nimero
Taxons . . Informacgao
caracteres informativos de caracteres
28s 63 801 265 1936 2.4
28s_bloco 63 614 206 1476 2.4
ef 68 610 178 1543 2.53
ef_exon 68 485 131 1051 217
ops 60 725 285 2085 2.88
ops_exon 60 470 159 1283 2.73
wg 64 907 203 1268 1.4
wg_exon 64 632 126 767 1.21
Molecular 76 3043 931 6832 2.25
Molecular_2 76 2201 622 4577 2.08
Morfologia 74 93 86 524 5.63
Total 87 3136 1011 7299 2.33
Total_2 87 2294 708 5101 2.22

O numero médio de caracteres por gene ficou em 760, mas o niumero por particdo variou na
ordem de 300 pares de bases (Tabela 4). A razdo da informacdo (medida pelo nimero maximo
menos 0 numero minimo de passos para uma dada matriz) pelo nimero de caracteres (como
calculado por Almeida & Danforth 2009), foi homogénea entre todas as parti¢cdes, exceto pela baixa
razdo encontrada para o wingless, o que poderia indicar uma baixa informagdo neste loco. A

remocao de regides ambiguas reduziu o numero de caracteres totais e informativos, mas diminuiu
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relativamente menos na razao entre informagado e caracteres, deixando os dados ainda comparaveis
em numero absoluto. Ainda, seguindo esta métrica, os dados moleculares apresentaram pouca
informag¢do quando comparados aos dados morfoldgicos.

As frequéncias de cada nucleotideo para cada gene sdo apresentadas na Figura 3. Os genes
Fator de Alongamento e wingless apresentaram as maiores diferencas nas composi¢des das bases, o
primeiro com um viés A-T e o segundo com um viés G-C. As frequéncias para as regides nao
ambiguas se mantiveram semelhantes para todos os genes, com suaves diferencas nas frequéncias

de algumas bases.
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Figura 3. Frequéncias relativas das bases de nucleotideos para cada um dos locos deste estudo, incluindo ou néo

regides de alinhamento ambiguo.
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A Figura 4 apresenta o parametro alfa da distribui¢do gama, que serve como aproximagao do
quanto as taxas de substitui¢do sdo varidveis dentro de cada gene, sendo que seu valor ¢
inversamente proporcional a variacdo (Lin & Danforth 2004). Segundo este pardmetro, 28S e
Rodopsina apresentam taxas mais homogéneas de variacdo entre seus sitios, enquanto o Fator de
Alongamento e, sobretudo, o wingless, apresentam taxas mais heterogéneas. Quando excluidas
regides de alinhamento ambiguo, todos os genes mostraram um aumento na heterogeneidade das
taxas de substituicdo, sendo que o gene que apresentou maior modificagdo para este parametro foi a

Rodopsina, levando a um aumento na heterogeneidade dos dados.
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Figura 4. Pardmetro alfa da distribuigdo gama das taxas calculado para cada um dos locos deste estudo, incluindo ou

ndo regides de alinhamento ambiguo.

Os testes de incongruéncia de comprimento (ILD) realizados para cada par de partigdes
moleculares apresentaram resultados significantes estatisticamente para todos os casos (p<0,01),
indicando que todas as partigdes moleculares sdo incongruentes entre si. De maneira similar, esta
incongruéncia foi também verificada quando testado o conjunto de dados moleculares e

morfoldgicos.
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Os modelos evolutivos selecionados para cada particdo de dados, de acordo com cada tipo
de teste empregado, estdo discriminados na Tabela 5. Nota-se que examinando um maior numero de
modelos (11 esquemas), foram selecionados modelos evolutivos mais complexos. Assim, em
grande parte dos casos, os modelos foram diferentes quando estimados para 3 e para 11 esquemas
de substitui¢do. O tipo de teste foi também importante, porém em menor parte quando selecionado
um menor nimero de modelos. Entretanto, foi possivel perceber que o AIC mostrou tendéncia de
selecionar modelos mais simples (como citado por Posada 2003).

Quando comparadas particdes com ou sem regides de alinhamento ambiguo, os testes

apresentaram certa discrepancia, sobretudo no teste de mais esquemas de substituigao (11).

Tabela 5. Modelos evolutivos selecionados para cada particdo de dados, incluindo ou néo regides de alinhamento
ambiguo. Modelos testados conforme 3 e 11 esquemas de substitui¢do de nucleotideos. Em italico modelos
selecionados mais de uma vez para cada gene. AIC — alkaike information content, BIC — bayesian information content.

Gene Teste Mbdeloselecionado (3)  Vbdelo selecionado (11)
AIC GTR+G TVM+I+G
28s BIC SYM+G TVMef+G
AIC GTR+I+G GTR+I+G
20D BIC GTR+I+G TVM 414G
AIC HKY+G TPM3uf+G
of BIC HKY+G HKY+G
AIC HKY+I+G HKY++G
LG BIC HEKY+I+G HKY+1+G
AIC HKY+G TPM luf+G
oS BIC HKY+G HKY+G
AIC SYM+I+G TtNef+H+G
ops_exon BIC K80+I+G TiNef+H+G
AIC GTR+G TIM3+G
Ve BIC HKY+G TN+G
we_exon AIC GTR+G GTR+G
= BIC GTR+G TIM3+G
. AIC GTR+G GTR+G
Combinados BIC GTR+G TIM3ef+G
. AIC GTR+I+G GTR+I+G
(DAL T BIC GTR+I+G TIM3ef+1+G
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Para a utilizagdo nas reconstrucdes filogenéticas com modelos particionados, foram
selecionados os modelos marcados na Tabela 5 em negrito e italico. Estes modelos foram muito
convergentes entre os conjuntos de dados, com a indicacdo de modelos HKY e GTR como mais
apropriados na maior parte dos casos. Quando dois modelos diferentes foram selecionados para
cada parti¢do, optou-se por utilizar o modelo com o menor nimero de premissas. Por exemplo, no
caso do éxon da Rodopsina (ops_exon) foi adotado o modelo K80+I+G por ter por premissa dois
custos de substitui¢do, enquanto o modelos SYM+I+G tem por premissas seis custos diferentes de
substitui¢do. Assim, o modelo com o menor nimero de premissas, K80+I+G, foi utilizado para a
inferéncia Bayesiana.

No caso dos dados moleculares combinados, foi utilizado em ambos os casos o modelo
GTR+I+G, a fim de permitir a comparagdo entre as bases de dados nas reconstru¢des de maxima

verossimilhanga e inferéncia bayesiana.
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Analises moleculares

Para a andlise de parcimoénia da matriz de dados moleculares, todos os programas utilizados
convergiram quanto ao resultado de suas buscas, gerando 216 arvores com 4634 passos cada, cujo
consenso estrito encontra-se na Figura 5. Dentre os resultados congruentes com hipdteses
precedentes, destacam-se a monofilia de Augochlorini e a sua posicdo com relacdo aos demais
Halictinae. Outros resultados esperados foram: a monofilia do grupo Augochlora e do grupo
Rhinocorynura; a relagdo de grupo-irmao de Megalopta s.l. + Xenochlora, e a posicdo de
Andinaugochlora e Neocorynurella proximos a Neocorynura (o grupo Neocorynura).

Foi evidenciada uma tricotomia na base de Augochlorini que envolve Ischnomelissa, o
grupo Corynura e o restante dos terminais da tribo. Esta tricotomia juntamente com a rela¢do do
grupo Rhinocorynura com os demais Augochlorini ¢ conflitante com o reconhecimento das
subtribos Augochlorina e Corynurina (sensu Engel 2000) como linhagens naturais. Quanto ao
restante dos terminais, formam-se trés grandes agrupamentos, relacionados na Figura 3 como a, b e
c. O Clado a apresenta uma politomia envolvendo Augochlorodes, Augochloropsis, o grupo
Megaloptidia e Pseudaugochlora. Neste clado, o grupo Megaloptidia surge como parafilético, visto
que Stilbochlora ¢ relacionada com Pseudaugochlora segundo esta anélise. O grupo b é composto
pelo grupo Neocorynura e géneros afins e o Clado ¢ composto pelo grupo Augochlora e géneros
afins. Estes dois ultimos agrupamentos estdo relacionados entre si e com Paroxystoglossa em uma
tricotomia. Nesta topologia o agrupamento b esté sinalizado entre aspas, visto que Paroxystoglossa

pode ser mais proximamente relacionada a Neocorynura e géneros afins (vide analises seguintes).
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Quando removidas as regides ambiguas do 28S e os introns dos demais genes foram
encontradas 36 arvores de 3000 passos cada, cujo consenso estd representado na Figura 6. A
topologia ¢ diferente da anélise precedente em dois pontos principais. Ischnomelissa ocupa uma
posicao de grupo-irmao com o restante dos representantes de Augochlorini, mas Corynurina ¢ ainda
parafilética em relagdo ao restante dos géneros, como na analise precedente. Outra diferenga
importante ¢ a resolucdo diferente entre os trés grandes clados de Augochlorini definidos
anteriormente. Foi recuperada uma relagdo mais proxima entre os clados que contém os grupos
Megaloptidia e Augochlora (Clados a e ¢) do que com o clado que contém o grupo Neocorynura
(Clado b). Quanto as semelhancas entre os dois conjuntos de dados, a resolu¢do do Clado ¢ e do
Clado b ¢ muito semelhante ¢ a baixa definigdo entre os membros do Clado ¢ é mantida.

A Tabela 6 apresenta um sumadrio dos valores de suporte de Bremer para as duas hipoteses
obtidas (dados moleculares completos e reduzidos). Arvores com os valores individuais constam
nas Figuras A1-A10 (Anexo III). Para cada conjuntos de dados, os valores de suporte particionado

foram baixos para o suporte dos seus respectivos clados (a +c ou b+c).

Tabela 6. Valores de suporte de ramos (particionado, somatdria do particionado, EPBS, suporte total, BS, e suporte
oculto, HPBS) para clados selecionados, incluindo ou néo seqiiéncias de alinhamento ambiguo. TMC — clado
Thectochlora, Megalopta e Caenaugochlora. MC — clado Megalopta, Caenaugochlora. Em negrito valores
contrastantes entre as hipdteses abc e bac.

Dados moleculares completos Dados moleculares reduzidos
28s ef ops wg EPBS BS HPBS| 28s ef ops wg EPBS BS HPBS
Augochlorini 0 5 1.5 10.5 17 14 3 -0.67 3.63 -035 938 11.99 14 -2.01
Ischnomelissa basal -0.66 066 -034 1.34 1 1 0
Corynura basal 0 -1 2.5 -1.5 0 0 0
Rhinocorynura + demais -0.63  -1.75 2 1.37 1 1 0 -1.18 017 227  0.75 2 2
(Clado a, Clado b, Clado ¢) | -0.03 -2.32 031 9.84 7.8 8 0 798 029 197 076 11 9 2
(Clado a Clado ¢) -1.49 0.5 -1.01 3 1
(Clado b Clado c) 0.06 -232 2.57 0.68 1 1 0
Clado a -2.09 143 191 075 2 2 0 072 308 -01 -0.69 3 3 0
Clado b -0.74  0.07 0.8 1.87 2 0
Clado ¢ 047 066 3.64 -246 231 1 1.3 233 -133 033 067 2 0
grupo Neocorynura 10 35 692 425 917 6 3 532 -031 -132 131 531 5 0.31
TMC 399 -349 475 425 1 1 0
MC 4 35 475 425 1 1 0 201 -1.67 233 -0.67 2 2 0
grupo Augochlora -0.01  -099 -249 115 8 8 0 6.02 -198 -156 151 4 4 0
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Figura 6. Consenso estrito (dados moleculares reduzidos, parcimdnia), nimeros nos ramos indicam seu comprimentos

absolutos. Grupo externo ndo mostrado (mesma topologia da figura anterior).
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A Figura 7 apresenta a hipotese obtida pela maxima verossimilhanca (InL = -26968.5094)
a partir da andlise do conjunto completo dos dados moleculares. A arvore resultante apresenta
grande semelhancga, quanto a sua topologia, com aquela obtida através da parcimonia com a mesma
base de dados, recuperando os trés grandes clados e suas inter-relacdes (Clado a, (Clado b, Clado
¢)). Diferentemente da hipotese derivada da parcimdnia, ndo foi evidenciada a politomia entre o
grupo Corynura, Ischnomelissa e os demais Augochlorini. Porém, na presente andlise, o grupo
Corynura aparece como parafilético em relagdo ao restante dos Augochlorini. Quanto ao Clado b, a
posicdo de Paroxystoglossa aparece resolvida, sendo o género grupo-irmao dos demais terminais
(Fig. 6).

Quando foram analisados os dados moleculares excluindo regides de alinhamento ambiguo
(Figura 8, InL = -18706.85462), a hipdtese encontrada foi semelhante a hipdtese obtida pela anélise
de parcimonia sobre os mesmos dados. A resolugdo entre os trés grandes grupos de Augochlorini é
a mesma daquela encontrada com este conjunto de dados quando analisado através do critério da
parcimoénia ((Clado b, (Clado ¢, Clado a))). Contudo, como na maxima verossimilhanc¢a dos dados
completos, o grupo Corynura surge como parafilético em relagcdo aos demais Augochlorini.

Comparando os valores de bootstrap entre as duas hipoteses de maxima verossimilhanga,
aquela realizada sobre a matriz de dados moleculares completos teve maiores valores nos seus
principais ramos, sobretudo aqueles atrelados a resolucdo dos Clados a, b e ¢, em comparacio

aquela realizada com os dados moleculares reduzidos.
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Figura 7. Consenso de maioria (dados moleculares completos, méxima verossimilhanga). Numeros nos ramos referem-

se aos valores de bootstrap.
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Figura 8. Consenso de maioria (dados moleculares reduzidos, maxima verossimilhang¢a). Numeros nos ramos referem-
se aos valores de bootstrap.
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Os resultados das analises bayesianas estdo nas Figuras 9 a 12. As diferencas mais notaveis
entre os resultados foram em fun¢do dos dois conjuntos de dados empregados, de maneira similar
aos resultados de parcimOnia e mdxima verossimilhanga. Quando diferentes modelos foram
aplicados aos dados, poucas diferencas entre as topologias foram evidenciadas.

As Figuras 9 e 10 apresentam as andlises referentes aos dados moleculares completos,
utilizando os modelos comum e particionado, respectivamente. Ambas as hipoteses sdo bastante
semelhantes entre si € com a maxima verossimilhanca aplicada ao mesmo conjunto de dados
(Figura 7), por exemplo, recuperando o grupo Corynura como parafilético em relacdo aos demais
Augochlorini e as mesmas relagdes entre os trés maiores clados (Clado a (Clado b, Clado c))). Nos
dois casos os valores das probabilidades posteriores, indicadas nas figuras, o suporte aos trés clados
e na relagdo Clado b+c ficaram acima de 99% (Figs. 9 e 10).

Quando analisados os dados moleculares reduzidos (Figuras 11 e 12), as topologias também
sdo semelhantes entre si € com a analise de maxima verossimilhanga (Figura 8), refletindo
novamente a hipdtese (Clado b (Clado a, Clado c))). Porém, quando aplicado o modelo evolutivo
GTR+I+G para todas as partigdes dos dados moleculares reduzidos, foi evidenciada uma relacdo de
Thectochlora com o grupo Augochlora, e ndo com os géneros Caenaugochlora, Megalopta e
Xenochlora. O valor das probabilidades posteriores no Clado a+c foi baixa nas duas hipoteses (0,63
e 0,76). Valores mais baixos do que aqueles obtidos nas andlises dos dados completos foram

também encontrados em outros clados, inclusive naqueles que envolveram Thectochlora.
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Figura 9. Consenso de maioria (dados moleculares completos, inferéncia Bayesiana, modelo GTR+I+G). Numeros nos

ramos referem-se as probabilidades posteriores..
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Figura 11. Consenso de maioria (dados moleculares reduzidos, inferéncia Bayesiana, modelo GTR+I+G). Niimeros nos
ramos referem-se a probabilidade posterior.
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Figura 12. Consenso de maioria (dados moleculares reduzidos, inferéncia Bayesiana, modelo particionado). Nimeros

nos ramos referem-se as probabilidades posteriores..
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A Figura 13 apresenta a arvore obtida pela inferéncia bayesiana dos dados moleculares

completos, utilizando o reldgio molecular durante a reconstrug@o da arvore filogenética.

Figura 13. Consenso de maioria (dados moleculares reduzidos, inferéncia Bayesiana, relégio molecular flexibilizado,
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Dados morfolégicos

A analise de parcimonia da matriz de dados morfoldgicos resultou em 15 arvores com 187
passos cada, com o consenso estrito entre estas arvores (190 passos) apresentado na Figura 14. A
topologia ¢ bem menos resolvida quando comparada as topologias obtidas a partir da analise dos
dados moleculares. Os dados morfoldgicos suportam a monofilia das subtribos Corynurina e
Augochlorina (com duas sinapomorfias para cada) e Ischnomelissa aparece relacionada a
Chlerogella e Chlerogelloides em Augochlorina.

Dentro de Augochlorina, nenhum dos trés clados (a, b e ¢) recuperados pelos dados
moleculares foi evidenciado integralmente pelos dados morfologicos, sendo que uma politomia
envolveu quatro grupos, além daquele de Ischnomelissa e géneros relacionados. Um grupo,
formado pelo grupo Megaloptidia, Augochlorodes e Pseudaugochlora, foi semelhante ao clado a
obtido pela andlise dos dados moleculares, exceto pela ndo inclusdo de Augochloropsis, que estaria
relacionado a um segundo grupo, junto com Caenaugochlora, Megalopta e Paroxystoglossa. Outro
clado recuperado ¢ o formado pelos grupos Augochlora e Neocorynura e pelo género Temnosoma.
Finalmente, Thectochlora nao apresentou relacdo com nenhum outro género na subtribo, ficando
isolado na politomia.

Para o grupo Augochlora, a topologia entre seus géneros foi a mesma que aquela obtida por
dados moleculares, assim como as relacdes entre os géneros do grupo Neocorynura. Ja o grupo

Megaloptidia figurou como parafilético com Augochlorodes devido a posi¢ao de Stilbochlora.
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Evidéncia total

Os dados morfologicos combinados com os dados moleculares resultaram hipdteses
representadas nas Figuras 15 (para dados moleculares completos) e 16 (para dados moleculares
excluindo regides de alinhamento ambiguo). No primeiro caso as analises encontraram um elevado
nimero de arvores e o consenso ficou restrito as primeiras 1000 arvores mais parcimoniosas
encontradas. No segundo caso foi encontrado um menor numero de &rvores e observa-se
convergéncia com o resultado da anélise dos dados moleculares reduzidos.

Na primeira hipdtese (dados completos, Figura 15) é apresentado um consenso de 1000
arvores de 4842 passos cada. Uma politomia envolve os grupos Corynura e Rhinocorynura,
Ischnomelissa e os demais Augochlorini. O préximo agrupamento apresenta uma politomia
envolvendo os trés clados delimitados nas analises precedentes, Clado abc. Os Clados a ¢ b
surgem como monofiléticos, mas o Clado b ndo foi recuperado, visto que Temnosoma e
Paroxystoglossa nao possuem afinidades com nenhum grupo em particular. O Clado ¢ (Augochlora
e géneros afins) aparece com a mesma resolu¢ao dos dados moleculares.

Na segunda analise (dados reduzidos, Figura 16), consenso de 144 arvores de 3208 passos
cada, foi recuperada a relagdo entre Corynurina (grupos Corynura e Rhinocorynura) e
Ischnomelissa e géneros afins. Desta forma, Corynurina seria monofilético e grupo-irmao da
linhagem de Ischnomelissa. Os demais Augochlorini formaram um outro clado e suas relagdes
foram, em grande parte, semelhantes aquelas encontradas nas analises dos dados moleculares. Os
trés grandes clados sdo recuperados como monofiléticos, porém a relagdo entre eles ndo foi
resolvida. As relagdes entre os membros do Clado b e do Clado ¢ sdo as mesmas que aquelas dos
dados moleculares analisados em separado. O Clado a, de maneira similar as demais andlises, ¢ o

menos resolvido.
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DISCUSSAO

As hipoteses moleculares

Com base no sucesso da obten¢do de seqiiéncias e nas topologias obtidas com diferentes
abordagens analiticas, os dados de origem molecular se mostraram uteis para o entendimento das
relacdes entre os géneros de Augochlorini. Esta relevancia ja era esperada, visto que estudos
precedentes com halictineos, baseados em dados moleculares, obtiveram resultados confidveis
(p.ex. Danforth 1999a, b, 2003, Danforth & Ji 2001, Danforth et al. 2004, 2008, Gibbs 2009, Patiny
et al. 2007). Relagdes de parentesco ja antecipadas por evidéncias advindas da morfologia, tanto
para o grupo interno como para os grupos externos, apontam para a relativa robustez dos dados
oriundos de sequéncias de DNA. Outro atestado para a robustez deste tipo de dados ¢ o fato das
analises utilizando diferentes critérios de otimizagdo (parcimdnia, maxima verossimilhanca e
inferéncia bayesiana) terem recuperado topologias muito semelhantes entre si e em geral bem
resolvidas. Como exemplos de resultados robustos ressaltam-se a monofilia de Augochlorini e de
todos os géneros avaliados e a relacdo de alguns grupos de géneros, como o grupo Augochlora,
grupo Neocorynura, e Megalopta + Xenochlora.

A taxa de informacao pelo numero de caracteres para os dados moleculares foi de cerca de
2,3, um valor semelhante ao obtido por Almeida et al. (2008) para um grupo com escopo menor €
inferior aqueles obtidos para um grupo de escopo maior (Almeida & Danforth 2009). Os genes que
apresentaram mais vieses na frequéncia das bases, Fator de Alongamento e wingless, foram também
aqueles com maior heterogeneidade nas taxas de substitui¢do entre os sitios. Outra convergéncia
entre estas duas partigdes foram os valores de suporte particionado, que para os dados completos
apresentaram sinais semelhantes, ndo sendo porém esta relagdo muito 6bvia quando analisados os
dados reduzidos.

O suporte particionado de Bremer foi indicador para o diferente sinal filogenético entre cada
gene, sendo que para os dados completos, a Rodopsina foi o gene com o maior valor de suporte

positivo para os clados analisados. Este padrao de um gene com maior nimero de valores positivos
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foi encontrado por outros autores que utilizaram esta medida de suporte para avaliar as filogenias
entre espécies (Cameron & Williams 2003, Janda et al. 2004, Leys et al. 2002), mas diferente do
caso da reconstruc¢do para taxons do grupo de familia (Buffington et al. 2007), onde nenhum gene
teve hegemonia do sinal dos valores de suporte, como ocorreu no presente estudo para os dados
moleculares reduzidos. De qualquer maneira, para os dois conjuntos de dados analisados, os valores
de suporte de cada particdo variaram para a maioria dos clados, apontando também para a
heterogeneidade do banco de dados. Outro fato interessante foi o wingless apresentar, em modulo,
elevados valores de suporte de ramos, o que de certa maneira ndo era esperado a partir da analise da
razdo da quantidade de informacdo por nimero de caracteres, ja que este gene foi o que apresentou
a menor razao e teria, portanto pouca informag¢ao disponivel. Assim € possivel que a qualidade da
informagao filogenética seja elevada para este marcador neste caso.

Outro indicador da heterogeneidade no sinal evolutivo de cada gene foi o ILD, que apontou
para uma incongruéncia estatistica entre eles. Entretanto, como observado por de Salle e Brower
(1997), o teste ndo serve como critério para determinar se uma dada parti¢do deva ser ignorada ou
receber um peso relativamente menor na interpretagdo, apenas para inferir o quanto os dados
possuem sinais heterogéneos. Outros fatores como a habilidade diferente para reconhecer
divergéncias em diferentes niveis podem gerar valores significativos para o ILD (Hipp et al., 2004).

A utilizacdo ou ndo dos introns do Fator de Alongamento, Rodopsina e wingless e das
regides de alinhamento ambiguo do 28S teve importante consequéncia nas topologias obtidas, com
referéncia a relacdo entre os Clados a, b e ¢. O conjunto de caracteres pode trazer algum sinal
filogenético estruturado (como através de homologias ou homoplasias) ou pode nio ter nenhuma
estruturacdo, sendo fruto apenas do acaso, sendo denominado de ruido filogenético (noise). Porém,
diferentemente de Wenzel (1999, sua Fig. 3), que encontrou aumento na resolucdo das topologias
quando o ruido era introduzido, aqui a inser¢do de ruido proveu uma resolugdo diferente para uma
determinada por¢ao da arvore. Ainda, deve se ter em mente que os ramos associados aos Clados a,

b e ¢ sdo muito curtos em todas as andlises o que indica uma rapida diversificacdo em trés
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linhagens, que seria portanto de dificil evidenciacdo (vide abaixo).

O critério de otimizagdo trouxe também diferencas entre as hipoteses, sobretudo quanto a
relagdo na base de Augochlorini. Os dois métodos probabilisticos ndo recuperaram a monofilia do
grupo Corynura, ao contrario da reconstrucdo da parcimdnia, mas as topologias dos primeiros
foram de modo geral mais resolvidas. A abordagem metodoldgica que introduziu menos variagao
entre as topologias foi a aplicagdo de modelos evolutivos diferentes para cada parti¢ao ou o uso de
um s6 modelo para todas elas, o que foi aplicado na inferéncia bayesiana. A convergéncia dos
resultados nestas abordagens € vista como positiva e indicadora da robustez dos dados como um
todo.

Comparando mais a fundo as hipdteses moleculares com aquelas oriundas de analises de
dados morfolégicos propostas por Eickwort (1969a), Danforth & Eickwort (1997), Engel (2000) e
este trabalho, observou-se uma discrepancia de grande parte dos resultados, sobretudo quanto a
resolucdo entre as primeiras linhagens de Augochlorini. As hipdteses baseadas em dados
moleculares, sumariadas na Figura 17, apontaram consistentemente para a ndo monofilia das
subtribos propostas por Engel (2000), Corynurina e¢ Augochlorina. Na maioria dos casos, a
resolu¢do molecular aponta para o grupo Corynura como grupo irmao dos demais Augochlorini,
seguindo por cladogéneses sucessivas de Ischnomelissa e do grupo Rhinocorynura em relagdo aos
demais géneros. O ponto fraco das andlises filogenéticas apresentadas aqui, pode ser a baixa
representacdo do grupo Corynura, com apenas duas espécies, uma de cada género, amostradas para
dados moleculares, e também do grupo de Ischnomelissa, que, de acordo com dados morfologicos,
deve incluir ao menos o género Chlerogella (veja abaixo).

As analises dos dados moleculares definiram com maior ou menor grau de confiabilidade
trés principais linhagens de Augochlorini, que foram referidas como Clados a, b e c. As relagdes
entre estes grupos diferiram em fun¢do do conjunto de dados empregados. Porém, os valores de
suporte bootstrap para a maxima verossimilhanca e de probabilidades posteriores para a inferéncia

bayesiana foram maiores quando analisados os dados completos. Estes valores apontam para a
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hipotese (Clado a (Clado b, Clado ¢)) como mais robusta que (Clado b (Clado a, Clado c)).

Figura 17. Sumario das hipoteses moleculares baseadas em sequencias com e sem regides de alinhamento ambiguo.
"grupo Corynura"

grupo Chlerogella

grupo Rhinocorynura

Paroxystoglossa

Temnosoma
~L Chlerogas J~

Neocorynura

Andinaugochlora

clado b Neocorynurella

- Thectochlora —_—

Caenaugochlora
I — Xenochlora — ‘

— Megalopta —

- — Ceratalictus —

L Pereirapis —

— Augochlorella  —

clado ¢ — Augochlora —

———  Augochloropsis ——

Augochlorodes

Pseudaugochlora

dados completos . dados reduzidos
clado a grupo Megaloptidia

Grupo externo nao apresentado. Entre aspas grupo parafilético segundo as analises.

O Clado a ¢ composto pelo grupo Megaloptidia, juntamente com os géneros
Pseudaugochlora, Augochloropsis e Augochlorodes. A relagdo de proximidade do grupo
Megaloptidia com Pseudaugochlora ja havia sido sugerida a partir de dados morfoldgicos
(Danforth & Eickwort 1997, Engel 2000), mas a relagdo com os outros dois géneros ainda nao
havia sido proposta. Contudo, ¢ importante ressaltar que a re-andlise dos dados morfoldgicos

recuperou a relagdo préxima de Augochlorodes com o grupo Megaloptidia (Figura 14). Os dados
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moleculares ndo encontraram suporte para sustentacdo da monofilia do grupo Megaloptidia, o que
ndo era esperado, visto que o grupo possui uma sinapomorfia morfoldgica considerada robusta
(razdo do comprimento e largura da lingua), especialmente para os géneros Ariphanarthra,
Megaloptidia, Megaloptina, Megommation e Micrommation. Acreditava-se que Stilbochlora
apresentasse este carater, mas o premento ¢ notavelmente mais larga do que nos demais
representantes do grupo. E plausivel que este género seja irmao dos demais.

O Clado b inclui os seguintes géneros, Paroxystoglossa, Temnosoma, Chlerogas,
Andinaugochlora, Neocorynurella € Neocorynura. Os trés Gltimos géneros ja haviam sido sugeridos
como pertencentes a um mesmo grupo (Smith-Pardo 2005a,b), mas relagdes proximas com
Paroxystoglossa, Temnosoma e Chlerogas nao haviam sido propostas ainda.

Por fim, o terceiro grupo, Clado ¢, compreendeu o grupo Augochlora, que ja havia sido
reconhecido por diversos autores (Eickwort, 1969a, Danforth & Eickwort, 1997, Engel, 2000,
Michener, 2000, 2007) e outro agrupamento com os géneros Thectochlora, Caenaugochlora e
Megalopta s.1. (inclui Xenochlora e Noctoraptor). Os dois ultimos posicionaram-se como grupos-
irmados em todas as andlises, mas Thectochlora pode ser considerada como grupo-irmao do grupo

Augochlora (Figura 11 e Figura 6 em parte).

As hipoteses morfologicas

Tanto Danforth & Eickwort (1997) como Engel (2000) ja apontaram para a pouca robustez
das suas hipoteses. Estes dois estudos e também a andlise apresentada aqui resultam de sucessivas
re-interpretacdes da morfologia externa do grupo, tomadas a partir do estudo de Eickwort (1969a) e
da inclusdo de novos tdxons como terminais. Apesar do trabalho de Eickwort (1969a) ter sido
cuidadoso, os caracteres de morfologia externa baseados nas caracteristicas estudadas por este autor
e autores subsequentes, parecem insuficientes para resolver as relagcdes entre as linhagens de
Augochlorini.

A abordagem de Danforth & Eickwort (1997) apresentou muitos pontos fracos, um deles a

58



utilizagdo de um ancestral hipotético para o enraizamento da arvore. O resultado foi uma topologia
muito pouco resolvida e com resultados inesperados como a nao-monofilia do grupo Augochlora.
Quando os autores posicionaram a raiz no grupo interno (Corynura e géneros afins), descartando o
ancestral hipotético, a andlise se apresentou mais resolvida (hipdtese representada na sua Figura 1).
Assim, percebe-se que a escolha dos terminais foi inadequada neste caso, impossibilitando
interpretagdes da evolugdo morfoldgica do grupo a partir destas hipoteses. Outro aspecto importante
foi a codificag@o dos caracteres baseada em propor¢des de estruturas, reflexo da abordagem fenética
adotada por Eickwort (1969a).

A analise de Engel (2000) resultou em um grande niimero de arvores, acima de 1000, mas as
diferencas entre as mesmas se reduziram aos grupos-externos (veja em anexo, Figura A1l com a
otimizagdo dos caracteres). Em Augochlorini, a topologia foi bem resolvida, exceto por uma
tricotomia na base de Augochlorina. Porém, muitos dos clados desta topologia foram sustentados
por poucos sinapormofias, alids alguns sdo homoplasticos. Um exemplo ¢ o clado composto pelos
grupos Augochlora e Megaloptidia, que ¢ suportado pelo estado 5-1: “4ngulo da sutura epistomal
aproximadamente ortogonal”. Este carater, que possui trés estados, teria ao menos dois passos em
uma otimiza¢do de indice de consisténcia 100 (sem homoplasias). Entretanto, nesta hipdtese, o
carater apresenta 14 passos na topologia, com indice de consisténcia muito inferior a condi¢do
otima (14). O indice de consisténcia avalia a homoplasia como uma fragdo da mudanca dos estados
de um carater ao longo da arvore, sendo portanto uma medida direta do efeito das homoplasias
(Farris 1989). Visto de outra maneira, o angulo do sulco epistomal teria mudado de estado ao
menos 14 vezes ao longo da evolugdo do grupo, sendo que uma destas mudancas definiu o clado em
questdo. Este exemplo dréstico ilustra que muitos caracteres empregados nesta andlise apresentam
alto nivel de homoplasia reduzindo a confianca em grupos suportados.

Na presente andlise, a matriz de dados proposta ndo apresentou dados suficientes para
resolver os grandes grupos de Augochlorini, resultando em uma grande politomia. Este resultado

pode ter sido devido a supressao de caracteres e estados na constru¢do da matriz de dados, a fim de
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minimizar os possiveis efeitos de homoplasias. Os dados disponiveis apontaram de maneira pouco
ambigua apenas para a formacdo de pequenos grupos que envolvem, de maneira geral, de dois a

quatro géneros ou para o reconhecimento dos géneros como linhagens monofiléticas.

Filogenia, evolucio e distribuicio de Augochlorini

A monofilia de Augochlorini, bem como sua relagdo com Halictini, ja foi testada diversas
vezes (Alexander & Michener 1995, Engel 2000, Danforth et al. 2004, Pesenko 2004, Danforth et al
2008) e os resultados obtidos aqui ndo refutam esta hipdtese. As estimativas das idades destes
ramos também foram congruentes com as hipdteses precedentes (Danforth et al. 2004).
Agrupamentos de um pequeno numero de géneros como Rhinocorynura e Rhectomia s.l.;
Andinaugochlora, Neocorynurella e Neocorynura, Megalopta s.l. e Xenochlora; Augochlora,
Augochlorella, Ceratalictus e Pereirapis, ja haviam sido indicados por outros autores (Eickwort
1969a, Danforth & Eickwort 1997, Engel 2000, Michener 2000, 2007, Coelho 2004, Smith-Pardo
2005b, Gongalves 2010, Gongalves & Coelho 2010) e também foram recuperados nas andlises
conduzidas aqui. Poucas davidas restavam quanto a monofilia dos géneros de Augochlorini, e todos
foram recuperados como monofiléticos exceto Megommation sensu Engel et al. (1997), que incluia
Stilbochlora, que com dados moleculares e morfologicos ndo se posiciona proximamente de
Megommation e Megaloptina.

Abaixo segue uma discussao sobre a filogenia, evolucdo e distribuicdo do grupo, baseando-
se amplamente nas hipoteses dos dados moleculares e em menor grau nas hipdteses morfologicas e
de evidéncia total. Dado um sumério de como as relagdes entre os géneros sdo entendidas no
presente momento (Figura 18), as idades estimadas para os clados (Figura 19) e a distribuicao
geografica dos géneros (Figuras 20 e 21), sdo apresentados alguns comentérios sobre os grupos.
Para a discussdo dos dados morfologicos ¢ interessante examinar os mesmos otimizados na

topologia molecular (Anexo, Figura 12).
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— Halictillus
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gr. Chlerogella
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——— Chlerogelloides

Clado b
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Augochlorodes
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—— Megaloptina
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Clado c
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Figura 18. Um sumario das rela¢Ges filogenéticas entre os géneros de Augochlorini, valendo-se de hipdteses baseadas
em moléculas e morfologia. Linhas tracejadas — pouca robustez no grupo ou na sua posi¢do. Seta — topologia alternativa

com dados morfologicos apenas.
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Os primeiros Augochlorini. A no¢do de que o grupo Corynura e o grupo Rhinocorynura seriam
aparentados, formando a subtribo Corynurina, adveio do trabalho de Engel (2000), que se baseou na
presenca do pente de cerdas na galea, um carater ndo ambiguo na sua reconstrucdo, para definir o
grupo. Porém este pente estd presente em representantes de Nomiini, no género Neocorynurella e
em alguns representantes de Neocorynura (Michener 2000). A sua presenca em Corynurina poderia
representar simplesmente sua retencdo. No presente estudo, a presenca do lobo basal do gonostilo
também sustenta o grupo, porém este lobo ¢ compartilhado com membros do grupo Augochlora.

Ja o cardter que sustenta Augochlorina sensu Engel (2000) ¢ a base da galea inserida
proximo a base do estipite. Todavia, neste trabalho, este estado foi verificado em representantes do
grupo Rhinocorynura o que tornaria plausivel, julgando este carater apenas, a hipotese de que este
grupo seria mais aparentado com os demais Augochlorini do que com o grupo Corynura. Os dados
moleculares suportam bem Augochlorina exceto Ischnomelissa, porém dados morfoldgicos que
sustentem este agrupamento nao sao conhecidos.

Para a sistemdtica do grupo nao parece razoavel, com as evidéncias acumuladas até o
presente momento que refutam a monofilia dos grupos em questdo, utilizar as duas subtribos
propostas por Engel (2000). Entre todos os autores que trabalharam com o grupo, apenas Engel
(2000) adotou essa classificagdo, sendo que autores posteriores (Michener 2007, Moure 2007) nao
as reconheceram. Alternativamente, com um futuro acimulo de evidéncias moleculares e
morfologicas, o grupo Chlerogella pode vir a ser considerado uma linhagem aparentada com os
grupos Corynura e Rhinocorynura (hipotese de evidéncia total), definindo assim uma subtribo.

Dentre os resultados obtidos pelos dados moleculares, a posi¢ao de Ischnomelissa proximo a
base de Augochlorini foi um dos mais inesperados. Este género ¢ claramente relacionado com
Chlerogella (Michener 2000; Engel 2000; este estudo—dados morfologicos). A relacdo entre
ambos ¢ suportada por duas sinapomorfias: margem apical do S5 do macho com tufos de cerdas
longas e volsela com eixos obliquos. E possivel que Ischnomelissa seja uma linhagem de

Chlerogella definida, por exemplo, pela presenca de muitos dentes no espordo interno da tibia
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posterior. Assim, a classificacdo de Michener (2000), que assume ambos géneros como sindnimos,
seria adequada.

Com as evidéncias morfologicas disponiveis até o momento, o grupo formado por
Chlerogella e Ischnomelissa ¢ também relacionado com Chlerogelloides, pela presenga de crista
lateral do pronoto ndo carenada, prosterno expandido em forma losangular e o metaposnoto de tao
longo a mais longo que o mesoscutelo e o metanoto combinados. Este género retine duas espécies
muito distintas entre si, especialmente quanto aos caracteres sexuais dos machos. Seguindo estas
sugestdes, o grupo Chlerogella incluiria os géneros Ischnomelissa , Chlerogella e Chlerogelloides,
com o mesmo escopo da a infratribo Ischnomelissiti de Engel (2000) .

O periodo inicial de diversificagdo destes trés grupos, gr. Corynura, gr. Rhinocorynura e gr.
Chlerogella se deu por volta de 75 a 60 milhdes de anos atrds (maa), com um consideravel espaco
de tempo para a diversificagdo do Clado abc (50 maa) (Figura 19). Este periodo ¢ justamente
correspondente a transi¢do entre o Cretaceo e o Tercidrio, marcada por uma grande extingdo de 75%
das espécies (Brenchley & Haerper 1998) e sucede a separacdo da América do Sul e da Africa e a
irradiagdo das Angiospermas. Neste periodo, a América do Sul estava sobre grande pressdo devido
ao contato com a placa de Nazca, iniciando o soerguimento dos Andes, ¢ um grande mar raso, o
mar Salamanquense, ocupou grande parte do continente, avangando da Patagdnia ao sul do Peru,
em diagonal, isolando o sul do Brasil do extremo oeste da América (Uliana & Biddle 1988). Este
evento de quebra pode ser o responsavel pela distribuicdo atual da linhagem de Corynura e
Halictillus (Figura 20) e pelo seu isolamento do restante dos Augochlorini, o que reproduziria um
padrdo muito conhecido para diversos grupos (Roig-Juiient & Coscaron 2001).

Porém, especialmente pela falta de resolugdo das hipodteses apresentadas aqui, com
referéncia as primeiras quebras de Augochlorini, a distribuicao biogeografica do grupo Chlerogella
nas florestas nubladas andinas e ocupando a Amazoénia e do grupo Rhinocorynura no sudeste
brasileiro, sdo de dificil reconstru¢do no momento. Parece que no caso do gr. Chlerogella ocorreu

um isolamento precoce no oeste da regido, tendo o grupo se dispersado para o norte, chegando até a
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América Central. Para o gr. Rhinocorynura, parece ter havido uma tendéncia oposta, a de ocupar a
porcdo leste, da mesma maneira que parece ter ocorrido com a linhagem abe de Augochlorini.

O Clado abc de Augochlorini se originou por volta de 50 milhdes de anos atras e deu,
rapidamente, origem a trés grupos, com suas primeiras quebras internas também ocorrendo em um
curto espaco de tempo. Este periodo coincide bem com o 6timo climético do Eoceno (Zachos et al.
2001) marcado pelo arrefecimento do efeito estufa, impulsionado pelo deslocamento da Antartica
ao circulo polar. Os eventos sincronicos com a queda da temperatura propiciaram a diversificagao
deste clado, ocupando diversas vezes diferentes sub-regides e provincias da regido Neotropical. Esta
ocupagdo pode ter se dado a partir do sudeste da regido (SE), visto que nos trés grupos existem
géneros proximos a base que ocupam hoje esta area, sugerindo que o ancestral do grupo pudesse ter
a mesma distribui¢do em paralelo com o grupo Rhinocorynura. Com o entendimento atual da
resolugdo filogenética do grupo, nota-se que existem varias replicagdes de tdxons para as areas
delimitadas, revelando um padrao que confere com observacdes de autores prévios (Amorim &
Pires 1996).

Analisando a distribuicdo dos Augochlorini, nota-se que ocupam quatro principais areas na
América do Sul (Figura 20), com base nos seus tracos generalizados (Figura 21): regido
Neotemperada; sudeste da América do Sul (SE); noroeste da Amazonia (NWAm); e Andes e
América Central (AnMA). Estes tragcos produziram trés nés importantes, no Equador, no sudeste do
Peru e no centro da Bolivia. Estes nos, que ja foram reconhecidos por outros autores (Nihei &
Carvalho 2005; Morrone 2003) estdo em uma regido conhecidamente importante para a
biogeografia da América do Sul, sendo pontos que estdo proximos de uma zona de transicdo entre
as regides Neotropical e Neotemperada, segundo os esquemas de Morrone (2001) e também na
transicao entre as areas AnMA e SWAm (sudoeste da Amazonia) (Amorim & Pires 1996; Camargo
& Pedro 2003). E possivel que estes nos reflitam areas hibridas, ja reconhecidas na literatura, as

quais contenham grupos tanto da Amazonia quanto dos Andes em seu limite de distribui¢ao.
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Figura 19. Periodos de diversificagdo de Augochlorini.
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Figura 20. Mapa com areas selecionadas e géneros utilizados para a sua delimitacdo. Grupos de ampla distribuicao
excluidos. Letras em parenteses referem-se aos clados a, b e c.
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Figura 21. Mapa com os tragos generalizados e n6s biogeograficos para Augochlorini. N6 niimero 4 estimado a partir
dos tragos generalizados da area SE com um trago individual de um género da area Neotemperada.

Um quarto nd, na regido do Parana, foi inferido pela confluéncia do trago individualizado de
Halictillus com os tragos generalizados dos géneros que ocorrem no sudeste da Regido Neotropical.
Esta pratica, de ndo apenas utilizar tragos generalizados para se obter nds, auxilia na deteccao de
padrdes importantes (p.ex. Nihei & Carvalho 2003). Esta regido ¢ a que apresenta a maior
concentracdo de géneros de Augochlorini, distribuidos em varias linhagens. Nao se pode descartar a

importincia da regido para a diversificagdo do grupo, mas também o seu papel ndo deve estar
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superestimado, especialmente pelo fato de ser a por¢do da regido Neotropical mais bem amostrada
para abelhas.

Neocorynura e géneros afins. Os dados moleculares suportam, na maioria das analises, um
agrupamento do grupo Neocorynura e os géneros Chlerogas, Paroxystoglossa € Temnosoma. A
inser¢do de Paroxystoglossa neste grupo pode ser justificada pelo seu padrdo corporal geral,
inclusive da genitalia dos machos, como ja sugerido informalmente por outros autores (Eickwort
1969a; Engel 2000). Do mesmo modo, o género Megaloptilla possui caracteres em comum com
Paroxystoglossa e com o grupo Neocorynura, sendo plausivel que também integre o grupo. Ja as
posicdes de Chlerogas e Temnosoma sdo mais controversas. Existe uma evidéncia, o labro do
macho com forte quilha, que sustenta uma relagdo de Temnosoma com Augochloropsis. Porém, a
morfologia externa de Temnosoma, que apresenta muitas redugdes ligadas ao seu habito
cleptoparasita, ndo fornece evidéncias adicionais que sustentem relacdo com qualquer grupo de
Augochlorini. Assim, a hipotese baseada em dados moleculares ¢ a melhor indicacdo do
posicionamento deste género no grupo. Chlerogas ¢ um género com mais de 10 espécies, todas com
certo grau de alongamento da cabeca e com grande variacdo na morfologia da sua genitalia (Engel
2010). O género apresenta ainda uma redu¢do de um flageldmero em ambos os sexos € a presenca
de espordo pectinado no macho. Essas caracteristicas podem ser consideradas como testemunhas de
uma grande modificacdo morfoloégica do grupo, que pode mascarar as suas relagdes. De qualquer
maneira, ndo existe uma hipdtese robusta que sugira o posicionamento deste género em outro
agrupamento. Por fim, cabe lembrar que Rhynchochlora chlerogopsis, recentemente descrita (Engel
2007), pode vir a ser considerado como uma espécie de Chlerogas.

O clado acima nao foi recuperado em todas as andlises de dados moleculares, inclusive em
uma das duas de evidéncia total, o que ¢ um forte indicio de sua instabilidade. Com os caracteres
morfoldgicos conhecidos até o momento ¢ impossivel diagnosticar este grupo ou qualquer um de
seus clados, com exce¢do do grupo Neocorynura. Este grupo foi reconhecido por Smith-Pardo

(2005b) como Neocorynura s.l., com base nos dados ndo publicados de sua tese de doutoramento.
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Este autor elencou trés caracteres diagnodsticos do grupo, presenca de um processo na margem
anterior do labro, placa basitibial alongada e poros da superficie da gilea uniformemente
distribuidos. Outras caracteristicas do grupo sdo a volsela longa e lobo anterior do gonostilo voltado
para a linha média.

A distribui¢do do grupo apresenta um padrdo interessante. A maior parte dos géneros ocorre
nos Andes, a maioria deles ocupando o sul da América Central. Neocorynura que tem ampla
distribuicdo,tem na sua base espécies coletadas no Equador, sugerindo também uma possivel
origem na regido do norte dos Andes. Temnosoma possui distribuigdo Neotropical e a auséncia de
filogenias consistentes para o grupo impossibilita sua inclusdo na analise. Por fim Paroxystoglossa,
que posiciona-se na base do grupo, ¢ o unico grupo que ocorre apenas no sudeste da regido
Neotropical.

Megaloptidia e géneros afins. O grupo Megaloptidia foi definido por Eickwort (1969a) e
ampliado por Engel et al. (1997). A posi¢cdo de Stilbochlora foi, contudo, surpreendente,
permanecendo distante de Megommation, género do qual foi considerado como subgénero por
alguns autores (Engel et al. 1997; Engel 2000; Michener 2000, 2007). Dados morfolédgicos re-
analisados aqui suportam em parte a hipdtese molecular, contribuindo para o entendimento do
grupo. Todo o grupo, com exce¢do de Stilbochlora ¢ definido por trés caracteres, o premento
estreito e alongado (mais de sete vezes mais longo que largo) e espordo interno da tibia posterior
serreado com a porg¢do basal alargada. O alongamento do premento ¢ uma caracteristica também
presente em Silbochlora, mas este género apresenta um condi¢do intermediiria no grau de
alongamento.

Os dados moleculares e morfoldgicos trouxeram novas evidéncias apontando para a relagao
do grupo Megaloptidia com Augochlorodes, um pequeno género de cinco espécies que ndo tinha o
posicionamento bem definido. Esse agrupamento ¢ suportado pela superficie dorsal do pronoto com
uma fileira bem marcada de cerdas eretas e longas, pela veia alar 1a. M-cu tocando a célula basal

depois da 2a. Rs-m e no macho pela margem apical do oitavo esterno continua. Apesar de
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Augochlorodes ser um género com apenas cinco espécies, o macho ¢ conhecido para apenas uma
delas (Gongalves & Melo 2008), dificultando a busca por caracteres adicionais.

A relagdo do grupo com Pseudaugochlora ja foi salientada por Engel (2000) e Michener
(2000, 2007) e foi corroborada aqui pela verificacdo da caracteristica da por¢ao apical da galea que
estreitasse-se gradativamente e a presenga de filamentos anais na margem apical do proctiger
(presente no grupo Augochlora também). Pseudaugochlora possui doze espécies reconhecidas até o
momento, mas apenas a fauna brasileira foi revisada (Almeida 2008). A morfologia sexual
secundaria do macho ¢ heterogénea e um estudo filogenético pode revelar caracteres que
posicionem melhor este grupo.

Merece mais atencdo o posicionamento de Augochloropsis como grupo irmao do clado que
contém os grupos discutidos acima, grupo esse que ¢ suportado apenas pelo formato da espicula do
oitavo esterno do macho, alargando-se a partir da base. Augochloropsis ¢ o género com maior
numero de espécies (137) do grupo, alocadas em trés (Engel 2000), dois (Michener 2000) ou em
nenhum subgénero (Moure 2007). A maior parte delas possui caracteristicas morfoldgicas bem
marcadas, tégula recortada e banda de setas no apice dos tergos. Um grupo dentro do género,
reconhecido por alguns autores (Engel 2000) como Glyptochlora, merece mais aten¢do e pode estar
na base do grupo e fornecer evidéncias morfoldgicas que apontem para o posicionamento do género
na arvore de Augochlorini. Michener (2000) reconheceu este grupo dentro do subgénero
Paraugochloropsis, mas somente uma andlise filogenética (L.Santos, em andamento) podera
esclarecer a natureza dos trés subgéneros de Augochloropsis.

Em todo este clado ¢ verificado um padrdo de distribuicdo diferente daquele do Clado b
(Neocorynura e géneros afins). Augochloropsis e Pseudaugochlora possuem ampla distribui¢dao na
regido Neotropical e apenas a resolu¢do entre seus grupos pode apontar algum padrio de
distribuicdo entre suas espécies. Os demais géneros do clado ocupam ou o sudeste (SE) ou o
noroeste (NWAm) da regido, sem penetrar na por¢do andina. Augochlorodes, Ariphanarthra e

Micrommation sdo restritos ao sul da area SE. Megommation ocorre tanto no sul da SE como no seu
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extremo norte (Gongalves & Santos 2010). Megaloptina e Megaloptidia ocorrem principalmente no
norte da SE, mas chegando até o nordeste do Brasil. Por outro lado, Stilbochlora é o tinico grupo
restrito ao noroeste da Amazonia (NWAm). Um refinamento da andlise da distribui¢do e uma
filogenia para as espécies do gr. Megaloptidia melhorariam o entendimento da histéria
biogeografica deste grupo na regido.

Augochlora e géneros afins. O grupo Augochlora ¢ um dos mais robustos de Augochlorini
(Danforth & Eickwort 1997; Engel 2000; Michener 2000, 2007; Coelho 2004; Coelho & Gongalves
2010). O grupo possui uma série de caracteristicas que o suportam, cinco apresentadas aqui: crista
pré-occipital carenada a lamelada, espordo interno da metatibia serreado com a por¢do basal
alargada, genitdlia do macho com lobos dorsais da gonobase largos, situados lateralmente as
gonapofises, superficie dorsal da gonapodfise com crista e, por fim, lobo basal presente.

As supostas relagdes entre seus géneros variam de acordo com os trabalhos que consideram
Augochlorella (Danforth & Eickwort 1997; Engel 2000; Coelho 2004), ou Augochlora como grupo-
irmdo dos demais (Michener 2000, 2007). Os dados moleculares, por sua vez, suportam uma
topologia diferente ((Ceratalictus, Pereirapis), (Augochlorella, Augochlora)), sendo que o clado
(Ceratalictus, Pereirapis) ja havia sido sugerido por Coelho (2004) e Engel (2000). Este dois
géneros sdo suportados pela margem apical do S7 reta; ja a relagdo de Augochlorella e Augochlora
pelos filamentos anais na margem apical do proctiger longos e largos e pela superficie ventral da
gonapofise com dente largo. Augochlorella e Ceratalictus foram revisados recentemente (Coelho
2004, Coelho & Gongalves 2010), mas Pereirapis e Augochlora ndo.

Pereirapis possui oito espécies segundo Moure (2007), mas Engel (2000) havia optado pelo
reconhecimento de apenas uma espécie. Apesar do grupo possuir uma morfologia externa muito
homogénea, o exame de genitdlias de exemplares de véarias regides do Brasil mostrou certa
variagdo, o que indica que mais estudos precisam ser realizados para estabilizar a taxonomia de
Pereirapis. De acordo com varios autores (Engel 2000; Michener 2000, 2007; Moure 2007)

Augochlora possui dois subgéneros recentes e um extinto, ndo existindo contudo, filogenias que
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suportem seus subgéneros, o que ¢ dificultado pela elevada riqueza do grupo (114 espécies
nominais).

O grupo Augochlora ¢ relacionado a um outro clado que incluiu, na maioria das analises
moleculares, os géneros Thectochlora, Caenaugochlora, e Megalopta s.l. Estes trés géneros
possuem morfologia bem caracteristica, especialmente Thectochlora e Megalopta s.l.. Megalopta
inclui espécies que voam em condigdes de pouca luminosidade, inclusive espécies de habito
cleptoparasita (o subgénero Noctoraptor) e estd intimamente relacionado com Xenochlora como
evidenciado com a iniimeras caracteristicas morfoldgicas e moleculares.

A relacdo de Megalopta com Caenaugochlora ja foi advogada por Engel (2000) e dados
morfoldgicos empregados no presente estudo também sustentam esse agrupamento: margens dos
esternos trés a cinco com recortes ou concavidades. Caenaugochlora apresenta dois subgéneros,
Ctenaugochlora com relativamente pouca diversidade morfologica e poucas espécies descritas e
Caenaugochlora s.s. que possui muita variagdo intraespecifica e maior riqueza, necessitando de
uma revisdo para publicar suas formas ndo descritas. E possivel que Caenagochlora s.s. seja
parafilético em relagdo a Ctenaugochlora, condicdo que merece ser examinada no futuro.

A posicdo de Thectochlora neste grupo € mais controversa, especialmente pela auséncia de
dados morfoldgicos que a sustentem. O género possui cinco espécies bastante homogéneas e mesmo
o cladograma que expressa as relagdes entre elas (Gongalves & Melo 2006) esclarece pouco sobre
esta histéria. Uma das anélises empregadas no presente estudo apontou para a relagcdo deste género
com o grupo Augochlora, porém os resultados foram pouco robustos.

A distribui¢do do grupo ¢ de dificil interpretacdo devido a ocupag¢do em toda a regido
neotropical dos géneros Augochlora, Augochlorella, Megalopta s.l. e Pereirapis. Um estudo
filogenético foi conduzido para as espécies de Augochlorella (Coelho 2004) e indica a divisao do
género em dois grupos, um ocupando a América Central até a regido Nedartica (grupo aurata) e outro
na América Central de do Sul (grupo ephyra), ambas com representantes basais no sul da América

Central. Quanto aos demais géneros, Caenaugochlora ¢ um elemento do norte dos Andes e
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América Central (AnMA), ja Ceratalictus e Thectochlora sdo elementos tipicos do sudeste (SE) da

América do Sul.

Perspectivas e Conclusiao

Tanto a ampliagdo da base de dados molecular para todos os géneros e subgéneros de
Augochlorini, como a disponibilizagdo de sequéncias para mais espécies de grupos pouco
amostrados, como por exemplo gr. Corynura e gr. Chlerogella, pode trazer maior resolugdo as
arvores obtidas. A amostragem taxondmica ¢ crucial para diminuir o efeito de artefatos ou ruido nos
dados e assim pode melhorar o suporte dos agrupamentos recuperados. A amostragem de outros
genes pode também contribuir para a robustez das andlises. Neste caso ¢ sugerido um gene cujas
taxas de mudanca permitam a resolu¢do das primeiras cladogéneses da tribo, por¢ao da filogenia
mais instavel nas anélises apresentadas aqui.

Dados de morfologia externa ja foram bem explorados (Eickwort 1969, Danforth &
Eickwort 1997, Engel 2000, este estudo) e podem trazer informacdes relevantes apenas na medida
em que os géneros sejam revisados e o volume de dados aumente para mais terminais. Porém, para
esgotar a fonte de dados da morfologia, ainda cabe o desafio de se estudar a morfologia interna, a
anatomia dos orgdos e a ultraestrutura. Outra fonte que pode ser explorada ¢ o comportamento,
especialmente aquele relacionado a biologia da nidificacdo, completando os dados j& disponiveis na
literatura.

Quanto a classificacdo sistemdtica da tribo € conveniente neste momento adotar a
classificacdo proposta por Moure (2007), que se ajusta melhor as hipdteses apresentadas aqui. O
tratamento de Engel (2000) ja estad desatualizado e apresenta muitos conflitos com as hipdteses aqui
propostas. A classificagdo de Michener (2000, 2007) assume muitas sinonimias, que estdo em parte
contraditadas pelos resultados mostrados acima. Destas sinonimias, as que parecem adequadas de
serem mantidas sdo: Neocorynurella, que pode ser considerado sinonimo de Andinaugochlora, com

suas duas espécies em nova combinagdo; e Ischnomelissa, que pode ser considerado subgénero de
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Chlerogella.

As hipoteses moleculares aqui desenvolvidas apresentaram novas evidéncias que permitem
guiar futuros estudos para o grupo, a fim de se compreender a evolu¢do dentro de cada um dos seus
clados. Os dados de DNA podem trazer evidéncias para grupos cuja morfologia apresente um
grande nivel de homoplasias, o que dificulta a reconstru¢do filogenética e o entendimento da
evolucdo. Outra relevancia dos dados moleculares, aqui evidenciada, a possibilidade de datar os
ramos, o que permite atrelar os eventos de diversificacdo do grupo com eventos de quebra de areas
biogeograficas. Neste contexto, a presente tese apresentou avangos significativos na compreensao

da filogenia de Augochlorini.
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RESUMO

Augochlorini (Halictinae) ¢ um elemento comum na regido Neotropical, e a histdria natural das suas
espécies ¢ marcada pela plasticidade quando comparada a outras abelhas. A tribo ¢ grupo-irmao de
Halictini, e seus fosseis datam pelos menos do ambar Dominicano (cerca de 20 milhdes de anos).
As relagdes entre os géneros de Augochlorini foram reconstruidas de maneira insatisfatoria, sendo
as hipdteses existentes em parte incongruentes, pouco robustas e baseadas apenas em dados
morfoldgicos. Neste sentido, o presente estudo apresenta uma abordagem filogenética empregando
dados moleculares. Para 76 terminais, foram obtidas sequéncias de DNA de quatro genes, 28S,
Fator de Alongamento 1-alfa, Rodopsina Verde e wingless, somando 3043 pares de bases alinhadas.
Andlises de maxima parcimOnia, maxima verossimilhang¢a e inferéncia bayesiana foram conduzidas
para os dados moleculares em conjunto, incluindo ou ndo regides de alinhamento ambiguo (algas e
introns). Os resultados, em consenso, apontam para a parafilia das duas subtribos de Augochlorini
sensu Engel, com trés grupos de géneros, gr. Corynura, gr. Rhinocorynura e gr. Chlerogella
formando uma politomia na base. Os demais géneros formam um agrupamento que ¢ dividido em
trés grandes clados, cujas relagdes ndo foram bem resolvidas. O primeiro € composto pelo grupo
Megaloptidia e os géneros Augochloropsis, Augochlorodes e Pseudaugochlora, o segundo pelo
grupo Neocorynura mais Chlerogas, Paroxystoglossa e Temnosoma, € o terceiro pelo grupo
Augochlora e Caenaugochlora, Megalopta e Thectochlora. As primeiras linhagens de Augochlorini
se diversificaram entre 70—-60 milhdes de anos atrds, sendo que desde 50 milhdes de anos vem
ocorrendo uma gradativa diversificagdo do grupo. A re-andlise da morfologia externa do grupo nao
foi util para entender melhor a evolug@o do grupo que em trabalhos anteriores, inclusive diminuindo
o poder explicativo da hipdtese gerada pela evidéncia total. As hipdteses moleculares apresentaram
novas evidéncias que guiam futuros estudos para o grupo, para que se possa entender a evolugdo
dentro de cada um dos seus clados.

Palavras-chave: sistematica molecular, filogenia, abelhas, Halictidae.
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ABSTRACT

Molecular phylogeny of Augochlorini bees (Hymenoptera, Apidae). Augochlorini (Halictinae)
is a common element in the Neotropical region, and his natural history is known by their relatively
plasticity when compared to other bees. Augochlorini is sister-group of Halictini, and its oldest
fossils date from the Dominican amber (about 20 million years before present). The phylogenetic
relationships among their genera were only superficially reconstructed, the competing hypothesis
are not entirely congruent nor robust and were based only on morphological data. With this
background, this study aims to present a molecular phylogeny to Augochlorini. It was obtained, for
76 terminals, DNA sequences of four genes, 28S, Elongation Factor 1-alpha, Green Rodopsin and
Wingless, giving a 3043 base pair alignment. Maximum parsimony, maximum likelihood and
Bayesian inference analyses were carried out for the molecular data, including or excluding regions
of ambiguous alignment (loops and introns). The results, based on consensus trees, suggest the
paraphyly of both Augochlorini subtribes (sensu Engel), with three groups of genera, gr. Corynura,
gr. Rhinocorynura e gr. Chlerogella forming a basal polytomy with a clade containing the remaining
genera. This clade has three subgroups, whose phylogenetic relationships were not well stabilized.
The first group consists of gr. Megaloptidia and Augochloropsis, Augochlorodes, and
Pseudaugochlora, the second group of gr. Neocorynura plus Chlerogas, Paroxystoglossa, and
Temnosoma, and the third group consists of gr. Augochlora and Caenaugochlora, Megalopta, and
Thectochlora. The first Augochlorini lineages diversified by 70 to 60 million years ago, and since
50 mya there has been a gradual diversification of the group. The reanalysis of augochlorines
external morphology was not helpful for understanding the evolution of the group, and also reduced
the explanatory power of the total evidence hypothesis. The molecular hypothesis brought new
evidences to guide future studies for the group, and positively favored the conception about the
evolution of Augochlorini main clades.

Key-words: molecular systematics, phylogeny, bees, Halictidae.
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1. Matriz molecular
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A-—————- TGGT--TCC----CT---—--- CG--TGGTTCCAAT--GAGAGGGTACACCATCTTCGGC
A-—————- TGG---GCC----TT---—---— CG--TGGTTCCAAT--GCGAGGGCACACCATCTTCGGC
A--———— TTAGTT-CTCCT--TT----- CGCGG-GAGTTCTAGTTGGCGAGGGTACACAGTCTTCGGC
A--———— TTAGTT-CTCC---TT----- CACGG-GGGTTCTAGTTGGCGAGGGTACACCGTTTTCGGC

——————— CG--TGGTTCCAAT--GCGAGGGCACACCATCTTCGGC
7777777 CGT-GGTTTTCAAT--GCGAGGGCACACCATCTTCGGC
——————— CG--TGGTTCCAAT--GCGAGGGTACACCGTCTTCGGC
——————— CG--TGGTTCCAAT--GCGAGGGTACACCGTCTTCGGC
——————— TGC-GGGGCTCAAT--GAGAGGGCACACCATCTTCGGC
——————— GG--TGGTTCCAAT--GCGAGGGTACACCGTTTTCGGC
———————————————————————————————————————— CAAT--GCGAGGGTACACCATCCGCGGA
——————— ATT-GGTTTTCAAT--GCGAGGGCACACCATCTTCGGC
-TG--TGGTTCCAAT--GCGAGGGTACACCACCTTCGGC
-CG--TGGTTCCAAT--GAGAGGGCACGCCACCTTCGGC
-TG--TGGTTCCAAT--GCGAGGGTACACCACCTTCGGC
-CG--TGGTTTCAAT--GCGAGGGTACACCATCCGCGGA
~-CGT-GGTTTTCAAT--GCGAGGGCACACCATCTTCGGC
?cg??tggttccaat??gcgagggtacaccgtcttcgge
AGC-GGTTTTCAAT--GCGAGGGCACACCATCTTCGGC

-CG--TGGTTCCAAT--GCGAGGGCACACCGTCTTCGGC
-CG--TGGTTCCAAT--GCGAGGGCACACCATCTTCGGC
CG--TGGTTCCAAT--GCGAGGGCACACCGTCTTCGGC
—-AC-TGGTTCCAAT--GCGAGGGTACACCATCTTCGGT
-CG--TGGTTCCAAT--GCGAGGGCACACCACCTTCGGC
-CG--TGGTTCCAAT--GCGAGGGTACACCGTCTTCGGC
-CGT-TGGTTCCAAT--GAGAGGGTACACCATCTTCGGC
——————— TGC-CGGTTCCAAT--GAGAGGGCACACCATCTTCGGC
——————— AGT-GGTTTTCAAT--GCGAGGGCACACCATCTTCGGC
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14 Cor cog

CT-—-—-- TTGGG-GCC-—=--TT--—-—-— CG--TGGTTCCAAT--GCGAGGGCACACAATCTTCGGT
A--————- TGGG--CCC----AC--—-—-— CG--TGGTTCCAAT--GCGAGGGTACGCCGTCTTCGGC
A-————-—- TGGT--TCC----CT---—-——— CG--TGGTTCCAAT--GAGAGGGTACACCATCTTCGGC
A-———-—-— TGGTT-CCC----TT--—-—-— CGT-GGATGCCAAT--GCGAGGGCACACCGTCTTCGGC
A-—————— TGG---ACC--—-TT----——- CGT-GGTTTTCAAT--GCGAGGGTACACCATCTTCGTG
A-——-—-—-— TGGAC-ACC--—-TT----——- CG--TGGTTCCAAT--GCGAGGGCACACCGTCTTCGGC
T--—-—-- TATAG-GCCCCG-AT----—--— AG--TGGCACCGAT--GCGGGGATACGTTGTCTGCGGC
T--—-—-- TATAG-GCC----TT----—-— CG--TGGTTCCAAT--GCGGGGATACGCTGTTTGCGGC
A--————- TGGG--TCC----TT--—-—-— TGC-GGGGCTCAAT--GAGAGGGCACACCATCTTCGGC
A--————- TGG---GCC----TT----—-— CG--TGGTTCCAAT--GCGAGGGCACACCATCTTCGGC

7777777 TGGT--TCC----CT-------CG--TGGTTCCAAT--GAGAGGGTACACCATCTTCGGC
?tgg???gcc????2tt? ???cg??tggttccaat??gcgagggtacaccgtcttcecgge
—-TATAG-GCCCCG-AT- ——AG--TGGCACCGAT--GCGGGGATACGTTGTCTGCGGC
A-—————— TGGT--TCC----CT--—-—-—--— CG--TGGTTCCAAT--GAGAGGGTACACCATCTTCGGC

——————— CG--TGGTTCCAAT--GAGAGGGCACACCGTCTTCGGC
——————— CG--TGGTTCCAAT--GCGAGGGCACACCGTCTTCGGC
——————— CG--TGGTTCCAAT--GCAAGGGCACACCATCTTCGGC
7777777 CG--TGGTTCCAAT--GCGAGGGCACACCGTTTACGGC
——————— CG--TGGTTCCAAT--GCGAGGGTACACCGTCTTCGGC
——————— CG--TGGTTCCAAC--GCGAGGGTACACCGTCTTCGGC
——————— CG--TGGTTCCAAT--GCGAGGGCACACCACCTTCGGC

————— C--GGTAGTTTCGAAC--GCGAGGGTACACCATCAGCGGC
2222 PR PR 2222222222202 0222°22°2°222222°22°2°2°

136 141 146 151 156 161 166 171 176 181 186 191 196 201
| I | I | I | | | I | | | |

A Y O R S S S A Y A S S S A S S A A S S A N S S S S N A S S N A N S S A N A N
--GTTCCGG---CTACGTA-GTTGTGCACTTCTCCCTTAGTAGAAC
—————————————————— GTTCCGG---TCTCGTA-GTTGTGCACTTCTCCCGTTGTAGAAC
—————————————————— GTTCCGG---CTACGTA-GTTGTGCACTTCTCCCTTTGTAGAAC
—————————————————— GTTCCAG---TTACGTA-GTTGTGCACTTCTCCCTTAGTAGAAC
—————————————————— GTTCCGG---CAACGTA-GTTGTGCACTTCTCCCTTTGTAGAAC
--GTTCCGG---CTACGTA-GTCGTGCACTTCTCCCTTTGTAGAAC
—--GTTCCAG---TCTCGTA-GTTGTGCACTTCTCCCATTGTAGAAC
--GTTCCGG---CCTCGTACGTTGTGCACTTCTCCCATTGTAGAAC
--GTTCCGG---CCTCGTA-GTTGTGCACTTCTCCCATTGTAGAAC
--GTTCCGG---CTACGTA-GTTGTGCACTTCTCCCTTTGTAGAAC
--GTTCCGG---TCGCGTA-GTCGTGCACTTCTCCCCTGGTAGAAC
--GTTCCGG---TCGCGTA-GTCGTGCACTTCTCCCCTGGTAGAAC
--GTTCCGG---CTACGTA-GTTGTGCACTTCTCCCTTTGTAGAAC
--GTTCCGG---CAACGTA-GTCGTGCACTTCTCCCTTTGTAGAAC
--GTTCCGG---CTACGTA-GTCGTGCACTTCTCCCCTGGTAGAAC
--GTTCCGG---CTACGTA-GTTGTGCACTTCTCCCTTTGTAGAAC
--GTTCCGG---CTACGTA-GTTGTGCACTTCTCCCTATGTAGAAC
--GTTCCGG---CTACGTA-GTTGTGCACTTCTCCCTATGTAGAAC
--GTTCCGG---CAACGTA-GTCGTGCACTTCTCCCTTTGTAGAAC
--GTTCCGG---CAACGTA-GTCGTGCACTTCTCCCTTTGTAGAAC
—————————————————— GTTCCGG---CTACGTA-GTCGTGCACTTATCCCTTGGTAGAAC
—————————————————— GTTCCGG---CTACGTA-GTTGTGCACTTCTCCCTTAGTAGAAC
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—————————————————— GTTCCGG---CTACGTA-GTCGTGCACTTATCCCTTGGTAGAAC
—————————————————— GTTCCGG---CAACGTA-GTCGTGCACTTCTCCCTTTGTAGAAC
777777777777777777 GTTCCGG---CAACGTA-GTCGTGCACTTCTCCCTTTGTAGAAC
????gttccgg???ctacgta?gtcgtgcacttctcccctggtagaac
——-GTTCCGG---CAACGTA-GTCGTGCACTTCTCCCTATGTAGAAC
—————————————————— GTTCCGG---TCACGTA-GTCGTGCACTTCTCCCTTAGTAGGAC
—————————————————— GTTCCGG---CCACGTA-GTTGTGCACTTCTCCCTTGGTAGAAC
—————————————————— GTTCCGG---CTACGTA-ATCGTGCACTTCTCCCCTGGTAGAAC
—————————————————— GTTCCGG---CAACGTA-GTCGTGCACTTCTCCCCTTGTAGAAC
——GGTTAATTTTGAAACATGAT-AGCTCCGG---CTACGTA-GTCGTGCACTTCTCCCTTAGTAGAAC

-—-AAAT--—--—————————————— GTTCCGG---CTGCGTA-GTTGTGCACTTCTCCCTTAGTAGAAC
—=AAAT---——————————————-— GTTCCGG---CTGCGTA-GTCGTGCACTTCTCCCCTGGTAGAAC
--AAAT--———————————————— GTTCCGG---CCTCGTACGTTGTGCACTTCTCCCATTGTAGAAC
--AAAT--———————————————— GTTCCGG---CCTCGTA-GTTGTGCACTTCTCCCATTGTAGAAC
——AAAT---——————————————~— GTTCCGG---CAACGTA-GTCGTGCACTTCTCCCTATGTAGAAC
—--GAAC-—--—=————————————— GGTTCCGGCT-ATACGTA-GTCGTGCACTTCTCCCTTAGTAGAAC
——AACT-—-———————————————— GATCCGG---CAATGTA-GTTGTGCACTTCTCCCTTGGTAGAAC
--AAAT--———————————————— GTTCCGG---CCTCGTA-GTTGTGCACTTCTCCCATTGTAGAAC
-—-AAAT--—--—————————————— GTTCCGG---CAACGTA-GTCGTGCACTTCTCCCCTTGTAGAAC
—-—-AAAT--———————————————— GTTCCGG---CAACGTA-GTCGTGCACTTCTCCCTATGTAGAAC
-—-AAAT--———————————————— GTTCCGG---CAACGTA-GTCGTGCACTTCTCCCCTTGTAGAAC
TTAAAT--———————————————— GTTCCGG---CTGCGTA-GTCGTGCACTTCTCCCCTTGTAGAAC
TTAAAT-————————————————~— GTTCCGG---CTATGTA-GTCGTGCACTTCTCCCTTTGTAGAAC
——AAAT---——————————————— GTTCCGG---CTACGTA-GTTGTGCACTTCTCCCTATGTAGAAC
--AAAT--———————————————— GTTCCGG---CTACGTA-ATCGTGCACTTCTCCCCTGGTAGAAC
--AAAT--———————————————— GTTCCGG---CCTCGTA-GTTGTGCACTTCTCCCATTGTAGAAC
??aaat??rrrrrrerrreee???gttecgg???ctacgta?gtecgtgcacttectecececctggtagaac
TTAAAT-———————————————-— GTTCCGG---CTGCGTA-GTCGTGCACTTCTCCCCTTGTAGAAC
-—-AAAT--———————————————— GTTCCGG---CCTCGTA-GTTGTGCACTTCTCCCATTGTAGAAC
--AAAT--———————————————— GTTCCGG---TCGCGTA-GTCGTGCACTTCTCCCCTGGTAGAAC
——AAAT---————=——————————~— G-TCCAG---TCTCGTA-GTTGTGCACTTCTCCCATTGTAGAAC
——AAAT---——————————————— GTTCCGG---CTGCGTA-GTTGCGCACTTCTCCCTTGGTAGAAC
--AAAT--———————————————— GTTCCGG---TCTCGTA-GTTGTGCACTTCTCCCGTTGTAGAAC
--AAAT--———————————————— GTTCCGG---CTACGTA-GTTGTGCACTTCTCCCTTGGTAGAAC
-—-AAAT--—--—————————————— GTTCCGG---CTACGTA-GTCGTGCACTTCTCCCCTGGTAGAAC
—=AAAT---——————————————-— GTTCCGG---CCACGTA-GTTGTGCACTTCTCCCTTGGTAGAAC
-—-AAAT--———————————————— GTTCCGG---CTACGTA-GTTGTGCACTTCTCCCTTAGTAGAAC
CTAAAT--—-————————————=—— GTTCCGG---CCACGTA-GTCGTGCACTTCTCCCTTAGTAGAAC
VRN A i A i i A A i e M i N i N S N A e i N e A i e i S i A A i e A N S A S e S A N S A e S i S el e e S
——AAAT---——————————————— GTTCCGG---CCTCGTA-GTTGTGCACTTCTCCCGTTGTAGAAC

204 209 214 219 224 229 234 239 244 249 254 259 264 269
I | I | I | I | I | I | I |

PR R 2R R R R R R R 2R R R R R 2R R0 2022022022022222222222°22°22°2°

GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCCCGAG— --TT-GT-TGCCTGTC-GTGTC-GCTG—
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCACGGG— --TG-GT-TGCCTGTC-GTGTCGCCCT-
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCACGAG- --TT-GT-TGACTGTC-GCGTC-GCCT-

GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCCCGAG-——-——— TT-GT-TGCCTGTC-GTGTC-GCTA-
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCACGAGTTTTTTTC-GT-TGCCTGTC-GCGTCGCCTT-
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCCCGAG-——-——— TT-GT-TGCCTGTC-GTGTC-GCCT-
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCACGAG————-—— TT-GT-TGCCTGTC-GCGTC-GTCTT



112 Aug amp GTCGCGACCCAGTTGCGTGTCGGTCTACGGCACGAG-—----— TT-GT-TGCCTGTC-GCGTCTGTCT~
113 Aug cae GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCACGAG-—----— TT-GT-TGCCTGTC-GCGTC~-GTCT~
116 The bra GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCACGAG--

123 Pse sp

sim GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCACGAG-—-—-— TT-TT-CGACTGCCTGCGGCGCCT--

128 The bas GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCACGAG-—--—--— TT-GT-TGACTGTC-GCGTC-GCCT-
130 Neo aen GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCTCGAG------— TT-GT-TGCCTGTC-GCGTCGCCTT~
132 Ais cup GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCCCGAG-—--~— TTT-GT-TGACTGTC-GCGTC-GCTT~
133 Par aff GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCACGAG--TTTTTC-GT-TGCCTGTC-GTGTCGCCCT~
134 Tem spl GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGCCTACGGCTCGGG——---~— TT-GT-GGACTGTC-GCGTCACCCT~
141 Par bar GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCACGAG--TTTTTC-GT-TGCCTGTC-GCGTCGCCCT-
142 And mic GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCTCGAG----— GTC-GT-TGCTTGTC-GCGTCGCCTT~
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GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCTCGAG——
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCCCGAG-—

GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCCCGAG-——-——— TT-GT-TGCCTGTC-GTGTC-GCCA-
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCCCGAG-——-——— TT-GT-TGCCTGTC-GTGTC-GCCG—
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCTCGAG-—-—~ GTC-GT-TGCTTGTC-GCGTCGCCTT-
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCTCGAG-——-——— TT-GT-TGCCTGTC-GCGTCGCCTT-

GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTAAGGCTCGAG-—
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGTCCGGG——

GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCACGAG--—-—-~— TT-GT-TGCCTGTC-GCGTC-GCCT-
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCTCGAG-——-—— TTT-GT-TGACTGCC-GTGTC-GCTT-
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCACGAG-——-——— TT-GT-TGACTGTCGGCGTCGCCTT-
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCCCGAG-——-——— AT-GG-TGCCTGTC-GTGTCGCTTC-
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCCCGAG-——-——— TT-GT-TGCCTGTC-GTGTC-GCGA-
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCCCGAG-—-——— TTT-GT-TGACTGTC-GCGTC-GCTT—

GTCGCGACCCAGTTGCGTGTCGGTCTACGGCACGAG--
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCACGGG-—
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCTCGAG——

GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCCCGAG-——-——— TT-GTTTGACTGGC-GCGTCGTCT--
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCACGAG--TTTTTC-GT-TGCCTGTC-GCGTCG-CTT-
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCACGAG-—-—-— TT-GT-TGCCTGTC-GCGTC-GTCT-
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCACGAG-——-—-— TT-GT-TGACTGTCGGCGTCGTCTT-
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCTCGAG—————— TT-GT-TGCCTGCC-GCGTCGCCAA-
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCCCGAG———-——~— TT-GT-TGACTGTCGGCGTCGCCTTA

GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCCCGAG——
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGTCCGAG——
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGCCTACGGCTCGGG-—

GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCTCGAG-~-——~— TTT-GT-TGACTGCC-GTGTCGTCTT-
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCACGAG—————— TT-GT-TGCCTGTC-GCGTC-GTTT—
gtcgcgaccc?gttgecgtgtecggtctacggeccgag?????ttt?gt?tgactgtc?gegtc?gett?
GTCkCGACCC-GTTGCGTGTCGATCTACGGCCCGAG-—---TTT-GT-TGGCTGTC-GCGTCGCCCC—
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCACGAG--~-—-~— TT-GT-TGCCTGTC-GCGTC-GTCT-
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCACGAG-——-——— CGTTCTCGACTGTCTGCGTCGCCT-—
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCACGAG-- -TT-GT-TGCCTGTCGGCGTC-GTCTT
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCACGAG-—~-——~— TT-GT-TGCCTGTC-GCGTC-GCCT—
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCACGGG——-——~— TG-GT-TGCCTGTC-GTGTCGCCCT—
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCACGAG-———— TTT-GT-TGCCTGTC-GTGTCGCCCT—
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCCCGAG-—-——~— TTT-GT-TGACTGTC-GCGTC-GCTT-
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCACGAG-—-—-——— TG-GT-TGCCTGTC-GCGTC-GCCTT
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCCCGAG-~~-—-~— TT-GT-TGCCTGTC-GTGTC-GCCA-
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCCCGAG-————— CG-GT-TGCCTGCC-GTGTCGCTT-—
piriririeieieieie i e ir e ieleieie e ie e iedeiebe e e ie he iedeiebe e e e Rode dede Re e e e Mo e Rede e Re Re e Re e Re Re Re e e e R Re Re Re Re e Ao R e )

GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCACGGG-——-——— TT-GT-TGCCTGTC-GCGTC-GTCCT
P R R R Rl R R L kR L L e L e E Pl R P i kb il el ke o Lo T

GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGCCTACAGCCCGAG———-—— TTAAGT-GGCCTGTC-GCGAATGCTAC
Pl R e L e i i i i il il b il i i)

-TT-GT-TGACTGTC-GCGTC-GCCT-
GTCGCGACCC-GTTGCGTGTCGGTCTACGGCACGAG-——-—-— TT-TT-CGACTGCCTGCGGCGCCT--127 Pse

-TT-GT-TGCCTGTC-GCGTCGCTT--
-TT-GT-TGCCTGTC-GTGTCTGCCG-

-TTGGT-TGCCTGTC-GTGTCGCCTT-
-TT-GT-TGCCTGTC-GTGTCG-CTA-

-TT-GT-TGCCTGTC-GCGTCTGTCT-
-TC-GT-TGCCTGTC-GCGTC-GTCCT
-TT-GT-TGCCTGTC-GCGTCGCCTT-

TTT-GT-TGGCTGTC-GCGTCGCCCC-
-TT-GT-TGGCTGTC-GCGTCGCCCC-
-TT-GTGGGACTGTC-GCGTCACCCT-
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272 277 282 287 292 297 302 307 312 317 322 327 332 337
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PRV 222222222222222222222222222222222222222°22°2°

—CT--TGCG-CACACGGCAGACGCTCGATCGCCTGGCCGGCTGCGTGACGGTACTCT——-—-—— G-ACG
—-GG-TTGCG-TACACGACAGACCCTCGAACGCCTGGCCGGCTGCGTGACGGTATACT——--—-—— T-ACG
-TG--CGCG-TTCACGACAGACGCTCGATCACCTGGCCGGCTGCGCGACGGTACTCT—-——-—— G-ACG
-CT--CGCG-CACACGGCAGACGCTCGATCGCCTGGCCGGCTGCGTGACGGTACTCT—-———— G-ACG
-CG--TGCG-TACACGGCAGACGCTCGATCGCCTGGCCGGCTGCGCGACGGTACTCTCT----G-ACG
-CG--TGCG-CACACGGCAGACGCTCGATCGCCTGGCCGGCTGCGTGACGGTACTCT------G-ACG
-TG--TGCG-TACACGGCAGACGCTCGATCGCCTGGCCGGCTGCGCGACGGTACTCT-~-----GCACG
-CG--TGCG-TACGCGGCAGACGCTCGATCGCCTGGCCGGCTGCGCGACGGTACTCT—-———~ G-ACG
—-CG--TGCG-TACGCGGCAGACGCTCGATCGCCTGGCCGGCTGCGCGACGGTACTCT——-—-—— G-ACG
—TG--CGCG-TTCACGACAGACGCTCGATCGCCTGGCCGGCTGCGCGACGGTACTCT—--—-—— G-ACG

-TG--CGCG-CTCGCGACAGAGGCTCGTTCGCCCGGCCGGCTGCGCGACGGTACGCTGTGTGGT-AAG
-CG--TGCG-CTCGCGACAGAGGCTCGTTCGCCCGGCCGGCTGCGCGACGGTACGCTGTGT--G-ATG

-TG--CGCG-TTCACGACAGACGCTCGATCACCTGGCCGGCTGCGCGACGGTACTCT—-———~ G-ACG
-TG--CGCG-TTCACGACAGACGCTCGGTGTCCTGGCCGACTGCGTGACGGTACTCTGA--GAG-ACG
-CG--CGCG-TACACGGCAGACGCTCGATCGCCCGGCCGGCTGCGTGACGGTACTCTGT----GAACG
-CG--TGCG-CACACGGCAGACGCTCGATCGCCTGGCCGGCTGCGCGACGGTACTCACT----G-ACG
~AACCGGTG-TACGCGGCAGACACTCGAACGCCTGGCCGGCTGCGCGACGGTACACT—————— G-ACG
-CG--TGCG-TACACGGCAGACGCTCGTTCGCCTGGCCGGCTGCGCGACGGTACTCAAT----G-ACG
-TG--CGCG-TTCGCGGCAAACGCTCGATGTCCCGGCCGACTGCGCGACGGTACTCT—-——-—— G-ACG
-CG--TGCG-TTCGCGGCAGACGCTCGAAGTCCTGGCCGGCTGCGCGACGGTACTCT—-———— G-ACG
-CG--TGCG-CACACGGCAGACGCTCGATCGCCTGGCCGGCTGCGTGACGGTACTCT------G-ACG
-CT--TGCG-CACACGGCAGACGCTCGATCGCCTGGCCGGCTGCGTGACGGTACTCT------G-ACG
-CG--TGCG-CACACGGCAGACGCTCGATCGCCTGGCCGGCTGCGTGACGGTACTCT------G-ACG
—-TG--CGCG-TTCGCGGCAAACGCTCGATGTCCCGGCCGACTGCGCGACGGTACTCT-————— G-ACG
-TG--TGCG-TTCACGGCAGACGCTCGGTGTCCCGGCCGGCTGCGCGACGGTACTCT-————— G-ACG

?cg??cgcg?tacacggcagacgctcgatcgeccggecggectgegtgacggtactectgt????gaacg
-TG--CGCG-TTCACGATAGACGCTCGGTGTCCCGTCCGACTGCGCGACGGTACTCTGC--GAG-ACG

-CG--CGCG-CACACGACAGACGCTCGATCGCCTGGCCGGCTGCGTGACGGTACTCT—-———— G-ACG
-CG--TGCG-TACACGGCAGACGCTCGATCGCCTGGCCGGCTGCGTGACGGTACACTGT----G-ACG
-CG--GGCG-TACACGGTAGACGCTCGAACGCCTGGCCGGCTGTGCGACGGTACGCTGT----G-ACG
-CG--CGCG-TACACGACAGACGCTCGATCGCCCGGCCGGCTGCGTGACGGTACACTAT--TTT-ACG
-CG---GCG-CACACGGCAGACTCTCGGTTGTCTGGCCGGCTGCGTGACGGTACTCT—————— G-ACG
-TT--TGCG-CACACGGCAGACGCTCGGTCGCCTGGCCGGCTGCGTGACGGTACTCT-————— G-ACG
-CG--CGCG-TACACGGCAGACGCTCGATCGCCCGGCCGGCTGCGTGACGGTACTCCGT----GAACG
-CG--TGCG-TACGCGGCAGACGCTCGATCGCCTGGCCGGCTGCGCGACGGTACTCT—-———— G-ACG
-AG-TGGCG-TACACGGCAGACGCTCGAACGCCCGGCCGGCTGCGTGACGGTACTCT—-———— G-ACG
-TG--TGCG-TTCACGGCAGACGCTCGATGTCCCGGCCGGCTGCGCGACGGTACTCTGT--GAG-ACG
-CG--TGCG-CACGCGTCAGACGCTCGATCGCCCGGCCGGCTGCGTGACGGTACTCT—-———— G-ACG
-CG--CGCG-TTCGCGGCAGACGCTCGTACGCCCGGCCGGCTGCGTGACGGTACGCTGT--GAG-ACG
-CG--TGCG-TACGCGGCAGACGCTCGATCGCCTGGCCGGCTGCGCGACGGTACTCT—————— G-ACG

-CG--CGCG-TACACGACAGACGCTCGATCGCCCGGCCGGCTGCGTGACGGTACACTAT--TTT-ACG
-TG--CGCG-TTCACGGTAGACGCTCGATGTCCTGGCCGACTGCGTGACGGTACTCTGC--GAG-ACG
-CC--AGCG-TACACGACAGACGCTCGGTCGCCCGGCCGGCTGCGCGACGGTACTCGAA--ATG-ACG
-GG--TGCG-TGCGCGGCAGACGCTCGGTCGCCTGGCCGGCTGCGTGACGGTACGCTGTGAGAG-ACG
-GG--TGCG-TGCGCGGCAGACGCTCGATCGCCTGGCCGGCTGCGTGACGGTACGCTGTGAGAG-ACG

—-AACCGGTG-TACGCGGCA-ACACTCGAACGCCTGGCCGGCTGCGCGACGGTACACT —-———— G-ACG
-CG--GGCG-TACACGGGAGACGCTCGAACGCCTGGCCGGCTGCGCGACGGTACACTTA----G-ACG
-CG--TGCG-TACGCGGCAGACGCTCGATCGCCTGGCCGGCTGCGCGACGGTACTCT—————— G-ACG

?cg??cgcg?tacacggcagacgctcgatcgeccggecggectgegtgacggtactectgt????gaacg
—-GG--TGCG-TACGCGGCAGACGCTCGGTCGCCTGGCCGGCTGCGTGACGGTACGCTGTGAGAG-ACG

-CG--TGCG-TACGCGGCAGACGCTCGATCGCCTGGCCGGCTGCGCGACGGTACTCT—-———— G-ACG
-CG--TGCG-TTCGCGACAGAGGCTCGTTCGCCCGGCCGGCTGCGTGACGGTACGCTCTGTGAG-ACG
-TG--TGCG-TACACGGCAGACGCTCGATCGCCTGGCCGGCTGCGCGACGGTACTCT—-———~ G-ACG
-CG--TGCG-TACACGGCAGACGCTCGTTCGCCTGGCCGGCTGCGTGACGGTACACTGT----G-ACG
-GG-TTGCG-TACACGACAGACCCTCGAACGCCTGGCCGGCTGCGTGACGGTATACT-————— T-ACG
-GG--TGCGTTACACGGCAGACGCTCGAACGCCCGGCCGGCTGCGCGACGGTACGCTAT--ACG-ACG
-CG--CGCG-TACACGGCAGACGCTCGATCGCCCGGCCGGCTGCGTGACGGTACTCTGT----GAACG
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-CG--TGCG-TACACGGCAGACGCTCGTACGCCTGGCCGGCTGCGTGACGGTACACTGT--GAG-ACG

-CT--TGCG-CACACGGCAGACGCTCGATCGCCTGGCCGGCTGCGTGACGGTACTCT—-———~ G-ACG
—-CG--CGCG-CACACGGCAGACCCTCGATCGCCCGGCCGGCTGCGCGACGGTACTCCGA----G-ACG
VI S S O O S A S Y A S N A O SN N A S A A N N N Il S N A NN A i A N o
-TG-TGGCG-TACACGGCAGACGCTCGAACGCCCGGCCGGCTGCGCGACGGTACTCT—-———~ G-ACG

340 345 350 355 360 365 370 375 380 385 390 395 400 405
I I I I I I I | I I I I I |

2222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222?
GTATCGGGCCGC-AACCAA-
GTATCGGGCCGC-AACCAR-——————
GTATCGGGCCGC-AACCAA-—————~
GTATCGGGCCGC-AACCAA-—————~
GTATCGGGCCGC-AACCAA-—————~
GTATCGGGCCGC-AACCAA-——————
GTATCGGGCCGCGAACCAA-——————
GTATCGGGCCGCAAACCAA-————-—
GTATCGGGCCGC-AACCAA--———-~
GTATCGGGCCGC-AACCAR-——————

GTATCGGGCCGC-AACCAA--——-—-—
GTATAGGGCCGC-AACAAA--——-——-—

GTATCGGGCCGC-AACCAA--——-—-— TCCA--TTTTTT------ CG-—-—-—- AA--——— TGTG-TGT
GTATCGGGCCGC-AACCAA--—-—-— TCCA--TTTTTT------ CG-—=-—-—- AA--——— TGTA-TGT
GTATCGGGCCGC-AACCAA--——-—-— TCCA--TCTTTT------ CG-—=-—-—- AA--——— TGTT-TGT
GTATCGGGCCGC-AACCAA-—-—-—-——— TCCA--TTTTTTTA----CA---—-——— AA--——— TGTA-TGT
GTATTGGGCCGC-AACCAA--—-—-——— TCCA-CCATTCAATCTTCGGAGAG---AATGTTCGA-A-TCT
GTATCGGGCCGC-AACCAAG-—-—-— TCCA--TTTTTT------ CG-——-—-—- AA--——— TGTG-TGT
GTATCGGGCCGC-AACCAA--——-——— TCCA----TTTT------ CG-——-—-—- AA-—-——— TGTG-TGT
GTATCGGGCCGC-AACCAA--—-—-— TCCA----TTTC------ CG-—=-—-—- AA--——— TGTG-TGT
GTATCGGGCCGC-AACCAA--—-—-— TCCA----TTTT------ CG-—-—-—- AA--——— TGTG-TGT
GTATTGGGCCGC-AACCAA--—-—-— TCCA-CCATTCAATCTTCrGAGAG---AATGTTCGA-A-TCT
GTATCGGGCCGC-AACAAA--——-———— TTTTCCCGTTTCTCTCACG--AG---ATTCGGGGACA-TAT

GTATCGGGCCGC-AACCAA--—-—-— -AA--—---— TGTA-TGT

GTATCGGGCCGC-AACCAAG -AA--—--- TGTG-TGT
GTATCGGGCCGC-AACCAA- -AA---TGTGAG-TGT
GTATTGGGCCGC-AGCTTGC -AA----TGGTA-TTT
GTATCGGGCCGC-AACCAA- -AA-———— TGTA-TGT
GTATCGGGCCGC-AACCAA- -AA-———— TGTG-TGT
GTATCGGGCCGC-AACCAA- -AA-——-- TGTG-TGT
GTATCGGGGCCGCAACCAA- —-AA---TATGTG-TGT
GTATCGGGCCGC-AACCAA- -AA--—---— TGTG-TGT
GTATAGGGCCGC-TACAAA- -GA---ATGACG-TAT
GTATCGGGCAGC-AACCAAA -AA----- TGTA-CGT
GTATCGGGCCGC-AACCAA- -AA----- TGTG-TGT
GTATCGGGCCGC-AACCAA- -AA---TATGTG-TGT
GTATTGGGCCGC-AACTTGC------TCCA----TTTT------CG--—---— AA--——— TGTA-TTT
GTATTGGGCCsC-AACACA-—---——— ATTGTCTCTTTCCTCGCTCCGGGG---A---TTGGACA-TAT
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GTATTGGGCCGC-AACAGTC TGTA-TTT
GTATTGGGCCGC-AACCAA--——-—-— TGTA-TGT
GTATCGGGCCGC-AACCAA-——-—-——— TGTA-TGT
GTATCGGGCCGC-AACCAA--——-—-— TGTT-TGT

GTATCGGGCCGC-AACCAA-——-—-———
GTATCGGGCCGC-AACCAA-—-—-———

GTATTGGGCCGC-AACCAA--——-——— TGTA-TGT
GTATCGGGCCGC-AACCAA--——-—-= AA---TATGTG-TGT
GTATAGGGCCGC-AACTAAACAATCGCACA----CCACCCCGTGTGCGT TTTGTGATTT
GTATCGGGCCGC-AACCAA-——-———— TGTG-TGT
GTATCGGGCCGC-AACCAA--——-—-— TGTG-TGT
GTATCGGGCCGC-AACCAA-——-—-——— TGTG-TGT
GTATAGGGCCGCGAACCAA-—--——— TGTG-TGT
GTATCGGGCCGC-AACCAA--——-——— TGTG-TGT
GTATAGGGCCGC-AACCAA--—-——— TGTG-TGT
GTATCGGGCCGC-AACCAA--—=-—-= TGTG-TGT

GTATAGGGCCGC-AGCAAAT

408 413 418 423 428 433 438 443 448 453 458 463 468 473
I I I I I I I I I I I I I I

S S S S S S A A N N N N N N N N N N N NN N N NN N N N NN NN NN
GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGT-TAGT---T-TA---CCCGGA-G-GTACGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGC-TAGA----ATA---CTCGGATG-GTACGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGT-TAGTAAAT-TA---CCCGGA-G-GTACGGAC-CCGGTGCC
GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGT-TAGT---T-TA---CCCGGA-G-GTACGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGT-TAGT-AATCCA---CCCGGATG-GTACGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGT-TAGT---T-TA---CCCGGA-G-GTACGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCGGGCCCGCCGCAAGCTC-GCT-TGG-~-—=-—~ TA---CCCGGATG-GTACGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCGGGCCCGCCGCAAGCTC-TGC-TAGT---T-TA---CCCG——————————————————————
GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-TGC-TAGT---T-TA---CCCGGATG-GTACGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGT-TAGTAAAT-TA---CCCGGA-G-GTACGGAC-CCGGTGCC
GCG-TCGGGCTCGCCGCAAGCCG-CGT-TAGA TA--TAACCGTTG-GTACGGAC-CTGGTGCC

GCG-TCGGGCTCGCCGCAAGCTG-CGT-TAGT----— TT---ACCCGTTG-GTACGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGT-TAGTAAAT-TA---CCCGGA-G-GTACGGAC-CCGGTGCC
GCG-TCGGGCCCGTCGCAAGCTC-GGC-TAT--—-—— AA---CCCGGATG-GTACGGAC-CTAGCGCC

GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGT-TAGT-AAT-TA---CCCGGA-G-GTACGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGT-TAGT-AAT-CA---CCCGGATG-GTACGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGT-TAGTAAAT-TA--CCCGGGAT--GTACGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGT-TAGT-AAT-CA---CCCGGA-G-GTACGGAC-CCGGTGCC
GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGC-TAGT-AAT-TA---CCCGGATG-GTACGGAC-CTAGTGCC
GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGTCTAGT-AATTGA---CCCGGATG-GTACGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGT-TAGT---T-TA---CCCGTGAGGTAGCGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGT-TAGT---T-TA---CCCGGA-G-GTACGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGT-TAGT---T-TA---CCCGGA-G-GTACGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGC-TAGT-AAT-TA---CCCGGATG-GTACGGAC-CTAGTGCC
GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGC-TAGT-AAT-TA---CCCGGATG-GTACGGAC-CTGGTGCC
gcg?tcaggcccgeccgcaagctc?ggt?tagt?aat?ta???ctcgga?g?gtacggac?ccggtgec
GCG-TCGGGCCCGTCGCAAGCTC-GGC-TAT-—--—-— AA---CCCGGATG-GTACGGAC-CTAGTGCC
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GCG-TCAGGCCCTCCGCAAGCTC-GGT-TAGT-TTT-GA---TCCCGGAG-GTACGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGT-TAGT-AAT-TA--CCC-GGT-G-GTACGGAC-CTAGTGCC
GCG-TCGGGCCCGCCGCAAGCTC-GGT-TAGT-AAT-TA---CCCAGATG-GTACGGAC-CTGGTGCC
GCGTTCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGT-TAGCAAAT-TA---CCCGGATG-GTACGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCAGGCCCGCCGC---TTC-AAT-—————— TTCTA---TCCCGTTG-GTACGGAC-CATGTGCC
GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGT-TAGT---T-TA---CCCGGA-G-GTACGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGT-TAGT-AAT-TA---CCCGGA-G-GTACGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCGGGCCCGCCGCAAGCTCGTGC-TAGT--AT-TA---CCCGGATG-GTACGGAC-CTGGTGCC

GCG-TCAGGCCCGTCGCAAGCTC-GAT-TAGG—---— TA---CCCGGATG-GTACGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCGGGCCCGTCGCAAGCTC-GGC-TAT-----— AA---CCCGGATG-GTACGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGT-CAGT----TTA---CCCGGAGGTGTACGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCAGGCCCGTCGCAAGCTC-GAT-TAGT-TCT-TA--CCC-GGT-G-GTACGGAC-CTAGTGCC
GCG-TCGGGCCCGCCGCAAGCTC-GGC-TAGT----TTA---CCCGGATG-GTACGGAC-CTGGTGCC
GCGTTCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGT-TAGTAAAT-TA---CCCGGATG-GTACGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCGGGCCCGTCGCAAGCTT-GAC-TAG-——--—— AA---CCCGGATG-GTACGGAC-TTTGCGCC
GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGC-TAGT-AAT-TA---CCCGGATG-GTACGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGT-TAGT----- TT--ACCCGGT-G-GTACGGAC-CTGGTGCC

GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGT-TAGT-AAT-TA---CCCGGT-G-GTACGGAC-CTAGCGCC
GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGT-TAGAGTAAATA---TCCGGAT--GTACGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCGGGCCCGCCGCAAGCTC-GGT-TAGT-AAT-TA---CCCGGA-G-GTACGGAC-CTGGTGCC

GCG-TCGGGCCCGCCGCAAGCTC-GGC-TAGT----TTA---CCCGGATG-GTACGGAC-CTGGTGCC
gcg?tcaggcccgecgcaagetce?ggt?tagt?aat?ta???cccgga?g?gtacggac?ctggtgec
GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGT-TAGT----- TT--ACCCGGT-G-GTACGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCGGGCCCGCCGCAAGCTC-GGC-TAGT----TTA---CCCGGATG-GTACGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCGGGCTCGCCGCAAGCTG-CGT-TAGTGACA-CA--CACCCGTTG-GTACGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCGGGCCCGCCGCAAGCTC-GTC-TAGG-—--~- TA---CCCGGATG-GTACGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGT-TAGT-TAT-TA--CCC-GGT-G-GTACGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGC-TAGA----~- TA---CTCGAGTG-GTACGGAC-CTGGTGCC

GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GAT-TAGTTCGTATAAGACCCGGT-G-GTACGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGT-TAGT-AAT-TA---CCCGGA-G-GTACGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGT-TAGT-AAT-TA--CCC-GGT-G-GTACGGAC-CTGGTGCC
GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GGT-TAGT---T-TA---CCCGGA-G-GTACGGAC-CTGGTGCC

GCG-TCCGGCTCGTCGCAAGCTC-GGT-CAGTTTAA-AA--GCCCGGTG--GTACGGAC-TTTGTGCC
P R R R L r il L il i b Lol

GCG-TCGGGCCCGCCGCAAGCTC-GAT-TAGG———-—— TA---CCCGGATG-GTACGGAC-CTGGTGCC
Pl e e L L e i i i i il il b i el i i)

GCG-TCAGGCCCGCCGCAAGCTC-GAT-CAGTGTAT-TC---TTCGGATG-GTACGGACGTTAGTGCC
P R R R R R R R R L kR L e L e E Pl R P i kb il i ke o ke T

476 481 486 491 496 501 506 511 516 521 526 531 536 541
I I I I I I I I I I I I I I
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GGCTCCGGGCCTGG-CCAGCTGTTGGC---AG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCTAGC--TT-
GGCTCCGGGCCTAG-TCAGCTGTTTGC---CG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT-
GGCTCCGGGCCTAG-CCAGCTGTTGGC--~-AG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT-
GGCTCCGGGCCTGG-CCAGCTGTTGGC--~AG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT-
GGCTCCGGGCCTAG-CCAGCTGTTGGC--~-AG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT-
GGCTCCAGGCCTGA-CCAGCTGTTGGC---AG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT-
GGCTCCGGGCCTAG-TCAGCTGTTGGC---AG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT
GGCTCCGGGCCTAG-TCAGCTGTTGGC---AG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT-
GGCTCCGGGCCTAG-CCAGCTGTTGGC---AG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT
GGCTTCGGGTCTAA-GCGGCTGTTGGT---TG-GCA-GAGATCTCT-GACTGGCCAGAA-————————
GGCTTCGGGCCTAA-CCGGCTGTTGGT---TG-GCA-GAGTTCTCG-GACTGGCCAAAATGAAA-———
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GGCTCCGGGCCTAG-CCAGCTGTTGGC---AG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT-----
GGCTCCGGGCCTAG-CCAGCTGTTGGC---TG-ACG-GTGACCTCT-GACTGGCCAAGC--TT-----
GGCTCCGGGCCTAG-CCAGCTGTTAGC---AG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT-————
GGCTCCGGGCCTAG-CCAGCTGTTGGC---AG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT----~—
GTCTCCGGAGCTAA-TCAGCTGTTTGC---AG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT-—--—
GGCTCCGGGCCTAA-CCAGCTGTTGGC---AG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT-—-——
GGCTCCGGGCCTAG-CCAGCTGTTGGT---TG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT-----
GGCTCCGGGCCTAG-CCAGCTGTTGGC---AG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT-----
GGCTCCGGGCCTGG-CCAGCTGTTTGC---AG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT----~—
GGCTCCGGGCCTGA-CCAGCTGTTGGC---AG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT-----
GGCTCCGGGCCTAG-CCAGCTGTTTGC---AG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT-—-——
GGCTCCGGGCCTAG-CCAGCTGTTGGT---TG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT----~—
GGCTCCGGGCCTAG-CCAGCTGTTGGC---AG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT-————

GGCTCCGGGCCTAG-CCAGCTGTTGGC---TG-ACG-GTGACCTCT-GACTGGCCAAGC--TT-----
GGCTCCGGACCTAA-CCAGCTGTTAGC---AG-GAG-GTGTCCTTG-GACTGGCCAAGC--TT-----
GGCTCCGGGCCTAA-CCAGCTGTTGGC---AG-GCG-GTGTCCTCGTGACTGGCCAAGC--TT----~—
GGCTCTGGGCCTAA-CCAGCTGTTAGC---AG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT-----
GGCTCCGGGCCTAG-CCAGCTGTTGGC---AG-GCG-GTGTCCTCG-AACTGGCCAAAC--TT--T-—
GGCTTCGGAGCTAGAAAAATTGTTAGC---CG-GCG-GTGTCCTTG-GACTGGCCAAGC--TT---——
GGCTCCGGGCCTGG-CCAGCTGTTGGC---AG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT----—
GGCTCCGGGCCTAG-CCAGCTGTTGGC---AG-GCG-GTGTCCTTG-GACTGGCCAAGC--TT----—
GGCTCCGGGCCTAG-TCAGCTGTTGGC---AG-GCG-GTGTCCTCGTGACTGGTCAAGC--TT-----
GGCTCCGGGCCTAG-TCAGCTGTTGGC---AG-ACG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TC----—
GGCTCCGGGCTTAG-CCAGCTGTTGGC---TG-ACG-GTGACCTCT-GACTGGCCAAAC--TT----—
GTCCCCGGGCCTGG-CCAGCTGTTTGC---AG-GCG-GTGTCCTTG-GACTGGCCAAGC--TT-----
GGCTCCGGGCCTAA-TCAGCTGTTGGC---AG-ACG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT----—
GGCTCCGGGCCTAG-TCAGCTGTTGGC---AG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT---——
GGCTCCGGGCCTAG-CCAGCTGTTGGC---AG-GCG-GTGTCCTCG-AACTGGCCAACC--TT----—
GGCTCCGGGCCTAG-CCAGCTGTTGGC---TG-ACG-GTGACCTCT-GACTGGCCAAAC--TT----—
GGCTCCGGGCCTAG-CCAGCTGTTGGC---AG-GCG-GTGTCCTCG-GACCGGCCAAGA--TA--T--
GGCTCCGGGCCTAA-CCAGCTGTTGGT---TG-GCG-GTGTCCTTG-GACTGGCCAAGC--TTT----
GGCTCCGGGCCTAA-CCAGCTGTTGGT---TG-GCG-GTGTCCTTG-GACTGGCCAAGC--TT----~—
GTCTCCGGAGCTAA-TCAGCTGTTTGC---AG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT-----
GGCTCCGGGCCTGA-CCAGCTGTTGGC---AG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT----—
GGCTCCGGGCCTAG-TCAGCTGTTGGC---AG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT----—

GGCTCCGGGCCTAA-CCAGCTGTTGGT---TG-GCG-GTGTCCTTG-GACTGGCCAAGC--TTT----
GGCTCCGGGCCTAG-TCAGCTGTTGGC---AG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT-----
GGCTTCGGGCCTAA-CCGGCTGTTGGT---TG-GCA-GAGTTCTCG-GACTGGCCAAAAT—-—-——-——
GGCTCCGGGCCTAG-TCAGCTGTTGGC---AG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT----~—
GGCTCCGGGCCTAA-CCAGCTGTTGGC---AG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT----~—
GGCTCCGGGCCTAG-TCAGCTGTTTGC---CG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT-————
GGCTCCGGGCCTAA-TCAGCTGTTAGC---AGTGCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TTT---~—
GGCTCCGGGCCTAG-CCAGCTGTTGGC---AG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT-————
GGCTCCGGGCCTAA-CCAGCTGTTGGC---AG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGCTTTT-————
GGCTCCGGGCCTGG-CCAGCTGTTGGC---AG-GCG-GTGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TT-----

GGCTCCGGATCTGA-CCAGCTGTTGGC---CG-ACG-ATGTCCTCG-GACTGGCCAAGC--TC-----
PR R R R Ll kL il i b iRl
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176
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544 549 554 559 564 569 574 579 584 589 594 599 604 609
| | | | | | | | | | | | | |

Pen pen 22°22°2°2°2°2°222°2°2°2°2°2°2°2°2°22°22°22°22°22°22°2222°222222°22°222222222222222°2°2°2°°2°°
Rhi bri ----C---GA-----—-———-————- ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTACTCTCAGGACC
Cer clo -—-—--T---GA-—-————————————— ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTCCTCTCAGGACC
The ala ----T---GA-—-——--—-————————— ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTCCTCTCAGGACC
Rhi bru ----C---GA-------———————— ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTACTCTCAGGACC
Par tra ----T---GA--—-——-—————————— ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTCCTCTCAGGACC
Hal lou ----C---GA-—-—————————-—- ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTACTCTCAGGACC
Ala eph ----T---GA--—-——————————--— ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTCCTTTCAGGACC
AUg MDD ————m T T T T T T
Aug cae ----T---GA---————————-—-—- ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTACTTTCAGGACC
The bra ---—-T---GA-———-—————————— ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTCCTCTCAGGACC
Pse sp --——-—-G-—--AA-—————————————— AATACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTACTCTCAGGACC
Pse sim ---TCTATATTCATATAGATACGA-TATACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTACTCTCAGGACC
The bas ----T---GA----——————————— ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTCCTCTCAGGACC
Neo aen ----T---AA--—————————————— ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTCCTCTCAGGACC
Ais cup ----T---GA--———————————-- ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTCCTCTCAGGACC
Par aff -——--T---GA-——-——-—-——————- ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTCCTCTCAGGACC
Tem spl ----T---GT-----—--—-——-—-— ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTCCTCTCAGGACC
Par bar ----TTT-GAT---———-—-——————~ ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTCCTCTCAGGACC
And mic —----T---GA--———=————=—=—- ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTCCTCTCAGGACC
Chl cya ----T---GA--——-——————————— ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTCCTCTCAGGACC
Isc zon —--—-C---GA-—-————=———=————- ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTACTCTCAGGACC
Cor cog —----C---GA-—————————————— ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTACTCTCAGGACC
Isc les ———--C---GA--—-——=—=——————- ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTACTCTCAGGACC
Nea see ----TC--AA-——-——————————-—— ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTCCTCTCAGGACC
Nea sp ----T---GA---————————-———- ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTCCTCTCAGGACC
Ais sp ?2??2t???ga???????????????attaccggtcagcgacgctactgectttgggtectctcaggace
Neo spl ----T---GA---——--———=-———— ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTCCTCTCAGGACC
Cae spl ----T---GA-—————————————— ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTACTCTCAGGACC
Aes tur ----T---GA---———————————-— ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTACTCTCAGGACC
Cae ine ----T---GA-—-——-———————-—- ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTACTCTCAGGACC
Meg gui -TGTTTTCGAATCACAT-------- ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTACTTTCAGGACC
Cae mou ----T---GA---—-—-—-—-—-—-—-—-—-—-—— ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTACTCTCAGGACC
Rec cat ----C---GA----————-——-———— ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTACTCTCAGGACC
Ais cog —=--T---GA-——————————=———- ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTCCTCTCAGGACC
Aug sem —----A---GA-—-————————————— ATTACCGATCAGAGACACTACTGCTTTGGGTACTTACAGGACC
Ala aur ----T---GA---————————-——--— ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTACTTTCAGGACC
Neo oio ----T--—--A--————————————-— ATTACCGGTCAGCGACsCTACTGCTTTGGGTCCTCTCAGGACC
Duf spl ----C---GA--————————————— ATTACCGGTCGGCGACGCTACTGCTTTGGGTACTCTCAGGACC
Sti eic ----T---GA--————————————— ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTACTCTCAGGACC
Aug JIR ----T---GA--——-—————=—————— ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTACTTTCAGGACC
Noc fur ----TCTTGAATCAC------—---- ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTACTTTCAGGACC
Neo mel ----T---GA-———-—————————— ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTCCTCTCAGGACC
Xen nig ----GTTTGACAAATG----—-—--- ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTACTTTCAGGACC
Mna spl ---TC---AA---——————————--— ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTCCTCTCAGGACC
Meg ins ----T---GA-—-—-———————-—=- ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTCCTCTCAGGACC
Tem sp2 —----T---GT---——————————-— ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTCCTCTCAGGACC
Cae sp —----T---GA-————————————-— ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTACTCTCAGGACC
Aug
Ais
Meg ——ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTCCTCTCAGGACC
Aug rep --——--T---GA--—-—=—————————— ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTACTTTCAGGACC
Pse pan ----TATTGA----—-—————————— AATACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTACTCTCAGGACC
Ala ura ----T---GA-—-——-———————-——- ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTACTTTCAGGACC
Ari pal ----T---GA-————————————--— ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTACTCTCAGGACC
Per sem ----T---GA-—-—-———-————-—- GTTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTCCTCTCAGGACC
Mic lar ---TA---GA-—-——-—————————= ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTCCTCTCAGGACC
Ais spa ----T---GA-———-—————————--— ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTCCTCTCAGGACC
Aes pol -—----T---GA--————————————— ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTACTCTCAGGACC
Rhi inf —-—-ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTACTCTCAGGACC
tyl —===T---GA-—-————————————— AATACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTCCTCTCAGGACC
met VNN AN N A N NN N AN N AN A A N A N NN N A N AN N N N A N M A A N N N A N A A A N i S A A A e e
pom —==-T---GA-—————————————— ATTACCGGTCAGCGACGCTACTGCTTTGGGTACTTTCAGGACC
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14 Cor cog

151
158
159
176
177
185
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194
196
212
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21 Aug sem

248
253
254
267
268
269

Ala
Neo
Duf
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Noc

aur
oio
spl
eic
JIR
fur

26 Neo mel
270 Xen nig
271 Mna spl
30 Meg ins
328 Tem sp2
329 Cae sp

PRV 2222222222222222222222222°

612 617 622 627 632 637 642 647 652 657 662 667 672 677
I | I | I | I | I | I | I |

PR R R R R R R R R R R R R0 2022022022022222222222°22°2°2°2°

CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACATG----TAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACTCG--TTTAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACTC----TTAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACATG----TAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACTTG-TTTGAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACATG----TAAACCTAAA

CGTCTTGAAACCCGGACCAAGGAGTCTAACCTGTGCGCGAGTCATTGGGACTCG--TTTAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACTCT----TAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACTC----TTAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACA-———————————————
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACTTG---TAAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACTCG---TTAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACTTG---TGAAACCTAAA

CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCACTGGGACTTG----TAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACATG----TAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACTTG----TAAACCTAAA

CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACTTG-TGTGAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACTTG-TGTGAAACCTAAA

CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACTTG----TAAACCTGAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCCAGTCATTGGGACTTG----TAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACATG----TAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCAAGTCATTGGGACATG----TAAACCTAAA

CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACTTG-TGTGAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACTTG-~--TGAAACCTARA
cgtcttgaaacacggaccaaggagtctaacatgtgcgcgagtcactgggacttg????taaacctaaa
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACTTG-TGTGAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACATG-—---TAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCACTGGGACTTG----TAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACTCG--TTTAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACTCG--ATTAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGATATG----TAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACATG--~--TAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCACTGGGACTTG-
CGTCTTGAA-————— === == —————— e —————————
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACTCG--TTTAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACTTG-TGTGAAACCTAAA

CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGATATA----TAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACTCT--ATGAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACTCT----TAAACCTAAA

CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACTCG-AATTAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACTTG-TATGAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACTCG--ATTAAACCTAAA

CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCACTGGGACTTG----TAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCACTGGGACTTG----TAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACTTG----TAAACCTAAA

CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACTCAATTTTAAACCTAAA
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CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACTGT-—--TAAACCTAAA
cgtcttgaaacacggaccaaggagtctaacatgtgcgcgagtcactgggacttg????taaacctaaa
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCACTGGGACTTG----TAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACTCT----TAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACTTG----TAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACrTGTGCGCGAGTCATTGGGACTCG--TTTAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCACTGGGACTTG--~--TAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACTCG--TTTAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCACTGGGACTTG-—--TAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCACTGGGACTTG-—--TAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCACTGGGACTTG---TGAAACCTAAA
CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACATG----TAAACCTAAA

CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACAGA---GTAAACCTAAA

22222 R R R R R R R R R R R R R R R R R R R R R 2R R 2222222222222 2°22°22°22°22°22°22°2°?

CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACTCG--TTTAAACCTAAA
P R R R R R R R L kR L e E  l e R i ki b il el ke o Lo T

CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTTGGATTTT----GAAACCTAAA
Pl R e R e e L el i i i i i il il b i el i i)

CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGTGCGCGAGTCATTGGGACATG----TAAGCCTAAA
P R R R R e e L il il i koLt

680 685 690 695 700 705 710 715 720 725 730 735 740 745
| | | | | | | | | | | | | |

22222 R R R R R R R R R R R R R R R R R R R 2R 2R 2R 2222222222222 2°22°22°22°22°2222°2°?

GGCGCGATGAAAGTGAAGGTTGGC-CTTT-- —-GC--GTCGACCGATGGAGGAT-GGGCCGCGT

GGCATAATGAAAGTGAAAGTCGAT-CTTT---—----— GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCTGCGT
GGCGTAATGAAAGTGAAAGTTGAC-C-TT---—-—---- GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
GGCGCAATGAAAGTGAAGGTTGGC-CTTT---—---— GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
GGCATAATGAAAGTAAAAGTTGAC-CTTT---—----- GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
GGCGCAATGAAAGTGAAGGTTGGC-CTTC--————--— GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT

GGCATAATGAAAGTAAAAGTCGAC-TTTT---TGCAACA--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT

GGCATAATGAAAGTAAAAGTCGAT-CTTT---——--— GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
GGCGTAATGAAAGTGAAAGTTGAC-C-TT---—---- GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
GGCATAATGAAAGTAAAAGTCGACGCTTC-—-—---- GCGCGTCGACAGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
GGCGTAATGAAAGTGAAAGTTGAC-C-TT---—----- GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
GGCATAATGAAAGTAAAAGTCGTT-CTTA-—--—----— GC--ATCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
GGCATAATGAAAGTAAAAGTCGAC-CTTC-—-—---- GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT

196 Rec
212 Ais
21 Aug
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254 Duf
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000Pen

GGCATAATGAAAGTGAAAGTTGAC-CTTT--

GGCrTAATGAAAGTAAAAGTCGT--CCAT-
GGCATAATGAAAGTGAAAGTTGAC-CTTT-
GGCATAATGAAAGTAAAAGTCGAG-CTTT-
GGCACAATGAAAGTAAAAGTCGAC-CTTT-
GGCGCAATGAAAGTGAAAGTTGAC-CTTT-
GGCGCAATGAAAGTGAAGGTAGGC-CTTT-

GGCATAATGAAAGTAAAAGTCGTT-CTTA-
GGCGCAATGAAAGTGAAAGTCGTATCTTA-
GGCGTAATGAAAGTAAAGGTTGAC-CTTT-
GGCATAATGAAAGTGAAAGTTGAC-CTTT-
GGCATAATGAAAGTGAAAGTTGAC-CTTT-
GGCGGAATGAAAGTGAAAGTCGCATCTTT-

—-GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
- —-GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
- -GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
- -GC--ATCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
- -GC--ATCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
- --GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
- -GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
- -GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
- —-GC--ATCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
7777777 GC--ATCGAGTGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT

-GC--ATCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
-GC--ATCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
--GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
-GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
——————— GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
——————— GC--ATCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
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GGCGCAATGAAAGTGAAGGTTGGC-CTTT-——————— GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
GGCGTAATGAAAGTAAAAGTCGAC-CTTT-——-———-— GC--GTCGACCGAGGGAGGATGGGGCCGCGT
GGCATAATGAAAGTAAAAGTCGAT-CTTT----— AAAAA--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
GGCATAATGAAAGTAAAAGTCGTT-CWwTA-—-—-————— GC--ATCGACCGAGGGAGGAT-GGGGCGCGT
GGCGCAATGAAAGTGAAGGTCGGC-CTTT---—-—-——— GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGTGT
GGCGCAATGAAAGTAAAAGTCGTCGCTTC-—————-— GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
GGCATAATGAAAGTAAAAGTCGAT-CTTT----—-—— GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
GGCATAATGAAAGTGAAAGTTGAC-CTTT----——-—— GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
GGCATAATGAAAGTAAAAGTCGTT-CTTA--—-———— GC--ATCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
GGCGTAATGAAAGTGAAAGTTGAC-CTTT---—-—-——— GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
GGCATAATGAAAGTARAAGTTGAC-CTT--—-—-——-— GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
GGCATAATGAAAGTAAAAGTTGAC-CATT-—-—-—-—-——— GCTGGTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
GGCATAATGAAAGTAAAAGTCGT--CCAT--—-—-—-—-—-— GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
GGCATAATGAAAGTGAAAGTCGAG-CTTT----—-—— GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
GGCATAATGAAAGTAAAAGTCGAT-CTTT----—-—— GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
ggcataatgaaagtaaaagtcgac?cttc????????gc??gtcgaccgagggaggat?gggccgegt
GGCATAATGAAAGTAAAAGTTGAC-CTT-----—=-—~ GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
GGCATAAkKGAAAGTAAAAGTCGAT-CTTT-—--————— GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
GGCGTAATGAAAGTGAAGGTCGACGCTTC-—-——-—-— GGCGTCGACAGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
GGCATAATGAAAGTAAAAGTCGAT-CTTTTTTTTAAAAA--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
GGCATAATGAAAGTAAAAGTTGAC-CTTT---—-—-—--— GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
GGCATAATGAAAGTGAAAGTCGAT-CTTT----—-—— GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCTGCGT
GGCGTAATGAAAGTAAAAGTTGAC-CTTT----—-—— GC--GTCGACCTAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
GGCATAATGAAAGTAAAAGTCGAC-CTTC--—=-—=—~ GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
GGCATAATGAAAGTAAAAGTTGAC-C-TT----——-—- GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
GGCGCAATGAAAGTGAAGGTTGGC-CTTT---—-—-—-— GC--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
GGCGCAATGAAAGTGAAGGTTGATCGTTT-—-—-——-— GC--ATCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT
DRVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVNVVVVVNVNV2NN222N222222222°
GGCATAATGAAAGTAAAAGTCGAT-CTTT----— AAAAA--GTCGACCGAGGGAGGAT-GGGCCGCGT

eleiririeieirieieie e e ieieir i ieie e e oo ir e oot ie e deie e Re e i de e de R e Re e R de Re e R dr Re e R Re ReRe Srdr Re Re Rr e Re Re R Rr Re Re Rr de ]

748 753 758 763 768 773 778 783 788 793 798 803 808 813
I | I | I | I | I | I | I |

TACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTGCGAGAAGAGAGAGATTTCATCAAA
TACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTGCGAGAAGAGAGAGATTTCATCAAG
CACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTTCGAGAAGAGAGAGATTTCATCAAG
TACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTGCGAGAAGAGAGAGATTTCATCAAG
CACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTGTCATTGCGAGAAGAGAGAGATTTCATCAAA
TACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTACTCATTGCGAGAAGAGAGAGATTTCATTAAG
CACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTGCGAGAAGAGAGAGATTTCATCAAG
————————————————————————————————————————————————————— AGAGATTTCATCAAG
CACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTGCGAGAAGAGAGAGATTTCATCAAG
CACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTTCGAGAAGAGAGAGATTTCATCAAG
————————————————————————————————————————————————————— AGAGATTTCATCAAG
CACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTACGAGGAGG-AGAGATTTCATTAAA
CACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTTCGAGAAGAGAGAGATTTCATCACG
CACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTGCGAGAAGAGAGAGATTTCATTAAG
CACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTGTCATTGCGATAAGAGAGAGATTTCATCAAG
CACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTGTCATTGCGAGAAGAGAGAGATTTCATCAAG
CACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTGCGAGGAGAGAGAGATTTCATCAAG
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CACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTGTCATAGCGAGAAGAGAGAGATTTCATCAAG
CACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCTATCTCATTGCGAGAGAAGAGAGATTTCATTAAG
CACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTGCGAGAAGAGAGAGATTTCATTAAG
TACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTGCGAGACGAGAGAGATTTCATCAAG
TACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTGCGAGAAGAGAGAGATTTCATCAAA
TACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTGCGAGAAGA-AGAGATTTCATCAAG
CACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCTATCTCATTGCGAGAAGAGAGAGATTTCATTAAG
CACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTGCGAGAAGAGAGAGATTTCATTAAG
cacta??tgcggcctcgcactcccggggegtctegttgtcattgecgataagagagagatttcatcaag
CACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTGCGAGAAGAGAGAGATTTCATTAAG
CACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTGCGAGGAGAGAGAGATTTCATCAAG
TACGA--TGCGGCCTTGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTGCGAGAAGAGAGAGATTTCATTAAG
CACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTGCGAGAAAAGAGAGATTTCATCAAA
CACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTGTCATAGCGAGAAGAGAGAGATTTCATCAAA
TACGA--TGCGGCCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTGCGAGAAGAGAGAGATTTCATCAAG
TACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTGCGAGAAGAGAGAGATTTCATCAAG
CACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTGTCATTGCGATAAGAGAGAGATTTCATCAAG
TGCGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTGTCATTGCGAGAAGAGAGAGATTTCATCAAG
CACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGCTCTCATTGCGAGAAGA-AGAGATTTCATTAAG
TACGATTTACGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTGCGAGAAGA-AGAGATTTCATTAAA
CAAGG--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTGCGAGAAGAGAGAGATTTCATCAAG

CACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTGTCATAGCGAGAAGAGAGAGATTTCATCAAA
TACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTGCGAGAA-—-AGAGATTTCATTAAA
CACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTGTCATAGCGAGAAGAGAGAGATTTCATCAAA
CACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTACGAGAAGAGAGAGATTTCATCAAG
CACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTGCGAGAAGAGAGAGATTTCATCAAG
CACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTGCGAGAAGAGAGAGATTTCATCAAG
CACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTGCGAGAAGAGAGAGATTTCATCAAG

TACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTGCGAGAAGAGAGAGATTTCATCAAG
CACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTGCGAGGAGAGAGAGATTTCATCAAG
CACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTGTCATTGCGATAAGAGAGAGATTTCATCAAG
CACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTGCGAGAAGAGAGAGATTTCATCAAG
TACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTGCGAGAAGAGAGAGATTTCATTAAG
TACGA--TGCGGCCTCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATTGCGAGAAGAGAGAGATTTTATCAAA

816 821 826 831 836 841 846 851 856 861 866 871 876 881
I \ I \ I \ I \ I \ I \ I \

AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGATTGTGCTGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGATTGTGCTGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCCGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
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AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCTGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGAACATCTCAGGCTGACTGTGCCGTATTAATTGTTGCTGCCGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCCGATTGTGCTGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATCACTGGCACATCTCAGGCTGACTGTGCTGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCCGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGAACATCTCAGGCTGACTGTGCCGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGAACATCTCAGGCTGACTGTGCCGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCTGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCTGTATTAATCGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCTGTATTAATCGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCTGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCCGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCTGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCCGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGATTGTGCCGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCTGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCTGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCTGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGATTGTGCTGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGATTGTGCAGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGATTGTGCTGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCTGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCCGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
aacatgattactggtacatctcaggctgactgtgctgtattaattgttgctgctggtactggtgaatt
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCCGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGATTGTGCTGTATTAATTGTCGCTGCTGGTACCGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCGCAAGCTGACTGTGCCGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCCGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCCGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGATTGTGCTGTATTAATTGTCGCTGCTGGTACCGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGATTGTGCTGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT

AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCCGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
Pl R e L Ll E L  a L E r l ilrl i il il il b il i)

AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCCGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCCGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAAGCTGATTGTGCTGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCAGATTGTGCTGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGCGAATT
PRRRRVRRVVVRVVRVVVNNNNNVNNNVNVNNNNVNVNNNVVNNYNNNVNNNVN2N2RNN222722227272°
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCCGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCCGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCCGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCCGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCCGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGATTGTGCCGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCCGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
2222222222 2222222 222222222222 2222222222222 22222°2222°22222°22222222°22°?

aacatgattactggtacatctcaggctgactgtgctgtattaattgttgectgectggtactggtgaatt
lraririeieirieieieir e ieieiririeieir i ieieir i ieie i ie e e e e e e i e e de R e e e R dr Re e R e e de R e Rede Sr e e Re Rr de e Re R hr Rr Rr Rr i)

AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCTGTATTAATCGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
2222 PR R PR R PR R PR R R PR R R PR R PR R PR 2P0 202022220222 2°2222°2°2222°2°?

AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCCGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCTGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCCGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATKATTACTGGTACATCGCAAGCTGACTGTGCCGTATTAATCGTGGCCGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGATTGTGCTGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGATTGTGCTGTATTAATTGTCGCTGCTGGTACCGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCTGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCCGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGAACATCTCAGGCTGACTGTGCCGTATTAATTGTTGCTGCCGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGATTGTGCTGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
PR PR R R R R PR R R R R R PR 2R 2R 222222222222 22222°22222°222°2222722°2°

AACATGATTACTGGTACATCTCAAGCTGATTGCGCTGTATTGATAGTCGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCCGATTGTGCTGTATTAATTGTCGCCGCCGGTACCGGTGAATT
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AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGATTGTGCTGTATTGATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCCGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAAGCCGATTGTGCGGTATTAATTGTTGCTGCCGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGACTGTGCCGTATTAATTGTTGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCCCAAGCTGATTGTGCTGTGTTGATTGTCGCTGCTGGTACTGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGATTGTGCTGTATTAATTGTCGCTGCTGGTACCGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGATTGTGCTGTTTTAATTGTTGCTGCCGGTACCGGTGAATT
AACATGATTACTGGTACATCTCAGGCTGATTGTGCTGTATTAATTGTCGCTGCTGGTACTGGTGAATT

884 889 894 899 904 909 914 919 924 929 934 939 944 949
| | | | | I | I | | | | | |

CGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACTCGTGAGCACGCTTTGCTTGCTTTCACTCTTGGTGTGA
TGAGGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTTTGGGAGTCA
CGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
TGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
CGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTTGCTTTTACTCTTGGTGTAA
TGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACYCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTGGGAGTCA
TGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACTCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTGGGTGTAA
CGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACTCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
CGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTTGCTTTTACTCTTGGTGTAA
CGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTTGCTTTTACTCTTGGTGTAA
TGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
TGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTGA
TGAAGCCGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACCCTTGGTGTGA
TGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
CGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
TGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
CGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTGA
CGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
TGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTGA
CGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
CGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
CGAAGCTGGTATTTCGAAAAACGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTCGGTGTAA
TGAAGCCGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTGGGAGTCA
CGAAGCTGGTATTTCGAAAAACGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTCGGTGTAA
CGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
CGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
tgaagctggtatttcgaaaaatggacaaacccgtgagcatgctctgctcgettttactcttggtgtaa
CGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
TGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACTCGTGAGCATGCTCTGCTTGCTTTCACTCTCGGCGTAA
TGAAGCCGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
TGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
TGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
TGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACTCGTGAGCATGCACTGCTTGCTTTCACTCTCGGCGTAA
TGAAGCCGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTGGGAGTCA

TGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
P R R L Ll bl L il il Lot

TGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
CGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
CGAAGCTGGTATTTCGAAGAATGGACAAACTCGTGAACATGCTCTGCTCGCTTTCACTCTTGGTGTAA

TGAAGCTGGTATTTCTAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
P e e L L L L L L i L L i L il b il i il

TGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
CGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
CGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
TGAAGCCGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
TGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
CGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA

CGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTCGGTGTAA
P e e L L e L L L i L L i b il i il b il

tgaagctggtatttcgaaaaatggacaaacccgtgagcatgetctgetegettttactettggtgtaa
PRV 2222222222222202222022222222022222222222°22°2°2°2°

TGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTGA
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PRV 2222222222222222222222222°

CGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
TGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
TGAAGCCGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
TGAGGCCGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTGA
TGAAGCCGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTGGGCGTCA
CGAAGCCGGTATTTCGAAGAATGGACAAACCCGTGAGCATGCCTTGCTTGCTTTCACTTTGGGTGTAA
TGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
CGAAGCTGGAATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
CGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTTGCTTTTACTCTTGGTGTAA
CGAAGCTGGTATTTCGAAGAATGGACAAACTCGTGAACATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
PRRVVVVRV2VRVV2VVV2VVVVVV2VVVNVNNNNVVNNVV2N2VVV222V222222222727222722°
CGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACACGTGAGCACGCTTTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTCA
CGAAGCTGGTATTTCAAAGAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTCACTCTGGGTGTGA
CGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACTCGTGAGCATGCTTTGCTCGCTTTTACTCTGGGTGTCA
TGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
TGAAGCTGGTATTTCAAAGAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTTGCTTTCACTCTGGGTGTAA
CGAAGCTGGTATTTCGAAAAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTTACTCTTGGTGTAA
CGAAGCTGGTATTTCGAAGAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTTGCTTTCACCCTGGGTGTAA
TGAAGCTGGTATTTCGAAAAACGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTTGCTTTCACTCTCGGCGTAA
CGAAGCTGGTATTTCGAAGAATGGACAAACTCGTGAGCATGCTCTGCTCGCTTTCACCCTGGGTGTGA
TGAAGCTGGTATTTCAAAGAATGGACAAACCCGTGAGCATGCTCTGCTAGCTTTCACTCTGGGTGTGA

952 957 962 967 972 977 982 987 992 997 1002 1007 1012
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AGCAGCTGATTGTTGGTGTTAACAAGATGGACTCTACTGAACCACCATACTCCGAATCTCGTTTCGAA
AGCAATTGATTGTTGGCGTGAACAAAATGGATTCTACTGAACCAGCATACTCCGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCCGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCGGAAGCCCGATTTGAA
AGCAATTGATTGTTGGCGTGAACAAAATGGATTCTACTGAACCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
AACAGTTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCGGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCGGAAGCCCGATTTGAA
AACAGTTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGCGTAAACAAGATGGACTCTACTGAACCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGCGTAAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
AACAGTTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTGTACTGAACCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGTGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCCGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCTGAGGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCGTACTCTGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAAATGGATTCTACTGAACCACCATACTCCGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCGTACTCTGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCTGAGGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTGTACTGAACCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
aacaattgattgttggtgtgaacaaaatggattctactgaaccaccatactctgaagcccgatttgaa
AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTGTACTGAACCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATCGTTGGTGTGAACAAGATGGACTCTACCGAACCACCATACTCCGATGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGACTCTACTGAGCCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATCGTTGGCGTGAACAAAATGGATTCTACTGAACCACCATACTCCGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATCGTTGGTGTGAACAAGATGGACTCTACCGAACCACCATACTCCGATGCCCGATTCGAA
AGCAATTGATTGTTGGTGTGAACAAAATGGATTCCACTGAACCACCATACTCCGAAGCCCGATTTGAA

AACAATTGATTGTTGGTGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
22222 R PR R R PR R PR R R PR R R PR R PR R0 2020222°202222°2222°2°22°2°2°2°?

AACAATTGATCGTTGGCGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTGTACTGAACCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
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AGCAGCTGATCGTTGGTGTTAACAAGATGGACTCCACTGAACCACCATACTCTGAAGCTCGATTTGAG
AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAAATGGATTCTACTGAACCACCATACTCTGAAGCCCGTTTTGAA
P R R R R R R R R R L L L R L el e R R 2]

AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTGTACTGAACCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
AACAACTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCCGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAAATGGATTCTACTGAGCCACCATACTCCGAAGCCCGATTTGAA
2R PR R PR R PR R PR R PR PR R PR R R0 PR 22222222022 2°2°2222°2222°2°2°?

aacaattgattgttggtgtgaacaagatggattctactgaaccaccatactctgaagcccgatttgaa
elrdririeieieirieirieirieiriririeirieiriviriririeir i irieir i e e e i e ie ir ie e de ir ie e dr dr Re e Rr dr Re e Rr ar R e Rr A R e Re Ar Rr Ar Rr Ar R i)

AACAATTGATTGTTGGCGTAAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
222222222222 2222222 2R 2R 2222222222222 22222°2222°22222°222222222°2°?

AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGTGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCGCCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGTGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGACTCTACTGAGCCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
AGCAATTGATTGTTGGCGTGAACAAAATGGATTCTACTGAACCACCATACTCCGAAGCCCGATTTGAA
AACAGTTGATCGTTGGTGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCCGAATCCCGATTCGAA
AACAATTGATTGTTGGTGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA

AACAGCTGATCGTTGGTGTTAACAAGATGGACTCTACTGAACCACCATACTCTGAAGCTCGATTTGAA
2R 2R PR R PR R PR R PR R R PR PR R R0 202222720222°22222°2222°2°2°?

AGCAATTGATTGTTGGTGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCCGAGGCTCGATTCGAA
AACAATTGATCGTTGGTGTGAACAAAATGGATTCTACCGAACCACCATACAGCGAAGCCCGATTCGAA
AGCAACTGATCGTCGGAGTGAATAAGATGGATTCCACTGAACCACCATACTCTGAGGCTCGATTTGAG
AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTCTACTGAACCACCATACTCCGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGTGTGAATAAAATGGATTCTACTGAACCACCATACTCCGAACCCCGATTTGAA
AACAATTGATTGTTGGCGTGAACAAGATGGATTGTACTGAACCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
AGCAACTGATTGTCGGTGTAAACAAGATGGATTCCACCGAGCCACCATACTCCGAGACTCGATTCGAG
AACAATTGATCGTTGGTGTGAACAAGATGGACTCTACTGAACCACCATACTCCGAAGCCCGATTTGAA
AACAATTGATCGTTGGTGTGAACAAGATGGATTCCACCGAACCACCATACTCTGAAGCCCGATTTGAA
AACAACTAATCGTTGGTGTTAACAAGATGGATTCTACTGATCCACCATACTCCGAAGCCCGATTTGAA
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I I I I I I I I I I I I I I
GAAATCAAGAAAGAAGTATCTTCCTACATCAAAAAAATTGGTTACAACCCCGCTGCTGTTGCATTCGT
GAAATCAAGAAGGAAGTATCATCCTACATTAAGAAAATTGGTTACAATCCTTCCGCTGTTGCATTTGT
GAAATTAAGAAGGAAGTATCGTCGTACATTAAAAAAATTGGTTACACTCCTGCCGCTGTTGCATTTGT
GAAATCAAGAAAGAAGTATCGTCGTACATTAAGAAAATTGGTTACACGCCTGCTGCTGTTGCATTTGT
GAAATCAAGAAAGAAGTATCCTCGTACATCAAGAAAATTGGTTATACTCCTGCTGCTGTTGCATTCGT
GAAATCAAGAAGGAAGTATCATCCTACATTAAGAAAATTGGTTACAATCCTGCCGCTGTTGCATTTGT
GAAATCAAGAAGGAAGTGTCGTCCTACATTAAGAAAATTGGTTACAATCCTGCTGCTGTTGCATTCGT
GAAATTAAGAAGGAAGTATCCTCGTATATCAAGAAAATTGGTTACACTCCCGCCGCTGTTGCATTCGT
GAAATCAAGAAAGAAGTATCCTCGTACATCAAGAAAATTGGTTATACTCCTGCTGCTGTTGCATTCGT
GAAATCAAGAAAGAAGTATCCTCGTACATCAAGAAAATTGGTTATACTCCTGCTGCTGTTGCATTCGT
GAAATCAAGAAAGAAGTATCGTCATACATTAAGAAAATTGGTTACACTCCTGCTGCTGTTGCATTTGT
GAAATTAAGAAGGAAGTATCATCATATATTAAGAAAATTGGTTACACTCCTGCTGCTGTTGCATTCGT
GAAATTAAGAAGGAAGTATCGTCATACATTAAKAAAATTGGTTACACACCCGCCGCTGTTGCATTCGT
GAAATCAAGAAAGAAGTATCGTCGTACATTAAGAAAATTGGTTACACTCCTGCTGCTGTTGCATTTGT
GAAATCAAGAAGGAAGTATCGTCATACATTAAGAAAATTGGTTACACTCCTGCCGCTGTTGCATTCGT
GAAATCAAGAAGGAAGTATCATCATACATTAAGAAAATCGGTTACACGCCTGCTGCTGTTGCGTTCGT
GAAATCAAGAAGGAAGTATCGTCGTACATTAAGAAAATTGGTTACACTCCTGCCGCTGTTGCATTCGT
GAAATAAAGAAGGAAGTATCGTCGTACATTAAGAAAATTGGTTACACTCCTGCCGCTGTTGCATTCGT
GAAATCAAGAAGGAAGTATCGTCATACATTAAGAAAATTGGTTACACTCCTGCTGCTGTTGCATTCGT
GAAATCAAGAAGGAAGTATCGTCATACATTAAGAAAATTGGTTACACTCCTGCCGCTGTTGCATTCGT
GAAATCAAGAAGGAAGTATCGTCATACATTAAGAAAATTGGTTACACTCCTGCCGCTGTTGCATTCGT

GAAATCAAGAAGGAAGTATCGTCCTACATTAAGAAAATTGGTTACAATCCCGCTGCTGTTGCATTCGT
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GAAATCAAGAAGGAAGTATCATCCTACATTAAGAAAATTGGTTACAATCCCCTCGCTGTTGCATTTGT
GAAATCAAGAAGGAAGTATCGTCCTACATTAAGAAAATTGGTTACAATCCCGCTGCTGTTGCATTCGT
GAAATCAAGAAGGAAGTATCGTCATACATTAAGAAAATTGGTTACACTCCTGCCGCTGTTGCATTCGT
GAAATCAAGAAGGAAGTATCGTCATACATTAAGAAAATTGGTTACACTCCTGCCGCTGTTGCATTCGT
gaaattaagaaagaagtatcgtcgtacattaagaaaattggttacacgcctgececgetgttgegttegt
GAAATCAAGAAGGAAGTATCGTCATACATTAAGAAAATTGGTTACACTCCTGCCGCTGTTGCATTCGT
GAAATCAAGAAGGAAGTGTCGTCTTACATTAAGAAAATTGGTTACAACCCAGCAGCAGTTGCATTCGT
GAAATCAAGAAGGAAGTATCATCGTACATTAAGAAAATTGGTTACACTCCCGCCGCTGTTGCGTTCGT
GAAATCAAAAAGGAAGTATCGTCGTACATTAAGAAAATTGGTTACACTCCTGCCGCTGTTGCATTTGT
GAAATCAAGAAGGAAGTATCGTCGTACATTAAGAAAATTGGTTACACTCCTGCCGCTGTTGCATTCGT
GAAATCAAGAAAGAAGTGTCGTCTTACATTAAGAAAATTGGCTACAACCCGGCAGCTGTTGCATTCGT
GAAATCAAGAAAGAAGTATCATCCTACATTAAGAAAATTGGTTACAATCCTGCCGCTGTTGCATTTGT

GAAATCAAGAAGGAAGTATCATCGTACATTAAGAAAATCGGTTACACGCCTGCTGCTGTTGCATTCGT
PRRRRVRRVVVRVV2RVVVNNNNNVNNNVNVNNANVNVNNNVVNNRNNNVNNNVN2NRNN222722227272°
GAAATCAAGAAGGAAGTATCCTCGTACATCAAAAAAATTGGTTACACTCCTGCCGCAGTTGCATTCGT
GAAATCAAGAAGGAAGTATCGTCATACATTAAGAAAATTGGTTACACTCCTGCCGCTGTTGCATTCGT
GAAATAAAGAAGGAAGTGTCGTCTTACATTAAGAAAATTGGTTATAACCCTGCTGCTGTTGCATTCGT
GAAATCAAGAAAGAAGTATCGTCGTACATTAAGAAAATTGGTTATACTCCTGCCGCTGTTGCGTTCGT
2222 PR R PR R PR R PR R R PR R R PR R PR R PR 2P0 202022220222 2°2222°2°2222°2°?

GAAATCAAGAAGGAAGTATCGTCGTACATTAAGAAAATTGGTTACACTCCTGCCGCTGTTGCATTCGT
GAAATCAAGAAGGAAGTATCGTCATACATTAAGAAAATTGGTTACACTCCTGCCGCTGTTGCATTCGT
GAAATCAAAAAGGAAGTATCATCGTACATTAAGAAAATTGGTTATACTCCAGCCGCTGTTGCATTCGT
GAAATCAAGAAGGAAGTATCATCTTACATTAAAAAAATTGGTTACACTCCTGCCGCTGTTGCGTTCGT
GAAATCAAGAAGGAAGTATCGTCGTACATTAAAAAAATTGGTTACACTCCTGCCGCTGTTGCGTTCGT
GAAATAAAGAAGGAAGTATCATCGTACATTAAGAAAATTGGTTACACTCCTGCCGCTGTTGCATTCGT
GAAATCAAAAAAGAAGTATCGTCGTACATTAAGAAAATTGGTTACACTCCAGCCGCTGTTGCGTTCGT

PR R R0 202 2022022022022222222222°22°2°2°2°

gaaatcaagaaggaagtatcgtcgtacattaagaaaatcggttacacgcctgctgectgttgegttegt
iririeirielieiele i ieloieieieie e i iedeiedebede iele i hedededede e e R de e deRe Re Re o R e Re e Re de Re Re R e Re Re Re Re e R R Re Re Re Re Be Re R R e )

GAAATTAAGAAGGAAGTATCGTCATACATTAAGAAAATTGGTTACACTCCTGCCGCTGTTGCATTCGT
R R R Rl R R R R R Rl R Rl Rl Rl E  E kR kR R i Rl Rk R R Rl e YR R ke )

GAAATCAAGAAGGAAGTATCGTCGTACATTAAAAAAATTGGTTACACTCCTGCTGCTGTTGCATTTGT
GAAATCAAGAAGGAAGTATCGTCTTATATTAAGAAAATTGGTTACACTCCTGCCGCTGTTGCGTTCGT
GAAATCAAGAAGGAAGTATCGTCGTACATTAAGAAAATCGGTTACACGCCTGCTGCTGTTGCGTTCGT
GAAATCAAGAAGGAAGTATCGTCGTACATTAAGAAAATTGGTTACACTCCTGCCGCTGTTGCATTCGT
GAAATCAAGAAGGAAGTATCATCCTACATTAAGAAAATTGGTTACAATCCTGCCGCTGTTGCGTTCGT
GAAATCAAGAAAGAAGTGTCATCCTACATTAAGAAAATTGGTTACAACCCGGCAGCTGTTGCTTTCGT
GAAATCAAGAAGGAAGTATCGTCGTACATTAAGAAAATCGGTTACACGCCTGCTGCTGTTGCGTTCGT
GAAATCAAGAAGGAAGTATCCTCGTACATCAAAAAAATTGGTTACACTCCTGCCGCTGTTGCATTCGT
GAAATCAAGAAAGAAGTATCCTCGTACATCAAGAAAATTGGTTACACTCCTGCCGCTGTTGCATTCGT

GAAATCAAGAAAGAAGTGTCGTCTTACATTAAGAAAATTGGTTACAACCCTGCTGCCGTTGCATTCGT
2R PR R PR R PR R PR R R PR R R PR R PR 2P0 R0 2220222 202222°2222°2°22°2°2°2°?

GAAATCAAGAAAGAAGTATCATCTTATATTAAGAAAATTGGTTACAACCCTGCTGCTATTGCATTCGT
GAAATCAAGAAGGAAGTGTCATCGTACATTAAGAAGATTGGTTACAATCCAGCTGCCGTTGCATTCGT
GAAATCAAGAAAGAAGTATCGTCCTACATTAAGAAAATTGGTTACAACCCTGCTGCTATTGCATTTGT
GAAATCAAGAAGGAAGTATCGTCGTACATTAAGAAAATTGGTTACACTCCTGCCGCTGTTGCATTCGT
GAAATTAAGAAGGAAGTATCATCCTACATTAAGAAAATCGGTTACAATCCGGCTGCTGTTGCATTCGT
GAAATCAAGAAGGAAGTATCGTCATACATTAAGAAAATTGGTTACACTCCTGCCGCTGTTGCATTCGT
GAAATCAAGAAGGAAGTATCGTCCTACATTAAGAAAATCGGTTACAACCCAGCTGCTATCGCTTTCGT
GAAATCAAGAAAGAAGTGTCGTCTTACATTAAGAAAATTGGTTACAACCCGGCAGCTGTTGCATTCGT
GAAATCAAGAAGGAAGTATCATCTTACATTAAGAAAATTGGTTACAACCCAGCCGCTGTTGCATTCGT
GAAATCAAGAAAGAAGTATCATCCTACATTAAGAAAATYGGTTACAATCCTGCAGCTGTTGCATTTGT

1088 1093 1098 1103 1108 1113 1118 1123 1128 1133 1138

\ I \ I \ I \ I [ I [ I \ I
GCCAATCTCTGGTTGGCATGGAGATAACATGTTGGAAGT TTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT
GCCAATTTCCGGTTGGCATGGTGACAACATGTTGGAAATTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT
GCCAATTTCTGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAGT TTCTTCCAAAATGCCTTGGTTCAAGGGAT
TCCAATTTCTGGTTGGCATGGAGATAACATGTTGGAAGTTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT

GCCAATTTCTGGGTGGCACGGAGACAACATGTTGGAAGTATCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT
GCCAATTTCCGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAATTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT
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109 Hal lou GCCAATTTCCGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAATTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT Neo dis GCCAATTTCCGGTTGGAATGGAGACAACATGTTGGAAATTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT

111 Ala eph GCCAATTTCTGGGTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAGTTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT Nom fac GCCAATTTCCGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAGGTTTCTGCTAAGATGCCCTGGTTCAAGGGAT
112 Aug amp GCCAATTTCTGGGTGGCACGGAGACAACATGTTGGAAGTATCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT Rui pro GCCAATCTCTGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAATCTCTTCCAAGATGCCTTGGTTTAAGGGAT
113 Aug cae GCCAATTTCTGGGTGGCACGGAGACAACATGTTGGAAGTATCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT Sph con ACCAATCTCTGGTTGGCACGGAGACAACATGTTGGAAGCGTCTTCCAAGATGCCCTGGTTCAAGGGAT
116 The bra TCCAATTTCTGGTTGGCATGGAGATAACATGTTGGAAGTTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT Thr tor GCCAATCTCTGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAGTCTCTTCTAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT

123 Pse sp GCCAATTTCCGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAGTTTCTGCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT
127 Pse sim GCCAATTTCCGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAGTTTCTGCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT

128 The bas TCCAATTTCTGGTTGGCATGGAGATAACATKTTGGAAGTTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT 1156 1161 1166 1171 1176 1181 1186 1191 1196 1201 1206 1211 1216
130 Neo aen GCCAATTTCCGGTTGGAATGGAGACAACATGTTGGAAATTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT 1221

132 Ais cup ACCAATATCCGGGTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAGTTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT ‘ I ‘ I ‘ I [ I [ I [ I [ I
133 Par aff GCCAATTTCCGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAATTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGGT 000Pen pen GGGCTGTCGAGCGTAAGGAAGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATCGACGCTCTTGATGCCATCCTG
134 Tem spl GCCAATTTCCGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAGTTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAAGGAT 01 Rhi bri GGGCTGTTGAGCGCAAGGAAGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAAGCTCTTGACGCCATCCTT
141 Par bar GCCAATTTCCGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAGTTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGGT 06 Cer clo GGGCTGTCGAGCGTAAGGAAGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATCGAAGCTCTTGATGCCATTCTT
142 And mic GCCAATTTCCGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAATTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT 100 The ala GGGCTGTTGAGCGCAAGGAAGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAAGCTCTTGACGCTATTCTT
143 Chl cya GCCAATTTCCGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAATTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT 101 Rhi bru GGGCTGTTGAGCGTAAGGATGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAGGCTCTTGAYGCCATTCTT
145 Isc zon GCCAATTTCCGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAATTTCTGCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT 108 Par tra GGGCTGTTGAGCGCAAGGAAGGTAAAGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAAGCTCTTGACGCCATCCTT
14 Cor cog GCCAATTTCCGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAATATCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT 109 Hal lou GGGCTGTCGAGCGCAAGGAAGGTAAAGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAAGCTCTTGATGCCATTCTT
151 Isc les GCCAATTTCCGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAATTTCTGCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT 111 Ala eph GGGCTGTTGAACGCAAGGAAGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAGGCTCTTGACGCCATTCTT
158 Nea see GCCAATTTCCGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAATTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT 112 Aug amp GGGCTGTTGAGCGTAAGGATGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAGGCTCTTGACGCCATTCTT
159 Nea sp GCCAATTTCCGGTTGGAATGGAGACAACATGTTGGAAATTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT 113 Aug cae GGGCTGTTGAGCGTAAGGATGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAGGCTCTTGACGCCATTCTT
176 BMs sp gccaatttctggttggeatggagacaacatgttggaagtttcttccaagatgecttggttcaagggat 116 The bra GGGCTGTTGAGCGCAAGGAAGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAAGCTCTTGACGCTATTCTT
177 Neo spl GCCAATTTCCGGTTGGAATGGAGACAACATGTTGGAAATTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT 123 Pse sp GGGCTGTCGAACGCAAGGATGGTAAGGCGGAAGGAAAATGCCTTATTGAGGCTCTTGACGCCATTCTT
185 Cae spl GCCAATCTCTGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAGTCTCTTCCAAAATGCCTTGGTTCAAGGGAT 127 Pse sim GGGCTGTCGAACGCAAGGATGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTCATTGAGGCTCTTGACGCCATTCTT
189 Aes tur GCCAATTTCYGGTTGGCATGGGGACAACATGTTGGAAGTTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT 128 The bas GGGCTGTTGAGCGCAAGGAAGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAAGCTCTTGACGCCATTCTT
190 Cae ine GCCAATTTCCGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAGTTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT 130 Neo aen GGGTTGTCGAGCGCAAGGAAGGTAAGGGAGAAGGAAARATGCCTGATTGAGGCTCTTGACGCCATTCTT
193 Meg gui GCCAATTTCTGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAGTTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT 132 Ais cup GGGCTGTCGAGCGCAAGGATGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAGGCTCTTGACGCTATTCTT
194 Cae mou GCCAATTTCTGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAGTTTCTTCCAAAATGCCTTGGTTTAAGGGAT 133 Par aff GGGCTGTCGAGCGCAAGGAAGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAGGCTCTTGACGCCATTCTT
196 Rec cat GCCAATTTCCGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAATTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT 134 Tem spl GGGCTGTCGAGCGCAAGGATGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAGGCTCTTGATGCCATTCTT
212 Ais cog ACCAATTTCCGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAGTTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT 141 Par bar GGGCTGTCGAGCGCAAGGAAGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAGGCTCTTGACGCCATTCTT
21 Aug sem 2272222722227222222222222°2222°2222°22222222°22222222222222222222222222222° 142 And mic GGGCTGTCGAGCGCAAGGAAGGTAAGGGAGAAGGAAAATGCCTTATTGAGGCTCTTGACGCCATTCTT
248 Ala aur GCCAATTTCTGGGTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAATTTCTTCCAAAATGCCTTGGTTCAAGGGAT 143 Chl cya GGGCTGTCGAGCGCAAGGAAGGTAAGGGAGAAGGAAAATGCCTTATTGAGGCTCTAGACGCCATTCTT
253 Neo 0io GCCAATTTCCGGTTGGAATGGAGACAACATGTTGGAAGTTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT 145 Isc zon GGACTGTCGAGCGCAAGGAAGGTAAGGGAGAAGGAAAATGCCTTATCGAAGCTCTTGACGCCATTCTT
254 Duf spl GCCGATCTCTGGTTGGCATGGAGATAATATGTTGGAATCTTCTTCCAAAATGCCTTGGTTCAAGGGAT 14 Cor cog GGGCTGTTGAACGCAAGGAAGGCAAGGCAGAGGGAAAATGTCTTATYGAAGCTCTTGATGCCATCCTT
267 Sti eic GCCTATTTCCGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAATTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT 151 Isc les GGACTGTCGAGCGCAAGGAAGGTAAGGGAGAAGGAAAATGCCTTATCGAAGCTCTTGACGCCATTCTT
268 Aug JIR 2222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222° 158 Nea see GGGCTGTCGAGCGCAAGGAAGGTAAGGGAGAAGGAAAATGCCTTATTGAGGCTCTTGACGCCATTCTT
269 Noc fur GCCAATTTCTGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAGTTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT 159 Nea sp GGGTTGTCGAGCGCAAGGAAGGCAAGGGAGAAGGAAAATGCCTTATTGAGGCTCTTGACGCCATTCTT
26 Neo mel GCCAATTTCCGGTTGGAATGGAGACAACATGTTGGAAATTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT 176 Ais sp gggttgtcgagcgcaaagatggcaaagcagaaggaaaatgccttattgaggctcettgacgecattett
270 Xen nig GCCAATTTCTGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAGTTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGGT 177 Neo spl GGGTTGTCGAGCGCAAGGAAGGTAAGGGAGAAGGAAAATGCCTTATTGAGGCTCTTGACGCCATTCTT
271 Mna spl GCCAATTTCTGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAGTTTCTGCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT 185 Cae spl GGGCTGTTGAGCGCAAGGAAGGCAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAAGCTCTTGATGCTATTCTT
30 Meg ins GCCAATTTCTGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAGTTTCTGCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT 189 Aes tur GGGCTGTCGAGCGCAAGGATGGTAAAGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAAGCTCTTGACGCCATTCTT
328 Tem sp2 GCCAATTTCCGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAGTTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAAGGAT 190 Cae ine GGGCTGTCGAGCGCAAGGAAGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAGGCTCTTGACGCCATTCTT
329 Cae sp GCCAATTTCCGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAGTTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT 193 Meg gui GGGCTGTCGAGCGCAAGGAAGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAGGCGCTTGATGCCATTCTT
330 Aug sSp 22222272222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222° 194 Cae mou GGGCTGTTGAGCGCAAGGAAGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATCGAAGCTCTTGACGCCATTCTT

331 Ais sp accaatatccggttggcatggagacaacatgttggaagtttcttccaagatgecttggttcaagggat 196 Rgc cat GGGCTGTCGAGCGCAAGGAAGGTAAAGCAGAAGGAAAATGTCTTATTGAAGCTCTTGACGCCATCCTT
334 Meg min 2222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222°? 212 Ais cog GGGCTGTCGAGCGCAAGGATGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAGGCTCTTGACGCTATTCTT

335 Aug rep 22222222222222222222222220222222222222222222222222222222222222222222 21 Aug sem 2227222222222222222202222222222222222202222222722222222222222222222?
343 Pse pan GCCAATTTCTGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAGTTTCTGCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT 248 Ala aur GGGCTGTTGAACGCAAGGAAGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAGGCTCTTGACGCCATTCTT
46 Ala ura 277792722772722222022922022922022022022922922922022922922922022922022 253 Neo 0io GGGTTGTCGAGCGCAAGGAAGGTAAGGGAGAAGGAAAATGCCTGATTGAGGCTCTAGACGCCATTCTT
53 Ari pal 22222222222222222022220222202222022220222222222022222222292222222227 254 Duf spl GGGCTGTTGAACGTAAAGAAGGTAAGGCAGAAGGGAAATGTCTTATCGAAGCTCTTGATGCCATCCTA
77 Per sem GCCAATTTCTGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAGTTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT 267 Sti eic GGGCTGTCGAACGCAAAGATGGCAAGGCAGAAGGAAAATGTCTTATTGAGGCTCTTGACGCCATTCTT
87 Mic lar GCCAATTTCCGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAGT TTCTTCCAAGATGOCTTGGTTCAAGGGAT 268 Aug JIR 2227222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222?
88 Ais spa ACCAATTTCCGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAGTTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT 269 Noc fur GGGCTGTCGAGCGCAAAGAAGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAGGCGCTTGATGCCATTCTT
90 Aes pol GCCAATTTCCGGTTGGCATGGGGACAACATGTTGGAAGTTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT 26 Neo mel GGGTTGTCGAGCGCAAGGAAGGTAAGGGAGAAGGARRATGCCTGATTGAGGCTCTTGACGCCATTCTT
92 Rhi inf GCCAATTTCCGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAATTTCTTCCAAGATGCCTTGGTTCAAGGGAT 270 Xen nig GGGCTGTCGAGCGCAAAGAAGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAGGCTCTTGATGCCATTCTT
Aga tyl GCCAATCTCTGETTGGCATGGGGACAATATGTTGGAAATTTCTTOCAAGATGCCTTGGTTCAAGGCAT 271 Mna spl GGGCTGTCGAACGCAAGGATGGTAAGGCTGAAGGAAAATGCCTTATTGAGGCTCTTGACGCCATTCTT
Als met ACCAATATCCGGTTGECATGGAGACAACATGTTGGAAGTTTOTTCCAAGATGCOTTGETTCAAGGGAT 30 Meg ins GGGCTGTTGAGCGCAAGGATGGTAAGGCTGAAGGAAAATGCCTCATTGAGGCTCTTGACGCCATTCTT
Ala pom GOCAATTTCTGGGTGGOATGGAGACAACATGTTGGAAGT TTCTTCCARAATGOCTTGGTTCAAGGGAT 328 Tem sp2 GGGCCGTCGAGCGCAAGGATGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAGGCTCTTGACGCCATTCTT
Aug pur GOCAATTTOTGEGTGGOATGGAGACAACATGTTGGAAGTATCTTOCAAGATGOCTTGGTTCAAGGETT 329 Cae sp GGGCTGTCGAGCGCAAGGAAGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAGGCTCTTGACGCTATTCTT
Con con GCCAATCTCTGET TGGCATGGAGATAATATGTTGGAAGCTTCTTCCARAATGCCTTGGTTCAAGGGAT 330 Aug sp ??222222222222222222222222 0222222222 22222222222222222222222222222222
Cor pat 2220722222020 22222002 22222020222222222222222222222222222222222222°2° 331 Ais sp gggctgtcgagcgcaaggatggtaaggcagaaggaaaatgecttattgaagetcettgacgetattett
Die nev GCCAATTTCTGEGTGECATGGAGATAACATGTTGGAAGT TTCTTCCARGATGCCTTGGTTCARGGGAT 334 Meg min 2222222222222222222202222222222222222022222222722222222222222222222?
Las zep ACCAATCTOTGGOTGGOACGGAGACARCATGTTGEAAGCCTCTTCC ARGATGECT TGGTTCARGGGAT 335 Aug rep 222722222222222222220 022222220 2222222220222222022222222222222222222?
Lip aus ACCAATTTCTGGTTGECATGGAGATAACATGTTCGAAGTTTCTTCCAAGATGCCCTGETTTAAGGGAT 343 Pse pan GGACTGTCGAACGCAAGGATGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAGGCTCTTGACGCCATTCTT
Meg gen GOCAATTTOTGGTTGGOATGGAGACAACATGTTGGAAGTTTCTTOCAAGATGOCTTGGTTCAAGGGAT 46 Rla ura ?2222222222222222022222222002222222222222220222222222222222222222222

Mex ari ACCGATTTCTGGTTGGCATGGAGACAACATGTTGGAAATCTCTTCTAAGATGCCTTGGTTTAAGGGAT 53 Ari pal 22RO RRPRT



77 Per sem GGGCTGTCGAGCGCAAGGAAGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATCGAAGCTCTTGATGCCATTCTT 267 Sti eic CCGCCTACAAGACCTACAGACAAGGCTCTTCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGGTACAGTAC---—

87 Mic lar GGGCTGTCGAGCGCAAGGATGGTAAGGCCGAAGGAAAATGCCTTATTGAGGCTCTTGACGCCATTCTT 268 Aug JIR 27222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222?

88 Ais spa GGGCTGTCGAGCGCAAGGATGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAAGCTCTTGATGCTATTCTT 269 Noc fur CCGCCTACGAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGATACTCTAC-——-

90 Aes pol GGGCTGTCGAGCGCAAGGATGGTAAAGCGGAAGGAAAATGCCTTATTGAAGCCCTTGACGCCATTCTT 26 Neo mel CCGCCTACGAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGGTATTGTAT-——-

92 Rhi inf GGGCTGTCGAGCGCAAGGAAGGTAAGGCTGAAGGAAAATGCCTGATTGAAGCTCTTGATGCCATCCTT 270 Xen nig CCGCCTACGAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGATACTTTAC-——-

Aga tyl GGGCTGTCGAGCGCAAGGAAGGTAAAGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAAGCCCTGGACGCTATTCTC 271 Mna spl CCGCCTACAAGACCTACAGATAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGGTA---CCG-——-

Ais met GGGCTGTCGAGCGCAAGGATGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAAGCTCTTGACGCTATTCTT 30 Meg ins CCACCTACAAGACCTACAGATAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAAAATTGGTACCGTAC-———

Ala pom GGGCTGTTGAACGCAAGGAAGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAGGCTCTTGACGCCATTCTT 328 Tem sp2 CCGCCTGCGAGACCAACAGACAAGGCCCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGGATTGGTA-—-TAT-—--

Aug pur GGGCTGTTGAGCGCAAGGAAGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAGGCTCTTGACGCCATTCTT 329 Cae sp CCGCCTACGAGACCTACAGACAAGGCGCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGGTACTCTAC-———

Con con GGGCTGTTGAACGTAAGGAAGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAAGCTCTTGATGCCATCCTC 330 Aug sp 2222222227222222222222222222222222222222222°22222222°22222222222222°222?

Cor pat PRVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVNVVVNVVVNVVVVVVVVVV2V2222222222222222222222222° 331 Ais sp ccacctacaagacctacagacaaggctctccgtcttectcttcaggtaagaattgataccgtamge??

Die nev GGTCTGTTGAGCGTAAAGAAGGCARAGCCGAAGGAAAATGCCTTATTGAAGCACTTGATGCTATTCTT 334 Meg min 222222222222222222222022222222222222222222°2222222222222222222222222?

Las zep GGGCTGTGGAGCGCAAGGAAGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTCATCGAAGCTCTCGATGCCATTCTT 335 Aug rep ?2222222222222222022°222222022222220222222222222222222222222222222222

Lip aus GGGCTGTTGAGCGCAAAGAAGGAAAAGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAAGCGCTTGATGCCATTCTT 343 Pse pan CCACCTACAAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGGTAATCTTT-——-

Meg gen GGGCTGTCGAGCGCAAAGAAGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAGGCGCTTGATGCCATTCTT 46 Ala ura ?222222222222222222222222222°2222222222222222222222222222222222222222

Mex ari GGGCTGTTGAGCGCAAAGAAGGCAAGGCAGAAGGAAAATGTCTTATTGAAGCTCTTGATGCTATTCTT 53 Ari pal 2222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222?

Neo dis GGGTTGTCGAGCGCAAGGAAGGTAAGGGAGAAGGAAAATGCCTGATTGAGGCTCTTGATGCCATTCTT 77 Per sem CCACCTACGAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGATATCGTGC-———

Nom fac GGTCCGTCGAGCGTAAGGAGGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATTGAAGCTCTTGACGCCATTCTT 87 Mic lar CCACCTACAAGACCTACAGATAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGATACCGTAC-——-

Rui pro GGGCTGTTGAGCGCAAGGAAGGTAAAGGAGAAGGAAAATGCCTTATTGAAGCTCTTGATGCCATTCTT 88 Ais spa CCACCTACAAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGATACCGTAC---—

Sph con GGGCTGTTGAGCGCAAGGAAGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATCGAAGCTCTTGACGCCATTCTT 90 Aes pol CCGCCTACGAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGATTTGCTACCGTGC---—

Thr tor GGGCTGTTGAGCGTAAGGAAGGTAAGGCAGAAGGAAAATGCCTTATCGAAGCTCTTGACGCTATTCTT 92 Rhi inf CCGCCTACGAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCACTTCAGGTAAGAATTGATATTGTTC-———

Aga tyl CCACCTACGAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAGGAATCGCAGTTATGCATA-
Ais met CCACCTACAAGACCTACTGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGATACCGTAC-———

1224 1229 1234 1239 1244 1249 1254 1259 1264 1269 1274 1279 1284 a15 pom CCGCCTACGAGACCTACAGACAAGGCTCTTCGTCTTCCTCTTCAGGTAATAATTGGTATCTTAC-———

1289 Aug pur CCGCCTACGAGACCTACAGACAAGGCTCTTCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGGTATCATAC-———
| ‘ | ‘ | ‘ | ‘ | ‘ | ‘ | ‘ Con con CCACCCACAAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTATTACTAGAT ————

000Pen pen CCACCCACAAGACCTACAGACAAGGCACTTCGACTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGTTATTAAAT---- Cor pat 2222222222222 22222202220 22202220222222222222222222222222222°22

01 Rhi bri CCACCTACGAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCACTTCAGGTAAGAATTGATATTGTTC-—-- Die nev CCACCTACAAGACCTACAGACAAGGCTCTGCGTCTTCOTCTCCAGGTAAARA —TTCCTACAGACT———

06 Cer clo CCACCTACGAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGATATCGTGC-——— Las zep CCACCTTCGAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTGAGAATCGCTGTTGCGCAA -

100 The ala CCACCTACGAGACCTACAGATAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGGCACCCTAT-—-— Lip aus COACOTACAAGACCT ACAGACARGGOTCTGOGTCTTCOTCTTOAGGTAARAA - CACCTCTARAT o

101 Rhi bru CCGCCTACGAGACCTACAGACAAGGCTCTTCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGGTATCATAC---— Meg gen CCGCCTACGAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAAT TGATACTCTAC—— — —

108 Par tra CCGCCTACGAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCACTTCAAGTAAGAATTGATATTGTTC---— Mox ari CCACCTACGAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATCGCTGTTATAC—— — -

109 Hal lou CCGCCTACGAGACCTACAGATAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAAAATTGGTAACATAC---— Neo dis COGCCTCAGAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGGTATTGTAT— =~

111 Ala eph CCGCCTACGAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGGTATCGTAC---— Nom fac COACCTACGAGACCTACCGACAAGGCTCTGOGTCTTCCTCTTCAGGTAAAAAAATTTAACGAAC—— - -

112 Aug amp CCGCCTACGAGACCTACAGACAAGGCTCTTCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGGTATCATAC-—-- Rui pro CCACCTACGAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCOTCTTCAGGTAAGAATCGCTGTTATGC - — - —

113 Aug cae CCGCCTACGAGACCTACAGACAAGGCTCTTCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGGTATCATAC-——- Sph con CCACCTTCAAGGCCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATCACCTTTTTATAC -~

116 The bra CCACCTACGAGACCTACAGATAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGGCACCCTAT-—-- Thr tor CCACCTTCGAGACCTACAGACAAGGCTCTTCGTATTCCTCTTCAGGTAAAAATTGCTGTTATAA - — ——

123 Pse sp CCACCTACAAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGGTAGTCTT----G

127 Pse sim CCGCCTACAAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGGTAATCTTT---G

128 The bas CCACCTACGAGACCTACAGATAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGGCACCCTAT -~~~ 1292 1297 1302 1307 1312 1317 1322 1327 1332 1337 1342 1347 1352

130 Neo aen CCGCCTACGAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGGTATTGTAT---— 1357

132 Ais cup CCACCTACAAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGATACTGTAC---— | | | | | | | | | | [ | \ |

133 Par aff CCGCCTACAAGACCTACGGATAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTCGTAATGTAC---~ 000Pen pen A---C--AA-GAA---————————— ATTAAG-AT

134 Tem spl CCGCCTGCGAGACCAACAGACAAGGCCCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGGATTGGTAATATT-———— 01 Rhi bri A---C--AATAGT-----————--— ATTAAA-TT

141 Par bar CCGCCTACAAGACCTACGGATAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTCGTAATGTAC-—-— 06 Cer clo A-—-C--GAGAAT---————————— ATTAAATTT

142 And mic CCGCCTACGAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCCCTTCAGGTAAGAATTGGTACCGTAT--—— 100 The ala A---C----- AAT-—————mmm——— ATTAAC-TT

143 Chl cya CCGCCAACGAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGGTACCGTAT---— 101 Rhi bru A---G--GATAAT-----——=—---— ATTAAA-TT

145 Isc zon CCGCCTACGAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTTGTACCGTAC-—-— 108 Par tra A---C--AAKrGT ATTAAA-TT

14 Cor cog CCGCCCACGAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAAGTAAGAATTGGTATTGTAT---— 109 Hal lou A---C--AATAGT-- --ATCAAA-TT--

151 Isc les CCGCCTACGAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTTCTACCGTAC---— 111 Ala eph A---C--GATAGT-- --ATTAAA-TT--

158 Nea see CCGCCTACGAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCCCTTCAGGTAAGAATTGGTACCGTAT---~ 112 Aug amp A---C--GAGAAT-- --ATTAAA-TT--

159 Nea sp CCGCCTACGAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGGTACCGTAT-——— 113 Aug cae A---G--GATAAT-- --ATTAAA-TT--

176 Ais sp ccacctacaagacctacagacaaggctctccgtcttcctcttcaggtaaaaattgataccatacac?? 116 The bra A---C----- AAT-- --ATTAAC-TT--

177 Neo spl CCGCCTACGAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGGTACCGTAT-—-— 123 Pse sp ATACC--AATAGT-- --ATTAAA-TT--

185 Cae spl CCACCTTCGAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGCTGTTGTAT---— 127 Pse sim ATACC--AATAGT-- --ATTAAA-TT--

189 Aes tur CCGCCTACAAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGATTTGCTATCGTAC-—-— 128 The bas A---C----- AAT-- --ATTAAT-TT--

190 Cae ine CCGCCTACGAGACCTACAGACAAGGCGCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGGTATCCTAC---— 130 Neo aen A---C--GATAGT-- --ATTAAA-TT--

193 Meg gui CCGCCTACGAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTAATACTCTAC---— 132 Ais cup G---C--AATAGT-- --ACTAAA-TT--

194 Cae mou CCACCTTCGAGGCCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGATTCGCTGTTATAT-——— 133 Par aff A---C--GA---T ATTAAA-TT-

196 Rec cat CCGCCTACGAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCACTTCAGGTAAGAATTGATATTATTC-——— 134 Tem Spl ———————m— e

212 Ais cog CCACCTACAAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGATACCGTACGG-— 141 Par bar A---C--GA---T-- --ATTAAA-TT--

21 Aug sem 22722222222222222222222222222222222°222222222222222222222222222222222? 142 And mic A---C--GACAGT-- --ATTAAA-TT--

248 Ala aur CCGCCTACGAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAATAATTGGTATCTTAC-——- 143 Chl cya A---C--GATAGT-- --ATTAAA

253 Neo o0io CCGCCTACGAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTGGTATTGTAT-——- 145 Isc zon A---CAGAATAAT ATTAAA-TT

254 Duf spl CCACCCTCAAGACCTACAGACAAGGCTCTCCGTCTTCCTCTTCAGGTAAGAATTATTACTAAAT---— 14 Cor cog A---C--AATAAT------—-—-———- ATTAAA-TT
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A-——T--AATTGT-——————————-— ATTAAA-CT————————————————————mmm—— oo
A-—-C-—-AATAGT-——————————- ATTAAA-TT————————————————————————————————
A-—-C--AATAGC-——————————= ATTAAA-CTAACTGCATAATGCTAAATAGCATTATGCATAGCA
1360 1365 1370 1375 1380 1385 1390 1395 1400 1405 1410 1415

| I | I | I |
—-TGGATCTGTATTTTATGATGATATCAT
—-TA-GATC--TTTTTCATGATGATAACAT

--TG-AGCC--TTTTTCATGATGATAACAC
--TGTTTTC--TTTTTCGTGATGATAACAT
—————— TA-GATC--TTTTTCATGATGATAACAT
—————— TG-GTCT--TTTTTCATGATGATAACAT

| | I | | | |
TGATAACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATATGGA
CTATTACTCGTT-CGCGATGTGGCTCCATATGGT

-—TG-GGTT--TTTTTCATGATGATAACATATATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATTTGGA

TTATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATTTGGT
CTATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATATGGA
CTATTACTCGTT-CGCGATGTGGCTCCATATGGA
CTATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATATGGA

1420

111 Ala eph ------ TG-GGGC--TTTTTCATGATGATAACAACTATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATTTGGA
112 Aug amp ------ TGTTTTC--TTTTTCGTGATGATAACATCTATTACTCATT-CGCGATGTAGCTCCATTTGGA
113 Aug cae ------ TGTTTTC--TTTTTCGTGATGATAACATCTATTACTCATT-CGCGATGTAGCTCCATTTGGA
116 The bra ------ TA-AGTC--TTTTTCATGATGATAACACTTATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATTTGGT
123 Pse sp -——-—-———— G-GAA---CTTTTCATGATGATAACATCCATTACTCATT-CGCG??222222222222222°?
127 Pse sim -—----- TG-GAAC--TTTTTCATGATGATAACATCTATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATATGGA
128 The bas ------ TG-AGCC--TTTTTCATGATGATAACACTTATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATTTGGT
130 Neo aen ------ TG-AGCC--TTTTTCATGATGATAACATCTATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATATGGA
132 Ais cup ------ TA-CCTC--TTTTTGATGATGATAACATCTATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATATGGA
133 pPar aff ------ TG-AGCC--TTTTTCATGATGATAACATCTACTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATATGGA
134 Tem Spl —————————— 2222222222227
141 Par bar —------ TG-AGCC--TTTTTCATGATGATAACACCTACTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATATGGA
142 And mic ------ TA-AGCC--TTTTTCATGATGATAACATCTATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATATGGA
143 Chl cya ------ TG-AGCCT-TTTTTCATGATGATAACATCTATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATATGGA
145 Isc zon --—-—--- TG-GGCTT-TTTTCCATGATGATAACATCTATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATATGGA
14 Cor cog =—------ TA-GGCC--TTTTTCATGATGATAACATCTATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATATGGA
151 Isc les --—---- TG-GGC---TTTTCCATGATGATAACATCTATTACTCGCG-CGCAATGTGGCTCCATATGGA
158 Nea see ------ TA-AGCC--TTTTTCATGATGATAACATCTATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATATGGA
159 Nea sp ------ TG-AGCC--TTTTTCATGATGATAACATCTATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATATGGA
176 Ais ????gctcc?tttttggtgatgataacatctat?actcat??cgcgatgtggctccatatgga
177 Neo -TG-AGCC--TTTTTCATGATGATAACATCTATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATATGGA
185 Cae spl -—--—---- GGGGTTTTCTTTACATGATGATAACATCTATTACTCATT-CGCGATGTAGCTCCATATGGA
189 Aes tur ------ TC-GGCC--TTTCTCATGATGATAACACCTATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATTTGGT
190 Cae ine ------ TG-AACC--TTTTTCATGATGATAACATCTATTACTCATT-CGCGATGTAGCTCCATTTGGA
193 Meg gui ------ TG-AGCC--TTTTCCATGATGATAACATCTATCACTCATT-CGCGATGTTGCTCCATTTGGA
194 Cae mou ------- GGGGTTCTCTTTTCATGATGATAACATCTATTACTCATT-CGCG?222222222222222°?
196 Rec cat ------ TA-GATC--TTTTTCATGATGATAACATCTATTACTCGTT-CGCG??22222222222227272°7
212 Ais cog —-—-——-———--- ACCTCTTTTTGATGATGATAACATCTAT-ACTCAT--CGCGATGTGGCTCCATATGGA
21 Aug sem 227222°2727222°27222272°222°2°220°2°2°202°2°2°22°2°2°2°22°2222°2222°222 22 ?ATGTGGCTCCATTTGGA
248 Ala aur ------ TG-GGGC--TTTTTCATGATGATAACATCTATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATTTGGA
253 Neo oio —------ TG-AGCC--TTTTTCATGATGATAACATCTATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATATGGA
254 Duf spl ------- TGGATGTGTCTCTTATGATGATAGTA-TGATAACTCATT-CGCG?222222222222222°?
267 Sti eic ------ TG-AACC--TTTCGCATGATGATAACATCTATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATATGGA
268 Aug JIR 222222222222 2222222222222 22222222 222222222222222222222°2°2°222°2°22°2°2°2°2°
269 Noc fur -- -TG-AGCC--TTTTCCATGATGATAACATCGATCACTCATT-CGCGATGTTGCTCCATTTGGA

26 Neo mel
270 Xen nig
271 Mna spl

—————— TG-AGCCT-TTTTTCATGATGATAACATCTATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATATGGA

30 Meg ins ------ TG-AGCC--TTTTTCATGATGATAACATCTATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATTTGGA
328 Tem sp2 —-—--——-——-—-— GATCC-TTTCTTATGATGATAACAT-TAT-ACTCAT--CGCGATGTGGCTCCATTTGGA
329 Cae sp --——-———- GAGCC--TTTTTCATGATGATAACATCTATTACTCATT-CGCGATGTAGCTCCATTTGGA
330 Aug sp 2222222222222 22 R R R R R R R R R YRR YRR R PR R PR YRR YRR PR
331 Ais sp ??2?2????27acctctttttgatgatgataacatctat?actcat??cgcgatgtggctccatatgga
334 Meg min 222222222222 2222222222222 2222222222222 222222°2222222222°2222222222°2°
335 Aug rep ?22°2°2727222°2727222722022°222022°2°202°2°2°22°2°2°202°2°2002°2202°200°2°2°222°2°220°2222°222°°2°27
343 Pse pan —---------— GGAAC-TTTTTCATGATGATAACATCCAT-ACTCAT--CGCG??22222222?2222222°?
46 Ala ura 2222222222222 2222222222222 R0 202220222222227
53 Ari pal 2222222222222 2222222222222 22222222222222222222°222222°2°22222°22°2°272°
77 Per sem --— —TG-GGTT--TTTTTCATGATGATAACATATATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATTTGGA
87 Mic lar ------ TA-GATC--TTTTTCATGATGATAACATCTATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATTTGGT
88 Ais spa ------ TA-CCTC--TTTTTGATGATGATAACATCTATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATATGGA
90 Aes pol ------ TC-GGCC--TTTCTCATGATGATAACATCTATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATATGGT
92 Rhi inf —------ TA-GATC--TTTTTCATGATGATAACATCTATTACTCGTT-CGCGATGTGGCTCCATATGGA
Aga tyl ——————- GAAATTTTATTCACATGATGATAAACATTATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATATGGT
Ais met ~  ------ TA-CCTC--TTTTTGATGATGATAACATCTATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATATGGA
Ala pom —-——-—-- TG-GGGC--TTTTTCATGATGATAACATCTATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATTTGGA
Aug pur = —————- TGTTTTT--TTTTTCGTGATGATAACATCTATTACTCATT-CGCG??2222222222222227
Con con  -—-—-—-—--- TGGCTGTGTCTCTTATGATGATATCATTGATAACTCATT-CGCG-——=————=—=——————
Cor pat PRVVVVVVVVVV2V2V2222222722222222222222222222222222 22 ATGTGGCTCCATATGGT
Die nev = = ————————————- TTTTTTCTATGATGATAACATAGYTAACTCGTT-CGCGATGTGGCTCCATATGGA
Las zep —-————-— GGGCTTTTATTTTCATGATGATAACATCTATTACTCATT-CGCG?2?222222222222222°?
Lip aus —--TGCGGATTTTTTTCATGATGATAACATAGATAACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATATGGA
Meg gen -TG-AGCC--TTTTCCATGATGATAACATCTATCACTCATT-CGCGATGTTGCTCCATTTGGA
Mex ari ——GCGGTTTTCTTCTCATGATGATAACATCTATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATATGGA
Neo dis ~ -—----- TG-AGCC--TTTTTCATGATGATAACATCTATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATATGGA




Nom fac ~ ------ AGATTTCCCTTTCTCGTGATGATAACACCGATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATATGGA 87 Mic lar CTATGACCATGATCGCATTCGACAGATACAACGTGATAGTGAAAGGTTTAGCTGGTARACCACTGACC

Rui pro = -—----- GGGATTTTCTTTACATGATGATAACATCTATTACTCATT-CGCGATGTGGCTCCATATGGA 88 Ais spa CTATGACGATGATCGCATTCGACAGATACAACGTGATCGTGAAAGGTTTAGCTGGCAAACCACTGACC
Sph con ——=---- AAAGTTTTCTTTTCATGATGATAACATCTATTACTCATT-CGCG??222222222222227 90 Aes pol CTATGACGATGATCGCATTCGACAGATACAACGTGATCGTGAAAGGTTTAGCTGGCAAACCACTGACC
Thr tor TTAAACTGGGGTTTTATTGTCATGATGATAACATCTATTTCTCATT-CGCGATGTGGCTCCATATGGA 92 Rhi inf CTATGACGATGATCGCATTCGACAGATACAACGTAATCGTGAAAGGTTTAGCTGGCAAACCATTGTCC
Aga tyl CAATGACGGCGATCGCATTCGACAGATACAACGTGATCGTGARAGGTTTATCCGGCAAACCACTGACC
Ais met CTATGACGATGATCGCATTCGACAGATACAACGTGATCGTGARAGGTTTAGCTGGCAAACCACTGACC
1428 1433 1438 1443 1448 1453 1458 1463 1468 1473 1478 1483 1488 p15 pom CTATGACGTTGATCGCATTCGACAGATACAACGTGATCGTGAAAGGTTTAGCTGGCAARACCACTGACC
1493 Aug pur 22272222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222227
| ‘ | ‘ | ‘ | ‘ | ‘ | ‘ | ‘ CON CON mmmmm CTTATCTGGAAAACCATTGACC
000Pen pen CAATGACATTGATCGCATTCGACAGATACAACGTAATCGTGAAAGGTTTGGCTGGTAAGCCGCTGACC Cor pat CGATGACGATGATCGCATTCGACAGATACAACGTGATCGTGAAAGGTTTAGCTGGCARACCACTGACE
0L Rhi bri CTATGACGATGATCGCATTCGACAGATACAACGTGATCGTGAAAGGTTTAGCTGGCAAACCATTGACC Die nev CAATGACAATGATCTCATTCGACAGATACAACGTGATCGTCARAGGTTTATCCGGCAARCCACTGACC
06 Cer clo CTATGACGGCGATCGCATTCGACAGATACAATGTAATCGTGARAGGTTTAGCTGGCARACCACTGACC Las zep 22722222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222227
100 The ala CTATGACGTTGATCGCATTCGACAGATACAACGTGATCGTGAAAGGCTTAGCTGGGAAACCGCTGACC Lip aus CAATGACAATGATCGCATTCGACAGATACAACGTGATCGTCAAAGGTTTATCCGGCARACCACTGACE
101 Rhi bru CTATGACGATGATCGCATTCGACAGATACAACGTGATCGTGAAAGGTTTAGCTGGCAAACCATTGACC Meg gen CTATGACCATGATCGCATTTGACAGATACAACGTGATCGTAAAGGGTTTAGCTGGTARACCACTGTCC
108 Par tra CTATGACGATGATCTCATTCGACAGATACAATGTGATCGTGAAAGGTTTAGCTGGCAAACCACTGACC Mex ari CAATGACGATGATTTCATTCGATAGATACAACGTGATCGTGAAAGGTTTAGCCGGCARACCATTGACE
109 Hal lou CGATGACGCTGATCGCATTCGACAGATATAACGTGATCGTGAAAGGTTTAGCTGGCAAACCACTGACC Neo dis CTATGACGATGATCTCGTTCGACAGATACAATGTGATCGTGAMAGGTTTAGCTGGCARACCGCTGACE
111 Ala eph CTATGACAATGATCGCATTCGACAGATACAACGTGATCGTGAAAGGTTTAGCTGGCAAACCACTGACC Nom fac CAATGACAATGATTGCATTCGACAGATACAACGTGATCGTCAAGCETTTATCTGGTAAGCCACTGACE
112 Aug amp CTATGACGTTGATCGCATTCGACAGATACAATGTGATCGTGAAAGGTTTGGCTGGCAAACCATTGACC Rui pro CAATGACGATGATATCATTCGACAGATACAACGTGATCGTGAAAGGTTTAGCCGGCARACCACTGACE
113 Aug cae CTATGACGTTGATCGCATTCGACAGATACAATGTGATCGTGAAAGGTTTGGCTGGCAAACCATTGACC Sph con 2PPPP222222099222222909222222092222220902222200922222209222222209227
116 The bra CTATGACGTTGATCGCATTCGACAGATACAACGTGATCGTGAAAGGCTTAGCTGGGAAACCGCTGACC Thr tor CAATGACGATGATCGCGTTTGACAGATACAATGTGATCGTTARAGGCTTATCCGGCARACCACTGACC
123 Pse sp ?22222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222
127 Pse sim CTATGACGATGATCGCATTCGACAGATACAACGTGATCGTGAAAGGTTTAGCTGGCAAACCACTGACC
128 The bas CTATGACGTTGATCGCATTCGACAGATACAACGTGATCGTGAAAGGCTTAGCTGGGAAACCGCTGACC 1496 1501 1506 1511 1516 1521 1526 1531 1536 1541 1546 1551 1556
130 Neo aen CTATGACGATGATCTCGTTCGACAGATACAATGTGATCGTGAAAGGTTTAGCTGGCAAACCGCTGACC 1561
132 Ais cup CTATGACGATGATCGCATTCGACAGATACAACGTGATCGTGAAAGGTTTAGCTGGCAAACCACTGACC [ | [ | [ | [ | [ | [ | [ |
133 Par aff CTATGACGATGATCTCATTCGACAGATACAATGTGATCGTGAAAGGTTTAGCTGGCAAACCACTGACC 000Pen pen ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTATATGGCTATTCTCATTGGTATGGACCATCGCGCCGAT
134 Tem spl 22222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222 01 Rhi bri ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTATATGGCTGTTCTCCCTGCTTTGGACTATTGCGCCCAT
141 Par bar CTATGACGATGATCTCATTCGACAGATACAATGTGATCGTGAAAGGTTTAGCTGGCAAACCACTGACC 06 Cer clo ATTAACGGAGCACTTCTTCGTATACTGGGTATATGGTTGTTCTCTCTACTTTGGACCATCGCGCCCAT
142 And mic CTATGACGATGATCTCGTTCGACAGATACAACGTGATCGTGAAAGGTTTAGCTGGCAAACCACTGAAC 100 The ala ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTATATGGTTGTTCTCTCTGGGTTGGACCATCGCGCCCAT
143 Chl cya CTATGACGATGATCTCGTTCGACAGATACAACGTGATCGTGAAAGGTTTAGCTGGCAAACCACTGAAC 101 Rhi bru ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTATATGGCTGTTCTCCCTGCTTTGGACCATCGCGCCCAT
145 Isc zon CGATGACGATGATCTCATTCGACAGATACAACGTGATCGTGAAGGGCTTAGCTGGCAAACCACTGTCC 108 Par tra ATTAACGGAGCACTTCTCCGCATACTGGGTATATGGTTGTTCTCTCTGGGTTGGACCATCGCGCCCAT
14 Cor cog CTATGACGATGATCGCATTCGACAGATACAACGTAATCGTGAAAGGCTTAGCTGGCAAACCATTGTCC 109 Hal lou ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTATATGGCTGTTCTCCCTGATTTGGACCATCGCGCCCAT
151 Isc les CGATGACGATGATCTCATTCGACAGATACAACGTGATCGTGAAGGGCTTAGCTGGCAAACCACTGTCC 111 Ala eph ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTATATGGTTGTTCTCTCTGATTTGGACCATCGCGCCCAT
158 Nea see CTATGACGATGATCTCGTTCGACAGATACAACGTGATCGTGAAAGGTTTAGCTGGCAAACCACTGAAC 112 Aug amp ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTGCATGGTTGTTCTCTCTGATTTGGACCATCGCGCCCAT
159 Nea sp CTATGACGATGATCTCGTTCGACAGATACAACGTGATCGTGAAAGGTTTAGCTGGCAAACCACTGACC 113 Aug cae ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTGCATGGTTGTTCTCTCTGATTTGGACCATCGCGCCCAT
176 Ais sp ctatgacgatgatcgcattcgacagatacaacgtgatcgtgaaaggtttagctggtaaaccactgacc 116 The bra ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTATATGGTTGTTCTCTCTGGTTTGGACCATCGCGCCCAT
177 Neo spl CTATGACGATGATCTCGTTCGACAGATACAACGTGATCGTGAAAGGTTTAGCTGGCAAACCGCTGAAC 123 Pse sp 22222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222
185 Cae spl CAATGACAGCAATAGCATTCGACAGATACAACGTGATCGTGAAAGGTTTAGCTGGTAAACCACTGACC 127 Pse sim ATTAACGGAGCACTTATCCGTATACTGGGTATATGGTTGTTCTCTCTGCTTTGGACCATCGCGCCGAT
189 Aes tur CTATGACGATGATCGCATTCGACAGATACAACGTGATCGTGAAAGGTTTAGCTGGCAAACCACTGACC 128 The bas ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTATATGGTTGTTCTCTCTGGGTTGGACCATCGCGCCCAT
190 Cae ine CTATGACGTTGATTGCATTCGACAGATACAACGTGATCGTGAAGGGCTTAGCTGGCAAACCACTGTCC 130 Neo aen ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTATATGGTTGTTCTCCCTGGGTTGGACCATCGCACCCAT
193 Meg gui CTATGACCATGATCGCATTTGACAGATACAACGTGATCGTAAAGGGTTTAGCTGGTAAACCACTGTCC 132 Ais cup ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTATCTGGGTGTTCTCTCTGATTTGGACCATTGCGCCTAT
194 Cae mou ?222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222? 133 Par aff ATTAACGGAGCACTTCTCCGCATACTGGGTATATGGTTGTTCTCTCTGGGTTGGACCATCGCGCCCAT
196 Rec cat 22222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222 134 Tem spl 22222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222
212 Ais cog CTATGACGATGATCGCATTCGACAGATACAATGTGATCGTGAAAGGTTTAGCTGGTAAACCACTGACC 141 Par bar ATTAACGGAGCACTTCTCCGCATACTGGGTATATGGTTGTTCTCTCTGGGTTGGACCATCGCGCCCAT
21 Aug sem CTATGACGTTGATCGCATTCGACAGATACAACGTGATCGTGAAAGGTTTGGCTGGCAAACCACTGACC 142 And mic ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTATATGGTTGTTCTCCTTGGGTTGGACCATCGCACCCAT
248 Ala aur CTATGACGTTGATCGCATTCGACAGATACAACGTGATCGTGAAAGGTTTAGCTGGCAAACCACTGACC 143 Chl cya ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTATATGGTTGTTCTCCCTGGGTTGGACCATCGCACCCAT
253 Neo oio CTATGACGATGATCTCGTTCGACAGATACAACGTGATCGTGAAAGGTTTAGCTGGAAAACCGCTGACC 145 Isc zon ATTAACGGAGCACTTCTTCGTATAATGGGTATATGGCTGTTCTCCCTGGGGTGGACCATCGCGCCCAT
254 Duf spl 2222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222? 14 Cor cog ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTATATGGCTGTTCTCTCTGCTTTGGACCATCGCGCCCAT
267 Sti eic CAATGACGATGATAGCATTCGACAGATACAACGTGATCGTGAAAGGCCTTGCTGGCAAACCACTGACC 151 Isc les ATTAACGGAGCACTTCTTCGTATACTGGGTATATGGCTGTTCTCCCTGGGGTGGACCATCGCGCCCAT
268 Aug JIR 2222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222? 158 Nea see ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTATATGGTTGTTCTCCTTGGGTTGGACCATCGCACCCAT
269 Noc fur CTATGACCATGATCGCATTTGACAGATACAACGTGATCGTAAAGGGTTTAGCTGGTAAACCACTGTCC 159 Nea sp ATTAACGGAGCAATTCTCCGTATACTGGGTATATGGTTGTTCTCCCTGGGTTGGACCATCGCACCCAT
26 Neo mel CTATGACGATGATCTCGTTCGACAGATACAACGTGATCGTGAAAGGTTTAGCTGGCAAACCGCTGACC 176 Ais sp attaacggagcacttctccgtatactgggtatctgggtgttctctctgggttggactatcgegectat
270 Xen nig 2222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222? 177 Neo spl ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTATATGGTTGTTCTCCCTGGGTTGGACCATCGCACCCAT
271 Mna spl CTATGACAATGATCGCATTCGACAGATACAACGTGATCGTGAAAGGCTTAGCTGGCAAACCACTGTCC 185 Cae spl ATTAACGGAGCCCTCCTTCATATACTGGGTGTATGGTTGTTCTCCTTAATTTGGACTGTCGCACCTGT
30 Meg ins CTATGACAATGATCGCATTCGACAGATACAACGTGATCGTGAAGGGCTTAGCTGGCAAACCACTGTCC 189 Aes tur ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTATATGGTTGTTCTCTCTGCTTTGGACCATCGCGCCCAT
328 Tem sp2 CTATGACGATGATCTCATTCGACAGATACAACGTGATCGTGAAAGGTTTAGCTGGCAAACCACTGACC 190 Cae ine ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTATATGGTTGTTCTCTCTGCTTTGGACCATCGCGCCCAT
329 Cae sp CTATGACGTTGATTGCATTCGACAGATACAACGTGATCGTGAAGGGCTTAGCTGGTAAACCATTGTCC 193 Meg gui ATTAACGGAGCACTTGCCCGTATACTGGGTATATGGACGTTCGCTCTGTTTTGGACCATCGCGCCCAT
330 Aug sp 2222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222? 194 Cae mou ?2222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222
331 Ais sp ctatgacgatgatcgcattcgacagatacaacgtgatcgtgaaaggtttagctggcaaaccactgacc 196 Rec cat 2222222222222 22220222 220222222222222222°22222°2222222°22°2°2°2222°2°22°22°22°2°2°27
334 Meg min 2222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222? 212 Ais cog ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTATTTGGGTGTTCTCTCTGATTTGGACCATTGCGCCTAT
335 Aug rep 2222272222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222? 21 Aug sem ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTACATGGTTGTTCTCTCTAGTTTGGACAATCGCGCCCAT
343 Pse pan 2222272222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222? 248 Ala aur ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTATATGGTTGTTCTCTCTGCTTTGGACCATCGCGCCCAT
46 Ala ura 222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222°2222? 253 Neo oio ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTATATGGTTGTTCTCCCTGATTTGGACCATCGCACCCAT
53 Ari pal 2222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222? 254 Duf spl 2222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222?

77 Per sem CTATGACGGCGATCGCATTCGACAGATACAATGTAATCGTGAAAGGTTTAGCTGGCAAACCACTGACC 267 Sti eic ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTATATGGGTGTTCTCTCTGCTTTGGACCATTGCGCCCAT
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14 Cor cog
151 Isc les

PRIV 2222222222222222222222222222222222222222222222°2°

ATCAACGGAGCACTTGCCCGTATAATGGGTATATGGACGTTCGCTCTGCTTTGGACCCTCGCGCCCAT

ATTAACGGAKCACTTCTCCGTATACTGGGTATATGGTTGTTCTCCCTGGGTTGGACCATCGCACCCAT
2R R PR R PR R PR R R PR PR R R0 P02 20 2222°20222°22222°2222°2°2°?

ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTATATGGGTGTTCTCTCTGCTTTGGACTATCGCGCCCAT
ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTATATGGGTGTTCTCTCTGCTTTGGACTATCGCGCCCAT
ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTATATGGTTGTTCTCTCTGGGCTGGACCATCGCGCCCAT
ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTATATGGTTGTTCGCTCTGCTTTGGACCATCGCGCCCAT
P R L Ll L e L L L i i i i i il b il b i)

attaacggagcacttctccgtatactgggtatctgggtgttctctectgatttggaccattgegectat
pirirdririeieieie i e ir e ieieieie e i e ieieiede e e i ir Redriede e e R de dede Re Re e Ao R Re Re de Re e Re Ao e Re de Re Re Re e e R R Re Re Re Re e e R el

ATTAACGGAGCACTTCTTCGTATACTGGGTATATGGTTGTTCTCTCTACTTTGGACCATCGCACCCAT
ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTATATGGTTGTTCTCTTTGCTTTGGACCATCGCGCCCAT
ATTAACGGAGCACTTATCCGTATACTGGGTATCTGGGTGTTCTCTCTGATTTGGACCATTGCGCCTAT
ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTATATGGTTGTTCTCTCTGCTTTGGACCATCGCGCCGAT
ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTATATGGCTGTTCTCCCTGCTTTGGACCATCGCGCCCAT
ATTAACGGAGCCCTTCTTCGTATACTGGGTATATGGTTGTTCTCCTTGGGTTGGACAATCGCGCCCAT
ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTATCTGGGTGTTCTCTCTGATTTGGACCATTGCGCCTAT
ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTATATGGTTGTTCTCTCTGCTTTGGACCATCGCGCCCAT
A S O R O S S S A A S S S A S S A S A S S R N S S S A Y A S S N A N S S A N A N
ATTAACGGAGCTCTTCTTCGTATACTGGGTATATGGCTCTTCTCTTTGATTTGGACTATCGCGCCCAT
ATTAACGGAGCACTTTTCCGTTTACTGTGTATATGGCTGTTCTCCCTGGGTTGGACCATCGCGCCCAT
ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGCATATGGCTGTTCTCTTTGATCTGGACCATCGCGCCTAT
2R 2R PR R PR R PR R PR R R PR PR R R0 202222720222°22222°2222°2°2°?

ATTAACGGAGCACTCCTCCGTATACTGGGTATATGGCTGTTCTCTTTGGGCTGGACCATCGCGCCCAT
ATCAACGGAGCACTTGCCCGTATAATGGCTATATGGACGTTCGCTCTGCTTTGGACCCTCGCGCCCAT
ATTAGCGGAGCACTCCTGCGTATACTGGGTATATGGGTGTTCTCTTTGGGTTGGACTATCGCGCCCAT
ATTAACGGAGCACTTCTCCGTATACTGGGTATATGGTTGTTCTCCCTGGGTTGGACCATCGCACCCAT
ATAAACGGGGCGCTTCTCCGTATACTGGGCATATGGTTGTTCTCCTTAGTTTGGACCATCGCTCCGAT
ATTAACGGAGCACTCCTCCGTATACTGGGTATATGGTTGTTCTCCTTAGGTTGGACTATCGCGCCCAT
Rl R R e R R e e L L i L i i b il b il i i)

ATTAATGGAGCACTCCTCCGTATACTGGGAATATGGGTGTTCTCCCTGGGCTGGACCATCGCGCCCAT

1564 1569 1574 1579 1584 1589 1594 1599 1604 1609 1614

| | | I | I | I | I | I | I
GTTCGGCTGGAATCGGTA--AT-T--—-—--———

GTTCGGCTGGAACCGGTA--AT-G-—-——-——-——

GTTCGGCTGGAACCGGTA--AT-A-—-——-————

GTTCGGCTGGAACCGGTA--ATCC-—-—=-—-—-

GTTCGGCTGGAACCGGTA--AT-G-—-—-——-——

GTTCGGCTGGAACCGGTA--AT-A-———-————

GTTCGGCTGGAACCGGTA--AT-G-——-—————

GTTCGGCTGGAACCGGTA--AT-A-
GTTCGGCTGGAATCGGTA--AT-A-

GTTCGGCTGGAATCGGTA--AT-A-

GTTCGGCTGGAACCGGTA--AT-A-
GTTCGGCTGGAACCGGTA--ATCC-
GTTCGGCTGGAACCGGTA--AT-A-
GTTCGGCTGGAACCGGTA--AT-A-

GTTCGGCTGGAACCGGTA--AT-A-
GTTCGGCTGGAACCGGTA--AT-A-
GTTCGGCTGGAACCGGTA--AT-A-
GTTCGGCTGGAACCGGTA--AT-G-
GTTCGGCTGGAACCGGTA--AT-G-—-—--——-——
GTTCGGCTGGAACCGGTA--AT-G———-—————
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GTTCGGCTGGAACCGGTA--AT-A-—-——-———-— CCTAAACTCATCCC-CT———————m————————— AAA
GTTCGGCTGGAACCGGTA--AT-A-—-——-———-— CCTCAACTCATCCC-CT————m—m——m———m————— AAA
gttcggctggaaccggta??at?a????????actcgactcatccc?ct??2?2?2?2?2?2?2??2??????aaa
GTTCGGCTGGAACCGGTA--AT-A-——===—=— CATCAACTCATCCC-TT-—==m——————————m AAA
ATTAGGCTGGAACCGGTA--AT-TCCTCCTCTTCCCGTTCCATCCC-CG-——————————————— AAA
GTTCGGCTGGAACCGGTA--AT-A-—————-— CCTCAACTCGTCCC-CT—=—————————————— AAA
GTTCGGCTGGAACCGGTAATAT-A-————=-=— CTTCAACCGATCCC-CT———————————————— AAA
GTTCGGCTGGAACCGGTA--AT-A-————-—— CCTCAACGCATCCC-CTA-—————————————— AAA

PRIV 22222222222222222222222272°

rTTCGGCTGGAACCGGTA--AT

GTTCGGCTGGAACCGGTAATAT-A--—-——-—- CATCGACCGATCyC-CT
P R R R R R R Ll Ll Ll i b iRl

GTTCGGCTGGAACCGGTA--AT-A-——————— CCTCAACTCGTCCC-CT-——————————————— ACA
GTTCGGCTGGAACCGGTA--AT-G-——————~ CCCCGACTCATCCC-CT———————————————— AAA
GTTCGGCTGGAACCGGTA--AT-T-——=—=—==——=——=—— CCGTACC-CCmm—mm——mmmmmm e GAA
GTTCGGCTGGAACCGGTA--AT-A-————-—— ACTCAATTCTTTTC-CT-——————————————— AAA
GTTCGGCTGGAACCGGTA--AT-A--——-———-— CCTGAACTCATCCC-CT———————m———m————— AAA

GTTCGGTTGGAATCGGTA--AA-—--- —--TCTCCATTAATTTGGC----
GTTCGGCTGGAACCGGTA--AT-G--—-—-—-— CCCCGCCTCATCCC-CT-======—=—=—————
GTTTGGTTGGAATCGGTA--AT-T--—-—-———— TTTCCTTTCGTTTCGTTTCGCTTATTTCGCTTTGAA

PRV 2222222222222222222222222222222222222°22°2°2°°

GTTCGGTTGGAATCGGTA--AT-T-- TCGTCTTGTTTAATCGAAT---—

GTTCGGCTGGAACCGGTA--AT-A-——————— CCTCAACGCATCTC-CTA-——————————————
GTTCGGCTGGAACCGGTA--AT-T----—— CCTACCGTTCGATCCC-CT—————————m—mm————
GTTCGGCTGGAACCGGTA--AT-A-——————— CCTCAACTCATCCC-TT-———————————————
GTTCGGATGGAACCGGTA--AC-G-—-—=— AAATCTCCCTTATCTTTCT———————————————————
GTTCGGCTGGAACCGGTA--AT-T----CTCTTCCCGTTCGATCCC-CG———————————————— GAA
?2222222222222222222222222°22222222222222222222222222222222222222222°2°2
GTTCGGCTGGAACCGGTA--AT-A-—-—-—-—- CCTCCCGTTCCATCCC—Cmmmmmmmmmm oo —— GAA
1632 1637 1642 1647 1652 1657 1662 1667 1672 1677 1682

[ I \ | [ I \ I I I I I I I
TCGATC---GCGCGATCGTATACTTTTCATCCCCTTCGATTAATTACA

1687
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CCGRAC-—-TCAC-————-———————————————
CCGRAC-—-TCAC-———===——=—=—————————

TCGAAC---CCGC———====——==———————————
P22 22222222°2°2°

TCGAGC---ACAC-~-
TCGAAC---CCGC-===========—————————c
TCGAAC---TCGC-——===========——=—————
TCGAGC---TCAC-=============——=—————

TCGAAC--—TCAC—————————————————————_
eirielrieoleleRedeir e lo RoirioRe e e io ]

TCGAAC---TCAC--
TCGAAC-—-TCAC-————-——==—=——————————

TTAA----- ACGC————————————————————
TCGAAT---TCAC-============—————————
CTAA----- ACGC——=====—=—————————————

TCGAGC---TCAC--
CCGRAC-—-TCAC-————=—===————————————

TCAAAC---TCAC-===========—————————— CC-TTTARATAC---==========—-~ GCTTT
TCGAGC---TCAT-—==========—————————— CC-TTTARACAC--—-—========——~ GCTTT
TCGAGC---TCAC-=============———————— CC-TTTAAACAC--—=========———~ GCTTT
TTGAGC---TCAC-—-—-—-——————————————— CC-TTTAAACAC---—————————-—-— GGTTT
TCTAGT---TCAC-—-—-—===—=——————————— CC-TTCAAACGC------———==—-=-~— GCTCT
TCGAATCGCATAC-———=========————————— ACCCCTAAACATCT———————— AAACGCGATTT
TCGAGC---TCAC-============————————— CC-TTTAAACAC----==========-~— GCTTT
TCGAAC---TCrC-===========——— = CC-TTTAAACAC---==========—-~ GCTTT

ACAGATTT-TCGTC-
TCGAAC---TCGC--
TCTGAC---ACAC--

Rui
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TCGAAT---ACAC---—-—-—-—-—-—————————CCsCTTATACATYT-------— GAACGCGATTT
22222222222222227 22222222222227
TCGAAT---ATAC-----—-=-=-==----------CAGCCGAAACGTCT-------— ARACGCGGTTT
1700 1705 1710 1715 1720 1725 1730 1735 1740 1745 1750

I | I | I | I | I | I | I |
——-T----- CTCGTTAGATATGTACCCGAGGGTAACATGACGGCATGCGGCACCGATTACTTCAGCAC
T--T----- CTTTTCAGATATGTTCCCGAAGGCAACATGACAGCTTGCGGCACTGATTACTTCAATCA
C--T----- ACTCTCAGATACGTTCCTGAGGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTCAATCG
C--TTCTCCTCCCCCAGATACGTCCCCGAGGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTCAATAG
T--T----- CTTCTCAGATACGTTCCCGAGGGCAACATGACAGCTTGCGGTACCGATTACTTCAATCA
C--T----- TCCATCAGATACGTTCCCGAGGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTCAATAG
C--T----- ATTCTTAGATACGTTCCCGAGGGCAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTCAGTAG
C--T--——- ACTCTCAGATACGTTCCCGAGGGTAATATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTCAATAG
T--C----- AATTTCAGATACGTTCCCGAAGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTCAATAG
T--C----- AATTTCAGATACGTTCCCGAAGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTCAATAG

C--TTCTCCTCCCCCAGATACGTCCCCGAGGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTCAATAG
R R Rl R R R e R R R Rl R L Rl kR  E  E  h el R Rl l R il b o Rl )

C-——-T--——- TCTCTCAGATACGTTCCCGAGGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTCAATAG
C--TTCTCCTCCTCCAGATACGTCCCCGAGGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTCAATAG
C—-T----- TCCCACAGATACGTTCCCGAGGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTCAATAG
C-——-T--——- TTCCTCAGATACGTTCCCGAGGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTAAATAG
C--T----- TCCATCAGATACCTTCCTGAGGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTCAATAG
RRVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVV2VVVVVV2V222222222222222222227222222222227°
C—-T----- TCCATCAGATACGTTCCCGAGGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTCAATAG
C—-T----- TCCCACAGATACGTTCCCGAGGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTCAATAG
C—-T----- TCCCACAGATACGTTCCCGAGGGTAACATGACCGCCTGCGGCACCGATTACTTCAATAG
C-——-T--——- CTCCTCAGATACGTTCCAGAGGGCAACATGACCGCTTGCGGTACAGATTACTTCAACAG
T--T----- CTTCTCAGATACGTCCCCGAGGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTCAATCA
C--T---—~ CTCCTCAGATACGTTCCAGAGGGCAACATGACCGCTTGCGGCACAGATTACTTCAACAG
C--T----- TCCCACAGATACGTTCCCGAGGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTCAATAG
C--T----- TCCCACAGATACGTTCCCGAGGGTAACATGACCGCGTGTGGCACCGATTACTTCAATAG
c??t?????ttcctcagatacgttccggagggtaacatgaccgettgeggcaccgattacttaaacag
C—-T----- TCCCACAGATACGTTCCCGAGGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTCAATAG
TT-T-———- CTTCTCAGATACGTTCCCGAAGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTCAGCCA
C-—-T--——- TCCCTCAGATACGTTCCCGAGGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTCAATAG
C—-T----- TCCCTCAGATACGTTCCCGAGGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTGAATAG
C--T---—~ TCCCTCAGATACGTTCCCGAAGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTGAACAG

R R R R R A A A e e A A e e R A A e A A ]

C--T-—-—- TTCCTCAGATACGTTCCCGAGGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTAAATAG
C--C-———- ACTTTCAGTTACGTTCCCGAAGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTCAATAG
CTAT----- ACTCTCAGATACGTTCCCGAGGGTAACATGACCGCTTGCGGCACTGATTACTTCAGTAG
C--T--—--- TCCCACAGATACGTTCCCGAGGGTAACATGACCGCTTGCGGAACCGATTACTTCAATAG
VA S A A o S Y A O Y O S A A A N O N N S A N A N S i N N S A S S S o N e o
C--T-—--- TCCTTCAGATACGTTCCCGAGGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTGAATAG
PRRRRVRRVVVRVVRVV2NNNNNVNNNVNVNNNVNVNNNVVNNRNNNVNNNVNNN2NNN2227222727272°
C-—-T--——- TCCCTCAGATACGTTCCTGAGGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTGAACAG
C--T-—-—- TCCCACAGATACGTTCCCGAGGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTCAATAk
W N N A Y A o S A N Y A N O A N Y A Y M A S A N N N A N N S A N N M A N N S A N S A N Y N A Y S A A o 4
CTTC-—--- CTTCTCAGATACGTTCCCGAGGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTGAATAC
CTTC-—--- CTTCTCAGATACGTTCCCGAGGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTGAATAC
T--T-——-- TTCCGCAGATACGTTCCCGAGGGCAACATGACCGCATGCGGCACCGATTACTTCAACAG
A--T---—-— TCCCTCAGATACGTTCCCGAGGGTAACATGACCGCCTGCGGAACCGATTACTTGAATAG

R R R R A R A A A e e A A e e R A hr e R A ar ]

C-—-T--——- TTCCTCAGATACGTTCCCGAGGGTAACATGACCGCTTGCGGTACAGATTACTTCAATAG

1755

1760
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C--T-—-—- TTCCTCAGATACGTTCCCGAGGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTAAATAG
C--T---—- TCCTTCAGATACGTTCCCGAGGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTCAATAG
T--T-———- CTTTTCAGATACGTTCCCGAGGGCAACATGACAGCTTGTGGCACCGATTACTTCAATCA
TC-T----- CTTCTCAGATACGTCCCCGAAGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTCAGCAG
C—-T--——- TTCCTCAGATACGTTCCCGAGGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTAAATAG
CTAT----- ATTCTCAGATACGTTCCCGAGGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTCAGTAC
RR2222VVVV22V222222NV2222222N2222N2NV222222222222222222222222227
-—-T--——- CTTGTTAGATACGTACCCGAGGGTAACATGACCGCATGCGGCACCGATTACTTCAGCAG
C--T-—-—- CTCCTCAGATACGTTCCCGAGGGCAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTCAGTAG
C--T---—- TTTATCAGATACGTACCGGAGGGTAATATGACCGCGTGTGGTACCGACTACTTCAGTAG

————— TCCCACAGATACGTTCCCGAAGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTCAATAG
————— TCCCGTAGATACGTTCCCGAGGGCAACATGACCGCCTGCGGTACCGATTACTTCAGCAG

————— CTTCTCAGATACGTCCCCGAAGGTAACATGACCGCTTGCGGCACCGATTACTTCAGCAG
P R R e L L L i i i i ol

1768

1773 1778 1783 1788 1793 1798 1803 1808 1813 1818

| | | | | | | | | | | | | |
AGACATAGTGTCTGTCTCCTATCTGATTCTCTACAGCATCTGGGTATACTTTGTCCCGTTGTTCCTCA
AGACATCGTGTCCACCTCCTATCTCATGATGTACGGTCTCTGGGTATACTTCTTCCCGCTGGGACTCA
AGACATCGTGTCCACCTCCTATCTCATCATGTACGGTCTCTGGGTATACTTCGTCCCGCTCGGACTCA
AGACCTCTTGTCCTCCTCCTATCTCGTAATGTACGGTCTCTGGGTATACTTCTGCCCGCTGGGACTCA
AGACATCGTGTCCACCTCCTATCTCATAATGTACGGTATCTGGGTATACTTCTTCCCGCTGGGACTTA
AGACATAGTGTCTACCTCCTATCTCATAATGTACGGTATCTGGGTATACTTCTTCCCTCTCGGACTCA
AGACATAGTGTCCGTCTCCTATCTCATTATGTACGGTATCTGGGTATACTTCTTCCCGCTGGGCCTTA
AGACATTGTGTCCACCTCCTACCTCATCATGTACGGTATCTGGGTATACTTCTTCCCGCTCGGACTCA
GGACTTCCTGTCTACCTCCTATCTCATAATGTATGGTATCTGGGTATACTTCTTCCCGCTCGGACTCA
GGACTTCCTGTCTACCTCCTATCTCATAATGTATGGTATCTGGGTATACTTCTTCCCGCTCGGACTCA
AGACCTCTTGTCCTCCTCCTATCTCGTAATGTACGGTATCTGGGTATACTTCTTCCCGCTGGGACTCA

elriririeieieirieirieirieie i irie el irieie e irieir i irieie e e ie e ieieie i e de e e ir de e ie dr Re dr Re Rr Re dr R Rr Re dr R e Re Rr Rr Rr Re Ar Rr i)

AGACATCGTGTCCACCTCCTATCTGATAATGTACGGTATCTGGGTATACTTCTTCCCGCTCGGACTCA
AGACCTCTTGTCCTCCTCCTATCTCGTAATGTACGGTCTCTGGGTATACTTCTGCCCGCTGGGACTCA
AGACCTTCTGTCCTCCTCCTATCTCGTAATGTACGGTATCTGGGTGTACTTCTTCCCGCTCGGACTCA
AGACATAGTGTCCGTCTCCTATCTCATAATGTACGGTATTTGGGTATACTTCTTCCCGCTCGGACTCA

AGACATACTGTCCACCTCCTATCTCGTAATGTACGGTATCTGGGTATACTTCTTCCCTCTCGGACTCA
P R e e L L L Pl bl b il i i)

AGACATAGTGTCCACCTCCTATCTCATAATGTACGGTATTTGGGTATACTTCTTCCCTCTCGGACTCA
AGACTTTGTGTCCACCTCCTATCTCGTAATGTACGGTATCTGGGTGTACTTCTTCCCGCTCGGACTCA
AGACTTTGTGTCCACCTCCTATCTCGTAATGTACGGTATCTGGGTGTACTTCTTCCCkKkCTCGGACTCA
AGATTTCCTGTCTGCCTCCTATCTCGTTATGTACGGAATCTGGGTATACTTCTTCCCGCTGGGACTCA
AGACATCGTGTCCACCTCCTATCTCATAATGTACGGTATCTGGGTATACTTCTTCCCCCTGGGACTTA
AGATTTCCTGTCTGCCTCCTATCTCGTTATGTACGGAATCTGGGTATACTTCTTCCCGCTGGGACTCA
AGACTTTGTGTCCACCTCCTATCTCGTAATGTACGGTATCTGGGTGTACTTCTTCCCGCTCGGACTCA
AGACCTCCTATCCACCTCCTATCTCGTAATGTACGGTATCTGGGTGTACTTCTTCCCTCTCGGACTCA
agatatagtgtccgtctcctatctcataatgtacggtatctgggtatacttcttcecctcteggactceca
AGACCTTCTGTCCTCCTCCTATCTCGTAATGTACGGTATCTGGGTGTACTTCTTCCCGCTCGGACTCA
AGACATCTCGTCTGTCTCCTACATCCTACTATACAGCTTCTGGTCCTACCTCTTCCCGCTGTTCCTCA
AGACATAGTGTCCACCTCCTATCTCATGATGTACGGTATCTGGGTATACTTCTTCCCGCTCGGACTCA
AGAAATTCTGTCCACCTCCTATCTCATGATGTACGGAATCTGGGTATACTTCTTCCCGCTCGGACTCA

AGACATATCGTCCTCCTCCTATCTCATGGTATACGGTCTCTGGGTATACTTCTGCCCGCTCGGACTCA
P R R R R R R L L L Lt L i R Lo 2]

AGACATAGTGTCCGTCTCCTATCTCATAATGTACGGTATCTGGGTATACTTCTTCCCGCTCGGACTCA
GGACTTCTTGTCTAGCTCCTATCTCGTAATGTACGGTATCTGGGTATACTTCTTCCCGCTCGGACTCA
AGACATTGTATCCACCTCCTACCTCATTATGTACGGTTTCTGGGTATACTTCTTCCCGCTCGGACTCA

AGACCTTCTGTCCTCCTCCTATCTCGTAATGTACGGTATCTGGGTGTACTTCTTCCCGCTCGGACTCA
P R R R L L Ll Ll L Lt i i Lot

AGATATTGTCTCCACCTCCTATCTTATGATGTACGGTATCTGGGTATACTTCTTCCCGCTCGGACTCA
P R R R R R R L L L Lt L i R Lo 2]
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AGACATATCGTCCTCCTCCTATCTCATGTTATACGGTATCTGGGTATACTTCTTCCCGCTCGGACTCA

AGACCTTCTGTCCTCCTCCTATCTCGTAGTGTACGGTATCAGGGTGTACTTCTTCCCTCTCGGACTCA
R R R R R R R R R R R R R R L R R R L Lk L R L e R ke R Rt

AGACTTCCTGTCCACCTCCTATCTCATGATGTACGGTATCTGGGTATACTTCTTCCCCTTCGGACTCA
AGACTTCCTTTCCACCTCCTATCTCATGCTGTACGGTATCTGGGTATACTTCTTCCCCTTCGGACTCA
AGACTTCGTGTCCACCTCCTATCTCATAATGTACGGCATCTGGGTrTACTTCTTCCCGCTCGGACTCA

AGACATTGTGTCCACCTCCTATCTCATGATGTACGGAATCTGGGTATACTTCTTCCCTCTTGGACTCA
22222222 PR R R 2222222222222 2222222222222 2°2222°22222°2222222722°2°?

agacatagtgtccgtctcctatctcataatgtacggtatttgggtatacttcttcccgectcggactca
lelririeieleleieleie i ieieie e ieie e i e deie e oo Re i e e Re Re e e R de e de R e Rede R e Re e R e Re e R e Rr de R e Re de Rr e Re Re R e Rr Re Rr B ]

AGACATCGTGTCCACCTCCTATCTCATCATGTACGGTCTCTGGGTATACTTCGTCCCGCTCGGACTCA
AGACTTGCTGTCCTCCTCCTATCTCATGATGTACGGTCTCTGGGTATACTTCTTCCCCTTCGGACTCA
AGACATAGTGTCCGTCTCCTATCTCATAATGTACGGTATCTGGGTATACTTCTTCCCGCTCGGACTCA
AGACATAGTGTCCACCTCCTATCTCATGATGTACGGKCTCTGGGTATACTTCTTCCCGCTCGGACTCA
AGACATCGTGTCCACCTCCTATCTCATGATGTACGGTCTCTGGGTATACTTCTTCCCGCTGGGACTCA
GGACATCTTGTCCGTCTCCTACCTCGTTATGTACGGCATCTGGGTCTACTTCTTCCCGTTGTTCCTCA
AGACATAGTGTCCGTCTCCTATCTCATAATGTACGGTATTTGGGTATACTTCTTCCCGCTCGGACTCA
AGACATTGTATCCACCTCCTACCTCATTCTGTACGGTTTCTGGGTATACTTCTTCCCGCTCGGACTCA
D222 R R R PR R R R R R R0 22222222°22222222222272°22°

AGACATAGTGTCTGTCTCTTATCTGGTTCTCTACAGCATTTGGGTATACTTCTTCCCGTTGTTCCTCA
AGACCTATTGTCCGTCTCCTATCTCATTATGTACGGTATTTGGGTATACTTCGCCCCGCTGTTCCTCA

AGACATCGTGTCCGTCTCTTATCTCATCCTCTACAGCATCTGGGTATACTTCTTCCCACTGTTACTCA
222222 R PR R PR R PR R R PR R R PR R PR PR R P02 20222 °202222°2222°22222°2°?

AGACATCGTGTCCGTATCTTACCTGATCCTCTACAGCATCTGGGTGTACTTCGCCCCGCTGTTCCTTA
AGACATATCGTCCTCCTCCTATCTCATGGTATACGGTATCTGGGTATACTTCTGCCCGCTCGGACTCA
AGACATCGTGTCTGTTTCCTACCTAATTCTATACAGCATCTGGGTCTACTTTTTCCCGCTGTTCCTCA
AGACCTTCTGTCCTCCTCCTATCTCGTAATGTACGGTATCTGGGTGTACTTCTTCCCGCTCGGACTCA
AGACATCGTCTCCGTTTCGTATCTGGTGTTGTACGCCATTTGGGTATACTTTGCTCCGCTCTTCATGA

AGATATCTTGTCTGTCTCCTACCTCGTTCTATACGGCATCTGGGTCTACTTCTTCCCGCTGTTCCTCA
P R R R R R L l l E l h L E  l ke i L il b i L2

AGATATGTTGTCTGCCTCTTATCTCGTTATGTACGGCATCTGGGTCTACTTCTTCCCGTTGTTCCTCA

1836 1841 1846 1851 1856 1861 1866 1871 1876 1881 1886

I | I | I | I | I | I | I |
TCATTTACAGTTATTGGTTCATCATCCAAACGGTCTCTGCACACGAGAAGAATATGCGCGAGCAAGCC
TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATCCAAGCAGTCTCTGCCCACGAGAAAAACATGCGTGAACAAGCG
TCTGTTACAGTTACTGGTTCATCATAGCAGCCGTGTCTGCCCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCG
TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATTCAAGCCGTGTCCGCCCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCG
TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATCCAAGCAGTCGCTGCCCACGAGAAAAACATGCGTGAACAAGCG
TCTGCTACAGCTACTGGTTTATCATCCAAGCAGTCTCTGCTCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCG
TCTGCTACAGTTACTGGTTCATCATCCAAGCGGTCGCTGCCCATGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCG
TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATCCAAGCAGTGTCTGCCCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCA
TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATCAGTGCAGTGTCTGCTCACGAGAAAAACATGCGAGAACAAGCG
TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATCAGTGCAGTGTCTGCTCACGAGAAAAACATGCGAGAACAAGCG
TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATCCAAGCCGTGTCCGCCCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCG

lraririeieirieieieirieieieiriririeiririeieir i ieieir e ieieirie e ie i he e de i e e de R e e de R e e de R e e Rr S e e Re Rr e e Re R Rr e Rr A de ]

TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATCCAAGCAGTCTGCGCCCATGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCG
TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATTCAAGCCGTGTCCGCCCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCG
TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATCCAAGCAGTCTCTGCCCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCG
TCTGCTACAGTTACTGGTTCATCATCCAAGCAGTCTCTGCTCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCG

TCTGCTACAGCTACTGGTTTATCATCCAAGCAGTCTCTGCTCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCC
222 PR R PR R PR R PR R R PR R PR R PR R PR R P00 2222°22222°2222°2°2222°2°?

TCTGCTACAGCTACTGGTTTATCATCCAAGCAGTCTCTGCTCACGAGAAAAATATGCGCGAACAAGCG
TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATCCAAGCAGTCTCTGCTCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCG
TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATCCAAGCAGTCTCTGCCCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCG
TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATCGCAGCAGTCTCTGCCCACGAGAAGAACATGCGCGAACAAGCC
TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATCCAAGCAGTCTCTGCCCACGAGAAAAACATGCGTGAACAAGCG
TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATCGCAGCAGTCTCTGCCCACGAGAAGAACATGCGCGAACAAGCC
TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATCCAAGCAGTCTCTGCTCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCG

1891
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TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATCCAAGCAGTCTCTGCCCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCG
tctgctacagttactggttcatcatccaagcagtctctgctcacgagaaaaacatgcgcgaacaagcg
TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATCCAAGCAGTCTCTGCCCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCG
TCTGCTACAGCTACTGGTTCATTATCGCAGCAGTCTCCGCTCACGAGARAAACATGCGTGAACAAGCG
TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATCGCAGCAGTCTCTGCCCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCG
TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATCCAAGCAGTCTCTGCTCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCG

TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATCCAAGCAGTCTGCGCCCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCG
P R R R Rl R R L kR e L e E Pl R i kb il kel ke o Lo Y]

TCTGCTACAGTTACTGGTTCATCATCCAAGCGGTCTCTGCTCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCG
TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATCAGTGCAGTGTCTGCTCACGAGAAAAACATGCGTGAACAAGCG
TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATCTCAGCAGTGTCTGCCCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCG

TCTGCTACAGTTACTGGTTCATCATCCAAGCAGTCTCTGCCCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCG
P e L e e L L L L Pl E i Pl b il i)

TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATCGCAGCAGTATCTGCCCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCA
P R R R R R R R L kR L e E  l e R i ki b il el ke o Lo T

TCTGCTACAGCTACTGGTTTATCATCCAAGCAGTCTGCGCCCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCG

TCTGCTACAGCTACTGATTCATCATCCAAGCAGTCTCTGCCCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCG
P R R R R R R R Rl L L L L et e R R 2]

TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCCTCCAAGCAGTGTCTGCCCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCC
TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCCTCCAAGCAGTGTCTGCCCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCC
TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATCCAAGCAGTCTCCGCCCACGAGAAGAACATGCGYGAACAAGCG

TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATCCAAGCAGTCTCTGCCCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCA
P R R R R R R R R R L kR L L L e E  l R i ki b il el e o Lo Y]

tttgctacagttactggttcatcatccaagcagtctctgctcacgagaaaaacatgcgcgaacaagcg
PRV VVIVIVIVVIVVIVIVVIIVIVIV2IIVVVRV2RV22222222222222222222222222°22°

TCTGTTACAGTTACTGGTTCATCATAGCAGCCGTGTCTGCCCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCG
TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCCTCCAAGCCGTCTCTGCTCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCG
TCTGCTACAGTTACTGGTTCATCATCCAAGCAGTCTGTGCTCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCG
TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATCCAAGCAGTCTCTGCCCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCG
TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATCCAGGCAGTCTCTGCCCACGAGAAAAACATGCGTGAACAAGCG
TCTGCTACAGCTATTGGTTCATCATCCAAGCGGTCTCCGCTCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCG
TTTGCTACAGTTACTGGTTCATCATCCAAGCAGTCTCTGCTCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCG
TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATCTCAGCAGTGTCTGCCCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCG
2222222 PR R R R R 2R R R R R 2R R0 222222222°2222°2°222222272°2°2°?

TCATTTACAGTTACTGGTTCATCATCCAGGCTGTAGCCGCGCACGAGAAGAATATGCGCGAACAAGCT
TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATTGCTGCGGTCTCTGCCCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCG

TCATCTACAGCTACTGGTTCATTATTCAAGCGGTCGCAGCTCACGAGAAAAACATGCGGGAACAAGCT
R R R R R R Rl L L L Lt tr i R Lot

TCTGTTACAGCTACTGGTTCATCATTCAAGCGGTCGCAGCTCACGAGAAGAACATGCGGGAACAAGCG
TCTGCTACAGCTACTGGTTTATCATCCAAGCAGTCTGCGCCCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCG
TCATCTACAGCTACTGGTTCATCATCCAAGCGGTCTCCGCTCACGAGAAAAACATGCGTGAACAAGCG
TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATCCAAGCAGTCTCTGCCCACGAGAAAAACATGCGCGAACAAGCG
TCATCTACAGCTACTGGTTTATCATTCAAGCGGTCGCCGCCCACGAGAAGAACATGAGGGAACAAGCT

TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATCCAAGCAGTCAGCGCTCACGAGAAAAACATGCGTGAACAAGCC
P R R R R L ik L il i b Lol

TCTGCTACAGCTACTGGTTCATCATCCAAGCCGTCTGCGCTCACGAGAAGAACATGCGCGAACAAGCC

1904 1909 1914 1919 1924 1929 1934 1939 1944 1949 1954

| | | | | | | | | | | | | |
AAGAAGATGAACGTAGCTTCTCTACGATCGTCCGAAAATCAAAACACCAGTGCCGAATGCAAACTGGC
AAGAAGATGAACGTAGCCTCTCTTCGATCATCGGACAACCAGAACACCAGTGCTGAATGCAAACTGGC
AAAAAGATGAATGTTGCCTCTCTGCGATCATCGGACAACCAGAACACCAGTGCCGAATGTAAACTGGC
AAAAAGATGAACGTGGCCTCCCTGCGGTCCTCGGAAAACTCGAACACCAGTGCCGAATGCAAACTGGC
AAGAAGATGAACGTAGCCTCTCTTCGATCATCGGATAACCAGAACACCAGTGCTGAATGCAAACTGGC
AAGAAGATGAACGTTGCCTCTCTGCGATCATCGGATAACCAGAACACCAGTGCCGAATGCAAATTGGC
AAGAAGATGAACGTAGCTTCTCTGCGATCATCGGACAACCAGAACACCAGTGCTGAATGCAAACTGGC
AAGAAGATGAACGTTGCCTCTCTGCGATCATCAGATAACCAGAACACCAGTGCCGAATGCAAACTGGC

AAGAAAATGAACGTTGCCTCTCTGCGATCATCGGAAAACCAGAACACCAGTGCCGAATGCAAACTGGC
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AAGAAAATGAACGTTGCCTCTCTGCGATCATCGGAAAACCAGAACACCAGTGCCGAATGCAAACTGGC

AAAAAGATGAACGTGGCCTCCCTGCGGTCCTCGGAAAACTCGAACACCAGTGCCGAATGCAAACTGGC
R R R R R R R R R R R R R R L R R R L Lk L R L e R ke R Rt

AAGAAAATGAACGTTGCTTCTCTACGATCATCGGAAAACCAGAACACCAGCGCTGAATGCAAATTGGC
AAAAAGATGAACGTGGCCTCCCTGCGGTCCTCGGAAAACTCGAACACCAGTGCCGAATGCAAACTGGC
AAGAAAATGAACGTTGCCTCTCTGCGATCATCGGATAACCAGAACACCAGCGCCGAATGCAAACTGGC
AAGAAGATGAACGTTGCGTCTCTGCGATCATCGGATAACCAGAACACCAGTGCTGAATGCAAACTAGC

AAGAAGATGAACGTTGCCTCTCTGCGATCATCGGATAACCAGAACACCAGAGCCGAATGCAAACTGGC
PR R R R R R Ll kL il i b iRl

AAGAAAATGAACGTTGCCTCTCTGCGATCATCGGATAACCAGAACACCAGTGCCGAATGCAAATTGGC
AAGAAAATGAACGTTGCCTCTCTGCGATCATCGGACAACGCGAACACCAGCGCCGAATGCAAACTGGC
AAGAAAATGAACGTTGCCTCTCTGCGATCATCGGATAACCAGAACACCAGCGCCGAATGCAAACTGGC
AAGAAAATGAACGTAGCCTCTTTGCGAACAACCGATAACCAGAACACCAGTGCTGAATGCAAACTGGC
AAGAAGATGAACGTGGCCTCTCTTCGATCATCGGAAAACCAGAACACCAGTGCTGAATGCAAACTGGC
AAGAAAATGAACGTAGCCTCTTTGCGAACAACCGATAACCAGAACACCAGTGCTGAATGCAAACTGGC
AAGAAAATGAACGTTGCCTCTCTGCGATCATCGGACAACGCGAACACCAGCGCCGAATGCAAACTGGC
AAGAAAATGAACGTTGCCTCTCTGCGATCATCGGATAACCAGAACACCAGCGCCGAATGCAAACTGGC
aagaagatgaacgttgcgtctctgcgatcatcggacaaccaaaacaccagtgctgaatgcaaattgge
AAGAAAATGAACGTTGCCTCTCTGCGATCATCGGACAACCAGAACACCAGCGCCGAATGCAAACTGGC
AAAAAGATGAATGTGGCCTCTCTGCGATCATCGGATAATCAGAATACCAGCGCCGAATGCAAACTGGC
AAGAAGATGAACGTTGCCTCTCTGCGATCATCGGAAAACCAAAACACCAGTGCTGAATGCAAACTGGC
AAGAAGATGAACGTTGCCTCTCTGCGATCGTCGGAAAACCAGAACACCAGCGCCGAATGTAAACTGGC

AAGAAGATGAACGTCGCCTCTCTGCGATCATCGGAGAACCAGAACACCAGTGCCGAATGTAAATTAGC
Rl R R R R R R R R R R Ll R Rk Rl Rl b Rk R R i Rl Rk R Rl e R R ke )

AAGAAGATGAACGTTGCCTCTCTGCGATCATCGGATAACCAGAACACCAGTGCTGAATGCAAACTAGC
AAGAAGATGAACGTTGCCTCTCTGCGATCATCGGAAAACCAGAACACCAGTGCCGAATGCAAACTGGC
AAGAAGATGAACGTTGCCTCTCTGCGATCATCAGAAAACCAGAACACCAGTGCCGAATGCAAACTGGC
AAGAAAATGAACGTTGCCTCTCTGCGATCATCGGATAACCAGAACACCAGCGCCGAATGCAAACTGGC
2222222222 22222222222 2222 2222222222222 °222222222°2222°22222°2222°2222°22°2

AAGAAGATGAACGTTGCCTCTCTGCGATCGTCGGAAAACCAGAACACCAGCGCTGAATGCAAACTGGC
R R R Rl R R R R R Rl R Rl Rl Rl E  E kR kR R i Rl Rk R R Rl e YR R ke )

AAGAAGATGAACGTCGCCTCTCTGCGATCATCGGAGAACCAGAACACCAGTGCCGAATGTAAATTAGC

AAGAAAATGAACGTTGCCTCTCTGCGATCATCGGATAACCAGAACACCAGAGCCGAATGCAAACTGGC
R R R R R R R R R R R R R R L R R R R R L Rk L R L e R i R Lo T

AAGAAAATGAACGTTGCTTCTCTGCGATCATCGGAAAACCAAAGCACCAGTGCTGAATGCAAACTGGC
AAGAAAATGAACGTTGCTTCTCTGCGATCATCGGAAAACCAGAACACCAGTGCTGAATGCAAACTAGC
AAGAAGATGAACGTAGCCTCCCTGCGATCATCGGAGAACCAGAACACCAGCGCCGAATGCAAACTGGC

AAGAAAATGAACGTTGCCTCTCTGCGATCATCGGAAAACCAGAACACCAGCGCCGAATGTAAACTGGC
Rl R Rl R R R R R R R R Ll R Rl Rl Rl E  h b Rk R R i Rl Rk R R Rl e R SR )

aagaagatgaacgttgcctctctgcgatcatcggataaccagaacaccagtgctgaatgcaaactagce
lelririeieleleieleie i ieieie e ieie e i e deie e oo Re i e e Re Re e e R de e de R e Rede R e Re e R e Re e R e Rr de R e Re de Rr e Re Re R e Rr Re Rr B ]

AAAAAGATGAATGTTGCCTCTCTGCGATCATCGGACAACCAGAACACCAGTGCCGAATGTAAACTGGC
AAGAAAATGAACGTTGCCTCTCTGCGATCATCGGAAAACCAGAACACCAGTGCTGAATGCAAACTTGC
AAGAAGATGAACGTTGCCTCTCTGCGATCATCGGATAACCAGAACACCAGTGCTGAATGCAAACTAGC
AAGAAGATGAACGTTGCCTCTCTGCGATCATCGGACAACCAGAACACCAGTGCTGAATGCAAACTGGC
AAGAAGATGAACGTAGCCTCTCTTAGATCATCGGAAAACCAGAACACCAGTGCTGAATGCAAACTGGC
AAAAAGATGAACGTGGCATCTCTGCGGTCTTCGGAAAATCAGAATACCAGCGCCGAATGCAAATTGGC
AAGAAGATGAACGTTGCCTCTCTGCGATCATCrGATAACCAGAACACCAGTGCTGAATGCAAACTAGC
AAGAAGATGAACGTTGCCTCTCTGCGATCATCAGAAAACCAGAACACCAGTGCAGAATGCAAACTGGC
PR PR R R R R PR R R R R R PR 2R 2R 222222222222 22222°22222°222°2222722°2°

AAGAAGATGAACGTAGCTTCTCTACGATCATCCGATAATCAAAATACCAGCGCCGAATGCAAACTGGC
AAGAAGATGAACGTAGCCTCTCTGCGTTCATCGGACAACCAGAACACCAGTGCTGAATGCAAACTGGC

AAAAAGATGAACGTAGCTTCTCTGCGATCATCGGACAACCAAAACACCAGTGCCGAATGCAAACTGGC
2R RN RRRNNRRNNRRNNRDVRNNNNRN2NRN2N2NNNN222N2N27227
AAAAAGATGAACGTAGCTTCTCTGCGATCATCGGAGAACCAGAACGCTAGCGCCGAAGCTAAACTGGC
AAGAAGATGAACGTCGCCTCTCTGCGATCATCGGAGAACCAGAACACCAGTGCCGAATGTAAATTAGC
AAAAAGATGAACGTGGCCTCTCTGCGATCATCGGATAATCAGAACACCAGCGCCGAATGCAAACTAGC
AAGAAAATGAACGTTGCCTCTCTGCGATCATCGGATAACCAGAACACCAGCGCCGAATGCAAACTGGC
AAAAAGATGAATGTGGCATCTCTGCGATCAACGGACAGTCAGAATACCAGTGCTGAATGCAAATTAGC
AAAAAGATGAATGTGGCCTCTCTGCGATCATCGGATAACCAGAATACCAGCGCCGAATGCAAACTGGC
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PRIV 22222222222222222222222222222222222°2°2°2°

AAGAAGATGAACGTGGCATCTCTGCGATCATCCGAGAATCAGAATACTAGCGCTGAATGCAAACTTGC

1972 1977 1982 1987 1992 1997 2002 2007 2012 2017 2022 2027 2032
| | | | | | | | | | | | | |
GAAGGTAGGCAGT----- ACTTACT-TATATACATATATAGGTATATACATGTGCTCGAGARACATAG
GAAGGTACAGATA------ CTTA----—===---- TTTAAGAGCTA-——========== AGC-—-—--
GAAGGTATGGATA------ CTCG----—=====-— TTTAA-GGGTA-—=-========~ AGT-=--—-~
GAAGGTACGGATA------ CTCG-———======-~ TTCTAGGGATA-—-=======--~ I \clommmm—
GAAGGTACAGATA------ CTTG----=====--~ TGTAAGAGCGA-—--=======-~ AGC-————-
GAAGGTACGGATA------ CTCG--———=—===—~ TTTAAGAAGTA-—-———------~ AGC-————-
GAAGGTACGGGTA------ CTCG--—====——=—~ TTTAAGGGATA-—-——-==----~ AGC-————-
GAAGGTAAGGATA------ CTCG------------ TTTAA-GGGTA---—----—---~ AGC-----~
GAAGGTAAGGATA------ CTCG------------ TTTAA-GGATA-————--———--~ AGC-----~
GAAGGTAAGGATA------ CTCG--—=======-~ TTTAA-GGATA-—-———====——— AGC-—-—--
GAAGGTACGGATA------ CTCG----—=====-— TTCGAGGGATA-—==========~ AGC-—-=-~
22222222222222222220222222222222222222222222222222222222222222222222?
GAAGGTACGAATA--

GAAGGTACGGATA------ CTCG--———=—===—~ TTCTAGGGATA-—=——===-—--~ AGC-————-
GAAGGTATGGATA------ CTCG--—====——=—~ TTTAAGGGGTG-—-—--------~ AGC-————-
GAAGGTACGGATA------ CTCG----—------- TTTAAGGGGTA-—-—---—----~ AGC-----~
GAAGGTACGGATA------ CTCG------------ TTTAAGGGTAA-—-——————-—-~ AGC-----~

GAAGGTACGAATA------ATCG- —--TTTAAGGAGTA--
GAAGGTACGGATA------CTCG- —--TTTAAGGAGTA--
AAAGGTACGGATG------CT--- CGTTTAAAAGTGGCT
TAAGGTACGGATA------CTCG- —--TTTAAGGGATA--

GAAGGTATGGATA--
GAAGGTACGGATA--—---—
GAAGGTACGGATA----——
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GAAGGTACGGATA------
GAAGGTACAGATA-—-——-—

CAAGGTACCGTAC--

GAAGGTACGGATA------

GAAGGTATCGATA-—-——--—

GAAGGTATGGATA--—--—

AAAGGTATTAATA-——--—-—

GAAGGTATCGATA------

2040 2045 2050 2055 2060 2065 2070 2075 2080 2085 2090 2095 2100
I | I | I | I | I | I | I |
GAAATCGTGTCCT----CTAC--AT--—-——-——-——-———————— TGAGATCCTGATAATTCTAGGTTGCT
————— TA--TCGT----ATAC--TG-------—-—----——----ATACACACGATTGATTCCAGGTCGCT
***** TA--TCGT----ATAC--GA----—--—-——---—----AGACACGTGACTGCTTCCAGGTTGCT
————— TA--TCGA----ATACGGAG---—--—-------—--—---AGACACGCGATTGCTTCCAGGTCGCT
————— TG--TCGT----GTAC--TG---—-—---—-——--—-——----AGACACGCGATTGATTCCAGGTTGCT
————— TA--TCGT----ATAC--GG---—-——-—-————-—-——--—-AGACACACAATTGCTTCCAGGTTGCT
————— TA--TCGT----ATAC--GG-----—-------—-----AGACACACGATTGATTCCAGGTCGCT
————— TA--TCAT----ATAC--GG-----—-----—--—-----AGATACACGATTGCTTCCAGGTTGCT
————— TA--TTGT----ATAC--GT----------—--—----AAACACGCGGTTGCTTCCAGGTTGCT

——-AGACACACGATTGATTCCAGGTTGCT
————————————————— AGACACGCGATTGCTTCCAGGTCGCT
————————————————— AGACACACGATTGCTTCCAGGTTGCT
————————————————— AGACACACGATTGATTCCAGGTCGCT

————————————————— AGACACACGATTGCTTCCAGGTTGCT

——-AGACACACGATTGCTTCCAGGTTGCT
————————————————— AGACACACGATTGCTTCCAGGTCGCT
————————————————— AGACACACGATTGCTTCCAGGTCGCT
————————————————— AGACATACGATTGATTCCAGGTCGCT
————————————————— AGACACGCGATTGATTCCAGGTCGCT
————————————————— AGACATACGATTGATTCCAGGTCGCT
————————————————— AGACACACGATTGCTTCCAGGTCGCT
——-AGACACACGATTGCTTCCAGGTCGCT
??agacacacgattgattccaggtcgcet
—-AGACACACGATTGCTTCCAGGTTGCT
——AGACACACGATTGATTTCAGGTCGCT
——AGACACACGATTGATTCCAGGTTGCT
——AGACACACGATTCGTTCCAGGTCGCT
—-AGACACACGATTGCTTTCAGGTCGCT

——-AGACACACGATTGATTCCAGGTCGCT
—--AAATACACTATTGCTTCCAGGTTGCT
—-—-AGACACACGATTGCTTCCAGGTTGCT

——-AGACACACGATTGCTTCCAGGTTGCT
22222222222 22222°22222222°27
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————————————————— AGACACACGATTGCTTCTAGGTTGCT
2222222 022222222222222°22°2°27

—AGACACACGATTGATTCCAGGTCGCT
————————————————— AGACACACGATTGATTCCAGGTCGCT

-----TA--TCAT----ATAC--GG--

————————————————— AGACACACGATTGATTCCAGGTCGCT
————————————————— AGACACACGATTGATTCCAGGTCGCT
————————————————— AGACACACGATTGATTCCAGGTTGCT
————————————————— AGACACGCGATTGATTCCAGGTCGCT
77777777777777777 AAACATGCGATTGATTTCAGGTCGCT
————————————————— AGACACACGATTGATTCCAGGTCGCT

————————————————— AGACACACGATTGCTTCCAGGTTGCT
PR 22222 222222°22222°2°2°2°27

AAGGAATTCGGTGATTT-CAGGTCGCT

————— TA--TCGC----ATAC--GG--------—--—--—--—---AGACACACGATTGCTTTCAGGTCGCT
—————— AT-ATGT----ATAC--GG------—--—--—--—----AGACGCGCGATTGATTTCAGGTCGCT
————— TA--TCGT----ATAC--GG--------—--—--—-----AGACACACGATTGCTTCCAGGTTGCT
————— GA--TCAT-----AATCGGGT-------—--——--—--—-CACTGTACGCGCGTGTCTAGGTCGCT
————— TA--GCGT----ATAC--GG-----—--—-----—--—---AGACACACGATTGTTTTCAGGTCGCT
PRIV 22222222222222222222222222222222222222222222°
————— TA--GCGT----GTAC--GGTTCGTATACGrACTGACGTGCACGCGATTGATTTCAGGTCGCT
2108 2113 2118 2123 2128 2133 2138 2143 2148 2153 2158

| | | | | | | | | | | | | |

CTCATGACAATCTCCTTGTGGTTCATGG——— === === === == ——— e ——————
CTGATGACGATTTCCTTGTGGTTCATGG-——-——————————————— GCTGCTCGGACAACATCGGCTA
CTGATGACKATTTCCTTGTGGTTCATGGGCGACTGGGAATGGGGTGGCTGCTCGGACAACATCGGCTA
CTGATGACGATTTCCTTGTGGTTCATGGGCGACTGGGAATGGGGCGGCTGCTCGGACAACATCGGCTA

CTGATGACGATTTCCTTGTGGTTCATGGGCGACTGGGAATGGGGCGGCTGCTCGGACAACATCGGCTA
CTGATGACGATTTCCTTGTGGTTCATGGGTGACTGGGAATGGGGCGGCTGCTCGGACAACATCGGCTA
CTGATGACGATTTCCTTGTGGTTCATGG-—————————————————— CTGCTCGGACAACATCGGCTA
N A A N S A A S N N N N N N N N N N N N N N N N N N N N N N N NN N NN NN NN KN
CTGATGACGATTTCCTTGTGGTTCATGGGCGACTGGGAATGGGGTGGCTGCTCGGACAACATTGGCTA
CTGATGACGATTTCCTTGTGGTTCATGGGCGACTGGGAATGGGGCGGCTGCTCGGACAACATCGGCTA
CTGATGACGATTTCCTTGTGGTTCATGGGCGACTGGGAATGGGGTGGCTGCTCGGACAACATCGGCTA
CTGATGACAATTTCCTTGTGGTTCATGGGCGACTGGGAATGGGGCGGCTGCTCGGACAACATCGGCTA
CTGATGACGATTTCCTTGTGGTTCATGGGCGACTGGGAATGGGGTGGCTGCTCGGACAACATCGGCTA

CTGATGACGATTTCCTTGTGGTTCATGGGCGACTGGGAATGGGGTGGCTGCTCGGACAACATCGGCTA
CTGATGACGATTTCCTTGTGGTTCATGGGCGACTGGGAATGGGGTGGCTGCTCGGACAACATCGGCTA
CTGATGACGATTTCCTTGTGGTTCATGGGCGACTGGGAATGGGGTGGCTGCTCGGACAACATCGGCTA
CTGATGACGATTTCCTTGTGGTTCATGGGCGACTGGGAATGGGGCGGCTGCTCGGACAACATCGGCTA
CTGATGACGATTTCCTTGTGGTTCATGGGCGACTGGGAATGGGGTGGCTGCTCGGACAACATCGGCTA

CTGATGACGATTTCCTTGTGGTTCATGGGCGACTGGGAATGGGGTGGCTGCTCGGACAACATCGGCTA
CTGATGACGATTTCCTTGTGGTTCATGG-— == === === === === === ==
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ctgatgacaatttccttgtggttcatgggcgactgggaatggggcggctgctcggacaacatcggcecta
CTGATGACGATTTCGTTGTGGTTCATGG-——————————— GGGGTGGCTGCTCGGACAACATCGGCTA

CTGATGACGATTTCCTTGTGGTTCATGGGCGACTGGGAATGGGGTGGCTGCTCGGACAACATCGGCTA
CTGATGACGATTTCCTTGTGGTTCATGG—————————— ATGGGGTGGCTGCTCGGACAACATCGGCTA
CTGATGACGATTTCCTTGTGGTTCATGGGCGACTGGGAATGGGGTGGCTGCTCGGACAACATCGGCTA
e R R Rl R R R R R R R R el R L kRl Rl R E b R b R R E Rk Rk Rl R ke Y e o R )

CTGATGACAATTTCCTTGTGGTTCATGGGCGACTGGGAATGGGGCGGCTGCTCGGACAACATCGGCTA
CTGATGACGATTTCCTTGTGGTTCATGGGCGACTGGGAATGGGGCGGCTGCTCGGACAACATCGGCTA
CTGATGACAATTTCCTTGTGGTTCATGGGCGACTGGGAATGGGGCGGCTGTTCTGACAACATCGGCTA
CTGATGACGATTTCCTTGTGGTTCATGGGCGACTGGGAATGGGGTGGCTGCTCGGACAACATCGGCTA
22222222 R PR PR 2R PR PR R R PR PR PR R R PR PR 222222222 222222°222222°22°2°?

CTGATkKACGATTTCCTTGTGGTTCATGGGCGACTGGGAATGGGGCGGCTGCTCGGACAACATCGGCTA
CTGATGACGATTTCCTTGTGGTTCATGGGCGACTGGGAATGGGGTGGCTGCTCGGACAACATCGGCTA

CTGATGACGATTTCCTTGTGGTTCATGGGCGATTGGGAATGGGGCGGCTGCTCGGACAACATCGGCTA
CTGATGACGATTTCCTTGTGGTTCATGGGCGATTGGGAATGGGGCGGCTGCTCGGACAACATCGGCTA
CTGATGACGATTTCCTTGTGGTTCATGGGCGACTGGGAATGGGGTGGCTGCTCGGACAACATCGGCTA
CTGATGACSATTTCCTTGTGGTTCATGGGCGACTGGGAATGGGGCGGCTGCTCGGACAACATCGGCTA
D222 R R R PR R R R R R R0 22222222°22222222222272°22°

CTGATGACGATTTCCTTGTGGTTCATGGGCGTCTGGGAATGGGGTGGCTGCTCGGACAACATCGGCTA
CTGATGACGATTTCCTTGTGGTTCATGGGCGACTGGGAATGGGGCGGCTGCTCGGACAACATCGGCTA
CTGATGACAATTTCCTTGTGGTTCATGGGCGACTGGGAATGGGGCGGCTGCTCGGACAACATCGGCTA
CTGATGACGATTTCCTTGTGGTTCATGGGCGACTGGGAATGGGGCGGCTGCTCGGACAACATCGGCTA
CTGATGACGATTTCCTTGTGGTTCATGG-————===—————=————-— CTGCTCGGACAACATCGGCTA
CTGATGACGATCTCCTTGTGGTTCATGG-—============== === === === ——— - ———
CTGATGACAATTTCCTTGTGGTTCATGG-—============== === === === ——————————————

TTGATGACGATTTCCCTGTGGTTCATGG-—— === === === === === === == — o
CTGATGACGATTTCCTTGTGGTTCATGG -~ === === === == === === ——— oo —— o

2176 2181 2186 2191 2196 2201 2206 2211 2216 2221 2226

CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACTGGCGAACGCGGCCGGAACCTGCGCGAGAAGATGA
CGGGTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACTGGCGAGCGCGGTCGGAACCTGCGTGAGAAGATGA
CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACCGGCGAACGCGGGCGGAACCTGCGCGAGAAGATGA

CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTTGATACTGGCGAACGCGGCCGGAACCTGCGCGAGAAGATGA
P R R R R R R L el L r  h i il il il b iRl

CGGTTTCAAGTTCTCTCGCGAGTTCGTCGATACCGGCGAACGCGGCCGGAACCTGCGCGAGAAGATGA
P R R R Rl R R R R R L R R Lk L R L el e R Lot

CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACTGGCGAACGCGGCCGGAACCTGCGCGAGAAGATGA
CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACTGGCGAACGCGGCCGGAACCTGCGCGAGAAGATGA
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CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACCGGCGAACGCGGGCGGAACCTGCGCGAGAAGATGA
P R R R e e L E i ki l il i b Lot

CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACTGGCGAACGCGGACGGAACCTCCGCGAGAAAATGA
CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACCGGCGAACGCGGGCGGAACCTGCGCGAGAAGATGA
CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACAGGCGAACGCGGGCGGAACTTGCGCGAGAAGATGA
CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACCGGCGAACGCGGCCGGAACCTYCGCGAGAAGATGA
CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTTGTCGATACCGGCGAACGCGGCCGGAACCTGCGCGAGAAGATGA
CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACCGGCGAACGCGGCCGGAACCTGCGCGAGAAGATGA
CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTTGTCGATACCGGCGAACGCGGCCGGAACCTGCGCGAGAAGATGA
CGGTTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACCGGCGAACGCGGACGGAACCTGCGCGAGAAGATGA
CCGTTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACCGGCGAACGCGGCCGGAACCTGCGCGAGAAGATGA
CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACGGGCGAACGCGGCCGTAACCTGCGCGAGAAGATGA

CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACTGGCGAACGCGGCCGGAACCTGCGCGAGAAGATGA
P e L e e L L L L Pl E i Pl b il i)

CGGTTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACCGGCGAACGCGGACGGAACCTGCGCGAGAAGATGA
————————— GTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACAGGCGAACGCGCATGGAACTTGGGCGAGAAGATGA
cggcttcaagttctcccgcgagttcgtcgataccggcgaacgcggccggaacctgecgecgagaagatga
CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACAGGCGAACGCGGsCsGAACCTGCGCGAGAAGATGA
pirirdririeieieie i e ir e ieieieie e i e ieieiede e e i ir iedriede e e Re Re dede Re de e Ao e Re Re de Re e e e e Re e e Re Re e e R R Re Re Re Re e e R el

CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACTGGCGAACGCGGCCGGAACTTGCGCGAGAAGATGA
CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACTGGCGAACGCGGCCGGAACCTGCGCGAGAAGATGA
CGGTTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACCGGCGAGCGCGGCCGTAATCTCCGCGAGAAGATGA
P R R kR R R R R Rl Rk kRl e e h  l R i itk Rk Rl el e o Lo 2]

CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACCGGCGAACGCGGCCGGAACCTGCGCGAGAAGATGA
CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACCGGCGAACGCGGCCGGAATCTGCGCGAGAAGATGA
CGGTTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACTGGCGAACGCGGCCGGAATCTACGCGAGAAGATGA
CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACAGGCGAGCGCGGACGGAATCTGCGCGAGAAGATGA
PRRVVVRVV2VVVVVVVNVNVVVNVVVVNVN2VYVVNNVV2NNVNVN2N2027222272222727272227272°
CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACCGGCGAACGCGGCCGGAACCTGCGCGAGAAGATGA
CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACTGGCGAACGCGGCCGGAACCTGCGCGAGAAGATGA
CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACCGGCGAGCGCGGCCGTAATCTCCGCGAGAAGATGA
CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTTGATACAGGCGAACGCGGACGGAACCTGCGCGAGAAGATGA
CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACCGGCGAACGCGGCCGTAATCTGCGCGAGAAGATGA
CGGCTTCAAGTTCTCGCGCGAGTTCGTCGACACGGGCGAGCGCGGCCGGAATCTCCGCGAAAAGATGA
CGGCTTCAAGTTCTCGCGCGAGTTCGTCGACACGGGCGAACGCGGCCGGAATCTCCGCGAAAAGATGA
CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACCGGCGAACGCGGCCGGAACCTGCGCGAGAAGATGA
CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACTGGCGAACGCGGCCGGAACCTGCGCGAGAAGATGA
2222222 PR R R R R 2R R R R R 2R R0 222222222°2222°2°222222272°2°2°?

CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACTGGCGAACGCGGCCGGAACCTGCGCGAGAAGATGA
R R R R R R Rl L L L Lt tr i R Lot

CGGCTTCAAGTTCTCTCGCGAGTTCGTCGATACAGGCGAGCGAGGCCGGAATCTGCGCGAGAAGATGA
CGGsTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACTGGCGAGCGCGGCCGGAACCTGCGCGAGAAGATGA
CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACGGGCGAGCGCGGCCGGAATCTCCGCGAGAAGATGA
CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACCGGCGAACGCGGCCGGAACCTGCGCGAGAAGATGA
CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTCGTCGATACTGGCGAACGCGGCCGGAACTTGCGCGAGAAGATGA
CGGCTTCAAGTTCTCCCGCGAGTTTGTCGATACCGGCGAACGCGGCCGGAACCTGCGCGAGAAGATGA
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[ I [ I [ I \ I [ I [ I [ I
ATCTGCACAACAACGAAGCCGGAAGAGCGGTAAGTGGTAAT T~~~ ===========—=——————————
ATCTGCACAACAATGAAGCCGGCAGAGCGGTAAGTGTGGCGT~——==========~ CTTCTTT--CGT
ACCTGCACAACAACGAAGCCGGCAGAGCGGTAAGTGGGGTGT -~ === =~=~==~=~~~ TCTTG--CGT

ATCTGCACAACAACGAAGCCGGCAGAGCGGTAAGTGGTAATT--————————————————————————
R R R R R R R Rl R R Rl kL E  h el R R Rl  l R Rl b o ol )

ATCTGCACAACAACGAAGCCGGCAGAGCGGTAAGTGTCATAT———————————————— CCTTT--TGT
VRN i i e i i i i A i e A N i N S N A A i e A N e A i e i A i A A i e A N S A A S A N e i i e i S e S el e e S
ATCTGCACAACAACGAAGCCGGCAGAGCGGTAAGTGGCAAAT —————————=——————— TCTGT--CGT
ATCTGCACAACAACGAAGCCGGCAGAGCGGTAAGTGGCAAAT —————————=——————— TCTGT--CGT
ACCTGCACAACAACGAAGCCGGCAGAGCGGTAAGTGGGGTGT——————===——————— TCTTG--CGT
RRVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVV2V2VVV22V22222222222222222222722222222222°
ATCTGCACAACAACGAAGCCGGCAGAGCGGTAAGTGGCACAT-———————————— CTTCTAT---TGT
ACCTGCACAACAACGAAGCCGGCAGAGCGGTAAGTGG-GTGT-———==——==—————— TCTTG--CGT
ATCTGCACAACAACGAAGCCGGTAGAGCGGTAAGTGGCGTCT——————————————— TTATTT--TGT
ATCTGCACAACAACGAAGCCGGCAGAGCGGTAAGTGACGGTC—————=—=——=——— CTCGTTC--TGT
ATCTGCACAACAACGAAGCCGGCAGAGCGGTAAGTGGCGTCT——~—=~—=——=————— TCTTT--TGT
ATCTGCACAACAACGAAGCCGGCCGAGCGGTAAGCGCAGTGT———~——————————— TCTTT---CGT
ATCTGCACAACAACGAAGCCGGCAGAGCGGTAAGTGGCGTCT-—————=—=—=—=————— TCTTT--TGT
ATCTGCACAACAACGAAGCCGGCAGAGCGGTAAGTGGCGTCT-——=======—=———— TTATTT--TGT
ATCTGCACAACAACGAAGCCGGCAGAGCGGTAAGTGGCGTCT-——————————=———— TTATTT--CGT
ATCTGCACAACAACGAAGCTGGCAGAGCGGTGAGTGTGATCT———————————————— CGTTT--AGT
ATCTGCACAACAACGAAGCCGGCAGAGCGGTAAGTGTCGATA-——————=———— ATTTCCTAT--TGC
VRN i i e i i i i A i i e A M i N S N A A i e i N e A i e i S A i A A i e A N S S e S A i e i i e i S e S el e e 4
ATCTGCACAACAACGAAGCCGGCAGAGCGGTAAGTGGCGTCT-———————==————— TTATTT--TGT
ATCTGCACAACAACGAAGCCGGTAGAGCGGTAAGTGGCGTCT-—————————————— TTATTT--TGT
acctgcacaacaacgaagccggccgagcggtaagtggcecggtceccteccteg???????ttecgttc??tgt
ATCTGCACAACAACGAAGCCGGTAGAGCGGTAAGTGGCGTCT-————=====—=———— TTATTT--TGT

--TCTTT---TGT
ATyTGCACAACAACGAAGCCGGCAGAGCGGTAAGTGGCGTCT TCTTT---CGT

ATCTGCACAACAACGAAGCCGGCAGAGCGGTAAGTCGCGCGT--—-————— CTATCTACGTTTG--CGT
R R R R Rl R R R R R R R Rl R Lk L R L et ke R el

ATCTGCACAACAACGAGGCCGGCAGAGCGGTAAGTGGGAAAT - —————————————— TTCTGT--CGT
ATCTGCACAACAACGAAGCCGGCAGAGCGGTGAGTAGCCTTT-——————————————— TCTTT--TGT
ATCTGCACAACAACGAAGCCGGTAGAGCGGTAAGTGGCGTCT-——===—===————— TTATTT--TGT

elelririeielrleieleie i ieieie i ieieie i e deie e oo Re i e de Re e Re e R e e de R e Ao e R e Re e R e Re e R e Rr Re R e Re de R e Re Re R Re Rr Re Rr B ]

ATCTGCACAACAACGAAGCCGGCAGAGCGGTAAGTGGCGACC-- --GATTT--CGT
ATCTGCACAACAACGAAGCCGGCAGAGCGGTAAGTGGCAAAT TCTGT--GGT
ATCTGCACAACAACGAAGCCGGCAGAGCGGTAAGTCGCGTGT--—-——-——-— CTATCTACGTTTG--CGT
ATCTGCACAACAACGAAGCCGGTAGAGCGGTAAGTGGCGTTT-——-——————————— TTATTT--TAT
ATCTGCACAACAACGAAGCCGGCAGAGCGGTAAGTCGCGCGCG— -TGTCGTCTAGTTCCGCGT
ACCTGCACAACAACGAAGCCGGCAGAGCGGTGAGTAGCATCT-—————————————-—— TCTTT--TGC
ACCTGCACAACAACGAAGCCGGCAGAGCGGTGAGTGGCATCT -~ --TCTTT--TGT
ATCTGCACAACAACGAAGCCGGCCGAGCGGTAAGCGGAGTGT--- --TCTTT---CGT

ATCTGCACAACAACGAAGCCGGCAGAGCGGTAAGTGTCGCGTCT--——=———————— TCTTT---CGT
R R R R R R R R R R R R Rl Rk L R L el ke R Lot

????cgttce??tgt

ATCTGCACAACAACGAAGCCGGCAGAGCGGTAAGTGGCAAAT - ——————————————— TCTGT--CGT
22222222 PR R 2R R 2R R R 2R R R 222222222222 22222222°222222222°222222272°2°2°?

R R R R R R R e R R R R Rl l E  E  h el R Rl l R il b e ol )
ATCTGCACAACAACGAAGCCGGCAGAGCGGTGAGTGACATCG-- -—-—-—-TCTTGTTT--CGT
ATCTGCACAACAACGAAGCCGGCAGAGCGGTAAGTGTGGCGT—-————=——————— CTTCTTT--CGT
ACCTGCACAACAACGAAGCCGGCAGAGCGGTGAGTGGCGCGT -~ ----CCTCTTGTTT--CGT
ATCTGCACAACAACGAAGCCGGTCGAGCGGTAAGTGACGGTC-———=—=————=—— CTCGTTC--TGT
ATCTGCACAACAACGAAGCCGGCAGAGCGGTAAGTGGCATTT——————=———————— TCTTT---TGT
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————————————————————————————————— TCCTATTGTTTCGAGATCAGGTCGGGCTCCGCAAG
P R R R e R R Rl R L L e Pl R P i L E il bl b oLt

TTCATC===GAGAARA == === = = = = = e e e e e e
elriririeieleiriele e irieie e irie e irieie e irieie e irie e i ir iede e Reie Rede dr dede Re e e de e Rr Re dr Re Rr Re dr R e e dr R e Re Rr Re Rr e Ar R B )

TCCACC=GAGGAA= === == = = = = e e e
TCCACC==GAGGAR == = == = = = e e e

TTCACC-=GTGCGA= === === = = = = = = = = = o
pirirdrieieieieie i e irieieieieie e i iriedeiebe e e i ie Reieiede e e e Re e de Re Re e Ao e Re e deRe e Re Ao e Re e Re Re Re e e Re R Re Re Re Re e e R e )

TTCAAC——GAGG A A~ ——m oo
TTCACC—=GTGC G A~ — — m o o o
TTCAAC——GT GG A A~ ——m—m oo
TTCACC——GAGGA T~ ———m—mmm o m oo
TCGACC——GGGGA A ——— = —— —— m
TTGACC——GAGAAC———— = ———mm m
TTGACC—=AGGGA A ——— == — ———m
TTCACCGAGAGGA A —— == — = ———
TTCACC——GAGG A A~ ——m oo oo
TTTACC———GAGC T A — —m —m o m o

TTCACC---GAAGGATAGGGGTGTGTCGGGTGGGGAAATTTTTTCGAGATCAGGTCGGGTTCCGAAAG
P R R R R R R ke el E i ik il il il b o Lo T

TTCGCC——GAGGA A~ —— = = — ——— m
TTCACCGAGGAA G- ————————mm m

TTCACC--GAGGAA-
TTCACC--GAyCAA-
CCCGTTC-GCGGACG
RRPPRVVVDRRVRRVVRRVRVVV?VRVRVVV?RRVRVRR2222022222222222222222222°2°

TTCGyC--GAGGAA-
TCCACC--GAGGAA-
TCCACC--GAGGAA-

T CAAC—=GAGGA A= — === === —— —
R A S S S O A A A N S N N N N A A N N N N N N N N N N N N N NN NN
TGCGCC--GAGGAG-
TTCACC--GAGGAA-
CCCATTC-GTGGACG

TTCAAC——GAGGA A —— == — = — m
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CCCATC—=GTGGAC—————— mm m o oo e
TTCGCC—=GAGARA A — = = = — e e e
TTCGCC—=GAGARA A~ — = — = = = —
TTGACC—=GTGGAC— === === ——m m
TTCGCC—=GACC A A~ — == = = —
2027222722222222°227?

ttcgece??gagg?????

TCCACC——GAGGAAG-—————————m o~
20022°222222222°2°22°7

22222 2222222722°22°

TTCGCC—=GAGGA A — = — == = — =
TTCACC——GAGGA A~ ———mmm oo

2380 2385 2390 2395 2400 2405 2410 2415 2420 2425 2430

TTCTCAAAGTTTGAA-——-————————— AGGACCCGATTTGCAAATTTTCGGGGCCCGACCCAAACTCG
R R Rl R R R R R R R R R L kL E  h el R R R il R Rl b ok Rl )

TTCCCAAAGTTTGAAGGTAAGGATTCGGGTACCCGATTTGCAAACATTCGGGACCCGACCAAAACCGG
R R R R R R R R R R kRl R el h el R  E kil il il lr b o R 2]
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2453 2458 2463 2468 2473 2478 2483 2488 2493 2498

AACAAATTTCTCGACTCGACTCGATACATCTCTATCGAGGAGGAA--ACCTGAGAAGAGGCGA-GATT
--GTAGTC--CCGGATCAAGAGGCGA-GACT
———————————————————————————————————— G--GAAC-------CCGGAAGAGGCGA-GACT

AACAAATTTCTCGACCCGACTCGAAACATCTCTATCGAGGAAGGA--ACCTGAGAAGAGGCAA-GATT
222222222 2222222222222 2222222222222 2°2222°22222°2222°2222°2°2222°2222°22°?

———————————————————————————————————— G--GTGTAG--CCGGCGAAAGAAGCGA-GACT
———————————————————————————————————— G--GAAC-------CCGGAAGAGGCGA-GACT

2503

123 Pse sp 2222222222222 22222222222 222222222222°22222222222222°22222222°222222°2227
127 Pse sim ———————————-—-—--—mmm A-CGCAC---—-—— CCGGAGGAGGCGA-GACT
128 The bas ——————==—==————=————"—"—\—"—"—"—"—~—~—~—~—(—~—————— G--GAAC---—---- CCGGAAGAGGCGA-GACT
130 Neo aen ——-——=———=———————————— - G--GTAC------- CCGGAAGAGGCGA-GACT
132 AlS CUP ——=—==——= == m CCTATCC----CCCGGAAGAGGTCGAGACY
133 Par aff —====—=-—mmm T--GTGC-—————— CCGGAAGAGGCGA-GACT
134 Tem spl ————————————————-—— - G--GTAG------- CCGGAAGTGGCGA-GACT
141 Par bar ———————————-—-— - — G--GTIGC---—---— CCGGAAGAGGCGA-GACT
142 And mic ———————-———---—--————— GGTGTAC-—--—----— CCGGAAGAGGCGA-GACT
143 Chl cya ————=———————————-————— - G--GTAC------- CCGGAAGACGCGA-GACT
145 Isc z0on ————————————— - G--GGAC-----— TCGAGAAGAGGCGA-GATT
14 Cor cog AACAAATTTCTCGACTCGACTCGATGCATCTCTATCGAGGAAGGA--ACCTGCGAAGAGACGA-GATT
151 Isc les 27222°272222222272222222222202222222222222222°22022°20222°2°22222°222°222°2222°2°2°2°7
158 Nea See ——=—————————m GGTGTAC-—--—--—-— CCGGAAGAGGCGA-GACT
159 Nea Sp ———————————-—--—-———— o GTAC------— CCGGAAGAGGCGA-GACT
176 Ais sp 22222227 ???agtgtcc????cccggaagaggtcgagact
177 Neo spl —-------- -—-—--GTAC-------— CCGGAAGAGGCGA-GACT
185 Cae spl P222222272222222222°222°2°2°2°22°22°2°
189 Aes tur -TCGGAAGTGGCGA-GACT
190 Cae ine -—---=--—--——-—-——-———————————————————A-GGTAC------- CCGGCAGAGGCGAGGACT
193 Meg gui ACGGTCGAA--GCGGAAAAGGTGGCGA-GACT
194 Cae mou ?2722°2227227222222222222°22°22°2222°2°22°2°2°27 2222222222222
196 Rec cat ?2?22?2227?2?27 ?7? P222222222222222222222222°2°2222°2°
212 Als COg —=—————-mm oo CGTATCC----CCCGGAAGAGGCCGAGACT
21 Aug Sem ———--— - — e — oo GCTGTGTAG--CCGGAGARAGAAGCGA-GACT
248 Ala aur ——---—--— - oo — o — oo G--CCAC----CCAGTGGAAGAGGCGA-GACT
253 Neo oio

254 Duf spl

267 Sti eic

268 AUug JIR —=—=——— = G--GTGTAG--CCGGAGAAAGATACGG-GACT
269 Noc fur —-——-——-———————-—— - ACGGTCGAA--GCGGAAAAGGTGGCGA-GACT
26 Neo mel —————————————————— G--GTAC---—----— CAGGAAGAGGCGA-GACT
270 Xen nig —--—-—--———----——--—mmmm GACGGTCGAA--GCGGAARAG-CGGCGA-GACT
271 Mna spl —————————-——-——-—— oo G-——-- GTAC-—---—--— CCGGAAGAGGCGA-GACT
30 Meg ins —=——————=—————————— G-=——- GTAT---—-——- CCGGAAGAGGCGA-GACT
328 Tem SpP2 ——————————————- - —— - G--GTAG------- CCGGAAGTGGCGA-GACT
329 Cae sp

330 Aug sp

331 Ais sp

334 Meg min ——=————————— - - -
335 AUg rep ———-- - - - - m oo GTGTAG--CCGGATAAAGAAGCGG-GACT
343 Pse pan lelririeieleleieleie i ieieie e ieie e i e deie e oo Re i e e Re Re e e R de e de R e Rede R e Re e R e Re e R e Rr de R e Re de Rr e Re Re R e Rr Re Rr B ]
46 Ala ura

53 Ari pal

77 Per sem

87 Mic lar

88 Ais spa

90 Aes pol

92 Rhi inf

Aga tyl

Ais met

Ala pom

Aug pur

Con con

Cor pat

Die nev

Las zep

Lip aus

Meg gen

Mex ari

Neo dis

Nom fac

Rui pro

Sph con

Thr tor
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331
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335
343

Tem
Cae
Aug
Ais
Meg
Aug
Pse
Ala
Ari
Per
Mic
Ais
Aes
Rhi

sp2
sp
sp
sp
min
rep
pan
ura
pal
sem
lar
spa
pol
inf

2516 2521 2526 2531 2536 2541 2546 2551 2556 2561 2566

| | | | | | | | | | | | | |
CGACG---TTTCGT---——-——————— TTTTCCGCAGCACGTGTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA
CGACG---TTCCGT--———-——————— TTTTCTGCAGCACGTCTCCTCGGAGATGAAGCAGGAGTGCAA
CGATGG--TTCCTT--—————————— TTTTCCGCAGCACGTGTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA
CGACG---TTTCGT--—-—-——————— TTTCCCACAGCACGTGTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA
PR22222222222222227 PRIVVIVV2VVVV2VV2V2V2VNNV2V22V222222222222727
CGACG---TATCGT--—-—-—————-——— TTTTCTGCAGCACGTGTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA

PRVPVVIIVVIVVIVVIVIVVIVIVIVIV2IVIVIIRN2IRV2VRV2222222222222222222222°22°

CGACG---TTCGTGT---- --TTTTCCGCAGCACGTCTCCTCGGAGATGAGACAGGAGTGCAA
CGACG---TTCGTGT--——-——————— TTTTCCGCAGCACGTCTCCTCGGAGATGAGACAGGAGTGCAA
CGATGG--TTCCTT-——————————— TTTTCCGCAGCACGTGTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA

2R R R R R R R R R R R R R R R R 2R R R R R R R R R 222222222222 2222°22°22°22°22°22°2222°2°?

CGACG---TTTCCT- ——-TTTTCCGCAGCACGTGTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA
CGATGG--TTCCTT--—-———-——-——— TTTTCCGCAGCACGTGTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA
CGACG---TTTCGTT---—-——-——-—-— TTGTCCGCAGCACGTGTCCTCGGAGATGAGGCAAGAGTGCAA
CGACG---TTTCGTT------—=-—-— TTTTCCGCAGCACGTCTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA
CGACG---TTTCGT--—-—-——-———-— TTTTCCGCAGCACGTGTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA
GGACG---TTTCGT--—-—-——-—=—-— TTTTTCGCAGCACGTGTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA
CGACG---TTTCGT----———-—=—-— TTTTCCGCAGCACGTGTCTTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA
CGACG---TTTCGTT----———-—-——— TTGTCCGCAGCACGTGTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA
CGACG---TTTTGTT----———-———— TTGTCCGCAGCACGTGTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA
CGACG---TTTCAT--—-———-——-——— TTTTCCGCAGCACGTGTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA
CGACG---TTTCGT--—-———————— TTTCCCACAGCACGTGTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA

elriririeieieleieleieirioie e irieie e irieieie irio e i iriede R Rr o de Re Rr Ro Re R Rr Rede Re e e de Re Rr Re dr Re Rr Re Rr R Rr Re Re Re e e Re Re Rr e Ar Re )

CGACG---TTTCGT--—--———-——-——— TTTTCCGCAGCACGTGTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA
CGACG---TTTCGT--—-———————— TTTTCCGCAGCACGTGTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA

CGACG---GTGTTACGTTTTCTCCCTCCCCCCGCAGCACGTGTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA
P R R R R R R L ke e h L E itk il il il b o Lo T

CGACG---TTTCGT----———-—=—-— TTTTCCGCAGCACGTCTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA
CGACG---TTCGTGTTTCTTTT----TTTTCCGCAGCACGTCTCCTCGGAGATGAGACAAGAGTGCAA
CGACG---TTCCGT-—--———————— TTTTCCGCAGCACGTCTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA
CGACG---TTTCGTT---—--—-——-—-— TTGTCCGCAGCACGTGTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA
VAN N A YA Y A N S A N N S A N N S A N A N N I N S A N S A N S A i N A N A N S A A N S A S O
CGACG---TTTCGT----———-——-—-— TTTCCCGCAGCACGTGTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA
CGACG---TTCGTGT---—-—-——-—-— TTTTCCGCAGCACGTCTCCTCGGAGATGAGACAGGAGTGCAA
CGACG---GTGTTACGTTTTC----- CCCTCCGCAGCACGTGTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA
CGACG---TTTCGTT---—-——-—=—-— TTGTCCGCAGCACGTGTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA

CGACG---GTACGAAATTTT
CGACGT---GTCGT-—----—
CGACGT--TATCGT-

—-CCCCCCGCAGCACGTGTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA
-—-TTTTCCGCAGCACGTGTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA
-—-TTTTCCGCAGCACGTGTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA
GGACG---TTTCGT- -—TTTTTCGCAGCACGTGTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA

CGACG---TTTCGT- --TTTTCCGCAGCACGTGTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA
P R R R R R R ke e h L r itk il il il b o Lo T

CGACGT--TTCCTTTTT--
CGACG---TTCCGT----

--TTGTCCGCAGCACGTGTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA
--TTTTCCGCAGCACGTCTCCTCGGAGATGAAGCAGGAGTGCAA
CGACCT---ATCGTTTT-- --TTTTCCGCAGCACGTGTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA
CGACG---TTTCGT- --TTTTCCGCAGCACGTCTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA
CGACG---TTCCGT--——-———-—=—-— TTTTCCGCAGCACGTGTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA
CGACG---TTTCGT----—-———-———— TTTCCCGCAGCACGTGTCCTCGGAGATGAGGCAGGAGTGCAA
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2584 2589 2594 2599 2604 2609 2614 2619 2624 2629 2634
I | I | I | I | I | I | I |
—————————————————————————————————————————————— AGGTTGCCAAACTTCCGCGTGG
GTGCCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG
GTGCCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAARACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG
GTGCCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG
GTGCCACGGTATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG

lraririeieirieieieir e ieieiririeieir e ieieir e ie e e ie e e ie e e e i de e de i e e e R dr Re e R e e de R e Rede Sr e e Re Rr de Re Re R hr Rr Rr R i)

GTGCCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCTAATTTCCGCGTGG
P R R R R R L R el h L r  l ki L il b iR 2]

GTGTCACGGCATGTCAGGATCCTGCACCGTTAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG
GTGTCACGGCATGTCmMGGATCCTGCACCGTTAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG
GTGCCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAAGACCTGTTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG
P22 RPNV
GTGTCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG
GTGCCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG
GTGCCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG

GTGCCACGGCATGTCCGGTTCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG
GTGTCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGTTGCCGAACTTCCGCGTGG
GTGCCACGGCATGTCCGGTTCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGTGTGG
GTGCCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG
GTGCCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG
GTGCCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG

GTGCCACGGCATGTCCGGCTCGTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG
R R R R Rl el L r  l i i L il il b iRl

GTGCCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG
GTGCCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAATTTCCGCGTGG
atgccacggcatgtccggctcctgcaccgtcaagacctgectggatgaggctgeccgaacttcecgegtgg

GTGCCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG
222 PR R PR R PR R PR R R PR R R PR R PR R PR R0 2022222222 2°222222222°2°?

GTGCCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG
GTGTCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGTTGCCGAACTTCCGCGTGG

GTGCCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG
R R R R R R R R e R R R R R Rl Rl il b L h kil L il kel b o e 2]

GTGCCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG
GTGTCACGGCATGTCCGGATCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG
GTGCCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG

GTGCCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG
PR R R R R R YRR YRR R YRR YRR R RPN
GTGCCACGGCATGTCCGGGTCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG
GTGTCACGGCATGTCCGGATCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTTCGCGTGG
GTGCCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG
GTGCCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG
GTGCCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG

2639



271 Mna spl GTGCCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAAAACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG 185 Cae spl 272°2222°2222222°22220222222°22°2222°2°2°222°222222°22222222°222222222°22°2222°2222°?

30 Meg ins GTGCCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAAAACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG 189 Aes tur TCGGCGACAACCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGGGTT
328 Tem sp2 GTGTCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGTTGCCGAACTTCCGCGTGG 190 Cae ine TCGGCGACAACCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGGGTT
329 Cae sp GTGTCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACGGTCAAGACCTGCTGGATGAGGTTGCCGAACTTCCGCGTGG 193 Meg gui TCGGCGACAACCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGGGTG
330 Aug sp 22222°272202727222°2°222°22°202°2°202022202°20222°2°220°2°220°2°2°2202°2002°2022°2°2°2°2220°7 194 Cae mou ?2222727222222227222222222220222°22222°222°2°2222°2202°20222°2°222°2°2°22°2222°22°22°°2°27
331 Ais sp gtgccacggcatgtccggctectgcaccgtcaagacctgectggatgaggectgecaaacttecgegtgg 196 Rec cat 2722722°2722722°22°22222°222°2°2°22°22°22222°22°222°2°222°22°22°22222°2°22°2222°22°22°22°22°2°2°27
334 Meg min GTGCCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAAAACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG 212 Ais cog TCGGCGACAACCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGCGTT
335 Aug rep GTGTCACGGCATGTCCGGATCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG 21 Aug sem TCGGCGACAACCTCAAGGACCGTTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGTGTA
343 Pse pan 22222222222222220202222202222222°2222022°222202°2°222202°2°2220202°2°2°22°2°222°222°2°22°2° 248 Ala aur TCGGCGACAACCTGAAGGACCGCTTTGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAATGCGGACCGGGTT
46 Ala ura 22222222222222220202222202°2222202°2222022°222202°2°2220202°2°2220202°22°22°22°22°222°2°22°2° 253 Neo oio TCGGCGACAATCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGGGTT
53 Ari pal GTGCCACGGCATGTCCGGCTCTTGTACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG 254 Duf spl 2272222222222222222°22°2222222°2°222222°2222°22222°222°2°2°22°22°22°222°22°2°2°2°2°2°2°2°°
77 Per sem GTGCCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAAAACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG 267 Sti eic TCGGCGACAACCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGCGTC
87 Mic lar GTGCCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG 268 Aug JIR TCGGCGACAACCTCAAGGATCGCTTCGACGGCGCTTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGAGTT
88 Ais spa GTGCCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG 269 Noc fur TCGGCGACAACCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGGGTG
90 Aes pol GIGTCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTTAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG 26 Neo mel TTGGCGACAATCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGGGTT
92 Rhi inf GTGCCACGGCATGTCCGGCTCCTGCACCGTCAAGACCTGCTGGATGAGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG 270 Xen nig TCGGCGACAACCTGAAGGACCGTTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGGGTG
Aga tyl = @ —ommmmmm oo AGGCTGCCAAACTTCCGCGTGG 271 Mna spl TCGGCGACAACCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGGGTT
Ais met =  —--—-mmmmmmmm o AGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG 30 Meg ins TCGGCGACAACCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGGGTT
Ala POM ——mmm oo AGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG 328 Tem sp2 TCGGCGACAATCTGAAGGATCGCTTCGACGGCGCGTCTAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGGGTT
AUg PUr —m oo oo m oo AGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG 329 Cae sp TCGGCGACAACCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGGGTT
Con con PRVVVVVVVVVVVVNVVVNVNVNVNVNVNVNVNNNVNVNVNVN2N2N22222222222222222222° 330 Aug sp 2222727222°27222°272°2022°22202°2202°2°2202°2°2°20°2°2°20022°2202°2002°2°222°2°2002°2222°220°°2°27
Cor pat - e AGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG 331 Ais sp tcggcgacaacctgaaggaccgcttcgacggcgecgtceccagagtgatggtcagcaacgecggaccgegtt
Die nev. =  —----—mmmm oo AGGCTGCCAAACTTCCGCGTGG 334 Meg min TCGGCGACAACCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGGGTT
Las zep = oo m oo AGGTTGCCGAACTTyCGCGTGG 335 Aug rep TCGGCGACAACCTCAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGAGTT
Lip aus =  ——- - oo oo oo oo AGGCTGCCGAACTTCCGCATGG 343 Pse pan 222222222222 2222222222222 2R R YRR PR R R R RPN
Meg gen = —o - oo oo oo AGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG 46 Ala ura 2222222222222 22222222 R RR R R YRR R0
Mex ari = —mmmmm e AGGTTGCCGAACTTCCGGGTGG 53 Ari pal TCGGCGACAACCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGGGTT
Neo dis W  —==—=—————- - AGGCTGCCGAACTTCCGCGTGG 77 Per sem TCGGCGACAACCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGATCGGGTC
Nom fac W ——==————-——mm AGGCTGCCGAATTTCCGCGTGG 87 Mic lar TCGGCGACAACCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGGGTT
RUL Pro  —=m e e AGGTTGCCGAACTTCCGCGTGG 88 Ais spa TCGGCGACAACCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGCGTT
Sph con  -——-=------m-mmmmm GTTGCCGAACTTCCGCGTGG 90 Aes pol TCGGCGACAACCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTAAGCAACGCGGACCGGGTT
Thr tor = ——==———————— - GTTGCCGAATTTCCGCGTGG 92 Rhi inf TCGGCGACAACCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGAGTGATGGTGAGCAACGCTGACCGGGTT
Aga tyl TCGGCGACAATTTAAAGGATCGTTTCGACGGCGCATCGAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGGGTT
Ais met TCGGCGACAACCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGAGTGATGGTCAGCAACGCGGACCGCGTT
2652 2657 2662 2667 2672 2677 2682 2687 2692 2697 2702 2707 2712 a1z pom TCGGCGACAACCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGGGTT
2717 Aug pur TCGGCGACAACCTCAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGAGTT
| ‘ | ‘ | ‘ | ‘ | ‘ | ‘ | ‘ Con con 22227222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222
000Pen pen TCGGTGACAATCTGAAGGATCGTTTCGACGGCGCGTCGAGGGTGATGGTGAGCAACTCGGACCGCGTC Cor pat TCGGCGACAACCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACACGGACCGGGTT
01 Rhi bri TCGGCGACAACCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTCAGCAACGCGGACCGGGTT Die nev TCGGCGACAACCTGAAGGATCGTTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACTCGGATCGCGTT
06 Cer clo TCGGCGACAACCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGATCGGGTC Las zep TCGGCGACAATTTGAAGGATCGGTTCGACGGCGCGTCTAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGCGTG
100 The ala TCGGCGACAACCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGGGTC Lip aus TCGGCGACAACCTGAAGGACCGTTTCGACGGCGCGTCCAGGETCATGETGAGCAACTCGGACCGCGTT
101 Rhi bru TCGGCGACAACCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGGGTT Meg gen TCGGCGACAACCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGETCATGCTCAGCAACGCGCACCGGETG
108 Par tra 222°227222°222222222222222222°22222222222°2222022°2222022°222222°2272°22°222222°2° Mex ari TTGGCGACAATCTGAAGGATCGGTTCGACGGCGCGTCCAGAGTGATGGTGAGCAACGCGGATCGTGTG
109 Hal lou TCGGCGACAACCTAAAGGACCGTTTCGACGGCGCGTCCAGAGTGATGGTGAGCAACGCAGACCGAGTT Neo dis TCGGCGACAATCTGAAGGATCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCAGACCGGGTT
111 Ala eph 222°22222°2222202°222220222222222222°222222°2222022°222202°2°2°22°2°222°22°2°222222°2°2° Nom fac TCGGTGACAACCTGAAGGACCGTTTCGACGGCGCGTCCCGCGTAATGGTGAGCAATTCGGACCGTGTA
112 Aug amp TCGGCGACAACCTCAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGAGTT Rui pro TCGGCGACAACTTGAAGGATCGTTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGT TAGCAACGCGGACCGGGTG
113 Aug cae TCGGCGACAACCTCAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGAGTT Sph con TCGGCGACAACCTGAAGGATCGTTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTTAGCAACGCGGACCGGGTG
116 The bra TCGGCGACAACCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGGGTC Thr tor TCGGCGACAACCTrAAGGATCGGTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGGGTT
123 Pse sp 2722722°22272272222°2°22°2°2°2°2°222°22°22°222°22°22°22°22°2°22°22°22°2°22°22°2°2°222°22°22°2°2°2°2°2°2°27
127 Pse sim TCGGCGACAATCTGAAGGATCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGAGTT
128 The bas TCGGCGACAACCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGGGTC 2720 2725 2730 2735 2740 2745 2750 2755 2760 2765 2770 2775 2780
130 Neo aen TCGGCGACAATCTGAAGGATCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGGGTT 2785
132 AlS CUP —==== === T I | I | I | I | I | I | I |
133 Par aff TCGGCGACAACCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGGGTT 000Pen pen AG------ AGGGAACGGTAACGCGATAGCAAGCAACTCCG-CGAGCAATTCCGTTCACGGTCACCGCG
134 Tem spl TCGGCGACAATCTGAAGGATCGCTTCGACGGCGCGTCTAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGGGTT 01 Rhi bri ---GGGCAACGGGAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG
141 Par bar TCGGCGACAACCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCATCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGGGTT 06 Cer clo ---GGGCAACGGGAACGCGATTGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG
142 And mic TCGGCGACAATCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGGGTT 100 The ala ———-CGGCAACGGGAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGGCACCGGG
143 Chl cya TCGGCGACAACTTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGGGTT 101 Rhi bru CG------ GGGCAATGGGAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG
145 Isc zon TTGGCGACAACCTGAAGGATCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACACGGACCGGGTT 108 Par tra 222222222222 0202°2222°22°2222222222222222222222°2°22222°222222°2°27222°2°22222°2°
14 Cor cog TCGGCGACAACCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGGGTT 109 Hal lou CG------ GGGCAATGGGAACGCGATAGCAAGCAATTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG
151 Isc les 2272°22222°22222022222202222220222222222222°2222022°222202°2°222°2222°22°2°222222°2°2° 111 Ala eph 2722222222222 22222222 2222222222222 2°2222222222222222222°222°2°2°22°22°2°2°2°
158 Nea see TCGGCGACAATCTGAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGGGTT 112 Aug amp ---TGGCAACGGGAACGCGATTGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG
159 Nea sp yCGGCGACAATCTGAAGGACCGCTTCsACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGGGTT 113 Aug cae ---TGGCAACGGGAACGCGATTGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG
176 Ais sp tcggcgacaacctgaaggaccgcttcgacggcgegtccagggtgatggtgagcaacgecggaccgegte 116 The bra CG------ CGGGAACGGGAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGGCACCGGG

177 Neo spl TCGGCGACAATCTCAAGGACCGCTTCGACGGCGCGTCCAGGGTGATGGTGAGCAACGCGGACCGGGTT 123 Pse sp 2222722°22°2°2°2°222°22222°222222222°222°22°222°222222°22°22°2222°222°22°222°2°2°22°2°22°2°



127 Pse sim
128 The bas
130 Neo aen
132 Ais cup
133 Par aff
134 Tem spl
141 Par bar
142 And mic
143 Chl cya
145 Isc zon
14 Cor cog
151 Isc les
158 Nea see
159 Nea sp
176 Ais sp
177 Neo spl
185 Cae spl
189 Aes tur
190 Cae ine
193 Meg gui
194 Cae mou
196 Rec cat
212 Ais cog
21 Aug sem
248 Ala aur
253 Neo oio
254 Duf spl
267 Sti eic
268 Aug JIR
269 Noc fur
26 Neo mel
270 Xen nig
271 Mna spl
30 Meg ins
328 Tem sp2
329 Cae sp
330 Aug sp
331 Ais sp
334 Meg min
335 Aug rep
343 Pse pan
46 Ala ura
53 Ari pal
77 Per sem
87 Mic lar
88 Ais spa
90 Aes pol
92 Rhi inf
Aga tyl

Ais met

Ala pom

Aug pur

Con con

Cor pat

Die nev

Las zep

Lip aus

Meg gen

Mex ari

Neo dis

Nom fac

Rui pro

Sph con

Thr tor

CG-—-—-- AGGCAATGGGAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGACATCGCG
CG-—-—-- CGGCAACGGGAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGGCACCGGG
CG——-——- GGGAAATGGGAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG
CG—————— GGGCAATGGGAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG
CG—--—-- GGGCAACGGGAACGCGATAGCTAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACAGCCATCGGG
CG-—-—--- GGGCAATGGGAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG
CG-—-—-- GGGCAATGGGAACGCGATAGCCAGCAATTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG
CG-—-—-- GGGCAATGGGAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CCAGCAATTCGGTGCACGGCCACCGGG
CG-—-—-- GGGCAATGGAAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCATCGGG

****** GGGCAATGGGAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG
PR P22 PR R PP PR R PR PR PR 200222 0222°22222°222°2°2°2°2°272°

CG———-——- TGGCAATGGGAACGCGATAGCCAGCAATTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG
CG-—-—-- GGGCAACGGGAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG

-GGGCAATGGGAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG
—————— CGGCAACGGGAACGCGATTGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG
—————— GGGCAATGGGAACGCGATTGCCAGCAACTCGG-CCAGCAATTCGGTGCATGGCCACCGGG
—————— GGGAAATGGGAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCATGGCCACCGGG

CG-—--—- GGGCAACGGGAACGCGATTGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG
CG———-——— TGGCAACGGGAACGCGATTGCCAGCAACTCGG-CCAGCAATTCGGTGCACGGCCACCGGG
CG---—-- GGGCAACGGGAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG
CG-—-—-- GGGAAATGGGAACGCGATAGCCAGCAACTCTG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG
CG-—-—-- GGGCAACGGGAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG
CG-—-—-- GGGCAATGGGAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG
CG-—-—-- GGGCAATGGGAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG
CG——-——- GGGCAACGGGAACGCGATAGCTAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACAGCCATCGGG

CGGCAATGGGAACGCCATAGCCAGCAATTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG

—GGGCAACGGGAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG

CG-—-—-- GGGCAACGGGAACGCGATTGCCAGCAACTyGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG
CG——-—-——- GGGCAACGGGAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG
CG—--——- GGGCAATGGGAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG
CG-—-—-- GGGCAATGGGAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCATCGGG
CG-—-—-- GGGCAATGGGAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG
CG-—-—-- CGGGAACGGTAACGCGATAGCCAGCAACTCTG-CCAGCAACTCGGTGCACGGTCACCGAG
CG-—-—-- GGGCAATGGGAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG
CG———-——- GGGCAATGGGAACGCGATTGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG
CG-—-—-- TGGCAACGGGAACGCGATTGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG
PRRVVVRVV2VVVVVVVVNVNV2VVVVVVVNVN2VYVVNNVVNNNV2VN2N202222272222727272227272°
CG—--——- GGGCAATGGGAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG
CG-—-—-- CGGGAATGGGAACGCGATCGCGAGCAACTCGG-CCAGCAATTCGGTGCACGGACACCGAG

—————— CGGTAATGGGAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CGAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG
—————— CGGGAATGGGAACGCGATCGCGAGCAACTCGG-CCAGTAATTCGGTGCACGGGCACCGGG
—————— GGGCAACGGGAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCATCGGG
777777 CGGCAACGGGAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CGAGCAACTCGGTCCACGGCCACCGGG
—————— GGGAAATGGGAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG
—————— GGGTAACGGTAACGCGATCGCGAGCAATTCCG-CGAGCAATTCGGTGCACGGTCATCGGG
-TGGCAACGGGAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGE

—————— CGGCAACGGCAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CCAGCAATTCGGTGCACAGCCACCGGG
CGCGGGAACGGGAACGGGAACGCGATAGCCAGCAACTCGG-CCAGCAACTCGGTGCACGGCCACCGGG

2853

000Pen pen
01 Rhi bri
06 Cer clo
100 The ala
101 Rhi bru
108 Par tra
109 Hal lou
111 Ala eph
112 Aug amp
113 Aug cae
116 The bra
123 Pse sp
127 Pse sim
128 The bas
130 Neo aen
132 Ais cup
133 Par aff
134 Tem spl
141 Par bar
142 And mic
143 Chl cya
145 Isc zon
14 Cor cog
151 Isc les
158 Nea see
159 Nea sp
176 Ais sp
177 Neo spl
185 Cae spl
189 Aes tur
190 Cae ine
193 Meg gui
194 Cae mou
196 Rec cat
212 Ais cog
21 Aug sem
248 Ala aur
253 Neo oio
254 Duf spl
267 Sti eic
268 Aug JIR
269 Noc fur
26 Neo mel
270 Xen nig
271 Mna spl
30 Meg ins
328 Tem sp2
329 Cae sp
330 Aug sp
331 Ais sp
334 Meg min
335 Aug rep
343 Pse pan
46 Ala ura
53 Ari pal
77 Per sem
87 Mic lar
88 Ais spa
90 Aes pol
92 Rhi inf

2788 2793 2798 2803 2808 2813 2818 2823 2828 2833 2838 2843

I I I I I I I I I I I I I I
AGGGTCTGGGTCGTCGACATCGGTACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAACCC-CGAGCACAAGCCACC
ACGGTCTGGGTCGCCGTCACAGGTACTACTTCCAGTTGAAACCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC
ACGGGCTGGGTCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC
ACGGGCTTGGTCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC
ACGGTCTGGGTCGCCGTCACAGGTACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC
22222222 P22 2R 2R R R 2R R R 2222222222222 22222°2222°22222°2222°22272°2°2°?

ACGGTCTGGGTCGTCGACACAGGTACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAATCC-GGAGCATAAGCCGCC
P R R R R R e R R L L E  h kil il b iR 2]

ACGGGCTGGGTCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAAGCCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGLCC
ACGGGCTGGGTCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAAGCCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC
ACGGACTTGGTCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC
P22 RPNV
ACGGGTTGGGTCGTCGGCATAGGTACAACTTCCAGCTGAATCCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC
ACGGGCTTGGTCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC
ATGGGCTGGGTCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAATCC-GGAGCATAAACCGCC
ACGGGTTGGGTCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC
ACGGACTGGGTCGTCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAATCC-GGAGCATAAGCCGCC
ACGGGTTGGGTCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC
ACGGGCTTGGTCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC
ACGGGCTGGGTCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC
ATGGTCTGGGTCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAATCC-GGAGCACAAACCGCC

ACGGTCTGGGTCGCCGTCACAGGTACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC
P R R R R R L R el h L r  l ki L il b iR 2]

ACGGGCTGGGTCGCCGGCATAGGTACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC
ACGGGCTGGGTCGCCsGCACAGGWACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAATCCCGGAGCACAr-CCGCC
acggtctgggccgccggcacaggtacaacttccagttgaaaccgtacaatcc?ggagcacaagccgcec

ATGGGCTGGGTCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCTCC
222222 PR R PR R PR R R PR R R PR R PR R R PR R P00 2222 °22222°2222°2°2222°2°?

ACGGGCTGGGTCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC
ACGGGCTGGGTCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC

ACGGATTGGGCCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAACCCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC
R R R R R R R R R R R R R kR el bl R i itk L il il b R e 2]

ACGGTCTGGGCCGCCGTCATAGGTACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC
ACGGGCTCGGTCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAAGCCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCCCC
ACGGCCTGGGTCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAAGCCGTACAATCC-GGAGCATAAGCCGCC

ATGGGCTGGGTCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAACTGAAACCGTACAATCC-GGAGCACAAACCGCC
R R Rl R R R R R R R R R L kL E  h el R R R il R Rl b ok Rl )

ACGGGCTGGGCCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAAGCCGTACAACCC-GGAGCACAAGCCGLC
ACGGGCTGGGTCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAAGCCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC
ACGGATTGGGCCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAACCCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC
ATGGGCTGGGTCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAATCC-GGAGCACAAACCGCC
ACGGGCTCGGCCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAACCCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC
ACGGGCTGGGTCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAACCCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC
ACGGGCTGGGTCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAACCCGTACAATCC-TGAGCACAAGCCGCC
ACGGACTGGGTCGTCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAATCC-GGAGCATAAGCCGCC

ACGGGCTGGGTCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC
R R R R R R R R e R R R R R Rl Rl il b L h kil L il kel b o e 2]

acgggctgggacgccgtcataggtacaacttccagctgaaaccgtacaatcc?ggagcacaagccgcec
ACGGGCTGGGTCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAACCCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC

ACGGGCTGGGTCGCCGGCATAGGTACAACTTCCAGCTGAAGCCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC
222 PR R PR R PR R PR R R PR R PR R PR R PR R P00 2222°22222°2222°2°2222°2°?

ACGGCCTGGGTCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGTTGAAACCTTATAATCC-GGAGCACAAGCCGCC
ACGGGCTGGGTCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC
ACGGGCTGGGCCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC
ACGGTCTGGGCCGCCGTCATAGGTACAACTTCCAGCTGAGACCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC
ACGGGCTAGGTCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC
ATGGTCTGGGTCGCCGTCACAGGTACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC
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Aga tyl AAGGTTTGGGTCGCCGGCATCGTTACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAACCC-GGAGCACAAGCCTCC 271 Mna spl CGGGCCGAAGGATCTGGTCTACCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAGTTGGGCA

Ais met ACGGTCTGGGCCGCCGTCATAGGTACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC 30 Meg ins CGGGCCGAAGGATCTGGTCTACCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAGTTGGGCA
Ala pom ACGGGCTGGGTCGCCGGCACAGGTAYAACTTCCAGCTGAAGCCGTACAATCC-GGAGCATAAGCCGCC 328 Tem sp2 CGGGCCGAAGGACCTGGTCTACCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAGCTGGGCA
Aug pur ACGGGCTGGGCCGCCGGCACAGGTACAACT TCCAGCTGAAGCCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC 329 Cae sp CGGGCCCAAGGAYCTGGTCTATCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAACTGGGGA
Con con 22222222222 22222222222222222222222222222222222222222222222222222222? 330 Aug Sp 2227222272222222272222°2222°2222°2222°2222°2222°2222222222222222222222222222?
Cor pat ATGGTCTGGGTCGCCGACACAGGTACAGCTTCCAGCTGAAACCGTACAATCC-GGAGCACAAACCGCC 331 Ais sp cgggcccaaggacctggtctatctggageccgtegecgecgttectgecgagaagaacccgaagectgggea
Die nev AAGGTCTGGGTCGCCGGCACCGGTACAACTTCCAACTGARACCATACAACCC-CGAGCACAAGCCTCC 334 Meg min CGGGCCGAAGGATCTGGTCTACCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAGTTGGGCA
Las zep AAGGTTTGGGTCGCCGACACCGGTACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAACCC-GGAGCACAAGCCGCC 335 Aug rep CGGGCCCAAGGACTTGGTCTACCTGGAGCCGTCCCCGCCGTTTTGCGAGAAGAATCCGAAGCTGGGCA
Lip aus ACGGCCTGGGTCGCCGGCAGCGGTACAACTTCCATCTGAAACCGTACAACCC-TGAGCATAAACCACC 343 Pse pan ?222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222°
Meg gen ACGGATTGGGCCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAACCCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC 46 DAla ura 2222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222?
Mex ari AGGGTTTGGGTCGCCGACACCGGTACAACTTTCAGCTGAAACCGTACAACCC-GGAGCACAAACCACC 53 Ari pal CGGGCCCAAGGACCTGGTCTACCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAGCTGGGGA
Neo dis ATGGGCTGGGTCGCCGGCACAGGTACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAATCC-GGAGCACAAACCGCC 77 Per sem CGGGCCCAAGGACCTGGTCTACCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAACTGGGCA
Nom fac AGGGTTTAGGGCGCAGACATAGGTACAATTTCCAGTTGAAACCGTACAACCC-GGAACACAAACCGCC 87 Mic lar CGGGCCCAAGGATCTGGTCTACCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAGTTCGGCA
Rui pro AGGGTTTGGGTCGCCGGCATCGTTACAACTTCCAGCTGAAACCGTACAACCC-GGAGCACAAACCGCC 88 Ais spa CGGGCCCAAGGACCTGGTCTATCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAGCTGGGCA
Sph con ATGGCTTGGGTCGCCGACACCGGTATAACTTTCAGCTGAAACCGTACAATCC-GGAGCACAAGCCGCC 90 Aes pol CGGGCCCAAGGACCTCGTCTACCTGGAGCCGTCGCCGCCCTTCTGCGAGAAGAACCCGAAGCTGGGCA
Thr tor AGGGTTTGGGTCGCCGACATCGGTACAACTTTCAGCT rAAACCGTACAACCC-GGAGCACAAGCCTCC 92 Rhi inf CGGACCCAAGGACCTTGTCTACCTGGAGCCTTCGCCGCCGTTTTGCGAGAAGAACCCGAAGCTGGGCA
Aga tyl CGGGCCAAAGGACTTGGTCTACCTGGAGTCTTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCTAAGCTTGGCA
Ais met CGGGCCCAAGGACCTGGTTTATCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAGCTGGGCA
2856 2861 2866 2871 2876 2881 2886 2891 2896 2901 2906 2911 2916 a1z pom CGGGCCCAAGGACCTGGTCTACCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAATCCGAAGCTGGGCA
2921 Aug pur CGGGCCCAAGGACTTGGTCTACCTGGAGCCGTCTCCGCCGTTTTGCGAGAAGAACCCGAAGCTGGGCA
| ‘ | ‘ | ‘ | ‘ | ‘ | ‘ | ‘ Con con 22222220222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222?
000Pen pen AGGGCCCAAGGACCTGGTATACCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAGCTCGGTA Cor pat CGGACCCAAGGACCTGGTCTACCTGGAGCCGTCGCCGECETTTTGCGAGAAGAACCCGAAGTTGGGCA
01 Rhi bri CGGGCCCAAGGACCTGGTCTATCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTTTGCGAGAAGAACCCGAAGCTGGGCA Die nev CGGGCCCARGEATCTCGTCTACCTGEAGCCATCGCCGCCTTTTTGCGAGAAGAATCCTAAGTTAGGCA
06 Cer clo CGGGCCCAAGGACCTGGTCTACCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAACTGGGCA Las zep GGGGCCCARAGACCTGGTCTACTTGGAGCCATCACCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAGCTGGGTA
100 The ala CGGGCCCAAGGACCTGGTCTACCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGARACTGGGCA Lip aus CGGGTCCARGGATCTCGTCTACCTGEAGCCGTCCCCGOCGTTOTGCGAGAAGAACCCGAAGCT LGGCA
101 Rhi bru CGGGCCCAAGGACCTGGTCTACCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTTTGCGAGAAGAACCCGAAGCTGGGCA Meg gen CGGGCCCARGGACCTCGTCTATCTGEAGCCGTCGCCGOCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAGATGGGGA
108 Par tra 2222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222? Mex ari CGGGCCCAAGGACCTCGTCTACCTGGAGCCGTCACCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAGCTGGGGA
109 Hal lou CGGACCAAAGGACCTGGTTTACCTAGAGCCGTCGCCGCCGTTTTGCGAGAAGAACCCGAAGCTGGGCA Neo dis CGGGCCCAAGGACCTGGTCTACCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAGCTGGGCA
111 Ala eph 2222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222? Nom fac CGGTCCGAAGGACCTGGTGTACTTGGAACCGTCGCCGOCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAACTCGGTA
112 Aug amp CGGGCCCAAGGACTTGGTCTACCTGGAGCCGTCTCCGCTGTTCTGCGAGAAGAATCCGAAGCTGGGCA Rui pro CGGACCGAAGGACCTGGTCTACCTGGAGCCGTCGCCGOCGTTCTGOGAGAAGAACCCGAAGCTGGGTA
113 Aug cae CGGGCCCAAGGACTTGGTCTACCTGGAGCCGTCTCCGCTGTTTTGCGAGAAGAATCCGAAGCTGGGCA Sph con CGGGCCCARGEACCTCGTCTATCTGEAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGARAAGAACCCGAAACTAGGCA
116 The bra CGGGCCCAAGGACCTGGTCTACCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAACTGGGCA Thr tor CGGGCCGARAGEACCTCGTCTACCTGEAACCGTCTCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAACTGGGCA
123 Pse sp 2222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222?
127 Pse sim CGGGCCGAAGGACCTGGTCTACTTGGAACCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAGCTGGGCA
128 The bas CGGGCCCAAGGACCTGGTCTACCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAACTGGGCA 2924 2929 2934 2939 2944 2949 2954 2959 2964 2969 2974 2979 2984
130 Neo aen CGGGCCCAAGGACCTGGTCTACCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAGCTGGGCA 2989
132 Ais CUp —==——— """ T T T I | I | I | I | I | I | I |
133 Par aff CGGGCCCAAGGATCTGGTCTACCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAGCTGGGCA 000Pen pen TCCTGGGTACCCACGGTAGACAGTGCAACGACACGAGCATCGGCGTCGACGGTTGCGATCTGATGTGC
134 Tem spl CGGGCCGAAGGACCTGGTCTACCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAGCTGGGCA 01 Rhi bri TCCTCGGCACTCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
141 Par bar CGGGCCCAAGGATCTGGTCTACCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAGCTGGGCA 06 Cer clo TCCTTGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
142 And mic CGGGCCCAAGGACCTGGTCTATCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAGCTGGGCA 100 The ala TCCTCGGCACCCACGGCAGACAATGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
143 Chl cya CGGGCCCAAGGACCTGGTCTACCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAGTTGGGCA 101 Rhi bru TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGTGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
145 Isc zon CGGGCCCAAGGACCTGGTCTACCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGARAAACCCGAAGCTGGGCA 108 Par tra 2222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222?
14 Cor cog CGGGCCCAAGGACCTGGTCTACCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGARGAACCCGAAGCTGGGCA 109 Hal lou TCCTCGGCACTCACGGCAGACAATGCAACGACACCAGCATTGGCGTGGACGGTTGCGACCTGATGTGC
151 Isc les 2222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222? 111 Ala eph 2222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222?
158 Nea see CGGGCCCAAGGACCTGGTCTATCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAGCTGGGAA 112 Aug amp TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
159 Nea sp CGGGCCCAAGGACCTGGTCTACTTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCrAGAAGAACCCGAAGCTGGSCA 113 Aug cae TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
176 Ais sp cgggcccaaggacctggtctatctggageccgtcgecgecgttectgecgagaagaacccgaagectgggea 116 The bra TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
177 Neo spl CGGGCCCAAGGACCTGGTCTACCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAGCTGGGCA 123 Pse sSp 222722222222222222222222°2222°2222222222222222222222222222222222222222?
185 Cae spl 2222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222? 127 Pse sim TCCTCGGTACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
189 Aes tur CGGGCCCAAGGACCTCGTCTACCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAGCTGGGCA 128 The bas TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
190 Cae ine CGGGCCCAAGGATCTGGTCTATCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAACTGGGGA 130 Neo aen TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGT
193 Meg gui CGGGCCCAAGGACCTCGTCTATCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAGATGGGGA 132 RIS CUP ==—mmmmmmm o m e
194 Cae mou 2222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222? 133 Par aff TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGTTGCGACCTGATGTGC
196 Rec cat 2222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222? 134 Tem spl TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATTGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
212 Ais cog CGGACCCAAGGACCTGGTCTAyCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAGCTGGGCA 141 Par bar TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGTTGCGACCTGATGTGC
21 Aug sem CGGGCCCAAGGACTTGGTCTACCTGGAGCCGTCTCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAGCTGGGCA 142 And mic TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
248 Ala aur CGGACCCAAGGACCTGGTCTACCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAATCCGAAGCTGGGCA 143 Chl cya TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGTTGCGACCTGATGTGC
253 Neo 0io CGGGCCCAAGGACCTGGTCTACCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAGCTGGGCA 145 Isc zon TCCTCGGCACTCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
254 Duf spl 22722222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222° 14 Cor cog TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
267 Sti eic CGGGCCCAAGGACCTGGTCTACCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAGCTGGGCA 151 Isc les 2222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222222?
268 Aug JIR CGGGCCCAAGGAYTTGGTCTACCTGGAGCCGTCTCCGCTGTTTTGCGAGAAGAATCCGAAGCTGGGCA 158 Nea see TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
269 Noc fur CGGGCCCAAGGACCTCGTCTATCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAGATGGGGA 159 Nea sp TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGMA-CGACACCAGC-TAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGT
26 Neo mel CGGGCCCAAGGACCTGGTCTACCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGAAGCTGGGCA 176 Ais sp tcctcggcacccacggcagrcagtgcaacgacaccagcataggecgtggacggectgegacctgatgtge

270 Xen nig CGGGCCCAAGGACCTCGTCTATCTGGAGCCGTCGCCGCCGTTCTGCGAGAAGAACCCGARAAATGGGCA 177 Neo spl TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGT
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TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
2222222222 2R PR PR 2R 2R PR R 2R PR PR 2R 2R PR 222222222 222222222°22°2°22°22°2°2°2°?

TyCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTCGACGGCTGCGACCTGATGTGC
TCCTCGGCACCCACGGCAGACAATGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC

TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGATCTGATGTGT
P22 R 2R 2222222222202 22222222222722°2
TCCTCGGCACCCACGGCAGGCAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGTTGCGACCTGATGTGC
TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGT
TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
TCCTCGGCACCCACGGCAGGCAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC

328 Tem sp2 TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATTGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
329 Cae sp TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
330 Aug sSp 2222°2°272720°2727222°2°222°22202°2°20202°220°2°20222°2°220°2°220°2°22202°2002°20222°2°2°°2°220°7
331 Ais sp tcctcggcacccacggcagacagtgcaacgacaccagcataggcecgtcecgacggetgegacctgatgtge
334 Meg min TCCTCGGCACCCACGGCAGGCAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
335 Aug rep TCCTCGGCACCCACGGTAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
343 Pse pan 2222222222222 2222222222 2R R R R R RRR R
46 Ala ura 2222222222222 222222 YRR R R R YRR R R R R R0
53 Ari pal TCCTCGGCACGCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
77 Per sem TCCTTGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
87 Mic lar TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
88 Ais spa TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
90 Aes pol TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
92 Rhi inf TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
Aga tyl TCCTGGGTACCCACGGGCGACAGTGCAACGACACCAGCATGGGCGTCGACGGCTGCGACCTGATGTGC
Ais met TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTCGACGGCTGCGACCTGATGTGC
Ala pom TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
Aug pur TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGGGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
Con con PRVVVVVVVVVVVVVVVVVVNVNVNVNVNVNVNVNVNVNVNVNVN2N22222222222N2222222°
Cor pat TCCTCGGTACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
Die nev TCCTCGGCACGCACGGTAGACAGTGCAACGACACGAGCATCGGAGTCGACGGCTGCGACCTGATGTGT
Las zep TCCTCGGGACCCACGGTAGACAGTGCAACGACACCAGCATGGGCGTCGACGGCTGCGACCTGATGTGC
Lip aus TCCTCGGCACGCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATCGGAGTCGACGGCTGCGATCTGATGTGC
Meg gen TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
Mex ari TCCTCGGGACCCACGGTAGACAGTGCAACGATACCAGCATGGGCGTCGACGGCTGCGATCTGATGTGC
Neo dis TCCTCGGCACCCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGT
Nom fac TCCTGGGCACGCACGGCAGACAATGCAACGACACGAGTATCGGCGTGGACGGTTGCGATCTGATGTGC
Rui pro TCCTGGGsACCCACGGGAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTGGACGGCTGCGACCTGATGTGC
Sph con TTCTCGGGACGCACGGCAGACAGTGCAACGACACCAGTATAGGCGTCGATGGCTGCGACCTGATGTGC
Thr tor TCCTCGGCACCCACGGGAGACAGTGCAACGACACCAGCATAGGCGTCGACGGCTGCGACCTGATGTGC
TABLE 45. Characters 2992 - 3042

2992 2997 3002 3007 3012 3017 3022 3027 3032 3037 3042

| | | | | I | I | | |
000Pen pen TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAGGAGGTGACGGTCGTGGAGAGATGCGCG
01 Rhi bri TGCCGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGT--—————————=—=—=—=——————
06 Cer clo TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGTGACGGTCGTCGAGAGGTGCGCC
100 The ala TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAGGAGGTGACGGTGGTCGAGAGGTGCGCC
101 Rhi bru TGCCGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGT--————————————————————
108 Par tra ?22222222722222222222°22°2°22°22°22222°22°2°2°2°2°2°2°2°22°22°2°2°2°2°2°2°
109 Hal lou TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGTGACGGTCGTCGAGAGGTGCGCC
111 Ala eph 22222°22°22222222222222°222222222222°2°2°22°22°22°2°22°22°22°2°2°
112 Aug amp TGCGGTAGAGGCTACAAGACCCAGGAGGTGACGGTCGTCGAGAGGTGCGCC
113 Aug cae TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGTGACGGTCGTCGAGAGGTGCGCC
116 The bra TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAGGAGGTGACTGTGGTCGAGAGGTGCGC-
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TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGTGACCGTGGTCGAGAGGTGCGCC
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAGGAGGTGACGGTGGTCGAGAGGTGCGCC
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGTGACGGTCGTCGAGAGGTGCGCC
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAGGAGGTGACCGTCGTCGAGAGGTGCGCC
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGTCACGGTCGTCGAGAGGTGCGCC
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAGGAGGTGACGGTCGTCGAGAGGTGCGCC
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGTGACGGTCGTCGAGAGGTGCGCC
TGCGGCAGAGGCTACAATACCCAAGAGGTGACGGTCGTCGAGAGGTGCGCC
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGTGACGGTCGTCGAGAGGTGCGCC
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGTGACGGTCGTCGAGAGGTGCGCC
DRVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVVV222722722722722722727
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGTGACGGTCGTCGAGAGGTGCGCC
yGCGGCAGAGGCTACWAGACCCAAGAGGTGACGGCCGYCGAGAGGTGCGCC
tgcggcagaggctacaagacccaagaggtgacggtcgtcgagaggtgeget
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGTGACGGTCGTCGAGAGGTGCGCC
PRIV IIVRVIIVV2IIV2IIV2RRV2RRV22222222222222727°2°

TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGTGACCGTCGTCGAGAGGTGCGCC
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGTGACGGTCGTCGAGAG--——-—-—
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAGGAGGTGACGGTCGTCGAGAGGTGCGCC
222222222222 2222222222222 2222222222222222°222°2222°2°2°?

TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGTGACGGTCGTCGAGAGGTGCGCC
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGTGACGGTCGTCGAGAGGTGCGCC
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGTGACGGTCGTCGAGAGGTGCGCC

TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGTGACGGTCGTCGAGAGGTGCGCC
222222 PR PR P02 2220222°2222722222°222°2°222°7

TGCGGCAGGGGCTACAAGACCCAAGAGGTCACCGTCGTCGAGAGGTGCGCT
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAGGAGGTGACGGTCGTCGAGAGGTGCGCC
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAGGAGGTGACGGTCGTCGAGAGGTGCGCC
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGTGACGGTCGTCGAGAGGTGCGCC
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAGGAGGTGACGGTCGTCGAGAGGTGCGCC
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGTGACCGTCGTCGAGAGGTGCGCC
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGTGACCGTCG-===-====—=————
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGTCACGGTCGTCGAGAGGTGCGCC
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGTGACGGTCGTCGAGAGGTGCGCC
222222222222 2222222222222 222222222°2222222°222°222°2°2°2°

tgcggcagaggctacaagacccaagaggtgacggtggtcgagaggtgeget
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGTGACCGTCGTCGAGAGGTGCGCC

TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGTGACGGTCGTCGAGAGGTGCGCC
P R R L R  h E  E i il il il ki)

TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGTGACCGTCGTCGAGAGGTGCGCC
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGTGACGGTCGTCGAGAGATGCGCC
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGTGACCGTCGCCGAGAGGTGCGCC
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGTGACGGTCGTCGAGAGGTGCGCC
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGTGACCGTCGTCGAGAGGTGCGCC
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGTGACGGTCGTCGAGAG-TGCGCC
TGCGGCAGGGGCTACAAGACCCAGGAGGTGACGGTGGTCGAGAGGTGCGCC
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGTGACGGTGGTCGAGAGGTGCGCC
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAGGAGGTGACGGTCGTCGAGAGGTGCGCC
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAGGAGGTGACGGTCGTCGAGAGGTGCGCC
R22R22222222222222222222222222222222202222222220
TGCGGCAGAGGCTACAAGACTCAAGAGGTGACGGTCGTCGAGAGGTGCGCC
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAGGAGGTGACGGTCGTAGAAAGATGCGCC
TGCGGCAGAGGCCACAAGACCCAGGAGGTGACGGTGGTCGAGAGGTGCGCC
TGCGGCAGAGGCTTCAAGACCCAGGAGGTGACGGTCGTCGAAAGATGCGCC
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAGGAGGTGACGGTCGTCGAGAGGTGCGCC
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAGGAGGTGACGGTGGTCGAGAGGTGCGCC
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAAGAGGTGACGGTCGTCGAGAGGTGCGCC
TGCGGCCGGGGTTACAAGACCCAGGAGGTCACGGTGGTCGAAAGATGCGCC
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAGGAGGTGACGGTTGTCGAGAGGTGCGCC
TGCGGTAGAGGCTACAAGACTCAGGAGGTGACGGTGGTCGAGAGGTGCGCC
TGCGGCAGAGGCTACAAGACCCAGGAGGTGACGGTGGTCGAGAGGTGCGCC
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ANEXO II - Lista de caracteres morfoldgicos e seus respectivos estados
Legenda:
[E] nimero do carater empregado por Engel (2000)
[DE] numero do carater empregado por Eickwort & Danforth (1997)

[P] numero do carater empregado por Pesenko (1999)

Caracteres derivados da fémea e seus estados

0. [EO] [DE2]. Margem apical do clipeo: (0) reta; (1) concava.

1. [E1] [DE13]. Processo distal do labro: (0) triangular; (1) quadrado.

2. [E2]. Quilha do processo distal do labro: (0) crista uniformemente fina; (1) expandida na base.
3. Processo basal do labro: (?) inaplicével; (0) ndo inteiramente dividido; (1) inteiramente dividido,
incluindo a porgao basal.

91. Mandibulas: (0) bidentadas, mas com o sulco entre os dentes ndo bem marcados; (1) sulco
fortemente marcado.

4. [E4]. Comprimento do espago malar: (0) curto, menor que uma largura da base da mandibula; (1)
alongado, tdo longo quanto, ou mais longo que a largura da base da mandibula.

5. [E5] [DE1]. Angulo epistomal: (0) obtuso ou linear; (1) aproximadamente ortogonal; (2) agudo.
6. [E6] [DE22]. Apice da galea: (0) lobado; (1) distintamente acuminado.

7. [E7][DE25]. Galea: (0) sem pente de cerdas; (1) com pente de cerdas.

8. [E8] [DE21]. Base da géalea: (0) iniciando-se proximo a por¢ao média da estipite; (1) inserida
proximo a base da estipite.

9. [E10] [DE27]. Premento: (0) ndo modificado, menos que 7x mais longo que largo; (1) estreito e
alongado, 7x ou mais de 7x longo que largo.

10. [E61] [DE26]. Palpo maxilar da fémea: (0) ndo alongado; (1) alongado, estendendo-se



posteriormente além do metassoma.

11. [E3] [DE17]. Palpémero maxilar apical: (0) com o mesmo comprimento do quinto palpomeros;
(1) mais comprido que o quinto palpéomero.

12. [E62] [DEO08]. Crista hipostomal em lamela: (0) ausente; (1) presente.

13. [E11] [DE09]. Angulo anterior da crista hipostomal: (0) arredondado; (1) angulado, chegando a
um ponto distinto.

14. [E12] [DE11]. Cerdas dos olhos compostos: (0) inconspicuas, tdo longas quanto o diametro de
omatideo; (1) conspicuas a longas, muitas vezes excedendo o diametro de um omatideo.

15. Fronte: (0) ndo deprimida; (1) fortemente deprimida, sulcada acima dos alvéolos antenais.

16. [E66]. Vértice: (0) sem crista; (1) com crista posterior aos ocelos.

17. [E13] [DE12]. Ocelos: (0) normais; (1) fortemente aumentados.

18. [E14]. Sulco entre os ocelos: (0) ausente; (1) presente.

19. [E15] [DEA4]. Crista pré-occipital: (0) arredondada, ndo carinada; (1) carinada a lamelada.

20. [E65]. Numero de flageldomeros (Nr. fémea/ Nr. Macho): (0) 10/11; (1) 9/10.

21. [P9] Brago da segunda ponte tentorial: (0) ausente; (1) presente.

22. Superficie dorsal do pronoto: (0) sem cerdas eretas na por¢ao mediana; (1) com uma fileira de
cerdas eretas e longas.

23. [E16] [DE31]. Superficie dorsal do pronoto, entre os angulos: (0) pequena, sua maior parte
coberta pelo mesoscuto; (1) convexa, inflada e expandida anteriormente, ndo escondida sob o
mesoscuto.

24. [DE32]. Crista lateral do pronoto: (0) arredondada, ndo carenada; (1) angulada, frequentemente
com uma carena distinta.

25. [DE32]. Carena lateral do pronoto: (?) inaplicavel, (0) ndo lamelada; (1) carena formando

lamela; (2) lamela distintamente elevada; (3) lamela completa.



26. Carena lateral do pronoto: (0) ndo chegando a pré-pleura; (1) chegando a pré-pleura; (2) quase

chegando a pro-pleura.

27. Prosterno: (0) ndo expandido; (1) expandido, em forma losangular.
28. [E17] [DE33]. Borda anterior do mesoscuto: (0) arredondada; (1) deprimida na sua por¢ao

média, projetando-se para frente; (2) acuminada.

29. [E18] [DE35]. Tégula: (0) inteiramente ovalada; (1) por¢ao posterior recortada.

30. [E19]. Comprimento do metaposnoto: (0) mais curto que o mesoscutelo e 0 metanoto
combinados; (1) tdo longa ou mais longa que o mesoscutelo e o metanoto combinados.

31. [E20] [DE38]. Cova propodeal: (0) fechada em recesso triangular; (1) ndo fechada em um
recesso triangular.

32. [E63]. Trocanter médio: (0) ndo modificado; (1) com um gancho médio apical.

33. [E68]. Expansdo nos fémures médio e posterior: (0) ausente; (1) presente.

34. [E23]. Espinho metatibial: (0) ausente; (1) presente.

35. [E24] [DE42]. Espordo interno da metatibia: (0) serrado com a por¢ao basal alargada; (1)
pectinado. (2) serrado fino, (3) com muitos dentes.

36. [E25]. Escopa: (0) ausente; (1) presente.

37. Basitarso e segundo tarsémero: (0) ndo fundidos; (1) fundidos.

38. [E26]. Face posterior do metapostnoto: (0) fortemente angulada com o propoddeo; (1) declivosa.
39. Ponto de encontro da veia la. M-cu na célula basal: (0) entre a 2a. rs-m e a Rs; (1) depois da 2a.
Rs-m.

40. [E28]. Venagao distal da asa: (0) forte; (1) enfraquecida.

41. [E29]. Hamuli: (0) poucos, irregularmente espagados; (1) uniformemente espagados e
NUMErosos.

42. [E30]. Porgao anterior do T1: (0) sem acarinario; (1) com acarinario.



43. [E64]. Margens apicais de T1-2: (0) ndo deprimidas; (1) deprimidas.
44. [E31]. Margem apical do T5: (0) sem recorte mediano; (1) com recorte mediano.
45. [P31]. Fimbria pre-pigidial T5: (0) ndo dividido por uma area pilosa especializada; (1) divididas

por uma area pilosa longitudinal.

Caracteres derivados do macho

46. [DE54]. Labro[macho]: (0) sem elevagao basal; (1) com elevagao basal.

47. Fronte: (0) sem pé€los plumosos longos; (1) com muitos pélos plumosos longos.

48. [E35] [50]. Comprimento relativo do F1 e F2: (0) F1 mais curto que F2; (1) F1 mais comprido
que F2; (2) F2 2x ou mais comprido que F1.

49. [E67]. F11: (0) ndo modificado; (1) formando um gancho no épice.

50. [DES3] Placas antenais sensitivas: (0) ausentes; (1) presentes.

51. [E69]. Espordo interno da tibia posterior do macho: (0) serrado; (1) pectinado.

52. [E36]. Cerdas densas e plumosas em volta do espiraculo propodeal: (0) ausentes; (1) presentes.
53. Tibia da perna posterior: (0) sem linha de cerdas; (1) com tufo de cerdas do mesmo didmetro da
tibia.

54. [E37]. Placa pigidial: (0) ausente; (1) presente.

55. [E70]. Recorte no T7: (0) presente; (1) ausente.

56. [E38] [DES9]. Filamentos anais na margem apical do proctiger: (0) ausentes; (1) presenca de
filamento finos e curtos; (2) filamentos longos e largos.

57. [E39] [DE60]. Microtriquias na margem apical do proctiger: (0) ausentes; (1) presentes.

58. [E40] [DE61]. Processo médio apical no S3: (0) ausente; (1) presente; (2) bilobado.

59. [DE61] Apice do S3: (0) ndo recortado; (1) com recorte mediano.

60. [E41] [DE63]. Gradulo do S4: (0) continuo; (1) medianamente interrompido.



61. [E43] [DE65]. Margem lateral do S4: (0) reta. (1) com processo posterior formada pela
superficie do disco.

62. [E43] [DE65]. Margem apical do S4: (0) reta; (1) com recorte mediano.

63. [E45]. Tufo apical de cerdas no S4: (0) ausente; (1) presente.

64. Pilosidade no S4: (0) cobrindo todo o disco ou restrita a margem posterior; (1) com um
agrupamento de cerdas curtas no meio do esclerito.

65. Margem apical do S5: (0) sem tufo de cerdas longas; (1) com tufos de cerdas longas.

66. [E46]. Margem média apical do S5: (0) continua, reta; (1) gentilmente concava; (2) recortada.
67. [E47] [DE70]. Gradulo do Sé6: (0) continuo; (1) interrompido medianamente.

68. [E48] [DE71]. Margem médio apical do S6: (0) continua, reta; (1) recortada.

69. [E49] [DE72]. Margem apical do S7: (0) continua, reta; (1) com processo mediano; (2) com
processo bilobado; (3) com processos laterais.

70. [P36]. S8: (0) esclerotizado, com projecao apical unica e usualmente com bragos baso-laterais
moderados; (1) membranosos, sem uma proje¢ao apical.

71. [ES0] [DE73]. Margem apical do S8: (0) continua, reta; (1) com processos medianos.

72. [ES1] [DE75]. Espicula do S8: (0) ausente; (1) presente, estreita; (2) presente, alargada.

73. [ES2] [DE74]. Ponto de fusdo do S7 com S8: (0) no &pice do apédema; (1) antes do apice do
apodema.

74. [E54] [DE77]. Lobos dorsais da gonobase: (0) estreitos, situados entre os apddemas das
gonapofises em vista dorsal; (1) largos, situados lateralmente as gonapofises.

75. Gonocoxito: (0) ndo modificado; (1) alargado.

76. [ES5]. Canto apical interno da volsela: (0) sem formar um gancho; (1) formando um gancho.
77. Canto inferior da volssela: (0) canto externo inferior arredondado; (1) canto externo inferior

acuminado.



78. Relagdo largura e comprimento da volssela,: (0) largura menor que metade da comprimento; (1)
largura metade do comprimento.

79. Rotacao da volsella,: (0) eixos ndo inclinados em referéncia a genitalia; (1) eixos obliquos.
80. [ES6] [DES81]. Superficie ventral da gonapofise: (0) com dente; (1) sem dente, (2) com dente
largo.

81. [E71]. Superficie dorsal da gonapoéfise: (0) sem processo longo; (1) com processo longo.

82. Espicula do S8: (0) ausente; (1) presente.

83. Superficie dorsal da gonapdfise: (0) sem crista; (1) com crista.

84. Superficie lateral externa da gonapofise: (0) sem espinho lateral; (1) com espinho lateral.

85. Numero de lobos no gondstilo: (0) dois; (1) um.

86. [ES9] Lobo tnico: (?) inaplicavel; (0) lobado; (1) bifido.

87. [E60] Formato do lobo dorsal: (?) inaplicavel; (0) lobado; (1) transversal a obliquo.

88. Lobo ventral do gonostilo: (0) lobado; (1) em forma de célice.

89. [ESS8] [DE78] Lobo basal: (0) ausente; (1) presente.

90. Lobo anterior do gondstilo: (0) ereto; (1) voltado para a linha média da genitalia.

92. Projecao superior do processo dorsal do gondstilo: (0) tinica; (1) bifurcada.

93. Poros na superficie da galea: (0) esparsamente distribuidos; (1) uniformemente distribuidos.



Anexo ITII — Arvores filogenéticas
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A3.
A4,
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Dados moleculares reduzidos, suporte de Bremer
Dados moleculares reduzidos, PBS 28s

Dados moleculares reduzidos, PBS ef

Dados moleculares reduzidos, PBS wg

A10. Dados moleculares, reduzidos, PBS ef

A 11. Hipotese de Engel (2000)

A12. Otimizacao dos dados morfolégicos no sumario das hipoteses
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Figura 11. Hipotese de Engel (2000)
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Figura 12. Otimizacido dos dados morfoldgicos no sumario das hipoteses obtidas com dados
moleculares.
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