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BB01 _Cytb GTGTCAAATC CTCCCTCTGC TTCCTCCTCA TAGACTTATT CTCGAAAACG TTCTCCCGTT CCCTTATTCC TTATCTCTTC
BB02 Cytb
BBO3 Cytb
BBO5 Cytb
BB14_Cytb
BB20 Cytb
RB65 Cytb
RB68_Cytb
RB69 Cytb
RB71 Cytb
RB80_Cytb
RB83 Cytb
SB05_Cytb
SB08 Cytb
SB11 Cytb
SB12 Cytb
SB14_Cytb
TB35 _CYTD  etteeeeee ettt e e e e e e e e e
TB40 Cytb  ..... Bttt e e et e e e e
TBA3 CYLD  ttttee et ettt e e e e e e e
TB44 Cytb  ..... P
TB47 Cytb  ..... Bet et e e e et e e e A
TB49 Cytb  ..... Gever eeveennn T ettt e e G e e e
RG06_Cytb AAA.TG.T. ..TT.TCAA LT AL .T. TACG.CCTT ...CTC.C..
RG0O7_Cytb AAA.TG.T. ..TT.TCAA LT WAL LT TACG.CCTT CTC.C..
RG10_Cytb AAA.TG.T. .TT.TCAA LTLLT. WAL LT TACG.CCTT CTC.C..
RG15 Cytb AAA.TG.T. ..TT.TCAA .T..T. WAL LT TACG.CCTT ...CTC.C..
RG16_Cytb AAA.TG.T. ..TT.TCAA LTLLT. WAL LT TACG.CCTT CTC.C..
RG17_Cytb AAA.TG.T. .TT.TCAA LTLLT. . ..A. LT TACG.CCTT CTC.C..
RG20_Cytb AAA.TG.T.. ..TT.TCAA .CTT.T..T. A......... T..A. LT TACG.CCTT CTC.C..
RG21_Cytb AAA.TG.T.. ..TT.TCAA .CTT.T..T. A......... T..A. AAT.T..AC. .TACG.CCTT CTC.C..
RG22_Cytb AAA.TG.T.. ..TT.TCAA .CTT.T..T. A......... T..A. AAT.T..AC TACG.CCTT CTC.C..
RG23 Cytb AAA.TG.T. ..TT.TCAA .CTT.T..T. A......... T..A. AAT.T..AC TACG.CCTT ..CTC.C..
RG24_Cytb AAA.TG.T.. ..TT.T.AA .CTT.T..T. A......... T..A. AAT.T..AC TACG.CCTT CTC.C..
RG25_Cytb AAA.TG.T.. ..TT.TCAA .CTT.T..T. A......... T..A. AAT.T..AC. .TACG.CCTT CTC.C..
RG33 Cytb AAA.TG.T. ..TT.TCAA .CTT.T..T. A......... T..A. AAT.T...C. TACG.CCTT ..CTC.C..
RG34_Cytb AAA.TG.T. ..TT.T.AA .CTT.T..T. A T..A. AAT.T..AC. .TACG.CCTT ...CTC.C..
RG37_Cytb AAA.TG.T.. ..TT.TCAA .CTT.T..T. A. T..A. AAT.T..AC TACG.CCTT CTC.C..
RG38_Cytb AAA.TG.T. ..TT.TCAA .CTT.T..T. A. T..A. AAT.T..AC TACG.CCTT ...CTC.C..
RW07_Cytb AAA.TG.T.. ...TT.TCAA .CTT.T..T. A T..A. AAT.T..AC. .TACG.CCTT ...CTC.C..
RV01_Cytb AAACTG.T.T .C..T.TAAT ..TT.TTCT. A..T.C. T.TC. A.T..ATT.G .TT..... TT C...T.T.C.
RV02_ Cytb AAACTG.T.T .C..T.TAAT ..TT.TTCT. A..T.C. T.TC. A.T..ATT.G .TT..... TT C...T.T.C.
RV11 Cytb AAACTG.T.T .C..T.TAAT ..TT.TTCT. A..T.C.. T.TC. A.T..ATT.G .TT..... TT C...T.T.C.
RV12_Cytb AAACTG.T.T .C..T.TAAT ..TT.TTCT. A..T.C.. T.TC. A.T..ATT.G .TT..... TT C...T.T.C.
RV13 Cytb AAACTG.T.T .C..T.TAAT ..TT.TTCT. A..T.C.... T.TC. A.T..ATT.G .TT..... TT C...T.T.C.
TV02_Cytb AAACTG.T.T .C..T.TAAT ..TT.TTCT. A..T.C.... T.TC. A.T..ATT.G .TT..... TT C...T.T.C.
TVO03_Cytb AAACTG.T.T .C..T.TGAT ..TT.TTCT. A..T.C.. T.TC.. A.T.TATT.G .TT..G...T C...T.T.C.
TV04_Cytb AAACTG.T.T .C..T.TAAT ..TT.TTCT. A..T.C.. A.T..ATT.G .TT..... TT C...T.T.C.
TV05_Cytb AAACTG.T.T .C..T.TAAT ..TT.TTCT. A..T.C. A.T..ATT.G .TT..... TT C...T.T.C.
TV06_Cytb AAACTG.T.T .C..T.TAAT ..TT.TTCT. A..T.C. A.T..ATT.G .TT..... TT C...T.T.C.
RV27_Cytb AAACTG.T.T .C..T.TAAT ..TT.TTCT. A..T.C. A.T..ATT.G .TT..... TT C...T.T.C.
RV28_Cytb AAACTG.T.T .C..T.TAAT ..TT.TTCT. A..T.C. A.T..ATT.G .TT..... TT C...T.T.C.
RV29_Cytb AAACTG.T.T .C..T.TGAT ..TT.TTCT. A..T.C. .TA A.T.TATT.G .TT..G...T C...T.T.C.
RV31_Cytb AAACTG.T.T .C..T.TAAT ..TT.TTCT. A..T.C. .TA A.T..ATT.G .TT..... TT C...T.T.C.
TV09_Cytb AAACTG.T.T .C..T.TAAT ..TT.TTCT. A..T.C. .TA A.T..ATT.G .TT..... TT C...T.T.C.
TV13_Cytb AAACTG.T.T .C..T.TAAT ..TT.TTCT. A..T.C.... ..TA A.T..ATT.G .TT..... TT C...T.T.C.
RWO3 Cytb TAA.TGCT.T T..TT.TCAT TA.T..T. A...T.C.CC T..AG....A TG..... A TT.CGC .C...T.C.
RW04_Cytb TAA.TGCT.T T..TT.TCAT TA.T..T. A...T.C.CC T..AG....A TG..... A TT.CAC .C...T.C.
RW08_Cytb TAA.TGCT.T T..TT.TCAT TA.T..T. A...T.C.CC T..AG....A TG..... A TT.CAC C...T.C.
RWO9 Cytb TAA.TGCT.T T..TT.TCAT TA.T..TG A...T.C.CC T..AG....A TG..... A TT.CAC .C .T.C.
SW02_Cytb TAA.TGCT.T T..TT.TCAT TA.T..T. A...T.C.CC T..AG....A TG..... A TT.CAC .C...T.C.
SW03_Cytb TAA.TGCT.T T..TT.TCAT TA.T..T. A...T.C.CC T..AG....A TG..... A TT.CAC C...T.C.
SW04_Cytb TAA.TGCT.T T..TT.TCAT ALT..T. A...T.C.CC T..AG....A TG..... A TT.CAC .C...T.C.
SWO5_Cytb TAA.TGCT.T T..TT.TCAT TA.T..T. A...T.C.CC T..AG....A TG..... A TT.CAC .C...T.C.
SW06_Cytb TAA.TGCT.T T..TT.TCAT TA.T..T. A...T.C.CC T..AG....A TG..... A TT.CAC .C...T.C.
SwW08_Cytb CAA.TGCT.T T..TT.TCAT TA.T..T. A...T.C.CC T..AG. A TG..... A TT.CAT ..C...T.C.
TW22_Cytb TAA.TGCT.T T..TT.TCAT TA.T..T. A...T.C.CC T..AG. A TG..... A TT.CAC .C...T.C.
TW34_Cytb TAA.TGCT.T T..TT.TCAT AT, T. AL..T.C.CC T..AG. A TG...A.A TT.CAC ..C...T.C.
TW38_Cytb TAA.TGCT.T T..TT.TCAT TA.T..T. A...T.C.CC T..AG. A TG..... A TT.CAC ..C...T.C.
TW44_Cytb TAA.TGCT.T T..TT.TCAT TA.T..T. A...T.C.CC T..AG. A TG..... A TT.CAC ..C...T.C.
TW53_Cytb TAA.TGCT.T T..TT.TCAT TA.T..T. A...T.C.CC T..AG A TG..... A TT.CAC ..C...T.C.
RW14_Cytb TAA.TGCT.T T..TT.TCAT TA.T..T. A...T.C.CC T..AG. A TG..... A TT.CAC .C...T.C.
RW18 Cytb TAA.TGCT.T T..TT.TCAT TA.T..T. A...T.C.CC T..AG. A TG..... A TT.CAC .C...T.C.
TW54_Cytb TAA.TGCT.T T..TT.TCAT ..TA.T..T. A...T.C.CC T..AG A ..TG..... A TT.CAC ..C...T.C.
PPO1_Cytb T..... TTCT ..A.TC.GT. CC..CT. AG.TT.AG GTA.TGTTA A.A..TTT.G TA....... T CA.C..T...
PPO2_Cytb T..... TTCT ..A.TC.GT. CC..CT. AG.TT.AG. GTA.TGTTA A.A..TTT.G TA....... T CAGC..T...
PP03_Cytb T..... TTCT ..A.TC.GT. CC..CT. AG.TT.AG .GTA.TGTTA A.A..TTT.G TA....... T CAGC..T...
PP04_Cytb T..... TTCT ..A.T..GT. CC..CT. AG.TT.AG .GTA.TGTTA A.A..TTT.G TA....... T CA.C..T...
PPO5_Cytb T..... TTCT ..A.TC.GT. CC..CT. AG.TT.AG. .GTA.TGTTA A.A..TTT.G TA....... T CAGC..T...
PPO6_Cytb T..... TTCT ..A.TC.GT. CC..CT. AG.TT.AG .GTA.TGTTA A.A..TTT.G TA....... T CAGC..T...
PPO7_Cytb T..... TTCT ..A.TC.GT. CC..CT. AG.CT.AG.. .GTA.TGTTA A.A..TTT.G TA....... T CA.C..T...
PPO8_Cytb T..C..TTCT ..A.TC.GT. CC..CT.... AG.TT.AG.. .GTA.TGTTA A.A..TTT.G TA........ CAGC..T...
PPO9_Cytb T..... TTCT ..A.TC.GT. CC..CT.... AG.TT.AG.. .GTA.TGTTA A.A..TTT.G TA....... T CAGC..T...
PP10_Cytb T..... TTCT ..A.TC.GT. CC..CT.... AG.TT.AG.. .GTA.TGTTA A.A..TTT.G TA....... T CAGC..T...
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BB01 Cytb CCTGCTTTCT CCCTGGGACC CCGCTACACT CACCTTCTTT GTTATACTAG ACTACCCTCC TAACCTTTTT TTATTTTGCC

BBO2 Cytb

BB03 Cytb

BBO5 Cytb

BB14 Cytb

BB20 Cytb

RB65 Cytb

RB68 Cytb

RB69_Cytb

RB71 Cytb

RB8O Cytb

RB83_Cytb

SBO5_Cytb

SB08_Cytb

SB11 Cytb

SB12 Cytb

SB14_Cytb . ..

TB35 CYED  tteetttt ettt et e e e et e e e e
TB40 Cyth  wevvenrnn.. T B T
TB43 Cyth  eevveenn.. T e e e e e e B
TB44 Cytd  vuvvrnnn.. e e e e e e e B < F T.
TB47 Cyth  evvrennn.. T e Tttt e e B
TB49 Cytb  evvveen... FO PP et e
RGO6_Cytb TT..A..C.C TTA.A...T. ..TC.A.TA T.A.C.T.. . AC..GA ..T.C... A.TCG...AT
RG07_Cytb TT..A..C.C TTA.A...T. ..TC.A.TA T.A.C.T.. . AC..GA ..T.C... A.TCG...AT
RG10_Cytb TT..A..C.C TTA.A...T. ..TC.A.TA T.A.C.T.. . AC..GA ..T.C... A.TCG...AT
RG15_Cytb TT..A....C TTG.A...T. TC.A.TA T.A.C.T.. AC..GA ..T.C... A.TCG...AT
RG1l6_Cytb TT..A..C.C TTA.A...T. ..TC.A.TA T.A.C.T.. . AC..GA ..T.C... A.TCG...AT
RG17_Cytb TT..A..C.C TTA.A...T. ..TC.A.TA T.A.C.T.. . AC..GA ..T.C... A.TCG...AT
RG20_Cytb TT..A..C.C TTA.A...T. ..TC.A.TA T.A.C.T.. . AC..GA ..T.C... A.TCG...AT
RG21_Cytb TT..A..C.C TTA.A...T. ..TC.A.TA T.A.C.T.. . AC..GA ..T.C... A.TCG...AT
RG22_Cytb TT..A..C.C TTA.A...T. TC.A.TA T.A.C.T.. .C..AC..GA ..T.C... A.TCG...AT
RG23_Cytb TT..A..C.C TTA.A...T. ..TC.A.TA T.A.C.T.. . AC..GA ..T.C... A.TCG...AT
RG24 Cytb TT..A..C.C TTA.A...T. ..TC.A.TA T.A.C.T.. . AC..GA ..T.C... A.TCG...AT
RG25_Cytb TT..A..C.C TTA.A...T. TC.A.TA T.A.C.T.. . AC..GA ..T.C... A.TCG...AT
RG33_Cytb TT..A..C.C TTA.A...T. ...TC.A.TA T.A.C.T.. . AC..GA ..T.C... A.TCG...AT
RG34 Cytb TT..A..C.C TTA.A...T. ...TC.A.TA TGA.C.T.. . AC..GA ..T.C... A.TCG...AT
RG37_Cytb TT..A..C.C TTA.A...T. ..TC.A.TA T.A.C.T.. . AC..GA ..T.C... A.TCG...AT
RG38_Cytb TT..A..C.C TTA.A..GT. ..TC.A.TA T.A.C.T.. ....AC..GA ..T.C... A.TCG...AT
RWO7_Cytb TT..A..C.C TTA.A...T. ..TC.A.TA T.A.C.T... ....AC..GA ..T.C... A.TCG...AT
RV0O1_Cytb TT.TA.CC T.TCAA..T. .TAT..A..A T.TT..T.C. A...ACTC.A ..T.CC.. A.C....AA
RV02_Cytb TT.TA.CC.. T.T.AA..T. .TAT..A..A T.TT..T.C. A...ACTC.A ..T.CC.. A.C....AA
RV11 Cytb TT.TA.CC T.TCAA..T. .TAT..A..A T.TT..T.C. A...ACTC.A ..T.CC.. A.C....AA
RV12_Cytb TT.TA.CC.. T.TCAA..T. .TAT..A..A T.TT..T.C. A...ACTC.A ..T.CC.. A.C....AA.
RV13_Cytb TT.TA.CC.. T.TCAA..T. .TAT..A..A T.TT..T.C. A...ACTC.A ..T.CC.. A.C....AA.
TV02_Cytb TT.TA.CC.. T.TCAA..T. .TAT..A..A T.TT..T.C. A...ACTC.A ..T.CC.. A.C....AA
TV03_Cytb TT.TA.CC.. T.TCAAC.T. .TAT..A..A T.TT..T.C. A...ACTC.A ..T.CC.. A.C...CAA.
TV04_Cytb TT.TA.CC.. T.TCAA..T. .TAT..A..A T.TT..T.C. A...ACTC.A ..T.CC.. A.C....AA.
TVOS_ Cytb TT.TA.CC.. T.TCAA..T. .TAT..A..A T.TT..T.C. A...ACTC.A ..T.CC.. A.C....AA.
TV06_Cytb TT.TA.CC.. T.TCAA..T. .TAT..A..A T.TT..T.C. A...ACTC.A ..T.CC.. A.C....AA.
RV27_Cytb TT.TA.CC.. T.TCAA..T. .TAT..A..A T.TT..T.C. A...ACTC.A ..T.CC.. A.C....AA.
RV28_Cytb TT.TA.CC.. T.TCAA..T. .TAT..A..A T.TT..T.C. A...ACTC.A ..T.CC.. A.C....AA
RV29_Cytb TT.TA.CC.. T.TCAA..T. .TAT..A..A T.TT..T.C. A...ACTC.A ..T.CC A.C...CAA.
RV31_Cytb TT.TA.CC.. T.TCAA..T. .TAT..A..A T.TT..T.C. A...ACTC.A .T.CC A.C....AA.
TV09_Cytb TT.TA.CC.. T.TCAA..T. .TAT..A..A T.TT..T.C. A...ACTC.A .T.CC A.C....AA.
TV13_Cytb TT.TA.CC.. T.TCAA..T. .TAT..A..A T.TT..T.C. A...ACTC.A ...T.CC.. A.C....AA.
RWO3_Cytb T.C.A.C.T. ..A.AC..T. T.AT..A.TA T.TT..TC A.G.ACTC.A ..T.T...C. ACT.C..AAT
RW04 Cytb T.C.A.C.T. ..A.AC..T. T.AT..A.TA T.TT..TC A...ACTC.A ..T.T...C. ACT.C..AAT
RW08_Cytb T.C.A.C.T. ..A.AC..T. T.AT..A.TA T.TT..TC A...ACTC.A ..T.T...C. ACT.C..AAT
RWO9_Cytb T.C.A.C.T. ..A.AC..T. T.AT..A.TA T.TT..TC A...ACTC.A ..T.T...C. ACT.C..AAT
SW02_Cytb T.C.A.C.T. ..A.AC..T. T.AT..A.TA T.TT..TC A...ACTC.A ..T.T...C. ACT.C..AAT
SWO03_Cytb T.C.A.C.T. ..A.AC..T. T.AT..A.TA T.TT..TC A...ACTC.A ..T.T...C. ACT.C..AAT
SW04_Cytb T.C.A.C.T. ..A.AC..T. T.AT..A.TA T.TT..TC A...ACTC.A ..T.T...C. ACT.C..AAT
SWO05_Cytb T.C.A.C.T. ..A.AC..T. T.AT..A.TA T.TT..TC A...ACTC.A ..T.T...C. ACT.C..AAT
SW06_Cytb T.C.A.C.T. ..A.AC..T. T.AT..A.TA T.TT..TC A...ACTC.A ..T.T...C. ACT.C..AAT
SW08_Cytb T.C.A.C.T. ..A.AC..T. T.AT..A.TA ..TT..TC A...ACTC.A ..T.T...C. ACT.C..AAT
TW22_Cytb T.C.A.C.T. ..A.AC..T. JAT..A.TA T.TT..TC A...ACTC.A ..T.T...C. ACT.C..AAT
TW34_Cytb T.C.A.C.T. ..A.AC..T. T.AT..AGTA T.TT..TC A...ACTC.A ..T.T...C. ACT.C..AAT
TW38_Cytb T.C.A.C.T. ..A.AC..T. T.AT..A.TA T.TT..TC A...ACTC.A ..T.T...C. ACT.C..AAT
TW44_Cytb T.C.A.C.T. ..A.AC..T. T.AT..A.TA T.TT..TC A...ACTC.A ..T.T...C. ACT.C..AAT
TW53_Cytb T.C.A.C.T. ..A.AC..T. T.AT..A.TA T.TT..TC A...ACTC.A ..T.T...C. ACT.C..AAT
RW1l4_Cytb T.C.A.C.T. ..A.AC..T. T.AT..A.TA T.TT..TC A...ACTC.A ..T.T...C. ACT.C..AAT
RW18_Cytb T.C.A.C.T. ..A.AC..T. T.AT..A.TA T.TT..TC A...ACTC.A .T.T...C. ACT.C..AAT
TW54_Cytb T.C.A.C.T. ..A.AC..T. T.AT..A.TA T.TT..TC.. A...ACTC.A ..T.T...C. ACT.C..AAT
PPO1_Cytb TT..TC..TC TTAC.T...T .T.A.TAGTA T..T.C.C.. ACAGAC.CTA CGGTTC.C.C ..T..C.AGT
PP02_Cytb TT..TC..TC TTAC.T...T .T.A.TAGTA T....C.C.. ACAGAC.CTA CGGTTC.C.C C.T..C.AGT
PPO3_Cytb TT..TC..TC TTAC.T...T .T.A.TAGTA T....C.C.. ACAGAC.CTA CGGTTC.C.C ..T..C.AGT
PP04_Cytb TT..TC..TC TTAC.T...T .T.A.TAGTA T..TCC.C.. ACAGAC.CTA CGGTTC.C.C ..T..C.AGT
PP05_Cytb TT..TC..TC TTAC.T...T .T.A.TAGTA T....C.C.. ACAGAC.CTA CGGTTC.C.C ..T..C.AGT
PP06_Cytb TT..TC..TC TTAC.T...T .T.A.TAGTA T....C.C.. ACAGAC.CTA CGGTTC.C.C ..T..C.AGT
PPO7_Cytb TTC.TC..TC TTAC.T...T .T.A.TAGTA T....C.C.. ACAGAC.CTA CGGTTC.C.C ..T..C.AGT
PPO8_Cytb TT..TC..TC TTAC.T...T .T.A.TAGTA T....C.C.. ACGGAC.CTA CGGTTC.C.C ..T..C.AGT
PPOS_Cytb TT..TC..TC TTAC.T...T .T.A.TAGTA T....C.C.. ACAGAC.CTA . CGGTTC.C.C ..T..C.AGT
PP10_Cytb TT..TC..TC TTAC.T...T .T.A.TAGTA T....C.C.. ACAGAC.CTA G.C CGGTTC.C.C ..T..C.AGT
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BBO1 _Cytb CTTCATTGAT TTACTGGTCT GCAAAATTAC CCGCTATTAT CTACCTCATA TGTCAGCCTG TCCTTCATCT TCTAAGGCTA
BB02 Cytb
BB03 Cytb
BBO5 Cytb
BB14_Cytb
BB20 Cytb
RB65 Cytb
RB68_Cytb
RB69 Cytb
RB71 Cytb
RB80_Cytb
RB83 Cytb
SBO5_Cytb
SB08_Cytb
SB11 Cytb
SB12 Cytb
SB14_Cytb
TB35 Cytb
TB40 Cytb
TB43 Cytb
TB44_Cytb
TB47 Cytb
TBAO CYLD teteetttet ettt bt e et e e Gueve e
RGO6_Cytb T...T. ..A. TTT..C TT.T...CTA TA.TTA..C. .T..TG.A ..A.ATG.AC .G..TAAT..
RG0O7_Cytb T...T. ..A. TTT..C TT.T...CTA TA.TTA..C. .T..TG.A ..A.ATG.AC .G..TAAT..
RG10_Cytb T...T. ..A. TTT..C TT.T...CTA TA.TTA..C. .T..TG.A ..A.ATG.AC .G..TAAT..
RG15 Cytb T...T. ..A. TTT..C TT.T...CTA TA.TTA..C. .T..TG.A ..A.ATG.AC .G..TAAT..
RG16_Cytb T...T. ..A. .TTT..C TT.T...CTA TA.TTA..C. .T..TG.A ..A.ATG.AC .G..TAAT..
RG17_Cytb T...T. ..A. TTT..C TT.T...CTA TA.TTA..C. .T..TG.A ..A.ATG.AC .G..TAAT..
RG20_Cytb T...T. ..A. TTT..C TT.T...CTA TA.TTA..C. .T..TG.A ..A.ATG.AC .G..TAAT..
RG21_Cytb T...T. ..A. .TTT..C... TT.T...CTA TA.TTA..C. .T..TG.A ..A.ATG.AC .G..TAAT..
RG22_Cytb T...T. ..A. .TTT..C... TT.T...CTA TA.TTA..C. .T..TG.A ..A.ATG.AC .G..TAAT..
RG23 Cytb T...T. ..A. .TTT..C TT.T...CTA TA.TTA..C. .T..TG.A ..A.ATG.AC .G..TAAT..
RG24_Cytb T...T. ..A. .TTT..C TT.T...CTA TA.TTA..C. .T..TG.A ..A.ATG.AC .G..TAAT..
RG25_Cytb T...T. ..A. .TTT..C TT.T...CTA TA.TTA..C. .T..TG.A ..A.ATG.AC .G..TAAT..
RG33_Cytb T...T. ..A. .TTT..C TT.T...CTA TA.TTA..C. .T..TG.A ..A.ATG.AC .G..TAAT..
RG34_Cytb T...T. ..A. .TTT..C TT.T...CTA TA.TTA..C. .T..TG.A ..A.ATG.AC .G..TAAT..
RG37_Cytb T...T. . ...A. C TT.T...CTA TA.TTA..C. .T..TG.A ..A.ATG.AC .G..TAAT..
RG38_Cytb T...T.CC.C A....A. C TT.T...CTA TA.TTA..C. .T..TG.A ..A.ATG.AC .G..TAAT..
RWO7_Cytb T...T.CC.C A....A. C... TT.T...CTA TA.TTA..C. .T..TG.A ..A.ATG.AC .G..TAAT..
RV0O1l_Cytb CTT.C A. <A LT TTA.. ..., A TG...CT... .T..TA.A ..T.AT..G. AA...AA...
RV02_Cytb CTT.C... A. T TTA...... A TG...CT... .T..TA.A ..T.AT..G. AA...AA...
RV11 Cytb .CTT.C... A. T TTA...... A TG...CT... .T..TA.A ..T.AT..G. AA...AA...
RV12_Cytb ..CTT.C... A. LT TTA.. ..., A TG...CT... .T..TA.A ..T.AT..G. AA...AA
RV13_Cytb ..CTT.C... A. .T TTA...... A TG...CT... ..T..TA.A ..T.AT..G. AA...AA...
TV02_ Cytb ..CTT.C... A. T TTA...... A TG...CT... .T..TA.A ..T.AT..G. AA...AA...
TV03_Cytb ..CTT.CA.. A.. T TTA...... A TG...CT... .T..TA.A ..T.AT..G. AA...AA...
TV04_Cytb ..CTT.C... A. .T TTA...... A TG...CT... .T..TA.A ..T.AT..G. AA...AA...
TV05_Cytb ..CTT.C... A. T TTA...... A TG...CT... .T..TA.A ..T.AT..G. AA...AA...
TV06_Cytb ..CTT.C... A. T TTA...... A TG...CT... .T..TA.A ..T.AT..G. AA...AA...
RV27 Cytb ..CTT.C... A. .T TTA...... A TG...CT... .T..TA.A ..T.AT..G. AA...AA...
RV28_ Cytb ..CTT.C... A.. T TTA...... A TG...CT... .T..TA.A ..T.AT..G. AA...AA...
RV29_Cytb ..CTT.CA.. A.. T TTA...... A TG...CT... .T..TA.A ..T.AT..G. AA...AA...
RV31 Cytb ..CTT.C... A. T TTA...... A TG...CT... .T..TA.A ..T.AT..G. AA...AA...
TV09_Cytb ..CTT.C... A. T TTA...... A TG...CT... .T..TA.A ..T.AT..G. AA...AA...
TV13_Cytb ..CTT.C... A... .. LT TTA. ..., A TG...CT... .T..TA.A ..T.AT..G. AA...AA...
RWO3_Cytb T..T.CAA.C A.G..AAC.C ATTG Cc.T .TA....C.. .A.TT.T... .T..TACA ..T.AT..A. .A..TAAT..
RW04_Cytb T..T.CAA.C A.G..AAC.C ATTG...C.T .TA....C. ALTT.T. .. .T..TACA ..T.AT..A. .A..TAAT..
RWO8_Cytb T..T.CAA.C A.G..AAC.C ATTG...C.T .TA....C.. .A.TT.T... .T..TACA ..T.AT..A. .A..TAAT..
RWO9_Cytb T..T.CAA.C A.G..AAC.C ATTG...C.T .TA....C.. .A.TT.T... .T..TACA ..T.AT..A. .A..TAAT..
SW02_Cytb T..T.CAA.C A.G..AAC.C ATTG...C.T .TA....C. ALTT.T. .. .T..TACA ..T.AT..A. .A..TAAT..
SW03_Cytb T..T.CAA.C A.G..AAC.C ATTG...C.T .TA....C.. .A.TT.T... .T..TACA ..T.AT..A. .A..TAAT..
SwW04_Cytb T..T.CAA.C A.G..AAC.C ATTG...C.T .TA....C.. .A.TT.T... .T..TACA ..T.AT..A. .A..TAAT..
SWO5_ Cytb T..T.CAA.C A.G..AAC.C ATTG...C.T .TA....C. ALVTT.T. .. .T..TACA ..T.AT..A. .A..TAAT..
SW06_Cytb T..T.CAA.C A.G..AAC.C ATTG...C.T .TA....C.. .A.TT.T... .T..TACA ..T.AT..A. .A..TAAT..
SW08_Cytb T..T.CAA.C A.G..AAC.C ATTG...C.T .TA....C.. .A.TT.T... .T..TACA ..T.AT..A. .A..TAAT..
TW22_Cytb T..T.CAA.C A.G..AAC.C ATTG...C.T .TA....C. ALVTT.T. .. .T..TACA ..T.AT..A. .A..TAAT..
TW34_Cytb T..T.CAA.C A.G..AAC.C ATTG...C.T .TA....C. ALTT.T. .. .T..TACA ..T.AT..A. .A..TAAT..
TW38_Cytb T..T.CAA.C A.G..AAC.C ATTG...C.T .TA....C.. .A.TT.T... .T..TACA ..T.AT..A. .A..TAAT..
TW44_Cytb T..T.CAA.C A.G..AAC.C ATTG...C.T .TA....C. ALTT.T. .. .T..TACA ..T.AT..A. .A..TAAT..
TW53_Cytb T..T.CAA.C A....AAC.C ATTG...C.T .TA....C.. .A.TT.T... .T..TACA ..T.AT..A. .A..TAAT..
RWl4 Cytb T..T.CAA.C A.G..AAC.C ATTG...C.T .TA....C.. .A.TT.T... .T..TACA ..T.AT..A. .A..TAAT..
RW18 Cytb T..T.CAA.C A.G..AAC.C ATTG...C.T .TA....C. ALTT.T. .. .T..TACA ..T.AT..A. .A..TAAT..
TW54_Cytb T..T.CAA.C A.G..AAC.C ATTG...C.T .TA....C.. .A.TT.T... .T..TACA ..T.AT..A. .A..TAAT..
PPO1_Cytb TC.T..CATC ...TAAA..C T.CTTC.CTT T.A.ATC..A TAT..CTG.T CAC...ATC. CTAAAA.AA. ATATT.ATCT
PPO2_Cytb .C.T..CATC ..GTAAA..C T.CTTC.CTT T.A.ATC..A TAT..CTG.T CAC.C.ATC. CTAAAA.AA. ATATT.ATCT
PPO3_Cytb .C.T..CATC ..GTAAA..C T.CTTC.CTT T.A.ATC..A TAT..CTG.T CAC.C.ATC. CTAAAA.AA. ATATT.ATCT
PP04_Cytb TC....CATC ..GTAAA..C T.CTTC.CTT T.A.ATC..A TAT..CTG.T CAC...ATC. CTAAAA.AA. ATATT.ATCT
PPO5_Cytb .C.T..CATC ..GTAAA..C T.CTTC.CTT T.A.ATC..A TAT..CTG.T CAC.C.AT. CTAAAA.AA. ATATT.ATCT
PPO6_Cytb .C.T..CATC ..GTAAA..C T.CTTC.CTT T.A.ATC..A TAT..CTG.T CAC.C.ATC. CTAAAA.AA. ATATT.ATCT
PP07_Cytb .C.T..CATC ..GTAARA..C T.CTTC.CTT T.A.ATC..A TAT..CTG.T CAC.C.ATC. CTAAAA.AA. ATATT.ATCT
PPO8_Cytb .C.T..CATC ..GTAAA..C T.CTTC.CTT T.A.ATC..A TAT..CTG.T CAC.C.ATC. CTAAAA.AA. ATATT.ATCT
PPO9_Cytb .C.T..CATC ..GTAAA..C T.CTTC.CTT T.A.ATC..A TAT..CTG.T CAC.C.ATC. CTAAAA.AA. ATATT.ATCT
PP10_Cytb .C.T..CATC ..GTAAA..C T.CTTC.CTT T.A.ATC..A TAT..CTG.T CAC.C.ATC. CTAAAA.AA. ATATT.ATCT
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1111111111 1111111111 1111
0000000000 0000011111 1111
6677778888 8899900000 1112
8912470123 4625812457 0469
BBO1_ Cytb TGCACTCTCC CCTCTGCCCA CAAC
BBO2 Cytb B S
BBO3 Cytb R
BB0S5_Cytb .
BB14 Cytb .
BB20 Cytb
RB65_Cytb .
RB68 Cytb
RB69_Cytb
RB71 Cytb
RB80 Cytb
RB83_Cytb
SB05 Cytb .
SB08_Cytb .
SB11 Cytb
SB12 Cytb .
SB14 Cytb .
TB35_Cytb
TB40_Cytb .
TB43 Cytb .
TB44_Cytb
TB47 Cytb
TB49 Cytb e
RGO6_Cytb LT, T..T
RGO7_Cytb LT, T..T
RG10_Cytb .T. T..T
RG15_Cytb LT, T..T
RG16_Cytb .T. T..T
RG17_Cytb .T. T..T
RG20_Cytb .T. T..T
RG21 Cytb .T. T..T
RG22 _Cytb .T. T..T
RG23_Cytb LT, T..T
RG24 Cytb .T. T..T
RG25_Cytb .T. T..T
RG33_Cytb LT, T..T
RG34_Cytb .T. T..T
RG37_Cytb .T. T..T
RG38_Cytb LT, T..T
RWO7_Cytb . .T.T.A. T..T
RV0O1l_Cytb .AT.TCT..T .A.TCTTA.. T.TT
RVO27Cytb LAT.TCT..T .A.TCTTA.. T.TT
RVll_Cytb .AT.TCT..T .A.TCTTA.. T.TT
RV12 Cytb .AT.TCT..T .A.TCTTA.. T.TT
RV137Cytb JAT.TCT..T .A.TCTTA.. T.TT
TVOZ_Cytb .AT.TCT..T .A.TCTTA.. T.TT
TV03_Cytb .AT.TCT..T .A.TCTTA.. T.TT
TVO47Cytb LAT.TCT..T .A.TCTTA.. T.TT
TVOS_Cytb .ATTTCT..T .A.TCTTA.. T.TT
TV06_Cytb .AT.TCT..T .A.TCTTA.. T.TT
RV27_Cytb .AT.TCT..T .A.TCTTA.. T.TT
RV28_Cytb .AT.TCT..T .A.TCTTA.. T.TT
RV29 Cytb .AA.TCT..T .A.TCTTA.. T.TT
RV31_Cytb .AT.TCT..T .A.TCTTA.. T.TT
TVO97Cytb .AT.TCT..T .A.TCTTA.. T.TT
TV13_Cytb .AT.TCT..T .A.TCTTA.. T.TT
RW03_Cytb AT.T.T..T .A.T.ATAT. T.CT
RWO4_Cytb AT.T.T..T .A.T.ATAT. T.CT
RW08_Cytb AT.T.T..T .A.T.ATAT. T.CT
RW09_Cytb AT.T.T..T A.T.ATAT. T.CT
SwW02_Cytb .AT.T.T..T .A.T.ATAT. T.CT
SWO3_Cytb AT.T.T..T .A.T.ATAT. T.CT
SwW04_Cytb LAT.T.T..T A.T.ATAT. T.CT
SW05_Cytb .AT.T.T..T .A.T.ATAT. T.CT
SW06_Cytb AT.T.T..T .A.T.ATAT. T.CT
SW08_Cytb LAT.T.T..T .A.T.ATAT. T.CT
TW22_Cytb AT.T.T..T .A.T.ATAT. T.CT
TW34 Cytb AT.T.T..T .A.T.ATAT. T.CT
TW38_Cytb AT.T.T..T .A.T.ATAT. T.CT
Tw44_Cytb AT.T.T..T .A.T.ATAT. T.CT
TW53_Cytb AT.T.T..T .A.T.ATAT. T.CT
RW1l4 Cytb JAT.T.T..T .A.T.ATAT. T.CT
RWlS_Cytb AT.T.T..T .A.T.ATAT. T.CT
TW54 Cytb AT.T.T..T .A.T.ATAT. T.CT
PPO1_Cytb A.T.A..CTA TACTCT.T.T TG.
PP02_Cytb A.T.A..CTA TACTCT.T.T TG.
PPO3_Cytb A.T.A..CTA TACTCT.T.T TG.
PP04_Cytb A.T.A..CTA TACTCT.T.T TG.
PP05_Cytb A.T.A..CTA TACTCT.T.T TG.
PPO6_Cytb A.T.A..CTA TACTCT.T.T TG.
PPO7_Cytb A.T.A..CTA TACTCT.T.T TG.
PP08_Cytb A.T.A..CTA TACTCT.T.T TG.
PPO9_Cytb A.T.A..CTA TACTCT.T.T TG.
PP10_Cytb A.T.A..CTA TACTCT.T.T TG.




M319N 15 1AAIAURAGVDI nucleotide divergence V08U Cyrb iWonlToursumelunazszning

NN
Black Green Violet White Pelagicus
Black 0.0080 (46) 166.749 165.342 165.225 205.217
Green 0.1469 0.00123 (11) 130.544 142.575 224818
Violet 0.1457 0.1150 0.0023 (14) 124.688 201.575
White 0.1456 0.1256 0.1099 0.00154 (14) 213.072
Pelagicus 0.1808 0.1981 0.1776 0.1877 0.0055 (23)

Lﬁ'umwmu = Nucleotide diversity, Pi [meluraqufe Number of polymorphic (segregating) sites]
Gl&?fm’f'ummmu = Average number of nuc. subs. per site between populations, Dxy

miiod UNLBIYN = Average number of nucleotide differences between populations

4.4.2 84 16S rRNA
a do o A = L = a a do o
HAMS AT IZHANUNINE 1o 1A luBY 165 +RNA v091[nzia 4 ¥ila WAMIAATIZHAIAY
= 1 Y A 1 d' = [ = c‘ ay 1
Tua)v1d e 119 wazifih Baanmiidedeun uavey nzaiganindr luuerudIuves
Y ]
168 rRNA 1@d lioaudilynla (v lunmnemguidall) Tuvagil uaiiiowdu 165 rRNA U4
o ] a o &
&1 11 Ydien e naza)in Innwenn 1,446 1aa T lnadadl 901 variable sites 1182 parsimony
. . . ° ! = = s .. A A
informative site 632 ANMHUI(ANTINN 18) uazionlseneue (base composition) (13NN 16) N
.. . 1 1 A o A = 1
composition bias 10 C NA1IAB YAl C = 9.20% 11ied C = 8.22% 1Jv17 = 7.97% 1/3179 = 8.35 uaz)
Y A = A = 1 [
13 C = 11.11% H91aemasazdl A+T content (75.31%) 11NN G+C content (24.49%) anHUY
composition bias VOIBU 16S rRNA Wiloununs ﬁ‘ﬁwﬂuﬁq Western Atlantic shrimp (Maggioni et

al., 2001) Lzazﬂ,ﬁﬁﬂﬁvﬁm (Potamonantes spp.) (Daniels et al., 2002)

15197 16 LEAA9 base composition YOIOU 165 rRNA GUBQTJU 5 ﬂij:ll

Base composition Nucleotide bias

A C G T A df=3 P
Black 38.01 9.20 17.44 35.36 23.33 P <0.001
Green 41.61 8.22 15.09 35.08 30.29 P <0.001
Violet 40.47 8.39 15.47 35.67 28.79 P <0.001
White 40.76 7.97 14.92 36.36 30.77 P <0.001

P. pelagicus 37.58 11.11 15.69 35.62 22.03 P <0.001
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UNTIEH nucleotide divergence ﬁ?ﬂi‘ﬂiuﬂim DnaSP V4.10 (Rozas et al., 2003) W@ nucleotide
[ Y
divergence iaas 131ua151990 17 wavod average nucleotide divergence ngluatinvosi|nziaiina
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senIriadadiawnnmelustialszum 9-10 1 Faneazilszdulai Yuaazwiia Ao 1,
[ 4 @ : d 1 Qa/l J
v, Yo wazifaie wonlSeuioniuli duilu outgroup Jameoagi1dan 4 4 dlianneg
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11l reproductively isolated species IMUDUNTUVDIIU Cyrd

M319N 17 1dA3 nucleotide divergence YOI 168 rRNA YD1 AI9E1 5 N

Black Green Violet White Pelagicus
Black (N=23) 0.08975 (535) 230913 214.440 218.437 311.765
Green (N=17) 0.18297 0.00204 (11) 128.136 134.448 267.182
Violet (N=16) 0.17392 0.09872 0.03992 88.323 268.381
(312)
White (N=18) 0.17350 0.10132 0.06773 0.01823 (63) 270.656
Pelagicus (N=10) 0.25062 0.20427 0.20789 0.20645 0.00246 (14)

Y

<
L UNUBIYN = Nucleotide diversity, Pi [ﬂ’lfﬂﬂ’N!ﬁ‘Uﬁ@ Number of polymorphic (segregating) sites]
18 UNLYIYN = Average number of nuc. subs. per site between populations, Dxy

milod UNLEIYN = Average number of nucleotide differences between populations
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15197 18 LEAAIA KU polymorphic site YDITU Cytb

1111111112222222222333333333344444444445555556666666667777777777888888888
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BB01 -TTATGGATTAATGCT--TGTTTTCAAAGAATTTTAGAAGA-GTTCCAATATTARAAAG-GGTTTTGGT-AATTAATA--A
BB02 -G...T.G..T..A..-TA....A..C.C...-A.TTT..GG.GA.ACT.T.A....--AA.A..

BB0O3 -....T.G..T..T.

BBO5 -..T.TA...TGGT

BB14 -....T.G..T.GT

BB20 -....T.G..T.AT

RB65 -G...T.G..T.GT. R
RB68 -G...T.G..T.ATG. . LT
RB69 -G..AT.G..T.ATG. T..-T...T..T--G
RB71 -....T.G..T..T. ..T..-T...T...--G
RB80O .T.G..T.AT. AL-T.L T .. --G
RB83 .T.G..T.AT. Al --G
SB0OS .. To. . T T. . T..-....T...——.
sB08 -....T.G..T..T. .C. AL L .Cllo -6
SB11 -GG..T.G..T.G.. .C. .A..-TT.GCGA---G
SBl12 -....T.G..T.G.G.-TA.A.AA....C...-AATA...GAA AT........ --.A. .T..AT...C.AG--.
SBl4 -....T.G..T.. .C...-..TA.. P G
TB35 -G...T.G..T.. ..C...-A.TA LT..-T...T...--G
TB40 -AG.GT.G.... .C..A.AATA .T..-GT.GTGC.ATG
TB43 -G...T.G..T.. .C...-A.TA.. LTo.-T...T...—-G
TB44 -G...T.G..T. ..C...-..TA. LT..-T...T...—-G
TB47 -....T.G..T.. ..C...-A.TA Too-....Cll.--G
TB49 -G...T.G..T.. ..C...-A.TA... AL ALLLWT LT

RGO6 -AA..TA.A.T. ..ATT.AG.TTT.A.AA.GTA.TA..AT A-TAAA..A..

RGO7 -AA..TA.A.T. ..ATT.AG.TTT.A.AA.GTA.TA..AT A-TAAA..A..

RG10 -AA..TA.A.T. . .ATT.AG.TTT.A.AA.GTA.TA..AT A-TAAA. .A..

RG15 -AA..TA.A.T. ..ATT.AG.TTT.A.AA.GTA.TA..AT A-TAAA..A..

RG16 -AA..TA.A.T. . .ATT.AG.TTT.A.AA.GTA.TA..AT A-TAAA..A..

RG17 -AA..TA.A.T. ..ATT.AG.TTT.A.AA.GTA.TA..AT A-TAAA..A..

RG20 -AA..TA.A.T. ..ATT.AG.TTT.A.AA.GTA.TA..AT A-TAAA..A..

RG21 -AA..TA.A.T. ..ATT.AG.TTT.A.AA.GTA.TA..AT A-TAAA..A..

RG22 -AA..TA.A.T. ..ATT.AG.TTT.A.AA.GTA.TA..AT A-TAAA..A..

RG23 -AA..TA.A.T. ..ATT.AG.TTT.A.AA.GTA.TA..AT A-TAAA..A..

RG24 -AA..TA.A.T. ..ATT.AG.TTT.A.AA.GTA.TA..AT A-TAAA..A.

RG25 -AA..TA.A.T. ..ATT.AG.TTT.A.AA.GTA.TA..AT...A-TAAA..A.

RG33 -AA..TA.A.T.. ..ATT.AG.TTT.A.AA.GTA.TA..AT...A-TAAA..A. .-

RG34 -AA..TA.A.T. ..ATT.AG.TTT.A.AA.GTA.TA..AT...A-TAAA..A. .-

RG37 -AA..TA.A.T. ..ATT.AG.TTT.A.AA.GTA.TA..AT...A-TAAA..A. .-

RG38 -AA..TA.A.T..T..----..AAT...ATT.AG.TTT.A.AA.GTA.TA. .AT...A-TRAA..A

RWO7g -AA..TA.A.T..T..--——..AAT...ATT.AG.TTT.A.AA.GTA.TA..AT..

RVO1l GAA..TA.
RV02 GAA..TA.
RV11 GAA..TA.
RV12 GAA..TA.
RV13 TA...TA.
RV27 GAA..TA.
RV28 GAA..TA.
RV29 GAA..TA.
RV31 GAA..TA.
TV02 GAA..TA.
TVO3 TA...TA.
TV04 GAA..TA.
TVO5 GAA..TA.
TV06 GAA..TA.
TVO09 GAA..TA.
TV13 GAA..TA.
RWO3 -GA..TT
RW04 GAA..TA.
RWO8 -GA..TT.
RWO9 GAA..TA.
RW14 GAA..TA.
RW18 GAA..TA.

T..T..-———.AAAT....GT.AA.TT-.A.GA.ATA.CA..AT...A-TAAG..
.-—-—-.AAAT....GT.AA.TT-.A.GA.ATA.CA..AT...A-TAAG..
...GT.AA.TT-.A.GA.ATA.CA. .AT...A-TAAG..
...GT.AA.TT-.A.GA.ATA.CA. .AT...A-TAAG.
.AGT.AG.TT-TA.GT.ATA.TA..AT.G.A-AAA..

.GT.AA.TT-.A.GA.ATA.CA..AT...A-TAAG..
...GT.AA.TT-.A.GA.ATA.CA. .AT...A-TAAG..
.G.GT.AG.TT-.A.GT..TA.TA..AT...A-ARA..

.GT.AA.TT-.A.GA.ATA.CA..AT...A-TAAG..
...GT.AA.TT-.A.GA.ATA.CA. .AT...A-TAAG..
.AGT.AG.TT-TA.GT.ATA.TA..ATGG.A-ARA. ..
..GT.AA.TT-.A.GA.ATA.CA..AT...A-TAAG..
..GT.AA.TT-.A.GA.ATA.CA..AT...A-TAAG.
..GT.AA.TT-.A.GA.ATA.CA..AT...A-TAAG..
..GT.AA.TT-.A.GA.ATA.CA..AT...A-TAAG..
..GT.AA.TT-.A.GA.ATA.CA..AT...A-TAAG..
..GT..A.CT-TATAT..TA.T....T...ATTAGG.
.GA.T..ACTT-.A.TA.AAA.TA..A....A-TAAG.
.———-..AGTT...GT..A.TT-TATAT..TA.T....T...ATTAGG.
.GA.T..ACTT-.A.TA..AA.TA..A....T-TAAG.
.GA.T..ACTT-.A.TA.AAA.TA..A....A-TAAG.
.GA.T..ACTT-.A.TA.AAA.TA..A....A-TAAG.
.ATTAGG.
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SW02 -GA..TT.AATT.TG.- ..GT..A.CT-TATAT..TA.T... .

SW03 GAA..TA.A.T..T .GA.T..ACTT-.T.TA.AAA.TA..A....T-TAAG.

SW04 -GA..TT.A. ..GT..A.CT-TATAT..TA.T....T...ATTAGG.

SWO5 -GA..TT.A. ..GT..A.CT-TATAT..TA.T. .T...ATTAGG.

SW06 GAA..TA.A. ..GT..A.CT-TATAT..TA.T....T...ATTAGG.

SW08 GAA..TA.A.T..T. .GA.T..ACTT-.A.TA.AAA.TA..A....A-TAAG.
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RWO7g.AC.

RVO1
RVO02
RV11
RV12
RV13
RV27
RV28
RV29
RV31
TVO02
TV03
TVO04
TVO05
TVO06
TVO09
TV13
RWO3
RWO4
RWO8
RWO9
RW14
RW18
SW02
SW03
SW04
SWO5
SwWoe
SWo8
TW22
TW34
TW38
TWa4
TW53
TW54
PPO1
PP02
PPO3
PP04
PPOS
PPO6
PP0O7
PP08
PP0O9
PP10

AGTATATTTT-ACTCG-TCTTAGTAA-AGACTAA--AGTTAATTTTAT-TAAATTTTGAAAAAATGTTAATAGTAGTATT
AL WAL - TALA-. . LT,
A.T..-.A.T.T..A-..C.

SLGALLLTL L
.TAAA.TTTG

HHEHHEOP333a383

LAG.-L L. .. AL
..-.TA.A-..C.T....-...G...--GAG...
.A.-..ATC-CT.GTAAG.T. ..A.
L AGL-L L T AL

R R R=R=R=R=R=!

T ST O T S

B
Q
oo ..
i A i i i e I i i e e i i i 4

2434444443422 ad 2240234344044 1dddd
bbb bbb

TAA
TAA
TAA
TAA

TAA

|

I
3434443423420 4d4323330404d4d 0434020 2daddd 0SS d
S SRS EEEE SRR RN

bbb bbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbEED

N R I I I I I I I R I I I I NS I I B I I
IsEeRsEeRsReReReRe Re K

%'wzwu/w':wa/:u:w:w'w

Q-

.TAATCAGT...G.--G....
.TAATCAGT...G.--G....
.TAATCAGT...G.--G....
.TAATCAGT...G.--G....
.TAATCAGT...G.--G....
.TAATCAGT...G.--G....
.TAATCAGT...G.--G....
.TAATCAGT...G.--G....
.TAATCAGT...G.--G....
.TAATCAGT...G.--G....

HHEAaEaE a9




M31397 16 (99)

66666666666666666666667777777777777777777777777777777777777777777777777777777777
77777888888888899999990000000000111111111122222222333333334444445555566666667777
23456012345678912456790123456789012345678901245789123456780123452347814567891245

BBO1
BBO3
BBOS5
BB14
BB20
RB65
RB68
RB69
RB71
RB80O
RB83
SB05S
SB08
SB11
SB12
SB14
TB35
TB40
TB43
TB44
TB47
TB49
RGO6
RGO7
RG10
RG15
RG16
RG17
RG20
RG21
RG22
RG23
RG24
RG25
RG33
RG34
RG37
RG38

RWO7g....

RVO1
RV02
RV11
RV12
RV13
RV27
RV28
RV29
RV31
TVO02
TVO03
TVO04
TVO05
TVO06
TVO09S
TV13
RWO3
RWO4
RWO8
RWO9
RW14
RW18
SW02
SW03
SW04
SW05
SWoe6
SWo8
TW22
TW34
TW38
TW44
TW53
TW54
PPO1
PP02
PPO3
PP04
PPO5
PPO6
PP0O7
PP0O8
PPO9
PP10

.G..TTAA. .
.G..TTAA.
G...T-———....
.G.ATTAA..
e T———L.
cee T,
.G.GTTAA..
.G..TTAA..
.G..TTAA..
G...T-—--..
.T-—-.
Tl
.G..TTAA..
.G...-AA.
e Tm—— .
.G..TTAA. .
.G..TTAA..
.G..T-TA..
.G..TTAA..
e T———L.
.G..TTAA. .
G..TTAA..G.-A
. .TGAAAT.ATT.
. .TGAAAT.ATT..
. .TGAAAT.ATT.
.. TGAAAT.ATT.
.. TGAAAT.ATT.
. .TGAAAT.ATT.
.. TGAAAT.ATT.
.. TGAAAT.ATT.
. .TGAAAT.ATT.
.. TGAAAT.ATT.
.. TGAAAT.ATT.
. .TGAAAT.ATT. .
.. TGAAAT.ATT..TAC.
.. TGAAAT.ATT..TAC.
. .TGAAAT.ATT..TAC.
.TGAAAT.ATT..TAC.
TGAAAT.ATT..TAC. ..
.—..TAAA..----..T.AC.G.
.—..TAAA..----..T.AC.G.
.—..TARA.. .T.AC.G.
.—..TARA.. .T.AC.G.
G-...AGA. LTLT. ..
.—..TAAA..----..T.AC.G.
.—..TAAA..--—-..T.AC.G.
.—..TAAA.G----..T.TCGG.
.—..TAAA..----..T.AC.G.
.—..TARA.. ..T.AC.G.
G-..TAAA.. ..ICT. ...
.—..TAAA.. .T.AC.G.
.—..TAAA..----..T.AC.G.
.—..TAAA..----..T.AC.G.
.—..TAAA..----..T.AC.G.
.—..TAAA..----..T.AC.G.
.TGAA.G.TTA..T.T..G.
..TGAA.G.TTA..T.T..G.
..TGAA.G.TTA..T.T..G.
.TGAA.G.TTA..T.T..G.
..TGAA.G.TTA..T.T..G.
.TGAA.G.TTA..T.T..G.
..TGAA.G.TTA..T.T..G.
.TGAA.G.TTA..T.T..G.
..TGAA.G.TTA..T.T..G.
.TGAA.G.TTA..T.T..G.
.TGAA.G.TTA..T.T..G.
.TGAA.G.TTA..T.T..G.
..TGAA.G.TTA..T.T..G.
..TGAA.G.TTA..T.T..G.
.TGAA.G.TTA..T.T..G.
..TGAA.G.TTA..T.T..G.
.TGAA.G.TTA..T.T..G.
....TGAA.G.TTA..T.T..G.
TTAATAAAAT---TCAAAT. .G.
TTAATAAAAT---TCAAAT. .G.
TTAATAAAAT---TCAAAT. .G.
TTAATAAAAT---TCAAAT. .G.
TTAATAAAAT---TCAAAT. .G.
TTAATAAAAT---TCAAAT. .G.
TTAATAAAAT---TCAAAT. .G.
TTAATAAAAT---TCAAAT. .G.
TTAATAAAAT---TCAAAT. .G.
TTAATAAAAT---TCAAAT. .G.

B b

[
R

3
S
=
=

o NoRoR NoNoNoNoNo R NoNoNo RN W N No)

HHEHE a8

HHAEAEAEag3

HHHEHEEaEaAEaEEE3aEgaa8a8a4989

I
.

=

TS TS IS S S I dddddddddedadedadaddd s
| o .

Q
>
>

|
[

@
I

)
1
HHAEAHEEEEE 380

I
PEEEEEEERIIIEEES S




M31397 16 (99)

77777777778888888888888888888888888888888889999999999999999999999999999999999999
77788999990000000111222233333333444455566880123333334444555556666666777788888899
67836034681245679125134612346789025625804132900234694589013482345679016923467901

BBO1 CT-ACATGCA-AAAGGGTTAGCTCTCACAAAA-GAACGATACAATTGGTGTCATTAGAATAGTTGTGAAAAATGATGAGG

BB02 .C- AL ..AAA...C...T.T..AC.TGT.GT.CA...TCTA
BBO3 ..AAA...C...T.T..AC.TGT.GT.CA...TCTA
BBOS .GT...CAAA...C...A.T..AC.TGT.GT.CA...TC.A
BB14 . . ..AAA...C...T.T..AC.TGT.GT.CA...T.TA
BB20 .CT.A... . .. . Lol Cllaa o AAA...C...T.T..AC.TGT.GT.CA...TCTA
RB65 .CT. .. T ....AAA...C...T.T..AC.TGT.GT.CA...TCTA
RB68 .- B AAA...C...T.T..AC.TGT.GT.CA...T.TA
RB69 . LTl T AAA.A.C...T.T..AC.TGT.GT.CA...T.TA
RB71 T A T e AAA...C...T.T..AC.TGT.GT.CA...TCTA
RB80 .CT. . Tt ....AAA...C...T.T..AC.TGT.GT.CA...TCTA
RB83 AAA...C...T.T..AC.TGT.GT.CA...T.TA
SBO5 AAA...C...A.T..AC.TGT.GT.CA...TCTA
SBO8 AAA...C...T.T..AC.TGT.GT.CA...TCTA
SB11 ..AAA...C...T.T..AC.TGT.GT.CA...TCTA
SB12 .AAA...C...T.T..AC.TGT.GT.CA...TCTA
SB14 AAA...C...T.T..AC.TGT.GT.CA...TCTA
TB35 AAA...C...T.T..AC.TGT.GT.CAC..TCTA
TB40 .AAA...C...T.T..AC.TGT.GT.CA...TCTA
TB43 AAA...C...T.T..AC.TGT.GT.CA...TCTA
TB44 .AAA...C...T.T..AC.TGT.GT.CA...TCTA
TB47 . AAA...C...T.T..AC.TGT.GT.CA...TCTA
TB49 . P AAA...C...T.T..AC.TGT.GT.CA...TCTA
RGO6 .G..AAGA..T...A.T..AC.TCT.GT.CA...TCTA
RGO7 .G..AAGA..T...A.T..AC.TCT.GT.CA...TCTA
RG10 .G..AAGA..T...A.T..AC.TCT.GT.CA...TCTA
RG15 .G..AAGA..T...A.T..AC.TCT.GT.CA...TCTA
RG16 .G..AAGA..T...A.T..AC.TCT.GT.CA...TCTA
RG17 .G..AAGA..T...A.T..AC.TCT.GT.CA...TCTA
RG20 .G..AAGA..T...A.T..AC.TCT.GT.CA...TCTA
RG21 .G..AAGA..T...A.T..AC.TCT.GT.CA...TCTA
RG22 .G..AAGA..T...A.T..AC.TCT.GT.CA...TCTA
RG23 .G..AAGA..T...A.T..AC.TCT.GT.CA...TCTA
RG24 .G..AAGA..T...A.T..AC.TCT.GT.CA...TCTA
RG25 .G..AAGA..T...A.T..AC.TCT.GT.CA...TCTA
RG33 .G..AAGA..T...A.T..AC.TCT.GT.CA...TCTA
RG34 .G..AAGA..T...A.T..AC.TCT.GT.CA...TCTA
RG37 .G..AAGA..T...A.T..AC.TCT.GT.CA...TCTA
RG38 .G..AAGA..T...A.T..AC.TCT.GT.CA...TCTA
RWO7g .G..AAGA..T...A.T..AC.TCT.GT.CA...TCTA
RVO1 ..AAA...T...A.T..AC.TCT.GT.CA...TCTA
RVO02 ..AAA...T...A.T..AC.TCT.GT.CA...TCTA
RV11 ..AAA...T...A.T..AC.TCT.GT.CA...TCTA
RV12 ....AAA...T...A.T..AC.TCT.GT.CA...TCTA
RV13 .G..AAA...T....GT..ACCTGT.GT.CA...TCTA
RV27 ..AAA...T...A.T..AC.TCT.GT.CA...TCTA
RV28 ..AAA...T...A.T..AC.TCT.GT.CA...TCTA
RV29 ..AAA..TT...A.TG.A..T.TGGGGTG.T.TTT.
RV31 ..AAA...T...A.T..AC.TCT.GT.CA...TCTA
TVO02 .AAA...T...A.T..AC.TCT.GT.CA...TCTA
TVO03 G..AAA...T...A.T..AC.TCT.GT.CA...TCTA
TVO04 ..AAA...T...A.T..AC.TCT.GT.CA...TCTA
TV05 ..ARA...T...A.T..AC.TCT.GT.CA...TCTA
TVO06 ..AAA...T...A.T..AC.TCT.GT.CA...TCTA
TV09 ..AAA...T...A.T..AC.TCT.GT.CA...TCTA
TV13 ..ARA...T...A.T..AC.TCT.GT.CA...TCTA
RWO3 ..AAA...T..T..T..AC.TCT.GT.CA...TTTA
RWO4 ....AAA...T..T..T..AC.TCT.GT.CA...TTTA
RWO8 .C.AAA...T.AT..T..AC.TCT.GT.CA...TTTA
RWO9 ....AAA...T..T..T..AC.TCT.GT.CA...TTTA
RW14 .CT. LGLTAG. ..t .G e i m ....AAA...T..T..T..AC.TCT.GT.CA...TTTA
RW18 .CT. GUTAAL oL G ....AAA...T..T..T..AC.TCT.GT.CA...TTTA
SW02 .AAA...T..T..T..AC.TCT.GT.CA...TTTA
SW03 AAA...T..T..T..AC.TCT.GT.CA...TTTA
swo4 .AAA T..T..T..AC.TCT.GT.CA...TTTA
SWO05 .AAR T..T..T..AC.TCT.GT.CA...TTTA
SW06 AAA...T..T..T..AC.TCT.GT.CA...TTTA
SW08 .AAA...T..T..T..AC.TCT.GT.CA...TTTA
TW22 .AAA...T..T..T..AC.TCT.GT.CA...TTTA
TW34 AAA...T..T..T..AC.TCT.GT.CA...TTTA
TW38 .AAA...T..T..T..AC.TCT.GT.CA...TTTA
TW44 .AAA...T..T..T..AC.TCT.GT.CA...TTTA
TW53 .AAA...T..T..T..AC.TCT.GT.CA...TTTA
TW54 AAA...T..T..T..AC.TCT.GT.CA...TTTA
PPOL T AAA...TC..A.T.TAC.TCT.GT.CA..ATTTA
PP0O2 T AAA...TC..A.T.TAC.TCT.GT.CA..ATTTA
PP03 T AAA...TC..A.T.TAC.TCT.GT.CA..ATTTA
PPO5 T AAA...TC..A.T.TAC.TCT.GT.CA..ATTTA
PPO6 T AAA...TC..A.T.TAC.TCT.GT.CA..ATTTA
PPO7 T AAA...TC..A.T.TAC.TCT.GT.CA..ATTTA
PP0O8 T AAA...TC..A.T.TAC.TCT.GT.CA..ATTTA
PPO9 T AAA...TC..A.T.TAC.TCT.GT.CA..ATTTA
PP10 T AAA...TC..A.T.TAC.TCT.GT.CA..ATTTA
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BBO1
BBO2
BBO3
BBO5
BB14
BB20
RB65
RB68
RB69
RB71
RB8O
RB83
SBOS
SB08
SB11
SB12
SB14
TB35
TB40
TB43
TB44
TB47
TB49
RGO6
RGO7
RG10
RG15
RG16
RG17
RG20
RG21
RG22
RG23
RG24
RG25
RG33
RG34
RG37
RG38
RWO7g
RVO1
RV02
RV11
RV12
RV13
RV27
RV28
RV29
RV31
TVO02
TVO03
TVO04
TVO05
TVO6
TVO09
TV13
RWO3
RWO4
RWO8
RWO9
RW14
RW18
SWO02
SWo3
SW04
SWO5
SWO6
SWo8
TW22
TW34
TW38
TW44
TW53
TW54
PPO1
PPO2
PPO3
PPO4
PPOS
PPO6
PPO7
PPO8
PPOY
PP10

ATACACGACGAGCTTTAAATGAGTCATTGAAA-ATCAT-TTAGAAAATTGTA-GGATTGTTGGGGGCCCGAGTATAGTGT

G-CGT.

. .AAGACTAGAAATT.GA.TGAG.-AC..-..G.A-..T..... GAA.T-TAGAA.G.TAT.TTG...AA..-A...
. .AAGACTAGAAATT.GA.TGAG.-AC..-..G.A-..TT....GAA.T-TAGAA.G.TAT.TTG...AA..-A.
. .AAGACTATAAATT....TG.G.-.G..-.C..A-........ GAA.T-T.GAA.A.T...TTG...AA..-A.
. .AAGACTAGAAATT.GA.TGAG.-AC..-..G.A-..G..... GAA.T-TAGAA.G.TAT.TTG...AA..-A...
. .AAGACTAGAAATT.GA.TGAG.-AC..-..G.A-..T..... GAA.T-TAGAA.G.TAT.TTG...AA..-A.
. .AAGACTAGAAATT.GA.TGAG.-AC..-..G.A-..T..... GAA.T-TAGAA.G.TAT.TTG...AA..-A..
.AAGACTAGAAATT.GA.TGAG.-AC..-..G.A-..G..... GAA.T-TAGAA.G.TAT.TTG...AA..-A...
. .AAGACTAGAAATT.GA.TGAG.-AC..-..G.A- ..GAA.T-TAGAA.G.TAT.TTG...AA..-A.
. .AAGACTAGAAATT.GA.TGAG.-AC..-..G.A~- ..GAA.T-TAGAA.G.TAT.TTG...AA..-A.
. .AAGACTAGAAATT.GA.TGAG.-AC..-..G.A- ..GAA.T-TAGAA.G.TAT.TTG...AA..-A...
. .AAGACTAGAAATT.GA.TGAG.-AC..-..G.A- ..GAA.T-TAGAA.G.TAT.TTG...AA..-A.
. .AAGACTATAAATT....TGAG.-.G..-.C..A- .GAA.T-T.GAA.A.TAT.TTG...AA..-A.
. .AAGACTAGAAATT.GA.TGAG.-AC..-..G.A-..G..... GAA.T-TAGAA.G.TAT.TTG...AA..-A...
. .AAGACTAGAAATT.GA.TGAG.-AC..-..G.A-..G..... GAA.T-TAGAA.G.TAT.TTG...AA..-A...
. .AAGACTAGAAATT.GA.TGAG.-AC..-..G.A-..T..... GAA.T-TAGAA.G.TAT.TTG...AA..-A.
. .AAGACTAGAAATT.GA.TGAG.-AC..-..G.A-..G..... GAA.T-TAGAA.G.TAT.TTG...AA..-A...
. .AAGACTAGAAATT.GA.TGAG.-AC..-..G.A-..T..... GAA.T-TAGAA.G.TAT.TTG...AA..-A...
. .AAGACTAGAAATT.GA.TGAG.-AC..-..G.A-..G..... GAA.T-TAGAA.G.TAT.TTG...AA..-A..
.AAGACTAGAAATT.GA.TGAG.-AC..-..G.A-..G..... GAA.T-TAGAA.G.TAT.TTG...AA..-A...
. .AAGACTAGAAATT.GA.TGAG.-AC..-..G.A- GAA.T-TAGAA.G.TAT.TTG...AA..-A...
. .AAGACTAGAAATT.GA.TGAG.-AC..-..G.A- ..GAA.T-TAGAA.G.TAT.TTG...AA..-A...
. .AAGACTAGAAATT.GA.TGAG.-AC..-..G.A- ..GAA.T-TAGAA.G.TAT.TTG...AA..-A...
. .AAGACTATAAATC..AGTAA..-A...-G.GGA-- ..GAA.T-TAG.AAGCTATATTG. . .AAGG-ARA.
. .AAGACTATAAATC. .AGTAA. . . .GAA.T-TAG.AAGCTATATTG. . .AAGG-AAA.
. .AAGACTATAAATC. .AGTAA. . ..GAA.T-TAG.AAGCTATATTG. . .AAGG-ARA.
. .AAGACTATAAATC. .AGTAA. .AAGCTATATTG. . .AAGG-AAA.
. .AAGACTATAAATC. .AGTAA. .AAGCTATATTG. ..AAGG-AAA.
. .AAGACTATAAATC. .AGTAA. . .AAGCTATATTG. . .AAGG-AAA.
. .AAGACTATAAATC. .AGTAA. . .AAGCTATATTG. . .AAGG-AAA.
. .AAGACTATAAATC. .AGTAA. . .AAGCTATATTG. ..AAGG-AAA.
. .AAGACTATAAATC. .AGTAA. . .AAGCTATATTG. . .AAGG-AAA.
. .AAGACTATAAATC. .AGTAA. .AAGCTATATTG. . .AAGG-AAA.
. .AAGACTATAAATC. .AGTAA. . .AAGCTATATTG. . .AAGG-AAA.
. .AAGACTATAAATC. .AGTAA. . . ..GAA.T-TAG.AAGCTATATTG. . .AAGG-ARA.
. .AAGACTATAAATC..AGTAA..-A.. ..GAA.T-TAG.AAGCTATATTG. . .AAGG-ARA.
. .AAGACTATAAATC..AGTAA..-A.. ..GAA.T-TAG.AAGCTATATTG. . .AAGG-AARA.
. .AAGACTATAAATC..AGTAA..-A.. ..GAA.T-TAG.AAGCTATATTG. . .AAGG-ARA.
. .AAGACTATAAATC..AGTAA..-A.. . ..GAA.T-TAG.AAGCTATATTG. . .AAGG-AAA.
.AAGACTATAAATC. .AGTAA..-A...-G.GGA-—-....... GAA.T-TAG.AAGCTATATTG. . .AAGG-AAA.
. .AAGACTATAAATT..AGTAAG.-A.G.-G.G.AA...A....GAACT-TA..ATA.TAT.TTG...AATG-AG-.
. .AAGACTATAAATT..AGTAAG.-A.G.-G.G.AA...A....GAACT-TA..ATA.TAT.TTG...AATG-AG-.
. .AAGACTATAAATT..AGTAAG.-A.G.-G.G.AA...A....GAACT-TA..ATA.TAT.TTG...AATG-AG-.
. .AAGACTATAAATT..AGTAAG.-A.G.-G.G.AA...A....GAACT-TA..ATA.TAT.TTG...AATG-AG-.
. .AAGACTATAAATT..AGTGA..-..G.-..G.A-........ GAACT-TAGAA.A.TAT.TTA...AA.G-A.A.
. .AAGACTATAAATT..AGTAAG.-A.G.-G.G.AA...A....GAACT-TA..ATA.TAT.TTG...AATG-AG-.
.AAGACTATAAATT..AGTAAG.-A.G.-G.G.AA...A....GAACT-TA..ATA.TAT.TTG...AATG-AG-.
A.G.CTATAAATTT.AGTAGG.-AGGG-GCG.AT..GA.T.GGATCT-TA...TA.TA..TGGG.CAAGG-TG-.
. .AAGACTATAAATT..AGTAAG.-A.G.-G.G.AA...A....GAACT-TA..ATA.TAT.TTG...AATG-AG-.
. .AAGACTATAAATT..AGTAAG.-A.G.-G.G.AA...A....GAACT-TA..ATA.TAT.TTG. . .AATG-AG-.
. .AAGACTATAAATT..A.TAAG.-A.G.G.CA.A-.A. .GGAA.T-TA..ATA.TAT.TTG...AATG-A-A.
. .AAGACTATAAATT. .AGTAAG.-A.G.-G.G. ....GAACT-TA..ATA.TAT.TTG. ..AATG-AG-.
. .AAGACTATAAATT. .AGTAAG.-A.G.-G.G. . .GAACT-TA..ATA.TAT.TTG...AATG-AG-.
. .AAGACTATAAATT. .AGTAAG.-A.G.-G.G. ..GAACT-TA..ATA.TAT.TTG...AATG-AG-.
. .AAGACTATAAATT..AGTAAG.-A.G.-G.G. ..GAACT-TA..ATA.TAT.TTG...AATG-AG-.
. .AAGACTATAAATT. .AGTAAG.-A.G.-G.G. . .GAACT-TA..ATA.TAT.TTG. . .AATG-AG-.
. .AAGACTATAAATT..AGTAAG.-A.G.-..T. ..AA.CT-TA.AAAA.TAT.TTG...AATG-AA-.
. .AAGACTATAAATT..AGTAAG.-A.G.-..T. ..AA.CT-TA.ARAA.TAT.TTG...AATG-AA-.
. .AAGACTATAAATT..AGTAAG.-A.G.-..T. ..AA.CT-TA.AAAA.TAT.TTG...AATG-AA-.
. .AAGACTATAAATT..AGTAAG.-A.G.-..T. ..AA.CT-TA.AAAA.TAT.TTG...AATG-AA-.
. .AAGACTATAAATT..AGTAAG.-A.G.-..T. .AA.CT-TA.AAAA.TAT.TTG...AATG-AA-.
.AAGACTATAAATT. .AGTAAG.-A.G.-..T. ...AA.CT-TA.AAAA.TAT.TTG...AATG-AA-.
. .AAGACTATAAATT..AGTAAG.-A.G.-..T. ..AA.CT-TA.AAAA.TAT.TTG...AATG-AA-.
. .AAGACTATAAATT..AGTAAG.-A.G.-..T. .AA.CT-TA.AAAA.TAT.TTG...AATG-AA-.
. .AAGACTATAAATT..AGTAAG.-A.G.-..T. .AA.CT-TA.AAAA.TAT.TTG...AATG-AA-.
. .AAGACTATAAATT..AGTAAG.-A.G.-..T. .AA.CT-TA.AAAA.TAT.TTG...AATG-AA-.
. .AAGACTATAAATT..AGTAAG.-A.G.-..T. .AA.CT-TA.AAAA.TAT.TTG...AATG-AA-.
.AAGACTATAAATT..AGTAAG.-A.G.-..T. .AA.CT-TA.AAAA.TAT.TTG...AATG-AA-.
. .AAGACTATAAATT..AGTAAG.-A.G.-..T. .AA.CT-TA.AAAA.TAT.TTG...AATG-AA-.
. .AAGACTATAAATT..AGTAAG.-A.G.-..T. .AA.CT-TA.AAAA.TAT.TTG...AATG-AA-.
. .AAGACTATAAATT..AGTAAG.-A.G.-..T. .AA.CT-TA.AAAA.TAT.TTG...AATG-AA-.
. .AAGACTATAAATT..AGTAAG.-A.G.-..T. .AA.CT-TA.AAAA.TAT.TTG...AATG-AA-.
. .AAGACTATAAATT..AGTAAG.-A.G.-..T. .AA.CT-TA.AAAA.TAT.TTG...AATG-AA-.
. .AAGACTATAAATT..AGTAAG.-A.G.-..T. \A....AA.CT-TA.AAAA.TAT.TTG...AATG-AA-.
. .AAGACTATAAATT..A.T.A.A-..TT--. .TT.TGAAT.TCTC.AAAA.TA..TTG.A.AA.A-A.TA
. .AAGACTATAAATT..A.T.A.A-..TT--. .TT.TGAAT.TCTC.AAAA.TA..TTG.A.AA.A-A.TA
. .AAGACTATAAATT..A.T.A.A-..TT--. .TT.TGAAT.TCTC.AAAA.TA..TTG.A.AA.A-A.TA
. .AAGACTATAAATT..A.T.A.A-..TT--. .TT.TGAAT.TCTC.AAAA.TA..TTG.A.AA.A-A.TA
. .AAGACTATAAATT..A.T.A.A-..TT--. .TT.TGAAT.TCTC.AAAA.TA..TTG.A.AA.A-A.TA
. .AAGACTATAAATT..A.T.A.A-..TT--. .TT.TGAAT.TCTC.AAAA.TA..TTG.A.AA.A-A.TA
. .AAGACTATAAATT..A.T.A.A-..TT--. .TT.TGAAT.TCTC.AAAA.TA..TTG.A.AA.A-A.TA
. .AAGACTATAAATT..A.T.A.A-..TT--. .TT.TGAAT.TCTC.AAAA.TA..TTG.A.AA.A-A.TA
. .AAGACTATAAATT..A.T.A.A-..TT--. .TT.TGAAT.TCTC.AAAA.TA..TTG.A.AA.A-A.TA
.AAGACTATAAATT..A.T.A.A-..TT--. .TT.TGAAT.TCTC.AAAA.TA..TTG.A.AA.A-A.TA
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BBO1 AAGTTGTAATTAAACAAATATGATA-AAAAAAT-GATCTTTAAGTA----ATCGACAGTGGGGAAGAGATTAAAGTTCGA
BB02 T.TACTGCT.A..TTT..A.AT...-.G..... AA.ATA....TA.AAAA...A.T.C.ATAA.CA.TC.A..CTAAG..
BBO3 T.TACTGCT.A..TTT..A.AT.. ..TA.AAAA...A.T.C..TAA.CA.TC.A..CTAAG. .
BB05 T.TACTGCT.A..T.T..A.AT. ..TA.AAAC...A.T.CGATAA.CA.TC.G..CCAAGA.
BB14 T.TACTGCT.A..TTT..A.AT. ...TA.AAAA...A.T.C..TAA.CA.TC.A..CTAAG. .
BB20 T.TACTGCT.A..TTT..A.AT. ..TA.AAAA...A.T.C..TAA.CA.TC.A..CTAAG. .
RB65 T.TACTGCT.A..TTT..A.AT. ...TA.AAAA...A.T.C..TAA.CA.TC.A..CTAAG. .
RB68 T.TACTGCT.A..TTT..A.AT. .C.TA.AAAA...A.T.C..TAA.CA.TC.A..CTAAG..
RB69 T.TACTGCT.A..TTT..A.CT.. .C.TA.AAAA...A.T.C..TAA.CA.TC.A..CTAAG. .
RB71 T.TACTGCT.A..TTT..A.AT.. .TA.AAAA...A.T.C..TAA.CA.TC.A..CTAAG..
RB80 T.TACTGCT.A..TTT..A.AT.. ..TA.AAAA...A.T.C..TAA.CA.TC.A..CTAAG..
RB83 T.TACTGCT.A..TTT..A.AT.. .TA.AAAA...A.T.C..TAA.CA.TC.A..CTAAG..
SBOS5 T.TACTGCT.A..T.T..A.AT.. ..TA.AAAA...A.T.C.ATAA.CA.TC.A..CTAAGA.
SB08 T.TACTGCT.A..TTT..A.CT.. ...TA.AAAA...A.T.C..TAA.CA.TC.A..CTAAG. .
SB11 T.TACTGCT.A..TTT..A.CT.. ..TA.AAAA...A.T.C..TAA.CA.TC.A..CTAAG. .
SB12 T.TACTGCT.A..TTT..A.AT.. ..TA.AAAA...A.T.C..TAA.CA.TC.A..CTAAG..
SB14 T.TACTGCT.A..TTT..A.AT. ...TA.AAAA...A.T.C..TAA.CA.TC.A..CTAAG. .
TB35 T.TACTGCT.A..TTT..A.AT. ..TA.AAAA...A.T.C..TAA.CA.TC.A..CTAAG. .
TB40 T.TACTGCT.A..TTT..A.CT. ..TA.AAAA...A.T.C..TAA.CA.TC.A..CTAAG..
TB43 T.TACTGCT.A..TTT..A.AT. ...TA.AAAA...A.T.C..TAA.CA.TC.A..CTAAG. .
TB44 T.TACTGCT.A..TTT..A.CT. .TA.AAAA...A.T.C..TAA.CA.TC.A..CTAAG..
TB47 T.TACTGCT.A..TTT..A.AT.. ..TA.AAAA...A.T.C..TAA.CA.TC.A..CTAAG..
TB49 T.TACTGCT.A..TTT..A.CT.. ...TA.AAAA...A.T.C..TAA.CA.TC.A..CTAAG. .
RGO6 T.TACTGCT.A.GGTT.GA.AT.. .CGCT.GAAAA..TA.T.C.ATAA.CA.TC.A..CTAAG..
RG07 T.TACTGCT.A.GGTT.GA.AT.. .CGCT.GAAAA..TA.T.C.ATAA.CA.TC.A..CTAAG..
RG10 T.TACTGCT.A.GGTT.GA.AT.. .CGCT.GAAAA..TA.T.C.ATAA.CA.TC.A..CTAAG..
RG15 T.TACTGCT.A.GGTT.GA.AT.. ..TA..GTT.GAAAA..TA.T.C.ATAA.CA.TC.A..CTAAG. .
RG16 T.TACTGCT.A.GGTT.GA.AT.. TA.CGCT.GAAAA..TA.T.C.ATAA.CA.TC.A..CTAAG..
RG17 T.TACTGCT.A.GGTT.GA.AT.. .TA.CGCT.GAAAA..TA.T.C.ATAA.CA.TC.A..CTAAG..
RG20 T.TACTGCT.A.GGTT.GA.AT.. .TA.CGCT.GAAARA..TA.T.C.ATAA.CA.TC.A..CTAAG. .
RG21 T.TACTGCT.A.GGTT.GA.AT.. TA.CGCT.GAAAA..TA.T.C.ATAA.CA.TC.A..CTAAG..
RG22 T.TACTGCT.A.GGTT.GA.AT.. .TA.CGCT.GAAAA..TA.T.C.ATAA.CA.TC.A..CTAAG..
RG23 T.TACTGCT.A.GGTT.GA.AT.. TA.CGCT.GAAAA..TA.T.C.ATAA.CA.TC.A..CTAAG..
RG24 T.TACTGCT.A.GGTT.GA.AT.. TA.CGCT.GAAAA..TA.T.C.ATAA.CA.TC.A..CTAAG..
RG25 T.TACTGCT.A.GGTT.GA.AT.. .TA.CGCT.GAAAA..TA.T.C.ATAA.CA.TC.A..CTAAG..
RG33 T.TACTGCT.A.GGTT.GA.AT.. TA.CGCT.GAAAA..TA.T.C.ATAA.CA.TC.A..CTAAG..
RG34 T.TACTGCT.A.GGTT.GA.AT.. .TA.CGCT.GAAAA..TA.T.C.ATAA.CA.TC.A..CTAAG..
RG37 T.TACTGCT.A.GGTT.GA.AT.. ..TA.CGCT.GARAA..TA.T.C.ATAA.CA.TC.A..CTAAG..
RG38 T.TACTGCT.A.GGTT.GA.AT.. ..TA.CGCT.GAAAA..TA.T.C.ATAA.CA.TC.A. .CTAAG. .
RWO07g T.TACTGCT.A.GGTT.GA.AT.. ..TA.CGCT.GAAAA..TA.T.C.ATAA.CA.TC.A..CTAAG..
RVO1l T.TACTGCT .AT.. ..TA...CT.GAARAA...A.T.C.ATAA.CA.TC.A..CTAAGA.
RV02 T.TACTGCT. .AT. ..TA...CT.GAAAA...A.T.C.ATAA.CA.TC.A..CTAAGA.
RV11l T.TACTGCT. .AT. ..TA...CT.GAAAA...A.T.C.ATAA.CA.TC.A..CTAAGA.
RV12 T. .AT. ..TA...CT.GARAA...A.T.C.ATAA.CA.TC.A..CTAAGA.
RV13 TGTACTGCTCAG.G.T..A.GT. ..TA..GTT.GAAGA...A.TGCGATAA.CA.TC.G. .CTAAGA.
RV27 T TT.GA.AT. .TA...CT.GAAAA...A.T.C.ATAA.CA.TC.A..CTAAGA.
RV28 T. .TT.GA.AT...-T. ..TA...CT.GAARAA...A.T.C.ATAA.CA.TC.A..CTAAGA.
RV29 T. TT.GCT.TTGT-T. ..G.C.TTTGGAAAGTC.AGTCC. .TACGGATTT.AGGTT.GGAG
RV31 T. TT.GA.AT.. .TA...CT.GAAAA...A.T.C.ATAA.CA.TC.A..CTAAGA.
TV02 T. TT.GA.AT.. ..TA...CT.GAAAA...A.T.C.ATAA.CA.TC.A..CTAAGA.
TVO03 T. .TT..A.AT.. ..TA...TT.GAAAA...A.T.C.ATAA.CA.TC.A..CTAAGA.
TV04 T. TT.GA.AT.. . .TA...CT.GAAAA...A.T.C.ATAA.CA.TC.A..CTAAGA.
TVOS T. TT.GA.AT.. ..T.AA..TA...CT.GARAA...A.T.C.ATAA.CA.TC.A..CTAAGA.
TVO6 T. .TT.GA.AT. .T.AA..TA...CT.GAAAA...A.T.C.ATAA.CA.TC.A..CTAAGA.
TVOS T. .TT.GA.AT. .T.AA..TA...CT.GAARA...A.T.C.ATAA.CA.TC.A..CTAAGA.
TV13 T. . .TT.GA.AT. . .T.AA..TA...CT.GAARA...A.T.C.ATAA.CA.TC.A..CTAAGA.
RWO3 T.TACTGCT.A...TT..G.AT. .G..T.AA..TA...TT.GAAAA...A.T.C.ATAA.CA.TC.G. .CTAAGA.
RW04 T.TACTGCT.A...TT..G.AT. .G..T.AA..TA...TT.GAARA...A.T.C.ATAA.CA.TC.G..CTAAGA.
RW08 T.TACTGCT.A...TT..G.AT.. .G..T.AA..TA...TT.GAAAA...A.T.C.ATAA.CA.TC.G..CTAAGA.
RWO9 T.TACTGCT.A...TT..G.AT.. .G..T.AA..TA...TT.GAAAA...A.T.C.ATAA.CA.TC.G. .CTAAGA.
RW14 T.TACTGCT.A...TT..G.AT.. .G..T.AA..TA...TT.GAARA...A.T.C.ATAA.CA.TC.G..CTAAGA.
RW18 T.TACTGCT.A...TT..G.AT.. .G..T.AA..TA...TT.GAAAA...A.T.C.ATAA.CA.TC.G. .CTAAGA.
SW02 T.TACTGCT.A...TT..G.AT.. .G..T.AA..TA...TT.GAAAA...A.T.C.ATAA.CA.TC.G. .CTAAGA.
SW03 T.TACTGCT.A...TT..G.AT.. .G..T.AA..TA...TT.GAARAA...A.T.C.ATAA.CA.TC.G. .CTAAGA.
SW04 T.TACTGCT.A...TT..A.AT.. .G..T.AA..TA...TT.GAAAA...A.T.C.ATAA.CA.TC.G. .CTAAGA.
SW05 T.TACTGCT.A...TT..G.AT.. .G..T.AA..TA...TT.GAAAA...A.T.C.ATAA.CA.TC.G. .CTAAGA.
SW06 T.TACTGCT.A...TT..G.AT. .G..T.AA..TA...TT.GAAAA...A.T.C.ATAA.CA.TC.G. .CTAAGA.
SW08 T.TACTGCT.A...TT..A.AT. .G..T.AA..TA...TT.GAARAA...A.T.C.ATAA.CA.TC.G..CTAAGA.
TW22 T.TACTGCT.A...TT..G.AT. .G..T.AA..TA...TT.GAAAA...A.T.C.ATAA.CA.TC.G. .CTAAGA.
TW34 T.TACTGCT.A...TT..G.AT. .G..T.AA..TA...TT.GAARA...A.T.C.ATAA.CA.TC.G..CTAAGA.
TW38 T.TACTGCT.A...TT..A.AT. .G..T.AA..TA...TT.GAARAA...A.T.C.ATAA.CA.TC.G..CTAAGA.
TW44 T.TACTGCT.A...TT..G.AT.. .G..T.AA..TA...TT.GAAAA...A.T.C.ATAA.CA.TC.G. .CTAAGA.
TW53 T.TACTGCT.A...TT..G.AT.. .G..T.AA..TA...TT.GAAAA...A.T.C.ATAA.CA.TC.G..CTAAGA.
TW54 T.TACTGCT.A...TT..G.AT.. .G..T.AA..TA...TT.GAARA...A.T.C.ATAA.CA.TC.G..CTAAGA.
PP01 TCTACTGCT-A..TT.CTA.ATT.TATT.G.GAGTG.TA.CG.AGGAAAA...A.T.C.ATAA.CA.T.CG..CTAAG..
PPO3 TCTACTGCT-A..TT.CTA.ATT.TATT.G.GAGTG.TA.CG.AGGAAARA...A.T.C.ATAA.CA.T.CG..CTAAG..
PP04 TCTACTGCT-A..TT.CTA.ATT.TATT.G.GAGTG.TA.CG.AGGAAAA...A.T.C.ATAA.CA.T.CG..CTAAG..
PP05 TCTACTGCT-A..TT.CTA.ATT.TATT.G.GAGTG.TA.CG.AGGAAAA...A.T.C.ATAA.CA.T.CG..CTAAG..
PP06 TCTACTGCT-A..TT.CTA.ATT.TATT.G.GAGTG.TA.CG.AGGAAARA...A.T.C.ATAA.CA.T.CG..CTAAG..
PPO7 TCTACTGCT-A..TT.CTA.ATT.TATT.G.GAGTG.TA.CG.AGGAAARA...A.T.C.ATAA.CA.T.CG..CTAAG..
PP08 TCTACTGCT-A..TT.CTA.ATT.TATT.G.GAGTG.TA.CG.AGGAARAA...A.T.C.ATAA.CA.T.CG..CTAAG..
PP09 TCTACTGCT-A..TT.CTA.ATT.TATT.G.GAGTG.TA.CG.AGGAAARA...A.T.C.ATAA.CA.T.CG..CTAAG..
PP10 TCTACTGCT-A..TT.CTA.ATT.TATT.G.GAGTG.TA.CG.AGGAARA...A.T.C.ATAA.CA.T.CG..CTAAG..
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4.5 ANUAUNUSITIIINUINS (phylogenetic relationships)

foyadiduiondlendiia cup  uaz 165 rRNA  giimdmTIERAEITLSIS
e Iagls11/51un50 PAUP 4.0b10 (Swofford, 2002) Tael% maximum parsimony (MP) |
neighbor joing (NJ) 8¢ maximum likelihood (ML) method UANIIATIZH ML 19 MODELTEST
v3.06 (Posada and Crandall, 1998) lumsfiaiden substitution model aziinedioyaiilda1n optimal
ML model 31 lumsfiuom sequence divergence dmsumsasia Ng topology MINATDUAIY
L%@ﬁumm nodes ﬁ%ﬁu MP uaz NJ 34 1af 0 bootstrap 100 replicates (Lﬁili’é]‘]_lllmﬂ’hﬁylliﬂig]}
iiipanninseaneuianesi lufidnenmiinzdnnn18) S bootrap values 7t 14 #11foon1 50%

(M not support, bootstrap values 3 ZHIN 50 — 70% (MIAD weakly supported {LQ& bootstrap values

NN 90% 1NN supported

4.5.1 Cytb topology
o o 9 . . . A A YA = dy [
AT UVOYa Cytb maximum likelihood model naonl¥Ao GTRH+G %4 model o 13lu
o A A Yya =) 4 [ a A ~ [ Y
L!,‘U‘]J‘i]Wa’E]QfﬂiLL“I/]‘L!1’]L‘].Iﬁ‘VI’E)‘lgl‘ﬂluW]Gl‘ﬁu’Jﬂ?lI@vlfﬂﬂlmag%uﬂuﬂ’JTMﬂVlhlﬂWﬂu (unequal base
frequency) LA NVITUIOATINTUNUTNUE 6 LUV (r

r re, 102 1) laeimuald Tona

AC? rAG’ AT? I‘CG’

a { 1 1 Q [ Y QBJ} a [ 4
amsunuiag lagrilamiunelunsaiifnansnaieWuguuy forward 18 reverse (reversible)
=Y @ 4 1 o A =l =1 1 o T A =S 4 .
uazlidasimsnarenuguanariuien/Souisnszrniduitiiingdlena i) Tasanw
9

1 Y [ ' [ 1 a J
HANAIITULNTUINILLLY gamma (gamma distribution; G) HazdanuNidadiuvesiing lolna
A lifims/asuas (proportion of invariable site; I) %@Muaﬁllﬁjﬁﬂﬂﬁ%lﬁ phylogenetic tree g‘ﬂﬁ 15
1A phylogenetic tree Y93 Cytb 1a877 distance method (NJ) 'chug 1N 16 1eraq phylogenetic tree
1a87F maximum parsimony method (% § U 17 aas phylogenetic tree Tag maximum likelihood

{ < 1 1 v T I
method AW tree 7116 1A 1% 1313 major clade 8¢ 1 clade nA1IABYV1 YA 11129 0g1u clade

[ v ] 1 I 09/1
(A82AU a2 node 1199 TuAag node AoUT19921TIU strong supported HalUATA NI tree tiaz MP
1 ~ 1 ] 3 A [ d‘ 1 9 A =)
tree AU 1UNTAVOI ML tree duInaiumlounuved 2 tree Ina1I1d) Ao tiestfvranen Tvn
] ~ ) A [ ~ £ eazl ddy Y %
139 umuiazuen lonidurloununsal NJ uag MP tree 511909038l Haoandodny UPGMA
. . _

cluster Y04 Keenan er al. (1998) &alddoyavindu cor Tu'luTanewaiedduie nag Imai and
. 4 9y a 2 Y < o J o 1
Namachi (2002) %414 RFLP 409 mtDNA ¥o31nzia 3 vila Gauaasliriulagganudi a1 usnod

1 1 1 I a ao <
armnangun Yider vazifuiag uamaiu'll1as 2 33msae 91nynzediaunms luidugfan
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uazyune uandfgnae doya cyp vesjuaazwiinv: lUTunqueglunquaaes naasil d1a

A

nale’lnd cyb amnsalfiilu DNA barcode i ¥5e1wiial 1T ued19@ 1 DNA barcode Ao

A g 1 3 = g [ o a v J Aq Yo o A J
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>BB01-Cytb
ATGACAACACCCATACGAAAACTTCACCCCTTATTCAAAATTGTTAACAACTCTTTAATTGATATACCTCTTCCCTCAAACATTTCTACTT
TTTGAAACTTTGGATCTCTGCTAGGGTTATGTTTAGTTATTCAAATCGCCACAGGACTATTTCTAGCTATACACTACACTGCTCATATTGA
TTTAGCATTCTCTAGAGTAGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTACGGCTGACTTCTTCGGACTATGCATGCCAATGGAGCATCATTTTTC
TTTATCTGTCTCTATATCCATATCGGTCGGGGCATTTATTACGGCTCTTATATAACCTTCCATGCCTGAATAGTTGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTACGTTCTCCCGTGAGGACAAATATCATTCTGGGGTGCTACCGTTATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCGTATATTGGTACAGACCTCGTCCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGATTTTTCACTTTC
CATTTTGTTCTCCCCTTTATTATTGCCGCAATAACTATTATTCATATCTTTTTCCTCCATCAGTCGGGTGCTAACAACCCCCTGGGCGTTT
CAAGCCAACTTGACAAAGTCCCCTTTCATCCTTACTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACTATCTTATTGATCTT
ATCCCTTCTTAACCCCTATCTCTTAGGAGACCCCGATAATTTTATTAGAGCTAATCCTTTAGTAACTCCTGCTCATATTCAGCCCGAATGA
TACTTCTTATTTGCTTACGCAATTCTTCGGTCAATTCCTAATAAACTTGGGGGGGTAATTGCCTTGGTCGCATCAGTAGCAATTATTATAA
TTTTACCTTTCACCCACGCTTCAAATTTTCGAAGTCTTACATTCTACCCTCTAAATCAAATTATATTTTGAGTTCTAGTCTCAGTCTTAGT
TCTTCTCACTTGAATTGGTGCCCGACCTGTCGAAGAACCTTATGTTCTTACAGGACAGGTCTTAACTGTCACCTATTTCTCCCTCTTTATT
ATCAATCCGCTCCTACTCATAAGATGAGATAAAATACTAAAAT

>BB02-Cytb
ATGACAACACCCATACGAAAACTTCACCCTTTATTCAAAATTGTTAACAACTCTTTAATTGATATACCTCTCCCCTCGAACATTTCTACTT
TTTGAAACTTTGGATCTCTGCTAGGGTTATGTTTAGTTATTCAAATCGCCACAGGACTATTTCTAGCTATGCACTACACTGCTCATATTGA
TTTAGCATTTTCTAGAGTAGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTACGGCTGACTTCTTCGGACTATGCATGCCAATGGGGCATCATTTTTC
TTTATCTGTCTCTATATCCATATCGGTCGGGGCATTTATTACGGCTCTTATATAACCTTCCATGCCTGAATAGTTGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTACGTTCTCCCGTGAGGACAAATATCATTCTGAGGTGCTACCGTTATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCATATATTGGTACAGACCTCGTCCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGATTTTTCACTTTC
CATTTTGTTCTCCCCTTTATTATTGCCGCAATAACTATTATTCATATCTTTTTCCTTCATCAGTCGGGTGCTAACAACCCCCTGGGCGTTT
CAAGCCAACTTGACAAAGTCCCCTTTCATCCTTACTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACTATCTTATTGATCTT
ATCCCTTCTTAACCCCTATCTCTTAGGGGACCCCGATAATTTTATTAGAGCTAATCCTTTAGTAACTCCTGCTCATATTCAGCCCGAATGA
TACTTCTTATTTGCTTACGCAATTCTTCGGTCAATTCCTAACAAACTTGGAGGGGTAATTGCCTTGGTTGCATCAGTAGCAATTATTATAA
TTTTACCTTTCACCCACGCTTCAAATTTTCGAAGTCTTACATTCTACCCTCTAAATCAAATTATATTTTGAGTTCTAGTCTCAGTCTTAGT
TCTTCTCACTTGAATTGGTGCCCGACCTGTCGAAGAACCTTATGTTCTTACAGGACAGGTCTTAACTGTTACCTATTTCTCCCTCTTTATT
ATCAATCCGCTCCTACTCATAAGATGAGATAAAATACTAAAAT

>BB03-Cytb
ATGACAACACCCATACGAAAACTTCACCCTTTATTCAAAATTGTTAACAACTCTTTAATTGATATACCTCTTCCCTCGAACATTTCTACTT
TTTGAAACTTTGGATCTCTGCTAGGGTTATGTTTAGTTATTCAAATCGCCACAGGACTATTTCTAGCTATGCACTACACTGCTCATATTGA
TTTAGCATTTTCTAGAGTAGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTACGGCTGACTTCTTCGGACTATGCATGCCAATGGGGCATCATTTTTC
TTTATCTGTCTCTATATCCATATCGGTCGGGGCATTTATTACGGCTCTTATATAACCTTCCATGCCTGAATAGTTGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTACGTTCTCCCGTGAGGACAAATATCATTCTGAGGTGCTACCGTTATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCATATATTGGTACAGACCTCGTCCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGATTTTTCACTTTC
CATTTTGTCCTCCCCTTTATTATTGCCGCAATAACTATTATTCATATCTTTTTCCTTCATCAGTCCGGTGCTAACAACCCCCTGGGCGTTT
CAAGCCAACTTGACAAAGTCCCCTTTCATCCTTACTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACTATCTTATTGATCTT
ATCCCTTCTTAACCCCTATCTCTTAGGGGACCCCGATAATTTTATTAGAGCTAATCCTTTAGTAACTCCTGCTCATATTCAGCCCGAATGA
TACTTCTTATTTGCTTACGCAATTCTTCGGTCAATTCCTAACAAACTTGGAGGGGTAATTGCCTTGGTTGCATCAGTAGCAATTATTATAA
TTTTACCTTTCACCCACGCTTCAAATTTTCGAAGTCTTACATTCTACCCTCTAAATCAAATTATATTTTGAGTTCTAGTCTCAGTCTTAGT
TCTTCTCACTTGAATTGGTGCCCGACCTGTCGAAGAACCTTATGTTCTTACAGGACAGATCTTAACTGTTACCTATTTCTCCCTCTTTATT
ATCAATCCGCTCCTACTCATAAGATGAGATAAAATACTAAAAT

>BB05-Cytb
ATGACAACACCCATACGAAAACTTCACCCCTTATTCAAAATTGTTAACAACTCTTTAATTGATATACCTCTTCCCTCAAACATTTCTACTT
TTTGAAACTTTGGATCTCTGCTAGGGTTATGTTTAGTTATTCAAATCGCCACAGGACTATTTCTAGCTATACACTACACTGCTCATATTGA
TTTAGCATTCTCTAGAGTAGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTACGGCTGACTTCTTCGGACTATGCATGCCAATGGAGCATCATTTTTC
TTTATCTGTCTCTATATCCATATCGGTCGGGGCATTTATTACGGCTCTTATATAACCTTCCATGCCTGAATAGTTGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTACGTTCTCCCGTGAGGACAAATATCATTCTGGGGTGCTACCGTTATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCGTATATTGGTACAGACCTAGTCCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGATTTTTCACTTTC
CATTTTGTTCTCCCCTTTATTATTGCCGCAATAACTATTATTCATATCTTTTTCCTCCATCAGTCGGGTGCTAACAACCCCCTGGGCGTTT
CAAGCCAACTTGACAAAGTCCCCTTTCATCCTTACTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACTATCTTATTGATCTT
ATCCCTTCTTAACCCCTATCTCTTAGGAGACCCCGATAATTTTATTAGAGCTAATCCTTTAGTAACTCCTGCTCATATTCAGCCCGAATGA
TACTTCTTATTTGCTTACGCAATTCTTCGGTCAATTCCTAATAAACTTGGGGGGGTAATTGCCTTGGTCGCATCAGTAGCAATTATTATAA
TTTTACCTTTCACCCACGCTTCAAATTTTCGAAGTCTTACATTCTACCCTCTAAATCAAATTATATTTTGAGTTCTAGTCTCAGTCTTAGT
TCTTCTCACTTGAATTGGTGCCCGACCTGTCGAAGAACCTTATGTTCTTACAGGGCAGGTCTTAACTGTCACCTATTTCTCCCTCTTTATT
ATCAATCCGCTCCTACTCATAAGATGAGATAAAATACTAAAAT

>BB14-Cytb
ATGACAACACCCATACGAAAACTTCACCCCTTATTCAAAATTGTTAACAACTCTTTAATTGATATACCTCTTCCCTCAAACATTTCTACTT
TTTGAAACTTTGGATCTCTGCTAGGGTTATGTTTAGTTATTCAAATCGCCACAGGACTATTTCTAGCTATACACTACACTGCTCATATTGA
TTTAGCATTCTCTAGAGTAGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTACGGCTGACTTCTTCGGACTATGCATGCCAATGGGGCATCATTTTTC
TTTATCTGTCTCTATATCCATATCGGTCGGGGCATTTATTACGGCTCTTATATAACCTTCCATGCCTGAATAGTTGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTACGTTCTCCCGTGAGGACAAATATCATTCTGGGGTGCTACCGTTATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCGTATATTGGTACAGACCTCGTCCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGATTTTTCACTTTC
CATTTTGTTCTCCCCTTTATTATTGCCGCAATAACTATTATTCATATCTTTTTCCTTCATCAGTCGGGTGCTAACAACCCCCTGGGCGTTT
CAAGCCAACTTGACAAAGTCCCCTTTCATCCTTACTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACTATCTTATTGATCTT
ATCCCTTCTTAACCCCTATCTCTTAGGGGACCCCGATAATTTTATTAGAGCTAATCCTTTAGTAACTCCTGCTCATATTCAGCCCGAATGA
TACTTCTTATTTGCTTACGCAATTCTTCGGTCAATTCCTAATAAACTTGGGGGGGTAATTGCCTTGGTCGCATCAGTAGCAATTATTATAA
TTTTACCTTTCACCCACGCTTCAAATTTTCGAAGTCTTACATTCTACCCTCTAAATCAAATTATATTTTGAGTTCTAGTCTCAGTCTTAGT
TCTTCTCACTTGAATTGGTGCCCGACCTGTCGAAGAACCTTATGTTCTTACAGGACAGGTCTTAACTGTCACCTATTTCTCCCTCTTTATT
ATCAATCCGCTCCTACTCATAAGATGAGATAAAATACTAAAAT



>BB20-Cytb
ATGACAACACCCATACGAAAACTTCACCCTTTATTCAAAATTGTTAACAACTCTTTAATTGATATACCTCTTCCCTCGAACATTTCTACTT
TTTGAAACTTTGGATCTCTGCTAGGGTTATGTTTAGTTATTCAAATCGCCACAGGACTATTTCTAGCTATGCACTACACTGCTCATATTGA
TTTAGCATTTTCTAGAGTAGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTACGGCTGACTTCTTCGGACTATGCATGCCAATGGGGCATCATTTTTC
TTTATCTGTCTCTATATCCATATCGGTCGGGGCATTTATTACGGCTCTTATATAACCTTCCATGCCTGAATAGTTGGAGTAATAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTACGTTCTCCCGTGAGGACAAATATCATTCTGAGGTGCTACCGTTATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCATATATTGGTACAGACCTCGTCCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGATTTTTCACTTTC
CATTTTGTTCTCCCCTTTATTATTGCCGCAATAACTATTATTCATATCTTTTTCCTTCATCAGTCGGGTGCTAACAACCCCCTGGGCGTTT
CAAGCCAACTTGACAAAGTCCCCTTTCATCCTTACTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACTATCTTATTGATCTT
ATCCCTTCTTAACCCCTATCTCTTAGGGGACCCCGATAATTTTATTAGAGCTAATCCTTTAGTAACTCCTGCTCATATTCAGCCCGAATGA
TACTTCTTATTTGCTTATGCAATTCTTCGGTCAATTCCTAACAAACTTGGAGGGGTAATTGCCTTGGTTGCATCAGTAGCAATTATTATAA
TTTTACCTTTTACCCACGCTTCAAATTTTCGAAGTCTTACATTCTACCCTCTAAATCAAATTATATTTTGAGTTCTAGTCTCAGTCTTAGT
TCTTCTCACTTGAATTGGTGCCCGACCTGTCGAAGAACCTTATGTTCTTACAGGACAGGTCTTAACTGTTACCTATTTCTCCCTCTTTATT
ATCAATCCGCTCCTACTCATAAGATGAGATAAAATACTAAAAT

>RB65-Cytb
ATGACAACACCCATACGAAAACTTCACCCTTTATTCAAAATTGTTAACAACTCTTTAATTGATATACCTCTTCCCTCGAACATTTCTACTT
TTTGAAACTTTGGATCTCTACTAGGGTTATGTTTAGTTATTCAAATCGCCACAGGACTATTTCTAGCTATACACTACACTGCTCATATTGA
TTTAGCATTTTCTAGAGTAGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTACGGCTGACTTCTTCGGACTATGCATGCCAATGGGGCATCATTTTTC
TTTATCTGTCTCTATATCCATATCGGTCGGGGCATTTATTACGGCTCTTATATAACCTTCCATGCCTGAATAGTTGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTACGTTCTCCCATGAGGACAAATATCATTCTGAGGTGCTACCGTTATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCATATATTGGTACAGACCTCGTCCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGATTTTTCACTTTC
CATTTTGTCCTCCCCTTTATTATTGCCGCAATAACTATTATTCATATCTTTTTCCTTCATCAGTCCGGTGCTAACAACCCCCTGGGCGTTT
CAAGCCAACTTGACAAAGTCCCCTTTCATCCTTACTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACTATCTTATTGATCTT
ATCCCTTCTTAACCCCTATCTCTTAGGGGACCCCGATAATTTTATTAGAGCTAATCCTTTAGTAACTCCTGCTCATATTCAGCCCGAATGA
TACTTCTTATTTGCTTACGCAATTCTTCGGTCAATTCCTAACAAACTTGGAGGGGTAATTGCCTTGGTTGCATCAGTAGCAATTATTATAA
TTTTACCTTTCACCCACGCTTCAAATTTTCGAAGTCTTACATTCTACCCTCTAAATCAAATTATATTCTGAGTTCTAGTCTCAGTCTTAGT
TCTTCTCACTTGAATTGGTGCCCGACCTGTCGAAGAACCTTATGTTCTTACAGGACAGATCTTAACTGTTACCTATTTCTCCCTCTTTATT
ATCAATCCGCTCCTACTCATAAGATGAGATAAAATACTAAAAT

>RB68-Cytb
ATGACAACACCCATACGAAAACTTCACCCCTTATTCAAAATTGTTAACAACTCTTTAATTGATATACCTCTTCCCTCAAACATTTCTACTT
TTTGAAACTTTGGATCTCTGCTAGGGTTATGTTTAGTTATTCAAATCGCCACAGGACTATTTCTAGCTATACACTACACTGCTCATATTGA
TTTAGCATTCTCTAGAGTAGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTACGGCTGACTTCTTCGGACTATGCATGCCAATGGAGCATCATTTTTC
TTTATCTGTCTCTATATCCATATCGGTCGGGGCATTTATTACGGCTCTTATATAACCTTCCATGCCTGAATAGTTGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTACGTTCTCCCGTGAGGACAAATATCATTCTGGGGTGCTACCGTTATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCGTATATTGGTACAGACCTCGTCCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGATTTTTCACTTTC
CATTTTGTTCTCCCCTTTATTATTGCCGCAATAACTATTATTCATATCTTTTTCCTCCATCAGTCGGGTGCTAACAACCCCCTGGGCGTTT
CAAGCCAACTTGACAAAGTCCCCTTTCATCCTTACTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACTATCTTATTGATCTT
ATCCCTTCTTAACCCCTATCTCTTAGGAGACCCCGATAATTTTATTAGAGCTAATCCTTTAGTAACTCCTGCTCATATTCAGCCCGAATGA
TACTTCTTATTTGCTTACGCAATTCTTCGGTCAATTCCTAATAAACTTGGGGGGGTAATTGCCTTGGTCGCATCAGTAGCAATTATTATAA
TTTTACCTTTCACCCACGCTTCAAATTTTCGAAGTCTTACATTCTACCCTCTAAATCAAATTATATTTTGAGTTCTAGTCTCAGTCTTAGT
TCTTCTCACTTGAATTGGTGCCCGACCTGTCGAAGAACCTTATGTTCTTACAGGACAGGTCTTAACTGTCACCTATTTCTCCCTCTTTATT
ATCAATCCGCTCCTACTCATAAGATGAGATAAAATACTAAAAT

>RB69-Cytb
ATGACAACACCCATACGAAAACTTCACCCCTTATTCAAAATTGTTAACAACTCTTTAATTGATATACCTCTTCCCTCAAACATTTCTACTT
TTTGAAACTTTGGATCTCTGCTAGGGTTATGTTTAGTTATTCAAATCGCCACAGGACTATTTCTAGCTATACACTACACTGCTCATATTGA
TTTAGCATTCTCTAGAGTAGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTACGGCTGACTTCTTCGGACTATGCATGCCAATGGAGCATCATTTTTC
TTTATCTGTCTCTATATCCATATCGGTCGGGGCATTTATTACGGCTCTTATATAACCTTCCATGCCTGAATAGTTGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTACGTTCTCCCGTGAGGACAAATATCATTCTGGGGTGCTACCGTTATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCGTATATTGGTACAGACCTCGTCCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGATTTTTCACTTTC
CATTTTGTTCTCCCCTTTATTATTGCCGCAATAACTATTATTCATATCTTTTTCCTCCATCAGTCGGGTGCTAACAACCCCCTGGGCGTTT
CAAGCCAACTTGACAAAGTCCCCTTTCATCCTTACTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACTATCTTATTGATCTT
ATCCCTTCTTAACCCCTATCTCTTAGGAGACCCCGATAATTTTATTAGAGCTAATCCTTTAGTAACTCCTGCTCATATTCAGCCCGAATGA
TACTTCTTATTTGCTTACGCAATTCTTCGGTCAATTCCTAATAAACTTGGGGGGGTAATTGCCTTGGTCGCATCAGTAGCAATTATTATAA
TTTTACCTTTCACCCACGCTTCAAATTTTCGAAGTCTTACATTCTACCCTCTAAATCAAATTATATTTTGAGTTCTAGTCTCAGTCTTAGT
TCTTCTCACTTGAATTGGTGCCCGACCTGTCGAAGAACCTTATGTTCTTACAGGACAGGTCTTAACTGTCACCTATTTCTCCCTCTTTATT
ATCAATCCGCTCCTACTCATAAGATGAGATAAAATACTAAAAT

>RB71-Cytb
ATGACAACACCCATACGAAAACTTCACCCTTTATTCAAAATTGTTAACAACTCTTTAATTGATATACCTCTTCCCTCGAACATTTCTACTT
TTTGAAACTTTGGATCTCTGCTAGGGTTATGTTTAGTTATTCAAATCGCCACAGGACTATTTCTAGCTATGCACTACACTGCTCATATTGA
TTTAGCATTTTCTAGAGTAGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTACGGCTGACTTCTTCGGACTATGCATGCCAATGGGGCATCATTTTTC
TTTATCTGTCTCTATATCCATATCGGTCGGGGCATTTATTACGGCTCTTATATAACCTTCCATGCCTGAATAGTTGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTACGTTCTCCCGTGAGGACAAATATCATTCTGAGGTGCTACCGTTATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCATATATTGGTACAGACCTCGTCCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGATTTTTCACTTTC
CATTTTGTTCTCCCCTTTATTATTGCCGCAATAACTATTATTCATATCTTTTTCCTTCATCAGTCGGGTGCTAACAACCCCCTGGGCGTTT
CAAGCCAACTTGACAAAGTCCCCTTTCATCCTTACTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACTATCTTATTGATCTT
ATCCCTTCTTAACCCCTATCTCTTAGGGGACCCCGATAATTTTATTAGAGCTAATCCTTTAGTAACTCCTGCTCATATTCAGCCCGAATGA
TACTTCTTATTTGCTTACGCAATTCTTCGGTCAATTCCTAACAAACTTGGAGGGGTAATTGCCTTGGTTGCATCAGTAGCAATTATTATAA
TTTTACCTTTCACCCACGCTTCAAATTTTCGAAGTCTTACATTCTACCCTCTAAATCAAATTATATTTTGAGTTCTAGTCTCAGTCTTAGT
TCTTCTCACTTGAATTGGTGCCCGACCTGTCGAAGAACCTTATGTTCTTACAGGACAGGTCTTAACTATTACCTATTTCTCCCTCTTTATT
ATCAATCCGCTCCTACTCATAAGATGAGATAAAATACTAAAAT

>RB80-Cytb
ATGACAACACCCATACGAAAACTTCACCCCTTATTCAAAATTGTTAACAACTCTTTAATTGATATACCTCTTCCCTCAAACATTTCTACTT
TTTGAAACTTTGGATCTCTGCTAGGGTTATGTTTAGTTATTCAAATCGCCACAGGACTATTTCTAGCTATGCACTACACTGCTCATATTGA
TTTAGCATTCTCTAGAGTAGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTACGGCTGACTTCTTCGGACTATGCATGCCAATGGGGCATCATTTTTC
TTTATCTGTCTCTATATCCATATCGGTCGGGGCATTTATTACGGCTCTTATATAACCTTCCATGCCTGAATAGTTGGAGTAGTAATCTTAT



TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTACGTTCTCCCGTGAGGACAAATATCATTCTGGGGTGCTACCGTTATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCGTATATTGGTACAGACCTCGTCCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGATTTTTCACTTTC
CATTTTGTTCTCCCCTTTATTATTGCCGCAATAACTATTATTCATATCTTTTTCCTTCATCAGTCGGGTGCTAACAACCCCCTGGGCGTTT
CAAGCCAACTTGACAAAGTCCCCTTTCATCCTTACTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACTATCTTATTGATCTT
ATCCCTTCTTAACCCCTATCTCTTAGGGGACCCCGATAATTTTATTAGAGCTAATCCTTTAGTAACTCCTGCTCATATTCAGCCCGAATGA
TACTTCTTATTTGCTTACGCAATTCTTCGGTCAATTCCTAATAAACTTGGGGGGGTAATTGCCTTGGTCGCATCAGTAGCAATTATTATAA
TTTTACCTTTCACCCACGCTTCAAATTTTCGAAGTCTTACATTCTACCCTCTAAATCAAATTATATTTTGAGTTCTAGTCTCAGTCTTAGT
TCTTCTCACTTGAATTGGTGCCCGACCTGTCGAAGAACCTTATGTTCTTACAGGACAGGTCTTAACTGTCACCTATTTCTCCCTCTTTATT
ATCAATCCGCTCCTACTCATAAGATGAGATAAAATACTAAAAT

>RB83-Cytb
ATGACAACACCCATACGAAAACTTCACCCTTTATTCAAAATTGTTAACAACTCTTTAATTGATATACCTCTTCCCTCGAACATTTCTACTT
TTTGAAACTTTGGATCTCTGCTAGGGTTATGTTTAGTTATTCAAATCGCCACAGGACTATTTCTAGCTATGCACTACACTGCTCATATTGA
TTTAGCATTTTCTAGAGTAGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTACGGCTGACTTCTTCGGACTATGCATGCCAATGGGGCATCATTTTTC
TTTATCTGTCTCTATATCCATATCGGTCGGGGCATTTATTACGGCTCTTATATAACCTTCCATGCCTGAATAGTTGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTACGTTCTCCCGTGAGGACAAATATCATTCTGAGGTGCTACCGTTATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCATATATTGGTACAGACCTCGTCCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGATTTTTCACTTTC
CATTTTGTTCTCCCCTTTATTATTGCCGCAATAACTATTATTCATATCTTTTTCCTTCATCAGTCGGGTGCTAACAACCCCCTGGGCGTTT
CAAGCCAACTTGACAAAGTCCCCTTTCATCCTTACTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACTATCTTATTGATCTT
ATCCCTTCTTAACCCCTATCTCTTAGGGGACCCCGATAATTTTATTAGAGCTAATCCTTTAGTAACTCCTGCTCATATTCAGCCCGAATGA
TACTTCTTATTTGCTTACGCAATTCTTCGGTCAATTCCTAACAAACTTGGAGGGGTAATTGCCTTGGTTGCATCAGTAGCAATTATTATAA
TTTTACCTTTCACCCACGCTTCAAATTTTCGAAGTCTTACATTCTACCCTCTAAATCAAATTATATTTTGAGTTCTAGTCTCAGTCTTAGT
TCTTCTCACTTGAATTGGTGCCCGACCTGTCGAAGAACCTTATGTTCTTACAGGACAGGTCTTAACTGTTACCTATTTCTCCCTCTTTATT
ATTAATCCGCTCCTACTCATAAGATGAGATAAAATACTAAAAT

>SB05-Cytb
ATGACAACACCCATACGAAAACTTCACCCCTTATTCAAAATTGTTAACAACTCTTTAATTGATATACCTCTTCCCTCAAACATTTCTACTT
TTTGAAACTTTGGATCTCTGCTAGGGTTATGTTTAGTTATTCAAATCGCCACAGGACTATTTCTAGCTATACACTACACTGCTCATATTGA
TTTAGCATTCTCTAGAGTAGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTACGGCTGACTTCTTCGGACTATGCATGCCAATGGAGCATCATTTTTC
TTTATCTGTCTCTATATCCATATCGGTCGGGGCATTTATTACGGCTCTTATATAACCTTCCATGCCTGAATAGTTGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTACGTTCTCCCGTGAGGACAAATATCATTCTGGGGTGCTACCGTTATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCGTATATTGGTACAGACCTCGTCCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGATTTTTCACTTTC
CATTTTGTTCTCCCCTTTATTATTGCCGCAATAACTATTATTCATATCTTTTTCCTCCATCAGTCGGGTGCTAACAACCCCCTGGGCGTTT
CAAGCCAACTTGACAAAGTCCCCTTTCATCCTTACTTTACATTTAAAGATATCGTAGGGTTTATTGTTATATTTACTATCTTATTGATCTT
ATCCCTTCTTAACCCCTATCTCTTAGGAGACCCCGATAATTTTATTAGAGCTAATCCTTTAGTAACTCCTGCTCATATTCAGCCCGAATGA
TACTTCTTATTTGCTTACGCAATTCTTCGATCAATTCCTAATAAACTTGGGGGGGTAATTGCCTTGGTCGCATCAGTAGCAATTATTATAA
TTTTACCTTTCACCCACGCTTCAAATTTTCGAAGTCTTACATTCTACCCTCTAAATCAAATTATATTTTGAGTTCTAGTCTCAGTCTTAGT
TCTTCTCACTTGAATTGGTGCCCGACCTGTCGAAGAACCTTATGTTCTTACAGGACAGGTCTTAACTGTCACCTATTTCTCCCTCTTTATT
ATCAATCCGCTCCTACTCATAAGATGAGATAAAATACTAAAAT

>SB08-Cytb
ATGACAACACCCATACGAAAACTTCACCCTTTATTCAAAATTGTTAACAACTCTTTAATTGATATACCTCTTCCCTCGAACATTTCTACTT
TTTGAAACTTTGGATCTCTACTAGGGTTATGTTTAGTTATTCAAATCGCCACAGGACTATTTCTAGCTATGCACTACACTGCTCATATTGA
CTTAGCATTTTCTAGAGTAGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTACGGCTGACTTCTTCGGACTATGCATGCCAATGGGGCATCATTTTTC
TTTATCTGTCTCTATATCCATATCGGTCGGGGCATTTATTACGGCTCTTATATAACCTTCCATGCCTGAATAGTTGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTACGTTCTCCCGTGAGGACAAATATCATTCTGAGGTGCTACCGTTATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCATATATTGGTACAGACCTCGTCCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGATTTTTCACTTTC
CATTTTGTTCTCCCCTTTATTATTGCCGCAATAACTATTATTCATATCTTTTTCCTTCATCAGTCGGGTGCTAACAACCCCCTGGGCGTTT
CAAGCCAACTTGACAAAGTCCCCTTTCATCCTTACTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACTATCTTATTGATCTT
ATCCCTTCTTAACCCCTATCTCTTAGGGGACCCCGATAATTTTATTAGAGCTAATCCTTTAGTAACTCCTGCTCATATTCAGCCCGAATGA
TACTTCTTATTTGCTTACGCAATTCTTCGGTCAATTCCTAACAAACTTGGAGGGGTAATTGCCTTGGTTGCATCAGTAGCAATTATTATAA
TTTTACCTTTCACCCACGCTTCAAATTTTCGAAGTCTTACATTCTACCCTCTAAATCAAATTATATTTTGAGTTCTAGTCTCAGTCTTAGT
TCTTCTCACTTGAATTGGTGCCCGACCTGTCGAAGAACCTTATGTTCTTACAGGACAAGTCTTAACTGTTACCTATTTCTCCCTCTTTATT
ATCAATCCGCTCCTACTCATAAGATGAGATAAAATACTAAAAT

>SB11-Cytb
ATGACAACACCCATACGAAAACTTCACCCCTTATTCAAAATTGTTAACAACTCTTTAATTGATATACCTCTTCCCTCAAACATTTCTACTT
TTTGAAACTTTGGATCTCTGCTAGGGTTATGTTTAGTTATTCAAATCGCCACAGGACTATTTCTAGCTATGCACTACACTGCTCATATTGA
TTTAGCATTCTCTAGAGTAGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTACGGCTGACTTCTTCGGACTATGCATGCCAATGGGGCATCATTTTTC
TTTATCTGTCTCTATATCCATATCGGTCGGGGCATTTATTACGGCTCTTATATAACCTTCCATGCCTGAATAGTTGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTACGTTCTCCCGTGAGGACAAATATCATTCTGGGGTGCTACCGTTATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCGTATATTGGTACAGACCTCGTCCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGATTTTTCACTTTC
CATTTTGTTCTCCCCTTTATTATTGCCGCAATAACTATTATTCATATCTTTTTCCTTCATCAGTCGGGTGCTAACAACCCCCTGGGCGTTT
CAAGCCAACTTGACAAAGTCCCCTTTCATCCTTACTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACTATCTTATTGATCTT
ATCCCTTCTTAACCCCTATCTCTTAGGGGACCCCGATAATTTTATTAGAGCTAATCCTTTAGTAACTCCTGCTCATATTCAGCCCGAATGA
TACTTCTTATTTGCTTACGCAATTCTTCGGTCAATTCCTAATAAACTTGGGGGGGTAATTGCCTTGGTCGCATCAGTAGCAATTATTATAA
TTTTACCTTTCACCCACGCTTCAAATTTTCGAAGTCTTACATTCTACCCTCTAAATCAAATTATATTTTGAGTTCTAGTCTCAGTCTTAGT
TCTTCTCACTTGAATTGGTGCCCGACCTGTCGAAGAACCTTATGTTCTTACAGGACAGGTCTTAACTGTCACCTATTTCTCCCTCTTTATT
ATCAATCCGCTCCTACTCATAAGATGAGATAAAATACTAAAAT

>SB12-Cytb
ATGACAACACCCATACGAAAACTTCACCCCTTATTCAAAATTGTTAACAACTCTTTAATTGATATACCTCTTCCCTCAAACATTTCTACTT
TTTGAAACTTTGGATCTCTGCTAGGGTTATGTTTAGTTATTCAAATCGCCACAGGACTATTTCTAGCTATGCACTACACTGCTCATATTGA
TTTAGCATTCTCTAGAGTAGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTACGGCTGACTTCTTCGGACTATGCATGCCAATGGAGCATCATTTTTC
TTTATCTGTCTCTATATCCATATCGGTCGGGGCATTTATTACGGCTCTTATATAACCTTCCATGCCTGAATAGTTGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTACGTTCTCCCGTGAGGACAAATATCATTCTGGGGTGCTACCGTTATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCGTATATTGGTACAGACCTCGTCCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGATTTTTCACTTTC
CATTTTGTTCTCCCCTTTATTATTGCCGCAATAACTATTATTCATATCTTTTTCCTTCATCAGTCGGGTGCTAACAACCCCCTGGGCGTTT
CAAGCCAACTTGACAAAGTCCCCTTTCATCCTTACTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACTATCTTATTGATCTT
ATCCCTTCTTAACCCCTATCTCTTAGGGGACCCCGATAATTTTATTAGAGCTAATCCTTTAGTGACTCCTGCTCATATTCAGCCCGAATGA
TACTTCTTATTTGCTTACGCAATTCTTCGGTCAATTCCTAATAAACTTGGGGGGGTAATTGCCTTGGTCGCATCAGTAGCAATTATTATAA
TTTTACCTTTCACCCACGCTTCAAATTTTCGAAGTCTTACATTCTACCCTCTTAATCAAATTATATTTTGAGTTCTAGTCTCAGTCTTAGT



TCTTCTCACTTGAATTGGTGCCCGACCTGTCGAAGAACCTTATGTTCTTACAGGACAGGTCTTAACTGTCACCTATTTCTCCCTCTTTATT
ATCAATCCACTCCTACTCATAAGATGAGATAAAATACTAAAAT

>SB14-Cytb
ATGACAACACCCATACGAAAACTTCACCCCTTATTCAAAATTGTTAACAACTCTTTAATTGATATACCTCTTCCCTCAAACATTTCTACTT
TTTGAAACTTTGGATCTCTGCTAGGGTTATGTTTAGTTATTCAAATCGCCACAGGACTATTTCTAGCTATGCACTACACTGCTCATATTGA
TTTAGCATTCTCTAGAGTAGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTACGGCTGACTTCTTCGGACTATGCATGCCAATGGGGCATCATTTTTC
TTTATCTGTCTCTATATCCATATCGGTCGGGGCATTTATTACGGCTCTTATATAACCTTCCATGCCTGAATAGTTGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTACGTTCTCCCGTGAGGACAAATATCATTCTGGGGTGCTACCGTTATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATTCCGTATATTGGTACAGACCTCGTCCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGATTTTTCACTTTC
CATTTTGTTCTCCCCTTTATTATTGCCGCAATAACTATTATTCATATCTTTTTCCTTCATCAGTCGGGTGCTAACAACCCCCTGGGCGTTT
CAAGCCAACTTGACAAAGTCCCCTTTCATCCTTACTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACTATCTTATTGATCTT
ATCCCTTCTTAACCCCTATCTCTTAGGGGACCCCGATAATTTTATTAGAGCTAATCCTTTAGTAACTCCTGCTCATATTCAGCCCGAATGA
TACTTCTTATTTGCTTACGCAATTCTTCGGTCAATTCCTAATAAACTTGGGGGGGTAATTGCCTTGGTCGCATCAGTAGCAATTATTATAA
TTTTACCTTTCACCCACGCTTCAAATTTTCGAAGTCTTACATTCTACCCTCTAAATCAAATTATATTTTGAGTTCTAGTCTCAGTCTTAGT
TCTTCTCACTTGAATTGGTGCCCGACCTGTCGAAGAACCTTATGTTCTTACAGGACAGGTCTTAACTGTCACCTATTTCTCCCTCTTTATT
ATCAATCCGCTCCTACTCATAAGATGAGATAAAATACTAAAAT

>TB35-Cytb
ATGACAACACCCATACGAAAACTTCACCCCTTATTCAAAATTGTTAACAACTCTTTAATTGATATACCTCTTCCCTCARACATTTCTACTT
TTTGAAACTTTGGATCTCTGCTAGGGTTATGTTTAGTTATTCAAATCGCCACAGGACTATTTCTAGCTATACACTACACTGCTCATATTGA
TTTAGCATTCTCTAGAGTAGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTACGGCTGACTTCTTCGGACTATGCATGCCAATGGAGCATCATTTTTC
TTTATCTGTCTCTATATCCATATCGGTCGGGGCATTTATTACGGCTCTTATATAACCTTCCATGCCTGAATAGTTGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTACGTTCTCCCGTGAGGACAAATATCATTCTGGGGTGCTACCGTTATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCGTATATTGGTACAGACCTCGTCCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGATTTTTCACTTTC
CATTTTGTTCTCCCCTTTATTATTGCCGCAATAACTATTATTCATATCTTTTTCCTCCATCAGTCGGGTGCTAACAACCCCCTGGGCGTTT
CAAGCCAACTTGACAAAGTCCCCTTTCATCCTTACTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACTATCTTATTGATCTT
ATCCCTTCTTAACCCCTATCTCTTAGGAGACCCCGATAATTTTATTAGAGCTAATCCTTTAGTAACTCCTGCTCATATTCAGCCCGAATGA
TACTTCTTATTTGCTTACGCAATTCTTCGATCAATTCCTAATAAACTTGGGGGGGTAATTGCCTTGGTCGCATCAGTAGCAATTATTATAA
TTTTACCTTTCACCCACGCTTCAAATTTTCGAAGTCTTACATTCTACCCTCTAAATCAAATTATATTTTGAGTTCTAATCTCAGTCTTAGT
TCTTCTCACTTGAATTGGTGCCCGACCTGTCGAAGAACCTTATGTTCTTACAGGACAGGTCTTAACTGTCACCTATTTCTCCCTCTTTATT
ATCAATCCGCTCCTACTCATAAGATGAGATAAAATACTAAAAT

>TB40-Cytb
ATGACAACACCCATACGAAAACTTCACCCCTTATTCAAAATTGTTAACAACTCTTTAATTGATATACCTCTTCCCTCAAACATTTCTACTT
TTTGAAACTTTGGATCTCTGCTAGGGTTATGTTTAGTTATTCAAATCGCCACAGGACTATTTCTAGCTATGCACTACACTGCTCATATTGA
TTTAGCATTCTCTAGAGTGGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTACGGCTGACTTCTTCGGACTATGCATGCCAATGGGGCATCATTTTTC
TTTATCTGTCTCTATATCCATATCGGTCGGGGCATTTATTACGGCTCTTATATAACCTTCCATGCCTGAATAGTTGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTACGTTCTCCCGTGAGGACAAATATCATTCTGGGGTGCTACCGTTATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCGTATATTGGTACAGACCTCGTCCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGATTTTTCACTTTC
CATTTTGTTCTCCCCTTTATTATTGCCGCAATAACTATTATTCATATCTTTTTCCTTCATCAGTCGGGTGCTAACAACCCCCTGGGCGTTT
CAAGCCAACTTGACAAAGTCCCCTTTCATCCTTACTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACTATCTTATTGATCTT
ATCCCTTCTTAACCCCTATCTCTTAGGGGACCCCGATAATTTTATTAGAGCTAATCCTTTAGTAACTCCTGCTCATATTCAGCCCGAATGA
TACTTCTTATTTGCTTACGCAATTCTTCGGTCAATTCCTAATAAACTTGGGGGGGTAATTGCCTTGGTCGCATCAGTAGCAATTATTATAA
TTTTACCTTTCACCCACGCTTCAAATTTTCGAAGTCTTACATTCTACCCTCTAAATCAAATTATATTTTGAGTTCTAATCTCAGTCTTAGT
TCTTCTCACTTGAATTGGTGCCCGACCTGTCGAAGAACCTTATGTTCTTACAGGACAGGTCTTAACTGTCACCTATTTCTCCCTCTTTATT
ATCAATCCGCTCCTACTCATAAGATGAGATAAAATACTAAAAT

>TB43-Cytb
ATGACAACACCCATACGAAAACTTCACCCCTTATTCAAAATTGTTAACAACTCTTTAATTGATATACCTCTTCCCTCARACATTTCTACTT
TTTGAAACTTTGGATCTCTGCTAGGGTTATGTTTAGTTATTCAAATCGCCACAGGACTATTTCTAGCTATGCACTACACTGCTCATATTGA
TTTAGCATTCTCTAGAGTAGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTACGGCTGACTTCTTCGGACTATGCATGCCAATGGAGCATCATTTTTC
TTTATCTGTCTCTATATCCATATCGGTCGGGGCATTTATTACGGCTCTTATATAACCTTCCATGCCTGAATAGT TGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTACGTTCTCCCGTGAGGACAAATATCATTCTGGGGTGCTACCGTTATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCGTATATTGGTACAGACCTCGTCCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGATTTTTCACTTTC
CATTTTGTTCTCCCCTTTATTATTGCCGCAATAACTATTATTCATATCTTTTTCCTTCATCAGTCGGGTGCTAACAACCCCCTGGGCGTTT
CAAGCCAACTTGACAAAGTCCCCTTTCATCCTTACTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACTATCTTATTGATCTT
ATCCCTTCTTAACCCCTATCTCTTAGGGGACCCCGATAATTTTATTAGAGCTAATCCTTTAGTAACTCCTGCTCATATTCAGCCCGAATGA
TACTTCTTATTTGCTTACGCAATTCTTCGGTCAATTCCTAATAAACTTGGGGGGGTAATCGCCTTGGTCGCATCAGTAGCAATTATTATAR
TTTTACCTTTCACCCACGCTTCAAATTTTCGAAGTCTTACATTCTACCCTCTAAATCAAATTATATTTTGAGTTCTAGTCTCAGTCTTAGT
TCTTCTCACTTGAATTGGTGCCCGACCTGTCGAAGAACCTTATGTTCTTACAGGACAGGTCTTAACTGTCACCTATTTCTCCCTCTTTATT
ATCAATCCGCTCCTACTCATAAGATGAGATAAAATACTAAAAT

>TB44-Cytb
ATGACAACACCCATACGAAAACTTCACCCCTTATTCAAAATTGTTAACAACTCTTTAATTGATATACCTCTTCCCTCAAACATTTCTACTT
TTTGAAACTTTGGATCTCTGCTAGGGTTATGTTTAGTTATTCAAATCGCCACAGGACTATTTCTAGCTATGCACTACACTGCTCATATTGA
TTTAGCATTCTCTAGAGTAGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTACGGCTGACTTCTTCGGACTATGCATGCCAATGGGGCATCATTTTTC
TTTATCTGTCTCTATATCCATATCGGTCGGGGCATTTATTACGGCTCTTATATAACCTTCCATGCCTGAATAGTTGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTACGTTCTCCCGTGAGGACAAATATCATTCTGGGGTGCTACCGTTATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCGTATATTGGTACAGACCTCGTCCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGATTTTTCACTTTC
CATTTTGTTCTCCCCTTTATTATTGCCGCAATAACTATTATTCATATCTTTTTCCTTCATCAGTCGGGTGCTAACAACCCCCTGGGCGTTT
CAAGCCAACTTGACAAAGTCCCCTTTCATCCTTACTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACTATCTTATTGATCTT
ATCCCTTCTTAACCCCTATCTCTTAGGGGACCCCGATAATTTTATTAGAGCTAATCCTTTAGTAACTCCTGCTCATATTCAGCCTGAATGA
TACTTCTTATTTGCTTACGCAATTCTTCGGTCAATTCCTAATAAACTTGGGGGGGTAATTGCCTTGGTCGCATCAGTAGCAATTATTATAA
TTTTACCTTTCACCCACGCTTCAAATTTTCGTAGTCTTACATTCTACCCTCTAAATCAAATTATATTTTGAGTTCTAGTCTCAGTCTTAGT
TCTTCTCACTTGAATTGGCGCCCGACCTGTCGAAGAACCTTATGTTCTTACAGGACAGGTCTTAACTGTCACCTATTTCTCCCTCTTTATT
ATCAATCCGCTCCTACTCATAAGATGAGATAAAATACTAAAAT

>TB47-Cytb
ATGACAACACCCATACGAAAACTTCACCCCTTATTCAAAATTGTTAACAACTCTTTAATTGATATACCTCTTCCCTCAAACATTTCTACTT
TTTGAAACTTTGGATCTCTGCTAGGGTTATGTTTAGTTATTCAAATCGCCACAGGACTATTTCTAGCTATGCACTACACTGCTCATATTGA
TTTAGCATTCTCTAGAGTAGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTACGGCTGACTTCTTCGGACTATGCATGCCAATGGGGCATCATTTTTC
TTTATCTGTCTCTATATCCATATCGGTCGGGGCATTTATTACGGCTCTTATATAACCTTCCATGCCTGAATAGT TGGAGTAGTAATCTTAT



TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTACGTTCTCCCGTGAGGACAAATATCATTCTGGGGTGCTACCGTTATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCGTATATTGGTACAGACCTCGTCCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGATTTTTCACTTTC
CATTTTGTTATCCCCTTTATTATTGCCGCAATAACTATTATTCATATCTTTTTCCTTCATCAGTCGGGTGCTAACAACCCCCTGGGCGTTT
CAAGCCAACTTGATAAAGTCCCCTTTCATCCTTACTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACTATCTTATTGATCTT
ATCCCTTCTTAACCCCTATCTCTTAGGGGACCCCGATAATTTTATTAGAGCTAATCCTTTAGTAACTCCTGCTCATATTCAGCCCGAATGA
TACTTCTTATTTGCTTACGCAATTCTTCGGTCAATTCCTAATAAACTTGGGGGGGTAATTGCCTTGGTCGCATCAGTAGCAATTATTATAA
TTTTACCTTTCACCCACGCTTCAAATTTTCGAAGTCTTACATTCTACCCTCTAAATCAAATTATATTTTGAGTTCTAGTCTCAGTCTTAGT
TCTTCTCACTTGAATTGGTGCCCGACCTGTCGAAGAACCTTATGTTCTTACAGGACAGGTCTTAACTGTCACCTATTTCTCCCTCTTTATT
ATCAATCCGCTCCTACTCATAAGATGAGATAAAATACTAAAAT

>TB49-Cytb
ATGACAACACCCATACGAAAACTTCACCCCTTATTCAAAATTGTTAACAACTCTTTAATTGATATACCTCTTCCCTCAAACATTTCTACTT
TTTGAAACTTTGGATCTCTGCTAGGGTTATGTTTAGTTATTCAAATCGCCACAGGACTATTTCTAGCTATGCACTACACTGCTCATATTGA
TTTAGCATTCTCTAGAGTAGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTACGGCTGACTTCTTCGGACTATGCATGCCAATGGGGCATCATTTTTC
TTTATCTGTCTCTATATCCATATCGGTCGGGGTATTTATTACGGCTCTTATATAACCTTCCATGCCTGAATAGTTGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTACGTTCTCCCGTGAGGACAAATATCATTCTGGGGTGCTACCGTCATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCGTATATTGGTACAGACCTCGTCCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGATTTTTCACTTTC
CATTTTGTTCTCCCCTTTATTATTGCCGCAATAACTATTATTCATATCTTTTTCCTTCATCAGTCGGGTGCTAACAACCCCCTGGGCGTTT
CAAGCCAACTTGACAAAGTCCCCTTTCATCCTTACTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACTATCTTATTGATCTT
ATCCCTTCTTAACCCCTATCTCTTAGGGGACCCCGATAATTTTATTAGAGCTAATCCTTTAGTAACTCCTGCTCATATTCAGCCCGAATGA
TACTTCTTATTTGCTTACGCAATTCTTCGGTCAATTCCTAATAAACTTGGGGGGGTAATTGCCTTGGTCGCATCAGTAGCAATTATTATAA
TTTTACCTTTCACCCACGCTTCAAATTTTCGAAGTCTTACATTCTACCCTCTAAATCAAATTATATTTTGAGTTCTAGTCTCAGTCTTAGT
TCTTCTCACTTGAATTGGTGCCCGGCCTGTCGAAGAACCTTATGTTCTTACAGGACAGGTCTTAACTGTCACCTATTTCTCCCTCTTTATT
ATCAATCCGCTCCTACTCATAAGATGAGATAAAATACTAAAAT

>RG06_Cytb
ATGGCAATACCTATACGAAAAATTCATCCTTTATTTAAAATTGTTAATAATTCTCTAATTGACATACCCCTACCTTCAAATATCTCTACTT
TTTGAAATTTTGGATCATTACTAGGTTTATGTTTAGTTATCCAAATTGCTTCTGGTCTATTTTTAGCGATACATTATACGGCTCATATTGA
TCTAGCATTCTCTAGGGTTGCCCACATTTGCCGAGATGTAAACTATGGATGACTACTCCGAACAATACATGCTAATGGGGCATCTTTTTTC
TTTATCTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGAATTTACTATGGTTCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTCCCATGAGGACAAATATCATTTTGAGGAGCAACTGTTATTACTAATCTCTTTTC
AGCTATCCCATACATTGGTACAGACCTTGTACAATGAATCTGAGGGGGATTCTCAGTCGATAATGCTACATTAACTCGATTCTTTACCTTC
CATTTCGTTCTTCCTTTTATTATTGCAGCAATAACTATTATTCACATCTTCTTTTTACATCAATCGGGTGCTAATAACCCCCTGGGTGTCT
CAAGACAATTAGATAAAGTACCCTTCCATCCTTATTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACACTCTTGTTAATTTT
ATCTCTTCTTAACCCATACTTATTAGGAGACCCTGATAATTTCATTAGAGCTAATCCATTAGTTACTCCCGCGCATATTCAGCCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTACGCTATTCTCCGCTCAATCCCAAATAAACTTGGAGGGGTAATTGCTTTGGTTGCTTCTGTAGCAATTATCATAA
TTTTACCTTTCACTCATGTTTCAAATTTCCGTAGATTAACATTTTATCCACTAAACCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTGTTAAT
TCTTCTAACTTGAATTGGAGCTCGGCCTGTAGAAGAACCCTATGTTGTTACAGGTCAAATTTTAACTGTCACCTATTTTTCCCTTTTTATT
ATTAATCCACTATTACTTATAAGATGAGATAAAATATTAAAAT

>RG0O7_Cytb
ATGGCAATACCTATACGAAAAATTCATCCTTTATTTAAAATTGTTAATAATTCTCTAATTGACATACCCCTACCTTCAAATATCTCTACTT
TTTGAAATTTTGGATCATTACTAGGTTTATGTTTAGTTATCCAAATTGCTTCTGGTCTATTTTTAGCGATACATTATACGGCTCATATTGA
TCTAGCATTCTCTAGGGTTGCCCACATTTGCCGAGATGTAAACTATGGATGACTACTCCGAACAATACATGCTAATGGGGCATCTTTTTTC
TTTATCTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGAATTTACTATGGTTCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTCCCATGAGGACAAATATCATTTTGAGGGGCAACTGTTATTACTAATCTCTTTTC
AGCTATCCCATACATTGGTACAGACCTTGTACAATGAATCTGAGGGGGATTCTCAGTCGATAATGCTACATTAACTCGATTCTTTACCTTC
CATTTCGTTCTTCCTTTTATTATTGCAGCAATAACTATTATTCACATCTTCTTTTTACATCAATCGGGTGCTAATAACCCCCTGGGTGTCT
CAAGACAATTAGATAAAGTACCCTTCCATCCTTATTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACACTCTTGTTAATTTT
ATCTCTTCTTAACCCATACTTATTAGGAGACCCTGATAATTTCATTAGAGCTAATCCATTAGTTACTCCCGCGCATATTCAGCCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTACGCTATTCTCCGCTCAATCCCAAATAAACTTGGAGGGGTAATTGCTTTGGTTGCTTCTGTAGCAATTATCATAA
TTTTACCTTTCACTCATGTTTCAAATTTCCGTAGATTAACATTTTATCCACTAAACCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTGTTAAT
TCTTCTAACTTGAATTGGAGCTCGGCCTGTAGAAGAACCCTATGTTGTTACAGGTCAAATTTTAACTGTCACCTATTTTTCCCTTTTTATT
ATTAATCCACTATTACTTATAAGATGAGATAAAATATTAAAAT

>RG10_Cytb
ATGGCAATACCTATACGAAAAATTCATCCTTTATTTAAAATTGTTAATAATTCTCTAATTGACATACCCCTACCTTCAAATATCTCTACTT
TTTGAAATTTTGGATCATTACTAGGTTTATGTTTAGTTATCCAAATTACTTCTGGTCTATTTTTAGCGATACATTATACGGCTCATATTGA
TCTAGCATTCTCTAGGGTTGCCCACATTTGCCGAGATGTAAACTATGGATGACTACTCCGAACAATACATGCTAATGGGGCATCTTTTTTC
TTTATCTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGAATTTACTATGGTTCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTCCCATGAGGACAAATATCATTTTGAGGAGCAACTGTTATTACTAATCTCTTTTC
AGCTATCCCATACATTGGTACAGACCTTGTACAATGAATCTGAGGGGGATTCTCAGTCGATAATGCTACATTAACTCGATTCTTTACCTTC
CATTTCGTTCTTCCTTTTATTATTGCAGCAATAACTATTATTCACATCTTCTTTTTACATCAATCGGGTGCTAATAACCCCCTGGGTGTCT
CAAGACAATTAGATAAAGTACCCTTCCATCCTTATTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACACTCTTGTTAATTTT
ATCTCTTCTTAACCCATACTTATTAGGAGACCCTGATAATTTCATTAGAGCTAATCCATTAGTTACTCCCGCGCATATTCAGCCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTACGCTATTCTCCGCTCAATCCCAAATAAACTTGGAGGGGTAATTGCTTTGGTTGCTTCTGTAGCAATTATCATAA
TTTTACCTTTCACTCATGTTTCAAATTTCCGTAGATTAACATTTTATCCACTAAACCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTGTTAAT
TCTTCTAACTTGAATTGGAGCTCGGCCTGTAGAAGAACCCTATGTTGTTACAGGTCAAATTTTAACTGTCACCTATTTTTCCCTTTTTATT
ATTAATCCACTATTACTTATAAGATGAGATAAAATATTAAAAT

>RG15 Cytb
ATGGCAATACCTATACGAAAAATTCATCCTTTATTTAAAATTGTTAATAATTCTCTAATTGACATACCCCTACCTTCAAATATCTCTACTT
TTTGAAATTTTGGATCATTACTAGGTTTATGTTTAGTTATCCAAATTGCTTCTGGTCTATTTTTAGCGATACATTATACGGCTCATATTGA
TCTAGCATTCTCTAGGGTTGCCCACATTTGCCGAGATGTAAACTATGGATGACTACTCCGAACAATACATGCTAATGGGGCATCTTTTTTC
TTTATCTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGAATTTACTATGGTTCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTCCCATGAGGACAAATATCATTTTGAGGAGCAACTGTTATTACTAATCTCTTTTC
AGCTATCCCATACATTGGTACAGACCTTGTACAATGAATCTGAGGGGGATTCTCAGTCGATAATGCTACATTAACTCGATTCTTTACCTTC
CATTTCGTTCTTCCTTTTATTATTGCAGCAATAACTATTATTCATATCTTCTTTTTGCATCAATCGGGTGCTAATAACCCCCTGGGTGTCT
CAAGACAATTAGATAAAGTACCCTTCCATCCTTATTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACACTCTTGTTAATTTT
ATCTCTTCTTAACCCATACTTATTAGGAGACCCTGATAATTTCATTAGAGCTAATCCATTAGTTACTCCCGCGCATATTCAGCCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTACGCTATTCTCCGCTCAATCCCAAATAAACTTGGAGGGGTAATTGCTTTGGTTGCTTCTGTAGCAATTATCATAA
TTTTACCTTTCACTCATGTTTCAAATTTCCGTAGATTAACATTTTATCCACTAAACCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTGTTAAT



TCTTCTAACTTGAATTGGAGCTCGGCCTGTAGAAGAACCCTATGTTGTTACAGGTCAAATTTTAACTGTCACCTATTTTTCCCTTTTTATT
ATTAATCCACTATTACTTATAAGATGAGATAAAATATTAAAAT

>RG16_Cytb
ATGGCAATACCTATACGAAAAATTCATCCTTTATTTAAAATTGTTAATAATTCTCTAATTGACATACCCCTACCTTCAAATATCTCTACTT
TTTGAAATTTTGGATCATTACTAGGTTTATGTTTAGTTATCCAAATTGCTTCTGGTCTATTTTTAGCGATACATTATACGGCTCATATTGA
TCTAGCATTCTCTAGGGTTGCCCACATTTGCCGAGATGTAAACTATGGATGACTACTCCGAACAATACATGCTAATGGGGCATCTTTTTTC
TTTATCTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGAATTTACTATGGTTCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTCCCATGAGGACAAATATCATTTTGAGGAGCAACTGTTATTACTAATCTCTTTTC
AGCTATCCCATACATTGGTACAGACCTTGTACAATGAATCTGAGGGGGATTCTCAGTCGATAATGCTACATTAACTCGATTCTTTACCTTC
CATTTCGTTCTTCCTTTTATTATTGCAGCAATAACTATTATTCACATCTTCTTTTTACATCAATCGGGTGCTAATAACCCCCTGGGTGTCT
CAAGACAATTAGATAAAGTACCCTTCCATCCTTATTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACACTCTTGTTAATTTT
ATCTCTTCTTAACCCATACTTATTAGGAGACCCTGATAATTTCATTAGAGCTAATCCATTAGTTACTCCCGCGCATATTCAGCCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTACGCTATTCTCCGCTCAATCCCAAATAAACTTGGAGGGGTAATTGCTTTGGTTGCTTCTGTAGCAATTATCATAA
TTTTACCTTTCACTCATGTTTCAAATTTCCGTAGATTAACATTTTATCCACTAAACCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTGTTAAT
TCTTCTAACTTGAATTGGAGCTCGGCCTGTAGAAGAACCCTATGTTGTTACAGGTCAAATTTTAACTGTCACCTATTTTTCCCTTTTTATT
ATTAATCCACTATTACTTATAAGATGAGATAAAATATTAAAAT

>RG17 Cytb
ATGGCAATACCTATACGAAAAATTCATCCTTTATTTAAAATTGTTAATAATTCTCTAATTGACATACCCCTACCTTCAAATATCTCTACTT
TTTGAAATTTTGGATCATTACTAGGTTTATGTTTAGTTATCCAAATTGCTTCTGGTCTATTTTTAGCGATACATTATACGGCTCATATTGA
TCTAGCATTCTCTAGGGTTGCCCACATTTGCCGAGATGTAAACTATGGATGACTACTCCGAACAATACATGCTAATGGGGCATCTTTTTTC
TTTATCTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGAATTTACTATGGTTCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTCCCATGAGGACAAATATCATTTTGAGGAGCAACTGTTATTACTAATCTCTTTTC
AGCTATCCCATACATTGGTACAGACCTTGTACAATGAATCTGAGGGGGATTCTCAGTCGATAATGCTACATTAACTCGATTCTTTACCTTC
CATTTCGTTCTTCCTTTTATTATTGCAGCAATAACTATTATTCACATCTTCTTTTTACATCAATCGGGTGCTAATAACCCCCTGGGTGTCT
CAAGACAATTAGATAAAGTACCCTTCCATCCTTATTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACACTCTTGTTAATTTT
ATCTCTTCTTAACCCATACTTATTAGGAGACCCTGATAATTTCATTAGAGCTAATCCATTAGTTACTCCCGCGCATATTCAGCCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTACGCTATTCTCCGCTCAATCCCAAATAAACTTGGAGGGGTAATTGCTTTGGTTGCTTCTGTAGCAATTATCATAA
TTTTACCTTTCACTCATGTTTCAAATTTCCGTAGATTAACATTTTATCCACTAAACCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTGTTAAT
TCTTCTAACTTGAATTGGAGCTCGGCCTGTAGAAGAACCCTATGTTGTTACAGGTCAAATTTTAACTGTCACCTATTTTTCCCTTTTTATT
ATTAATCCACTATTACTTATAAGATGAGATAAAATATTAAAAT

>RG20_Cytb
ATGGCAATACCTATACGAAAAATTCATCCTTTATTTAAAATTGTTAATAATTCTCTAATTGACATACCCCTACCTTCAAATATCTCTACTT
TTTGAAATTTTGGATCATTACTAGGTTTATGTTTAGTTATCCAAATTGCTTCTGGTCTATTTTTAGCGATACATTATACGGCTCATATTGA
TCTAGCATTCTCTAGGGTTGCCCACATTTGCCGAGATGTAAACTATGGATGACTACTCCGAACAATACATGCTAATGGGGCATCTTTTTTC
TTTATCTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGAATTTACTATGGTTCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTCCCATGAGGACAAATATCATTTTGAGGAGCAACTGTTATTACTAATCTCTTTTC
AGCTATCCCATACATTGGTACAGACCTTGTACAATGAATCTGAGGGGGATTCTCAGTCGATAATGCTACATTAACTCGATTCTTTACCTTC
CATTTCGTTCTTCCTTTTATTATTGCAGCAATAACTATTATTCACATCTTCTTTTTACATCAATCGGGTGCTAATAACCCCCTGGGTGTCT
CAAGACAATTAGATAAAGTACCCTTCCATCCTTATTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACACTCTTGTTAATTTT
ATCTCTTCTTAACCCATACTTATTAGGAGACCCTGATAATTTCATTAGAGCTAATCCATTAGTTACTCCCGCGCATATTCAGCCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTACGCTATTCTCCGCTCAATCCCAAATAAACTTGGAGGGGTAATTGCTTTGGTTGCTTCTGTAGCAATTATCATAA
TTTTACCTTTCACTCATGTTTCAAATTTCCGTAGATTAACATTTTATCCACTAAACCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTGTTAAT
TCTTCTAACTTGAATTGGAGCTCGGCCTGTAGAAGAACCCTATGTTGTTACAGGTCAAATTTTAACTGTCACCTATTTTTCCCTTTTTATT
ATTAATCCACTATTACTTATAAGATGAGATAAAATATTAAAAT

>RG21 Cytb
ATGGCAATACCTATACGAAAAATTCATCCTTTATTTAAAATTGTTAATAATTCTCTAATTGACATACCCCTACCTTCAAATATCTCTACTT
TTTGAAATTTTGGATCATTACTAGGTTTATGTTTAGTTATCCAAATTGCTTCTGGTCTATTTTTAGCGATACATTATACGGCTCATATTGA
TCTAGCATTCTCTAGGGTTGCCCACATTTGCCGAGATGTAAACTATGGATGACTACTCCGAACAATACATGCTAATGGGGCATCTTTTTTC
TTTATCTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGAATTTACTATGGTTCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTCCCATGAGGACAAATATCATTTTGAGGAGCAACTGTTATTACTAATCTCTTTTC
AGCTATCCCATACATTGGTACAGACCTTGTACAATGAATCTGAGGGGGATTCTCAGTCGATAATGCTACATTAACTCGATTCTTTACCTTC
CATTTCGTTCTTCCTTTTATTATTGCAGCAATAACTATTATTCACATCTTCTTTTTACATCAATCGGGTGCTAATAACCCCCTGGGTGTCT
CAAGACAATTAGATAAAGTACCCTTCCATCCTTATTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACACTCTTGTTAATTTT
ATCTCTTCTTAACCCATACTTATTAGGAGACCCTGATAATTTCATTAGAGCTAATCCATTAGTTACTCCCGCGCATATTCAGCCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTACGCTATTCTCCGCTCAATCCCAAATAAACTTGGAGGGGTAATTGCTTTGGTTGCTTCTGTAGCAATTATCATAA
TTTTACCTTTCACTCATGTTTCAAATTTCCGTAGATTAACATTTTATCCACTAAACCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTGTTAAT
TCTTCTAACTTGAATTGGAGCTCGGCCTGTAGAAGAACCCTATGTTGTTACAGGTCAAATTTTAACTGTCACCTATTTTTCCCTTTTTATT
ATTAATCCACTATTACTTATAAGATGAGATAAAATATTAAAAT

>RG22 Cytb
ATGGCAATACCTATACGAAAAATTCATCCTTTATTTAAAATTGTTAATAATTCTCTAATTGACATACCCCTACCTTCAAATATCTCTACTT
TTTGAAATTTTGGATCATTACTAGGTTTATGTTTAGTTATCCAAATTGCTTCTGGTCTATTTTTAGCGATACATTATACGGCTCATATTGA
TCTAGCATTCTCTAGGGTTGCCCACATTTGCCGAGATGTAAACTATGGATGACTACTCCGAACAATACATGCTAATGGGGCATCTTTTTTC
TTTATCTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGAATTTACTATGGTTCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTCCCATGAGGACAAATATCATTTTGAGGAGCAACTGTTATTACTAATCTCTTTTC
AGCTATCCCATACATTGGTACAGACCTTGTACAATGAATCTGAGGGGGATTCTCAGTCGATAATGCTACATTAACTCGATTCTTTACCTTC
CATTTCGTTCTTCCTTTTATTATTGCAGCAATAACTATTATTCACATCTTCTTTTTACATCAATCGGGTGCTAATAACCCCCTGGGTGTCT
CAAGACAATTAGATAAAGTACCCTTCCATCCTTATTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTCATTGTTATATTTACACTCTTGTTAATTTT
ATCTCTTCTTAACCCATACTTATTAGGAGACCCTGATAATTTCATTAGAGCTAATCCATTAGTTACTCCCGCGCATATTCAGCCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTACGCTATTCTCCGCTCAATCCCAAATAAACTTGGAGGGGTAATTGCTTTGGTTGCTTCTGTAGCAATTATCATAA
TTTTACCTTTCACTCATGTTTCAAATTTCCGTAGATTAACATTTTATCCACTAAACCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTGTTAAT
TCTTCTAACTTGAATTGGAGCTCGGCCTGTAGAAGAACCCTATGTTGTTACAGGTCAAATTTTAACTGTTACCTATTTTTCCCTTTTTATT
ATTAATCCACTATTACTTATAAGATGAGATAAAATATTAAAAT

>RG23 Cytb
ATGGCAATACCTATACGAAAAATTCATCCTTTATTTAAAATTGTTAATAATTCTCTAATTGACATACCCCTACCTTCAAATATCTCTACTT
TTTGAAATTTTGGATCATTACTAGGTTTATGTTTAGTTATCCAAATTGCTTCTGGTCTATTTTTAGCGATACATTATACGGCTCATATTGA
TCTAGCATTCTCTAGGGTTGCCCACATTTGCCGAGATGTAAACTATGGATGACTACTCCGAACAATACATGCTAATGGGGCATCTTTTTTC
TTTATCTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGAATTTACTATGGTTCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATCTTAT



TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTCCCATGAGGACAAATATCATTTTGAGGAGCAACTGTTATTACTAATCTCTTTTC
AGCTATCCCATACATTGGTACAGACCTTGTACAATGAATCTGAGGGGGATTCTCAGTCGATAATGCTACATTAACTCGATTCTTTACCTTC
CATTTCGTTCTTCCTTTTATTATTGCAGCAATAACTATTATTCACATCTTCTTTTTACATCAATCGGGTGCTAATAACCCCCTGGGTGTCT
CAAGACAATTAGATAAAGTACCCTTCCATCCTTATTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACACTCTTGTTAATTTT
ATCTCTTCTTAACCCATACTTATTAGGAGACCCTGATAATTTCATTAGAGCTAATCCATTAGTTACTCCCGCGCATATTCAGCCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTACGCTATTCTCCGCTCAATCCCAAATAAACTTGGAGGGGTAATTGCTTTGGTTGCTTCTGTAGCAATTATCATAA
TTTTACCTTTCACTCATGTTTCAAATTTCCGTAGATTAACATTTTATCCACTAAACCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTGTTAAT
TCTTCTAACTTGAATTGGAGCTCGGCCTGTAGAAGAACCCTATGTTGTTACAGGTCAAATTTTAACTGTCACCTATTTTTCCCTTTTTATT
ATTAATCCACTATTACTTATAAGATGAGATAAAATATTAAAAT

>RG24_Cytb
ATGGCAATACCTATACGAAAAATTCATCCTTTATTTAAAATTGTTAATAATTCTCTAATTGACATACCCCTACCTTCAAATATCTCTACTT
TTTGAAATTTTGGATCATTACTAGGTTTATGTTTAGTTATCCAAATTGCTTCTGGTCTATTTTTAGCGATACATTATACGGCTCATATTGA
TCTAGCATTCTCTAGGGTTGCCCACATTTGCCGAGATGTAAACTATGGATGACTACTCCGAACAATACATGCTAATGGGGCATCTTTTTTC
TTTATCTGTCTTTATATTCATATTGGTCGAGGAATTTACTATGGTTCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTCCCATGAGGACAAATATCATTTTGAGGAGCAACTGTTATTACTAATCTCTTTTC
AGCTATCCCATACATTGGTACAGACCTTGTACAATGAATCTGAGGGGGATTCTCAGTCGATAATGCTACATTAACTCGATTCTTTACCTTC
CATTTCGTTCTTCCTTTTATTATTGCAGCAATAACTATTATTCACATCTTCTTTTTACATCAATCGGGTGCTAATAACCCCCTGGGTGTCT
CAAGACAATTAGATAAAGTACCCTTCCATCCTTATTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACACTCTTGTTAATTTT
ATCTCTTCTTAACCCATACTTATTAGGAGACCCTGATAATTTCATTAGAGCTAATCCATTAGTTACTCCCGCGCATATTCAGCCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTACGCTATTCTCCGCTCAATCCCAAATAAACTTGGAGGGGTAATTGCTTTGGTTGCTTCTGTAGCAATTATCATAA
TTTTACCTTTCACTCATGTTTCAAATTTCCGTAGATTAACATTTTATCCACTAAACCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTGTTAAT
TCTTCTAACTTGAATTGGAGCTCGGCCTGTAGAAGAACCCTATGTTGTTACAGGTCAAATTTTAACTGTCACCTATTTTTCCCTTTTTATT
ATTAATCCACTATTACTTATAAGATGAGATAAAATATTAAAAT

>RG25 Cytb
ATGGCAATACCTATACGAAAAATTCATCCTTTATTTAAAATTGTTAATAATTCTCTAATTGACATACCCCTACCTTCAAATATCTCTACTT
TTTGAAATTTTGGATCATTACTAGGTTTATGTTTAGTTATCCAAATTGCTTCTGGTCTATTTTTAGCGATACATTATACGGCTCATATTGA
TCTAGCATTCTCTAGGGTTGCCCACATTTGCCGAGATGTAAACTATGGATGACTACTCCGAACAATACATGCTAATGGGGCATCTTTTTTC
TTTATCTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGAATTTACTATGGTTCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTCCCATGAGGACAAATATCATTTTGAGGAGCAACTGTTATTACTAATCTCTTTTC
AGCTATCCCATACATTGGTACAGACCTTGTACAATGAATCTGAGGGGGATTCTCAGTCGATAATGCTACATTAACTCGATTCTTTACCTTC
CATTTCGTTCTTCCTTTTATTATTGCAGCAATAACTATTATTCACATCTTCTTTTTACATCAATCGGGTGCTAATAACCCCCTGGGTGTCT
CAAGACAATTAGATAAAGTACCCTTCCATCCTTATTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACACTCTTGTTAATTTT
ATCTCTTCTTAACCCATACTTATTAGGAGACCCTGATAATTTCATTAGAGCTAATCCATTAGTTACTCCCGCGCATATTCAGCCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTACGCTATTCTCCGCTCAATCCCAAATAAACTTGGAGGGGTAATTGCTTTGGTTGCTTCTGTAGCAATTATCATAA
TTTTACCTTTCACTCATGTTTCAAATTTCCGTAGATTAACATTTTATCCACTAAACCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTGTTAAT
TCTTCTAACTTGAATTGGAGCTCGGCCTGTAGAAGAACCCTATGTTGTTACAGGTCAAATTTTAACTGTCACCTATTTTTCCCTTTTTATT
ATTAATCCACTATTACTTATAAGATGAGATAAAATATTAAAAT

>RG33_Cytb
ATGGCAATACCTATACGAAAAATTCATCCTTTATTTAAAATTGTTAATAATTCTCTAATTGACATACCCCTACCTTCAAATATCTCTACTT
TTTGAAATTTTGGATCATTACTAGGTTTATGTTTAGTTATCCAAATTGCTTCTGGTCTATTTTTAGCGATACATTATACGGCTCATATTGA
TCTAGCATTCTCTAGGGTTGCCCACATTTGCCGAGATGTAAACTATGGATGACTACTCCGAACAATACATGCTAATGGGGCATCTTTTTTC
TTTATCTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGAATTTACTATGGTTCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTCCCATGAGGACAAATATCATTTTGAGGAGCAACTGTTATTACTAATCTCTTTTC
AGCTATCCCGTACATTGGTACAGACCTTGTACAATGAATCTGAGGGGGATTCTCAGTCGATAATGCTACATTAACTCGATTCTTTACCTTC
CATTTCGTTCTTCCTTTTATTATTGCAGCAATAACTATTATTCACATCTTCTTTTTACATCAATCGGGTGCTAATAACCCCCTGGGTGTCT
CAAGACAATTAGATAAAGTACCCTTCCATCCTTATTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACACTCTTGTTAATTTT
ATCTCTTCTTAACCCATACTTATTAGGAGACCCTGATAATTTCATTAGAGCTAATCCATTAGTTACTCCCGCGCATATTCAGCCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTACGCTATTCTCCGCTCAATCCCAAATAAACTTGGAGGGGTAATTGCTTTGGTTGCTTCTGTAGCAATTATCATAA
TTTTACCTTTCACTCATGTTTCAAATTTCCGTAGATTAACATTTTATCCACTAAACCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTGTTAAT
TCTTCTAACTTGAATTGGAGCTCGGCCTGTAGAAGAACCCTATGTTGTTACAGGTCAAATTTTAACTGTCACCTATTTTTCCCTTTTTATT
ATTAATCCACTATTACTTATAAGATGAGATAAAATATTAAAAT

>RG34_Cytb
ATGGCAATACCTATACGAAAAATTCATCCTTTATTTAAAATTGTTAATAATTCTCTAATTGACATACCCCTACCTTCAAATATCTCTACTT
TTTGAAATTTTGGATCATTACTAGGTTTATGTTTAGTTATCCAAATTGCTTCTGGTCTATTTTTAGCGATACATTATACGGCTCATATTGA
TCTAGCATTCTCTAGGGTTGCCCACATTTGCCGAGATGTAAACTATGGATGACTACTCCGAACAATACATGCTAATGGGGCATCTTTTTTC
TTTATCTGTCTTTATATTCATATTGGTCGAGGAATTTACTATGGTTCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTCCCATGAGGACAAATATCATTTTGAGGAGCAACTGTTATTACTAATCTCTTTTC
AGCTATCCCATACATTGGTACAGACCTTGTACAATGAATCTGAGGGGGATTCTCAGTCGATAATGCTACATTAACTCGATTCTTTACCTTC
CATTTCGTTCTTCCTTTTATTATTGCAGCAATAACTATTATTCACATCTTCTTTTTACATCAATCGGGTGCTAATAACCCCCTGGGTGTCT
CAAGACAATTAGATAGAGTACCCTTCCATCCTTATTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACACTCTTGTTAATTTT
ATCTCTTCTTAACCCATACTTATTAGGAGACCCTGATAATTTCATTAGAGCTAATCCATTAGTTACTCCCGCGCATATTCAGCCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTACGCTATTCTCCGCTCAATCCCAAATAAACTTGGAGGGGTAATTGCTTTGGTTGCTTCTGTAGCAATTATCATAA
TTTTACCTTTCACTCATGTTTCAAATTTCCGTAGATTAACATTTTATCCACTAAACCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTGTTAAT
TCTTCTAACTTGAATTGGAGCTCGGCCTGTAGAAGAACCCTATGTTGTTACAGGTCAAATTTTAACTGTCACCTATTTTTCCCTTTTTATT
ATTAATCCACTATTACTTATAAGATGAGATAAAATATTAAAAT

>RG37F_Cytb
ATGGCAATACCTATACGAAAAATTCATCCTTTATTTAAAATTGTTAATAATTCTCTAATTGACATACCCCTACCTTCAAATATCTCTACTT
TTTGAAATTTTGGATCATTACTAGGTTTATGTTTAGTTATCCAAATTGCTTCTGGTCTATTTTTAGCGATACATTATACGGCTCATATTGA
TCTAGCATTCTCTAGGGTTGCCCACATTTGCCGAGATGTAAACTATGGATGACTACTCCGAACAATACATGCTAATGGGGCATCTTTTTTC
TTTATCTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGAATTTACTATGGTTCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTCCCATGAGGACAAATATCATTTTGAGGAGCAACTGTTATTACTAATCTCTTTTC
AGCTATCCCATACATTGGTACAGACCTTGTACAATGAATCTGAGGGGGATTCTCAGTCGATAATGCTACATTAACTCGATTCTTTACCTTC
CATTTCGTTCTTCCTTTTATTATTGCAGCAATAACTATTATTCACATCTTCTTTTTACATCAATCGGGTGCTAATAACCCCCTGGGTGTCT
CAAGACAATTAGATAAAGTACCCTTCCATCCTTATTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACACTCTTGTTAATTTT
ATCTCTTCTTAACCCATACTTATTAGGAGACCCTGATAATTTCATTAGAGCTAATCCATTAGTTACTCCCGCGCATATTCAGCCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTACGCTATTCTCCGCTCAATCCCAAATAAACTTGGAGGGGTAATTGCTTTGGTTGCTTCTGTAGCAATTATCATAA
TTTTACCTTTCACTCATGTTTCAAATTTCCGTAGATTAACATTTTATCCACTAAACCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTGTTAAT



TCTTCTAACTTGAATTGGAGCTCGGCCTGTAGAAGAACCCTATGTTGTTACAGGTCAAATTTTAACTGTCACCTATTTTTCCCTTTTTATT
ATTAATCCACTATTACTTATAAGATGAGATAAAATATTAAAAT

>RG38F Cytb
ATGGCAATACCTATACGAAAAATTCATCCTTTATTTAAAATTGTTAATAATTCTCTAATTGACATACCCCTACCTTCAAATATCTCTACTT
TTTGAAATTTTGGATCATTGCTAGGTTTATGTTTAGTTATCCAAATTGCTTCTGGTCTATTTTTAGCGATACATTATACGGCTCATATTGA
TCTAGCATTCTCTAGGGTTGCCCACATTTGCCGAGATGTAAACTATGGATGACTACTCCGAACAATACATGCTAATGGGGCATCTTTTTTC
TTTATCTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGAATTTACTATGGTTCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTCCCATGAGGACAAATATCATTTTGAGGAGCAACTGTTATTACTAATCTCTTTTC
AGCTATCCCATACATTGGTACAGACCTTGTACAATGAATCTGAGGGGGATTCTCAGTCGATAATGCTACATTAACTCGATTCTTTACCTTC
CATTTCGTTCTTCCTTTTATTATTGCAGCAATAACTATTATTCACATCTTCTTTTTACATCAATCGGGTGCTAGTAACCCCCTGGGTGTCT
CAAGACAATTAGATAAAGTACCCTTCCATCCTTATTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACACTCTTGTTAATTTT
ATCTCTTCTTAACCCATACTTATTAGGAGACCCTGATAATTTCATTAGAGCTAATCCATTAGTTACTCCCGCGCATATTCAGCCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTACGCTATTCTCCGCTCAATCCCAAATAAACTTGGAGGGGTAATTGCTTTGGTTGCTTCTGTAGCAATTATCATAA
TTTTACCTTTCACTCATGTTTCAAATTTCCGTAGATTAACATTTTATCCACTAAACCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTGTTAAT
TCTTCTAACTTGAATTGGAGCTCGGCCTGTAGAAGAACCCTATGTTGTTACAGGTCAAATTTTAACTGTCACCTATTTTTCCCTTTTTATT
ATTAATCCACTATTACTTATAAGATGAGATAAAATATTAAAAT

>RW07g_Cytb
ATGGCAATACCTATACGAAAAATTCATCCTTTATTTAAAATTGTTAATAATTCTCTAATTGACATACCCCTACCTTCAAATATCTCTACTT
TTTGAAATTTTGGATCATTACTAGGTTTATGTTTAGTTATCCAAATTGCTTCTGGTCTATTTTTAGCGATACATTATACGGCTCATATTGA
TCTAGCATTCTCTAGGGTTGCCCACATTTGCCGAGATGTAAACTATGGATGACTACTCCGAACAATACATGCTAATGGGGCATCTTTTTTC
TTTATCTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGAATTTACTATGGTTCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATCTTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTCCCATGAGGACAAATATCATTTTGAGGAGCAACTGTTATTACTAATCTCTTTTC
AGCTATCCCATACATTGGTACAGACCTTGTACAATGAATCTGAGGGGGATTCTCAGTCGATAATGCTACATTAACTCGATTCTTTACCTTC
CATTTCGTTCTTCCTTTTATTATTGCAGCAATAACTATTATTCACATCTTCTTTTTACATCAATCGGGTGCTAATAACCCCCTGGGTGTCT
CAAGACAATTAGATAAAGTACCCTTCCATCCTTATTTTACATTTAAAGATATTGTAGGGTTTATTGTTATATTTACACTCTTGTTAATTTT
ATCTCTTCTTAACCCATACTTATTAGGAGACCCTGATAATTTCATTAGAGCTAATCCATTAGTTACTCCCGCGCATATTCAGCCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTACGCTATTCTCCGCTCAATCCCAAATAAACTTGGAGGGGTAATTGCTTTGGTTGCTTCTGTAGCAATTATCATAA
TTTTACCTTTCACTCATGTTTCAAATTTCCGTAGATTAACATTTTATCCACTAAACCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTGTTAAT
TCTTCTAACTTGAATTGGAGCTCGGCCTGTAGAAGAACCCTATGTTGTTACAGGTCAAATTTTAACTGTCACCTATTTTTCCCTTTTTATT
ATTAATCCACTATTACTTATAAGATGAGATAAAATATTAAAAT

>RV01-Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAACTCACCCTTTATTTAAAATTGTTAATAATTCTTTAATTGATATACCCCTTCCTTCAAATATTTCTACCT
TCTGAAATTTTGGATCTTTACTAGGTTTATGTTTAGTGATCCAAATTGCTACTGGCTTATTTTTAGCAATACACTATACTGCTCATATTGA
CTTAGCATTTTCTAGAGTTGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTATGGATGACTTCTCCGAACAATACACGCTAATGGGGCATCTTTTTTT
TTTATCTGCCTCTATATTCATATTGGACGAGGTATTTATTATGGTTCTTATATAACTTTTCACGCTTGAATAGTAGGAGTAGTTATCCTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTTCCCTGAGGACAAATATCATTTTGAGGAGCTACTGTTATTACTAACCTATTTTC
AGCTATTCCTTATATTGGGACAGACCTTGTTCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAATGCTACACTAACTCGATTTTTTACTTTT
CATTTTGTCCTTCCTTTTATTATTTCAGCAATAACTATTATCCACATCTTTTTTCTTCACCAATCAGGTGCTAATAACCCCTTAGGTGTTT
CAAGACAACTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTTACATTTAAAGACATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
GTCTCTTCTTAACCCTTATCTTTTAGGAGACCCTGATAATTTCATCAGAGCTAATCCATTAGTCACTCCTGCTCATATTCAACCAGAATGA
TACTTCTTATTTGCCTATGCTATTCTCCGGTCAATTCCAAATAAACTTGGAGGAGTAATTGCTCTAGTTGCTTCAGTAGCGATTATTATAA
TTTTACCTTTTACTCATACTTCAAATTTTCGAAGATTGACATTCTACCCCTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTATTAAT
TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTGGAAGAACCTTATGTAATTACAGGACAAATCTTAACTATTACTTACTTTTCTCTATTTATT
ATTAACCCTTTACTACTTATAAGTTGAGATAAAATATTAAAAT

>RV02-Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAACTCACCCTTTATTTAAAATTGTTAATAATTCTTTAATTGATATACCCCTTCCTTCAAATATTTCTACCT
TCTGAAATTTTGGATCTTTACTAGGTTTATGTTTAGTGATCCAAATTGCTACTGGCTTATTTTTAGCAATACACTATACTGCTCATATTGA
CTTAGCATTTTCTAGAGTTGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTATGGATGACTTCTCCGAACAATACACGCTAATGGGGCATCTTTTTTT
TTTATCTGCCTCTATATTCATATTGGACGAGGTATTTATTATGGTTCTTATATAACTTTTCACGCTTGAATAGTAGGAGTAGTTATCCTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTTCCCTGAGGACAAATATCATTTTGAGGAGCTACTGTTATTACTAACCTATTTTC
AGCTATTCCTTATATTGGGACAGACCTTGTTCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAATGCTACACTAACTCGATTTTTTACTTTT
CATTTTGTCCTTCCTTTTATTATTTCAGCAATAACTATTATCCACATCTTTTTTCTTCATCAATCAGGTGCTAATAACCCCTTAGGTGTTT
CAAGACAACTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTTACATTTAAAGACATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
GTCTCTTCTTAACCCTTATCTTTTAGGAGACCCTGATAATTTCATCAGAGCTAATCCATTAGTCACTCCTGCTCATATTCAACCAGAATGA
TACTTCTTATTTGCCTATGCTATTCTCCGGTCAATTCCAAATAAACTTGGAGGAGTAATTGCTCTAGTTGCTTCAGTAGCGATTATTATAA
TTTTACCTTTTACTCATACTTCAAATTTTCGAAGATTGACATTCTACCCCTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTATTAAT
TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTGGAAGAACCTTATGTAATTACAGGACAAATCTTAACTATTACTTACTTTTCTCTATTTATT
ATTAACCCTTTACTACTTATAAGTTGAGATAAAATATTAAAAT

>RV11-Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAACTCACCCTTTATTTAAAATTGTTAATAATTCTTTAATTGATATACCCCTTCCTTCAAATATTTCTACCT
TCTGAAATTTTGGATCTTTATTAGGTTTATGTTTAGTGATCCAAATTGCTACTGGCTTATTTTTAGCAATACACTATACTGCTCATATTGA
CTTAGCATTTTCTAGAGTTGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTATGGATGACTTCTCCGAACAATACACGCTAATGGGGCATCTTTTTTT
TTTATCTGCCTCTATATTCATATTGGACGAGGTATTTATTATGGTTCTTATATAACTTTTCACGCTTGAATAGTAGGAGTAGTTATCCTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTTCCCTGAGGACAAATATCATTTTGAGGAGCTACTGTTATTACTAACCTATTTTC
AGCTATTCCTTATATTGGGACAGACCTTGTTCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAATGCTACACTAACTCGATTTTTTACTTTT
CATTTTGTCCTTCCTTTTATTATTTCAGCAATAACTATTATCCACATCTTTTTTCTTCACCAATCAGGTGCTAATAACCCCTTAGGTGTTT
CAAGACAACTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTTACATTTAAAGACATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
GTCTCTTCTTAACCCTTATCTTTTAGGAGACCCTGATAATTTCATCAGAGCTAATCCATTAGTCACTCCTGCTCATATTCAACCAGAATGA
TACTTCTTATTTGCCTATGCTATTCTCCGGTCAATTCCAAATAAACTTGGAGGAGTAATTGCTCTAGTTGCTTCAGTAGCGATTATTATAA
TTTTACCTTTTACTCATACTTCAAATTTTCGAAGATTGACATTCTACCCCTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTATTAAT
TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTGGAAGAACCTTATGTAATTACAGGACAAATCTTAACTATTACTTACTTTTCTCTATTTATT
ATTAACCCTTTACTACTTATAAGTTGAGATAAAATATTAAAAT

>RV12-Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAACTCACCCTTTATTTAAAATTGTTAATAATTCTTTAATTGATATACCCCTTCCTTCAAATATTTCTACCT
TCTGAAATTTTGGATCTTTACTAGGTTTATGTTTAGTGATCCAAATTGCTACTGGCTTATTTTTAGCAATACACTATACTGCTCATATTGA
CTTAGCATTTTCTAGAGTTGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTATGGATGACTTCTCCGAACAATACACGCTAATGGGGCATCTTTTTTT
TTTATCTGCCTCTATATTCATATTGGACGAGGTATTTATTATGGTTCTTATATAACTTTTCACGCTTGAATAGTAGGAGTAGTTATCCTAT



TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTTCCCTGAGGACAAATATCATTTTGAGGAGCTACTGTTATTACTAACCTATTTTC
AGCTATTCCTTATATTGGGACAGACCTTGTTCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAATGCTACACTAACTCGATTTTTTACTTTT
CATTTTGTCCTTCCTTTTATTATTTCAGCAATAACTATTATCCACATCTTTTTTCTTCACCAATCAGGTGCTAATAACCCCTTAGGTGTTT
CAAGACAACTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTTACATTTAAAGACATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
GTCTCTTCTTAACCCTTATCTTTTAGGAGACCCTGATAATTTCATCAGAGCTAATCCATTAGTCACTCCTGCTCATATTCAACCAGAATGA
TACTTCTTATTTGCCTATGCTATTCTCCGGTCAATTCCAAATAAACTTGGAGGAGTAATTGCTCTAGTTGCTTCAGTAGCGATTATTATAA
TTTTACCTTTTACTCATACTTCAAATTTTCGAAGATTGACATTCTACCCCTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTATTAAT
TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTGGAAGAACCTTATGTAATTACAGGACAAATCTTAACTATTACTTACTTTTCTCTATTTATT
ATTAACCCTTTACTACTTATAAGTTGAGATAAAATATTAAAAT

>RV13-Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAACTCACCCTTTATTTAAAATTGTTAATAATTCTTTAATTGATATACCCCTTCCTTCAAATATTTCTACCT
TCTGAAATTTTGGATCTTTACTAGGTTTATGTTTAGTGATCCAAATTGCTACTGGCTTATTTTTAGCAATACACTATACTGCTCATATTGA
CTTAGCATTTTCTAGAGTTGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTATGGATGACTTCTCCGAACAATACACGCTAATGGGGCATCTTTTTTT
TTTATCTGCCTCTATATTCATATTGGACGAGGTATTTATTATGGTTCTTATATAACTTTTCACGCTTGAATAGTAGGAGTAGTTATCCTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTTCCCTGAGGACAAATATCATTTTGAGGAGCTACTGTTATTACTAACCTATTTTC
AGCTATTCCTTATATTGGGACAGACCTTGTTCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAATGCTACACTAACTCGATTTTTTACTTTT
CATTTTGTCCTTCCTTTTATTATTTCAGCAATAACTATTATCCACATCTTTTTTCTTCACCAATCAGGTGCTAATAACCCCTTAGGTGTTT
CAAGACAACTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTTACATTTAAAGACATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
GTCTCTTCTTAACCCTTATCTTTTAGGAGACCCTGATAATTTCATCAGAGCTAATCCATTAGTCACTCCTGCTCATATTCAACCAGAATGA
TACTTCTTATTTGCCTATGCTATTCTCCGGTCAATTCCAAATAAACTTGGAGGAGTAATTGCTCTAGTTGCTTCAGTAGCGATTATTATAA
TTTTACCTTTTACTCATACTTCAAATTTTCGAAGATTGACATTCTACCCCTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTATTAAT
TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTGGAAGAACCTTATGTAATTACAGGACAAATCTTAACTATTACTTACTTTTCTCTATTTATT
ATTAACCCTTTACTACTTATAAGTTGAGATAAAATATTAAAAT

>TV02-Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAACTCACCCTTTATTTAAAATTGTTAATAATTCTTTAATTGATATACCCCTTCCTTCAAATATTTCTACCT
TCTGAAATTTTGGATCTTTACTAGGTTTATGTTTAGTGATCCAAATTGCTACTGGCTTATTTTTAGCAATACACTATACTGCTCATATTGA
CTTAGCATTTTCTAGAGTTGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTATGGATGACTTCTCCGAACAATACACGCTAATGGGGCATCTTTTTTT
TTTATCTGCCTCTATATTCATATTGGACGAGGTATTTATTATGGTTCTTATATAACTTTTCACGCTTGAATAGTAGGAGTAGTTATCCTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTTCCCTGAGGACAAATATCATTTTGAGGAGCTACTGTTATTACTAACCTATTTTC
AGCTATTCCTTATATTGGGACAGACCTTGTTCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAATGCTACACTAACTCGATTTTTTACTTTT
CATTTTGTCCTTCCTTTTATTATTTCAGCAATAACTATTATCCACATCTTTTTTCTTCACCAATCAGGTGCTAATAACCCCTTAGGTGTTT
CAAGACAACTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTTACATTTAAAGACATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
GTCTCTTCTTAACCCTTATCTTTTAGGAGACCCTGATAATTTCATCAGAGCTAATCCATTAGTCACTCCTGCTCATATTCAACCAGAATGA
TACTTCTTATTTGCCTATGCTATTCTCCGGTCAATTCCAAATAAACTTGGAGGAGTAATTGCTCTAGTTGCTTCAGTAGCGATTATTATAA
TTTTACCTTTTACTCATACTTCAAATTTTCGAAGATTGACATTCTACCCCTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTATTAAT
TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTGGAAGAACCTTATGTAATTACAGGACAAATCTTAACTATTACTTACTTTTCTCTATTTATT
ATTAACCCTTTACTACTTATAAGTTGAGATAAAATATTAAAAT

>TV03-Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAACTCACCCTTTATTTAAAATTGTTAATAATTCTCTAATTGATATACCCCTTCCTTCAAATATTTCTACCT
TCTGAAATTTTGGATCTTTACTAGGTTTATGTTTAGTGATCCAAATTGCTACTGGCTTATTTTTAGCAATACACTATACTGCTCATATTGA
CTTAGCATTTTCTAGAGTTGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTATGGATGACTTCTCCGAACAATACACGCTAATGGGGCATCTTTTTTT
TTTATCTGCCTCTATATTCATATTGGGCGAGGTATTTATTATGGTTCTTATATAACTTTTCACGCTTGAATAGTAGGAGTAGTTATCCTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTTCCCTGAGGACAAATATCATTTTGAGGAGCTACTGTTATTACTAATCTATTTTC
AGCTATTCCTTATATTGGGACAGACCTTGTTCAATGAATTTGAGGTGGGTTTTCAGTTGATAACGCTACACTAACTCGATTTTTTACTTTT
CATTTTGTCCTTCCTTTTATTATTTCAGCAATAACTATTATCCACATCTTTTTTCTTCACCAATCACGTGCTAATAACCCCTTAGGTGTTT
CAAGACAACTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTTACATTTAAAGACATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
GTCTCTTCTTAACCCTTATCTTTTAGGAGACCCTGATAATTTCATCAGAGCTAATCCATTAGTCACTCCTGCTCATATCCAACCAGAATGA
TACTTCTTATTTGCCTATGCTATTCTCCGATCAATTCCAAATAAACTTGGAGGAGTAATTGCTCTAGTTGCTTCAGTAGCAATTATTATAA
TTTTACCTTTTACTCATACTTCAAATTTTCGAAGATTGACATTCTACCCCTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTATTAAT
TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTGGAAGAACCTTATGTAATTACAGGACAAATCTTAACTATTACTTACTTTTCTCTATTTATT
ATTAACCCTTTACTACTTATAAGTTGAGATAAAATATTAAAAT

>TV04-Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAACTCACCCTTTATTTAAAATTGTTAATAATTCTTTAATTGATATACCCCTTCCTTCAAATATTTCTACCT
TCTGAAATTTTGGATCTTTACTAGGTTTATGTTTAGTGATCCAAATTGCTACTGGCTTATTTTTAGCAATACACTATACTGCTCATATTGA
CTTAGCATTTTCTAGAGTTGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTATGGATGACTTCTCCGAACAATACACGCTAATGGGGCATCTTTTTTT
TTTATCTGCCTCTATATTCATATTGGACGAGGTATTTATTATGGTTCTTATATAACTTTTCACGCTTGAATAGTAGGAGTAGTTATCCTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTTCCCTGAGGACAAATATCATTTTGAGGAGCTACTGTTATTACTAACCTATTTTC
AGCTATTCCTTATATTGGGACAGACCTTGTTCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAATGCTACACTAACTCGATTTTTTACTTTT
CATTTTGTCCTTCCTTTTATTATTTCAGCAATAACTATTATCCACATCTTTTTTCTTCACCAATCAGGTGCTAATAACCCCTTAGGTGTTT
CAAGACAACTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTTACATTTAAAGACATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
GTCTCTTCTTAACCCTTATCTTTTAGGAGACCCTGATAATTTCATCAGAGCTAATCCATTAGTCACTCCTGCTCATATTCAACCAGAATGA
TACTTCTTATTTGCCTATGCTATTCTCCGGTCAATTCCAAATAAACTTGGAGGAGTAATTGCTCTAGTTGCTTCAGTAGCGATTATTATAA
TTTTACCTTTTACTCATACTTCAAATTTTCGAAGATTGACATTCTACCCCTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTATTAAT
TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTGGAAGAACCTTATGTAATTACAGGACAAATCTTAACTATTACTTACTTTTCTCTATTTATT
ATTAACCCTTTACTACTTATAAGTTGAGATAAAATATTAAAAT

>TV05-Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAACTCACCCTTTATTTAAAATTGGTAATAATTCTTTAATTGATATACCCCTTCCTTCAAATATTTCTACCT
TCTGAAATTTTGGATCTTTACTAGGTTTATGTTTAGTGATCCAAATTGCTACTGGCTTATTTTTAGCAATACACTATACTGCTCATATTGA
CTTAGCATTTTCTAGAGTTGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTATGGATGACTTCTCCGAACAATACACGCTAATGGGGCATCTTTTTTT
TTTATCTGCCTCTATATTCATATTGGACGAGGTATTTATTATGGTTCTTATATAACTTTTCACGCTTGAATAGTAGGAGTAGTTATCCTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTTCCCTGAGGACAAATATCATTTTGAGGAGCTACTGTTATTACTAACCTATTTTC
AGCTATTCCTTATATTGGGACAGACCTTGTTCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAATGCTACACTAACTCGATTTTTTACTTTT
CATTTTGTCCTTCCTTTTATTATTTCAGCAATAACTATTATCCACATCTTTTTTCTTCACCAATCAGGTGCTAATAACCCCTTAGGTGTTT
CAAGACAACTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTTACATTTAAAGACATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
GTCTCTTCTTAACCCTTATCTTTTAGGAGACCCTGATAATTTCATCAGAGCTAATCCATTAGTCACTCCTGCTCATATTCAACCAGAATGA
TACTTCTTATTTGCCTATGCTATTCTCCGGTCAATTCCAAATAAACTTGGAGGAGTAATTGCTCTAGTTGCTTCAGTAGCGATTATTATAA
TTTTACCTTTTACTCATACTTCAAATTTTCGAAGATTGACATTCTACCCCTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTATTAAT



TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTGGAAGAACCTTATGTAATTACAGGACAAATCTTAACTATTTCTTACTTTTCTCTATTTATT
ATTAACCCTTTACTACTTATAAGTTGAGATAAAATATTAAAAT

>TV06-Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAACTCACCCTTTATTTAAAATTGTTAATAATTCTTTAATTGATATACCCCTTCCTTCAAATATTTCTACCT
TCTGAAATTTTGGATCTTTACTAGGTTTATGTTTAGTGATCCAAATTGCTACTGGCTTATTTTTAGCAATACACTATACTGCTCATATTGA
CTTAGCATTTTCTAGAGTTGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTATGGATGACTTCTCCGAACAATACACGCTAATGGGGCATCTTTTTTT
TTTATCTGCCTCTATATTCATATTGGACGAGGTATTTATTATGGTTCTTATATAACTTTTCACGCTTGAATAGTAGGAGTAGTTATCCTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTTCCCTGAGGACAAATATCATTTTGAGGAGCTACTGTTATTACTAACCTATTTTC
AGCTATTCCTTATATTGGGACAGACCTTGTTCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAATGCTACACTAACTCGATTTTTTACTTTT
CATTTTGTCCTTCCTTTTATTATTTCAGCAATAACTATTATCCACATCTTTTTTCTTCACCAATCAGGTGCTAATAACCCCTTAGGTGTTT
CAAGACAACTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTTACATTTAAAGACATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
GTCTCTTCTTAACCCTTATCTTTTAGGAGACCCTGATAATTTCATCAGAGCTAATCCATTAGTCACTCCTGCTCATATTCAACCAGAATGA
TACTTCTTATTTGCCTATGCTATTCTCCGGTCAATTCCAAATAAACTTGGAGGAGTAATTGCTCTAGTTGCTTCAGTAGCGATTATTATAA
TTTTACCTTTTACTCATACTTCAAATTTTCGAAGATTGACATTCTACCCCTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTATTAAT
TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTGGAAGAACCTTATGTAATTACAGGACAAATCTTAACTATTACTTACTTTTCTCTATTTATT
ATTAACCCTTTACTACTTATAAGTTGAGATAAAATATTAAAAT

>RV27 Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAACTCACCCTTTATTTAAAATTGTTAATAATTCTTTAATTGATATACCCCTTCCTTCAAATATTTCTACCT
TCTGAAATTTTGGATCTTTACTAGGTTTATGTTTAGTGATCCAAATTGCTACTGGCTTATTTTTAGCAATACACTATACTGCTCATATTGA
CTTAGCATTTTCTAGAGTTGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTATGGATGACTTCTCCGAACAATACACGCTAATGGGGCATCTTTTTTT
TTTATCTGCCTCTATATTCATATTGGACGAGGTATTTATTATGGTTCTTATATAACTTTTCACGCTTGAATAGTAGGAGTAGTTATCCTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTTCCCTGAGGACAAATATCATTTTGAGGAGCTACTGTTATTACTAACCTATTTTC
AGCTATTCCTTATATTGGGACAGACCTTGTTCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAATGCTACACTAACTCGATTTTTTACTTTT
CATTTTGTCCTTCCTTTTATTATTTCAGCAATAACTATTATCCACATCTTTTTTCTTCACCAATCAGGTGCTAATAACCCCTTAGGTGTTT
CAAGACAACTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTTACATTTAAAGACATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
GTCTCTTCTTAACCCTTATCTTTTAGGAGACCCTGATAATTTCATCAGAGCTAATCCATTAGTCACTCCTGCTCATATTCAACCAGAATGA
TACTTCTTATTTGCCTATGCTATTCTCCGGTCAATTCCAAATAAACTTGGAGGAGTAATTGCTCTAGTTGCTTCAGTAGCGATTATTATAA
TTTTACCTTTTACTCATACTTCAAATTTTCGAAGATTGACATTCTACCCCTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTATTAAT
TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTGGAAGAACCTTATGTAATTACAGGACAAATCTTAACTATTACTTACTTTTCTCTATTTATT
ATTAACCCTTTACTACTTATAAGTTGAGATAAAATATTAAAAT

>RV28_Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAACTCACCCTTTATTTAAAATTGTTAATAATTCTTTAATTGATATACCCCTTCCTTCAAATATTTCTACCT
TCTGAAATTTTGGATCTTTACTAGGTTTATGTTTAGTGATCCAAATTGCTACTGGCTTATTTTTAGCAATACACTATACTGCTCATATTGA
CTTAGCATTTTCTAGAGTTGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTATGGATGACTTCTCCGAACAATACACGCTAATGGGGCATCTTTTTTT
TTTATCTGCCTCTATATTCATATTGGACGAGGTATTTATTATGGTTCTTATATAACTTTTCACGCTTGAATAGTAGGAGTAGTTATCCTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTTCCCTGAGGACAAATATCATTTTGAGGAGCTACTGTTATTACTAACCTATTTTC
AGCTATTCCTTATATTGGGACAGACCTTGTTCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAATGCTACACTAACTCGATTTTTTACTTTT
CATTTTGTCCTTCCTTTTATTATTTCAGCAATAACTATTATCCACATCTTTTTTCTTCACCAATCAGGTGCTAATAACCCCTTAGGTGTTT
CAAGACAACTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTTACATTTAAAGACATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
GTCTCTTCTTAACCCTTATCTTTTAGGAGACCCTGATAATTTCATCAGAGCTAATCCATTAGTCACTCCTGCTCATATTCAACCAGAATGA
TACTTCTTATTTGCCTATGCTATTCTCCGGTCAATTCCAAATAAACTTGGAGGAGTAATTGCTCTAGTTGCTTCAGTAGCGATTATTATAA
TTTTACCTTTTACTCATACTTCAAATTTTCGAAGATTGACATTCTACCCCTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTATTAAT
TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTGGAAGAACCTTATGTAATTACAGGACAAATCTTAACTATTACTTACTTTTCTCTATTTATT
ATTAACCCTTTACTACTTATAAGTTGAGATAAAATATTAAAAT

>RV29-Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAACTCACCCTTTATTTAAAATTGTTAATAATTCTCTAATTGATATACCCCTTCCTTCAAATATTTCTACCT
TCTGAAATTTTGGATCTTTACTAGGTTTATGTTTAGTGATCCAAATTGCTACTGGCTTATTTTTAGCAATACACTATACTGCTCATATTGA
CTTAGCATTTTCTAGAGTTGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTATGGATGACTTCTCCGAACAATACACGCTAATGGGGCATCTTTTTTT
TTTATCTGCCTCTATATTCATATTGGGCGAGGTATTTATTATGGTTCTTATATAACTTTTCACGCTTGAATAGTAGGAGTAGTTATCCTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTTCCCTGAGGACAAATATCATTTTGAGGAGCTACTGTTATTACTAATCTATTTTC
AGCTATTCCTTATATTGGGACAGACCTTGTTCAATGAATTTGAGGTGGGTTTTCAGTTGATAACGCTACACTAACTCGATTTTTTACTTTT
CATTTTGTCCTTCCTTTTATTATTTCAGCAATAACTATTATCCACATCTTTTTTCTTCACCAATCAGGTGCTAATAACCCCTTAGGTGTTT
CAAGACAACTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTTACATTTAAAGACATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
GTCTCTTCTTAACCCTTATCTTTTAGGAGACCCTGATAATTTCATCAGAGCTAATCCATTAGTCACTCCTGCTCATATCCAACCAGAATGA
TACTTCTTATTTGCCTATGCTATTCTCCGATCAATTCCAAATAAACTTGGAGGAGTAATTGCTCTAGTTGCTTCAGTAGCAATTATTATAA
TTTTACCTTTTACTCATACTTCAAATTTTCGAAGATTGACATTCTACCCCTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTATTAAT
TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTGGAAGAACCTTATGTAATTACAGGACAAATCTTAACTATAACTTACTTTTCTCTATTTATT
ATTAACCCTTTACTACTTATAAGTTGAGATAAAATATTAAAAT

>RV31-Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAACTCACCCTTTATTTAAAATTGTTAATAATTCTTTAATTGATATACCCCTTCCTTCAAATATTTCTACCT
TCTGAAATTTTGGATCTTTACTAGGTTTATGTTTAGTGATCCAAATTGCTACTGGCTTATTTTTAGCAATACACTATACTGCTCATATTGA
CTTAGCATTTTCTAGAGTTGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTATGGATGACTTCTCCGAACAATACACGCTAATGGGGCATCTTTTTTT
TTTATCTGCCTCTATATTCATATTGGACGAGGTATTTATTATGGTTCTTATATAACTTTTCACGCTTGAATAGTAGGAGTAGTTATCCTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTTCCCTGAGGACAAATATCATTTTGAGGAGCTACTGTTATTACTAACCTATTTTC
AGCTATTCCTTATATTGGGACAGACCTTGTTCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAATGCTACACTAACTCGATTTTTTACTTTT
CATTTTGTCCTTCCTTTTATTATTTCAGCAATAACTATTATCCACATCTTTTTTCTTCACCAATCAGGTGCTAATAACCCCTTAGGTGTTT
CAAGACAACTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTTACATTTAAAGACATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
GTCTCTTCTTAACCCTTATCTTTTAGGAGACCCTGATAATTTCATCAGAGCTAATCCATTAGTCACTCCTGCTCATATTCAACCAGAATGA
TACTTCTTATTTGCCTATGCTATTCTCCGGTCAATTCCAAATAAACTTGGAGGAGTAATTGCTCTAGTTGCTTCAGTAGCGATTATTATAA
TTTTACCTTTTACTCATACTTCAAATTTTCGAAGATTGACATTCTACCCCTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTATTAAT
TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTGGAAGAACCTTATGTAATTACAGGACAAATCTTAACTATTACTTACTTTTCTCTATTTATT
ATTAACCCTTTACTACTTATAAGTTGAGATAAAATATTAAAAT

>TV09 Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAACTCACCCTTTATTTAAAATTGTTAATAATTCTTTAATTGATATACCCCTTCCTTCAAATATTTCTACCT
TCTGAAATTTTGGATCTTTACTAGGTTTATGTTTAGTGATCCAAATTGCTACTGGCTTATTTTTAGCAATACACTATACTGCTCATATTGA
CTTAGCATTTTCTAGAGTTGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTATGGATGACTTCTCCGAACAATACACGCTAATGGGGCATCTTTTTTT
TTTATCTGCCTCTATATTCATATTGGACGAGGTATTTATTATGGTTCTTATATAACTTTTCACGCTTGAATAGTAGGAGTAGTTATCCTAT



TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTTCCCTGAGGACAAATATCATTTTGAGGAGCTACTGTTATTACTAACCTATTTTC
AGCTATTCCTTATATTGGGACAGACCTTGTTCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAATGCTACACTAACTCGATTTTTTACTTTT
CATTTTGTCCTTCCTTTTATTATTTCAGCAATAACTATTATCCACATCTTTTTTCTTCACCAATCAGGTGCTAATAACCCCTTAGGTGTTT
CAAGACAACTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTTACATTTAAAGACATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
GTCTCTTCTTAACCCTTATCTTTTAGGAGACCCTGATAATTTCATCAGAGCTAATCCATTAGTCACTCCTGCTCATATTCAACCAGAATGA
TACTTCTTATTTGCCTATGCTATTCTCCGGTCAATTCCAAATAAACTTGGAGGAGTAATTGCTCTAGTTGCTTCAGTAGCGATTATTATAA
TTTTACCTTTTACTCATACTTCAAATTTTCGAAGATTGACATTCTACCCCTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTATTAAT
TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTGGAAGAACCTTATGTAATTACAGGACAAATCTTAACTATTACTTACTTTTCTCTATTTATT
ATTAACCCTTTACTACTTATAAGTTGAGATAAAATATTAAAAT

>TV13-Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAACTCACCCTTTATTTAAAATTGTTAATAATTCTTTAATTGATATACCCCTTCCTTCAAATATTTCTACCT
TCTGAAATTTTGGATCTTTACTAGGTTTATGTTTAGTGATCCAAATTGCTACTGGCTTATTTTTAGCAATACACTATACTGCTCATATTGA
CTTAGCATTTTCTAGAGTTGCTCATATTTGCCGAGATGTAAATTATGGATGACTTCTCCGAACAATACACGCTAATGGGGCATCTTTTTTT
TTTATCTGCCTCTATATTCATATTGGACGAGGTATTTATTATGGTTCTTATATAACTTTTCACGCTTGAATAGTAGGAGTAGTTATCCTAT
TTATAGTTATAGCAACAGCTTTTTTAGGTTATGTTCTTCCCTGAGGACAAATATCATTTTGAGGAGCTACTGTTATTACTAACCTATTTTC
AGCTATTCCTTATATTGGGACAGACCTTGTTCAATGAATTTGAGGTGGATTTTCAGTTGATAATGCTACACTAACTCGATTTTTTACTTTT
CATTTTGTCCTTCCTTTTATTATTTCAGCAATAACTATTATCCACATCTTTTTTCTTCACCAATCAGGTGCTAATAACCCCTTAGGTGTTT
CAAGACAACTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTTACATTTAAAGACATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
GTCTCTTCTTAACCCTTATCTTTTAGGAGACCCTGATAATTTCATCAGAGCTAATCCATTAGTCACTCCTGCTCATATTCAACCAGAATGA
TACTTCTTATTTGCCTATGCTATTCTCCGGTCAATTCCAAATAAACTTGGAGGAGTAATTGCTCTAGTTGCTTCAGTAGCGATTATTATAA
TTTTACCTTTTACTCATACTTCAAATTTTCGAAGATTGACATTCTACCCCTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTATTAAT
TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTGGAAGAACCTTATGTAATTACAGGACAAATCTTAACTATTACTTACTTTTCTCTATTTATT
ATTAACCCTTTACTACTTATAAGTTGAGATAAAATATTAAAAT

>RWO3_Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAGTTCATCCTTTATTCAAAATCGTAAATAATTCTTTAATTGATATACCTCTTCCTTCAAATATTTCTACTT
TCTGAAATTTTGGATCTCTTCTAGGTTTATGTTTAATTATTCAAATCGCCACAGGTCTGTTTTTAGCAATGCACTATACTGCCCATATTGA
CTTAGCATTCTCTAGAGTAGCACATATCTGTCGAGACGTAAATTATGGGTGACTCCTTCGTACAATACATGCTAATGGGGCCTCTTTTTTT
TTTATTTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGTATTTATTATGGATCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATTTTAT
TTATAGTCATAGCAACAGCTTTTCTAGGCTATGTTCTCCCATGGGGACAAATATCATTCTGAGGTGCTACTGTGATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCGTATATTGGAACAGATCTTGTCCAATGAATCTGAGGGGGCTTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGCTTTTTCACTTTT
CATTTTGTCCTTCCCTTTATCATTGCAGCAATAACTATTATCCATATTTTTTTCCTACATCAATCCGGTGCTAATAACCCTCTAGGTGTTT
CAAGACAATTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTCACATTTAAAGATATTGTAGGATTTATTGTGATATTTACACTTCTATTAATTTT
ATCTCTTCTTAATCCATACCTATTAGGTGACCCTGATAATTTTATTAGAGCCAATCCACTAGTTACTCCTGCCCATATTCAACCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTATGCAATCCTACGATCAATCCCAAATAAGCTTGGAGGAGTAATCGCCCTAGTTGCTTCGGTAGCAATTATTATAA
TTCTACCTTTTACCCATACTTCAAATTTCCGAAGTCTAACATTTTATCCTTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTACTAAT
TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTAGAAGAACCTTATGTTATTACAGGTCAAATTTTAACTATTACTTATTTTTCTCTATTTATT
ATTAATCCATTATTACTTATAAGCTGAGATAAAATATTAAAAT

>RW04_Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAGTTCATCCTTTATTCAAAATCGTAAATAATTCTTTAATTGATATACCTCTTCCTTCAAATATTTCTACTT
TCTGAAATTTTGGATCTCTTCTAGGTTTATGTTTAATTATTCAAATCGCCACAGGTCTGTTTTTAGCAATGCACTATACTGCCCATATTGA
CTTAGCATTCTCTAGAGTAGCACATATCTGTCGAGACGTAAATTATGGGTGACTCCTTCGTACAATACATGCTAATGGGGCCTCTTTTTTT
TTTATTTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGTATTTATTATGGATCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATTTTAT
TTATAGTCATAGCAACAGCTTTTCTAGGCTATGTTCTCCCATGGGGACAAATATCATTCTGAGGTGCTACTGTGATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCGTATATTGGAACAGATCTTGTCCAATGAATCTGAGGAGGCTTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGCTTTTTCACTTTT
CATTTTGTCCTTCCCTTTATCATTGCAGCAATAACTATTATCCATATTTTTTTCCTACATCAATCCGGTGCTAATAACCCTCTAGGTGTTT
CAAGACAATTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTCACATTTAAAGATATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
ATCTCTTCTTAATCCATACCTATTAGGTGACCCTGATAATTTTATTAGAGCCAATCCACTAGTTACTCCTGCCCATATTCAACCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTATGCAATCCTACGATCAATCCCAAATAAGCTTGGAGGAGTAATCGCCCTAGTTGCTTCGGTAGCAATTATTATAA
TTCTACCTTTTACCCATACTTCAAATTTCCGAAGTCTAACATTTTATCCTTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTACTAAT
TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTAGAAGAACCTTATGTTATTACAGGTCAAATTTTAACTATTACTTATTTTTCTCTATTTATT
ATTAATCCATTATTACTTATAAGCTGAGATAAAATATTAAAAT

>RW08_Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAGTTCATCCTTTATTCAAAATCGTAAATAATTCTTTAATTGATATACCTCTTCCTTCAAATATTTCTACTT
TCTGAAATTTTGGATCTCTTCTAGGTTTATGTTTAATTATTCAAATCGCCACAGGTCTGTTTTTAGCAATGCACTATACTGCCCATATTGA
CTTAGCATTCTCTAGAGTAGCACATATCTGTCGAGACGTAAATTATGGGTGACTCCTTCGTACAATACATGCTAATGGGGCCTCTTTTTTT
TTTATTTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGTATTTATTATGGATCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATTTTAT
TTATAGTCATAGCAACAGCTTTTCTAGGCTATGTTCTCCCATGGGGACAAATATCATTCTGAGGTGCTACTGTGATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCGTATATTGGAACAGATCTTGTCCAATGAATCTGAGGAGGCTTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGCTTTTTCACTTTT
CATTTTGTCCTTCCCTTTATCATTGCAGCAATAACTATTATCCATATTTTTTTCCTACATCAATCCGGTGCTAATAACCCTCTAGGTGTTT
CAAGACAATTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTCACATTTAAAGATATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
ATCTCTTCTTAATCCATACCTATTAGGTGACCCTGATAATTTTATTAGAGCCAATCCACTAGTTACTCCTGCCCATATTCAACCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTATGCAATCCTACGATCAATCCCAAATAAGCTTGGAGGAGTAATCGCCCTAGTTGCTTCGGTAGCAATTATTATAA
TTCTACCTTTTACCCATACTTCAAATTTCCGAAGTCTAACATTTTATCCTTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTACTAAT
TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTAGAAGAACCTTATGTTATTACAGGTCAAATTTTAACTATTACTTATTTTTCTCTATTTATT
ATTAATCCATTATTACTTATAAGCTGAGATAAAATATTAAAAT

>RW09_Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAGTTCATCCTTTATTCAAAATCGTAAATAATTCTTTAATTGATATACCTCTTCCTTCAAATATTTCTACTT
TCTGAAATTTTGGATCTCTTCTAGGTCTATGTTTAATTATTCAAATCGCCACAGGTCTGTTTTTAGCAATGCACTATACTGCCCATATTGA
CTTAGCATTCTCTAGAGTAGCACATATCTGTCGAGACGTAAATTATGGGTGACTCCTTCGTACAATACATGCTAATGGGGCCTCTTTTTTT
TTTATTTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGTATTTATTATGGATCTTATATAACTTTCCATGCTTGGATAGTAGGAGTAGTAATTTTAT
TTATAGTCATAGCAACAGCTTTTCTAGGCTATGTTCTCCCATGGGGACAAATATCATTCTGAGGTGCTACTGTGATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCGTATATTGGAACAGATCTTGTCCAATGAATCTGAGGAGGCTTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGCTTTTTCACTTTT
CATTTTGTCCTTCCCTTTATCATTGCAGCAATAACTATTATCCATATTTTTTTCCTACATCAATCCGGTGCTAATAACCCTCTAGGTGTTT
CAAGACAATTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTCACATTTAAAGATATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
ATCTCTTCTTAATCCATACCTATTAGGTGACCCTGATAATTTTATTAGAGCCAATCCACTAGTTACTCCTGCCCATATTCAACCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTATGCAATCCTACGATCAATCCCAAATAAGCTTGGAGGAGTAATCGCCCTAGTTGCTTCGGTAGCAATTATTATAA
TTCTACCTTTTACCCATACTTCAAATTTCCGAAGTCTAACATTTTATCCTTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTACTAAT



TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTAGAAGAACCTTATGTTATTACAGGTCAAATTTTAACTATTACTTATTTTTCTCTATTTATT
ATTAATCCATTATTACTTATAAGCTGAGATAAAATATTAAAAT

>SW02_ Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAGTTCATCCTTTATTCAAAATCGTAAATAATTCTTTAATTGATATACCTCTTCCTTCAAATATTTCTACTT
TCTGAAATTTTGGATCTCTTCTAGGTTTATGTTTAATTATTCAAATCGCCACAGGTCTGTTTTTAGCAATGCACTATACTGCCCATATTGA
CTTAGCATTCTCTAGAGTAGCACATATCTGTCGAGACGTAAATTATGGGTGACTCCTTCGTACAATACATGCTAATGGGGCCTCTTTTTTT
TTTATTTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGTATTTATTATGGATCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATTTTAT
TTATAGTCATAGCAACAGCTTTTCTAGGCTATGTTCTCCCATGGGGACAAATATCATTCTGAGGTGCTACTGTGATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCGTATATTGGAACAGATCTTGTCCAATGAATCTGAGGAGGCTTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGCTTTTTCACTTTT
CATTTTGTCCTTCCCTTTATCATTGCAGCAATAACTATTATCCATATTTTTTTCCTACATCAATCCGGTGCTAATAACCCTCTAGGTGTTT
CAAGACAATTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTCACATTTAAAGATATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
ATCTCTTCTTAATCCATACCTATTAGGTGACCCTGATAATTTTATTAGAGCCAATCCACTAGTTACTCCTGCCCATATTCAACCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTATGCAATCCTACGATCAATCCCAAATAAGCTTGGAGGAGTAATCGCCCTAGTTGCTTCGGTAGCAATTATTATAA
TTCTACCTTTTACCCATACTTCAAATTTCCGAAGTCTAACATTTTATCCTTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTACTAAT
TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTAGAAGAACCTTATGTTATTACAGGTCAAATTTTAACTATTACTTATTTTTCTCTATTTATT
ATTAATCCATTATTACTTATAAGCTGAGATAAAATATTAAAAT

>SW03_Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAGTTCATCCTTTATTCAAAATCGTAAATAATTCTTTAATTGATATACCTCTTCCTTCAAATATTTCTACTT
TCTGAAATTTTGGATCTCTTCTAGGTTTATGTTTAATTATTCAAATCGCCACAGGTCTGTTTTTAGCAATGCACTATACTGCCCATATTGA
CTTAGCATTCTCTAGAGTAGCACATATCTGTCGAGACGTAAATTATGGGTGACTCCTTCGTACAATACATGCTAATGGGGCCTCTTTTTTT
TTTATTTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGTATTTATTATGGATCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATTTTAT
TTATAGTCATAGCAACAGCTTTTCTAGGCTATGTTCTCCCATGGGGACAAATATCATTCTGAGGTGCTACTGTGATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCGTATATTGGAACAGATCTTGTCCAATGAATCTGAGGAGGCTTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGCTTTTTCACTTTT
CATTTTGTCCTTCCCTTTATCATTGCAGCAATAACTATTATCCATATTTTTTTCCTACATCAATCCGGTGCTAATAACCCTCTAGGTGTTT
CAAGACAATTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTCACATTTAAAGATATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
ATCTCTTCTTAATCCATACCTATTAGGTGACCCTGATAATTTTATTAGAGCCAATCCACTAGTTACTCCTGCCCATATTCAACCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTATGCAATCCTACGATCAATCCCAAATAAGCTTGGAGGAGTAATCGCCCTAGTTGCTTCGGTAGCAATTATTATAA
TTCTACCTTTTACCCATACTTCAAATTTCCGAAGTCTAACATTTTATCCTTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTACTAAT
TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTAGAAGAACCTTATGTTATTACAGGTCAAATTTTAACTATTACTTATTTTTCTCTATTTATT
ATTAATCCATTATTACTTATAAGCTGAGATAAAATATTAAAAT

>SW04_Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAGTTCATCCTTTATTCAAAATCGTAAATAATTCTTTAATTGATATACCTCTTCCTTCAAATATTTCTACTT
TCTGAAATTTTGGATCTCTTCTAGGTTTATGTTTAATTATTCAAATCGCCACAGGTCTGTTTTTAGCAATGCACTATACTGCCCATATTGA
CTTAGCATTCTCTAGAGTAGCACATATCTGTCGAGACGTAAATTATGGGTGACTCCTTCGTACAATACATGCTAATGGGGCCTCTTTTTTT
TTTATTTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGTATTTATTACGGATCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATTTTAT
TTATAGTCATAGCAACAGCTTTTCTAGGCTATGTTCTCCCATGGGGACAAATATCATTCTGAGGTGCTACTGTGATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCGTATATTGGAACAGATCTTGTCCAATGAATCTGAGGAGGCTTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGCTTTTTCACTTTT
CATTTTGTCCTTCCCTTTATCATTGCAGCAATAACTATTATCCATATTTTTTTCCTACATCAATCCGGTGCTAATAACCCTCTAGGTGTTT
CAAGACAATTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTCACATTTAAAGATATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
ATCTCTTCTTAATCCATACCTATTAGGTGACCCTGATAATTTTATTAGAGCCAATCCACTAGTTACTCCTGCCCATATTCAACCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTATGCAATCCTACGATCAATCCCAAATAAGCTTGGAGGAGTAATCGCCCTAGTTGCTTCGGTAGCAATTATTATAA
TTCTACCTTTTACCCATACTTCAAATTTCCGAAGTCTAACATTTTATCCTTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTACTAAT
TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTAGAAGAACCTTATGTTATTACAGGTCAAATTTTAACTATTACTTATTTTTCTCTATTTATT
ATTAATCCATTATTACTTATAAGCTGAGATAAAATATTAAAAT

>SW05_Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAGTTCATCCTTTATTCAAAATCGTAAATAATTCTTTAATTGATATACCTCTTCCTTCAAATATTTCTACTT
TCTGAAATTTTGGATCTCTTCTAGGTTTATGTTTAATTATTCAAATCGCCACAGGTCTGTTTTTAGCAATGCACTATACTGCCCATATTGA
CTTAGCATTCTCTAGAGTAGCACATATCTGTCGAGACGTAAATTATGGGTGACTCCTTCGTACAATACATGCTAATGGGGCCTCTTTTTTT
TTTATTTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGTATTTATTATGGATCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATTTTAT
TTATAGTCATAGCAACAGCTTTTCTAGGCTATGTTCTCCCATGGGGACAAATATCATTCTGAGGTGCTACTGTGATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCGTATATTGGAACAGATCTTGTCCAATGAATCTGAGGAGGCTTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGCTTTTTCACTTTT
CATTTTGTCCTTCCCTTTATCATTGCAGCAATAACTATTATCCATATTTTTTTCCTACATCAATCCGGTGCTAATAACCCTCTAGGTGTTT
CAAGACAATTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTCACATTTAAAGATATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
ATCTCTTCTTAATCCATACCTATTAGGTGACCCTGATAATTTTATTAGAGCCAATCCACTAGTTACTCCTGCCCATATTCAACCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTATGCAATCCTACGATCAATCCCAAATAAGCTTGGAGGAGTAATCGCCCTAGTTGCTTCGGTAGCAATTATTATAA
TTCTACCTTTTACCCATACTTCAAATTTCCGAAGTCTAACATTTTATCCTTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTACTAAT
TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTAGAAGAACCTTATGTTATTACAGGTCAAATTTTAACTATTACTTATTTTTCTCTATTTATT
ATTAATCCATTATTACTTATAAGCTGAGATAAAATATTAAAAT

>SW06_Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAGTTCATCCTTTATTCAAAATCGTAAATAATTCTTTAATTGATATACCTCTTCCTTCAAATATTTCTACTT
TCTGAAATTTTGGATCTCTTCTAGGTTTATGTTTAATTATTCAAATCGCCACAGGTCTGTTTTTAGCAATGCACTATACTGCCCATATTGA
CTTAGCATTCTCTAGAGTAGCACATATCTGTCGAGACGTAAATTATGGGTGACTCCTTCGTACAATACATGCTAATGGGGCCTCTTTTTTT
TTTATTTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGTATTTATTATGGATCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATTTTAT
TTATAGTCATAGCAACAGCTTTTCTAGGCTATGTTCTCCCATGGGGACAAATATCATTCTGAGGTGCTACTGTGATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCGTATATTGGAACAGATCTTGTCCAATGAATCTGAGGAGGCTTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGCTTTTTCACTTTT
CATTTTGTCCTTCCCTTTATCATTGCAGCAATAACTATTATCCATATTTTTTTCCTACATCAATCCGGTGCTAATAACCCTCTAGGTGTTT
CAAGACAATTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTCACATTTAAAGATATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
ATCTCTTCTTAATCCATACCTATTAGGTGACCCTGATAATTTTATTAGAGCCAATCCACTAGTTACTCCTGCCCATATTCAACCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTATGCAATCCTACGATCAATCCCAAATAAGCTTGGAGGAGTAATCGCCCTAGTTGCTTCGGTAGCAATTATTATAA
TTCTACCTTTTACCCATACTTCAAATTTCCGAAGTCTAACATTTTATCCTTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTACTAAT
TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTAGAAGAACCTTATGTTATTACAGGTCAAATTTTAACTATTACTTATTTTTCTCTATTTATT
ATTAATCCATTATTACTTATAAGCTGAGATAAAATATTAAAAT

>SW08_Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAGTTCATCCTTTATTCAAAATCGTAAATAATTCTTTAATTGATATACCTCTTCCTTCAAATATTTCTACTT
TCTGAAATTTTGGATCTCTTCTAGGTTTATGTTTAATTATTCAAATCGCCACAGGTCTGTTTTTAGCAATGCACTATACTGCCCATATTGA
CTTAGCATTCTCTAGAGTAGCACATATCTGTCGAGACGTAAATTATGGGTGACTCCTTCGCACAATACATGCTAATGGGGCCTCTTTTTTT
TTTATTTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGTATTTATTATGGATCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATTTTAT



TTATAGTCATAGCAACAGCTTTTCTAGGCTATGTTCTCCCATGGGGACAAATATCATTCTGAGGTGCTACTGTGATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCGTATATTGGAACAGATCTTGTCCAATGAATCTGAGGAGGTTTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGCTTTTTCACTTTT
CATTTTGTCCTTCCCTTTATCATTGCAGCAATAACTATTATCCATATTTTTTTCCTACATCAATCCGGTGCTAATAACCCTCTAGGTGTTT
CAAGACAATTAGACAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTCACATTTAAAGATATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
ATCTCTTCTTAATCCATACCTATTAGGTGACCCTGATAATTTTATTAGAGCCAATCCACTAGTTACTCCTGCCCATATTCAACCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTATGCAATCCTACGATCAATCCCAAATAAGCTTGGAGGAGTAATCGCCCTAGTTGCTTCGGTAGCAATTATTATAA
TTCTACCTTTTACCCATACTTCAAATTTCCGAAGTCTAACATTTTATCCTTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTACTAAT
TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTAGAAGAACCTTATGTTATTACAGGTCAAATTTTAACTATTACTTATTTTTCTCTATTTATT
ATTAATCCATTATTACTTATAAGCTGAGATAAAATATTAAAAT

>TW22_Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAGTTCATCCTTTATTCAAAATCGTAAATAATTCTTTAATTGATATACCTCTTCCTTCAAATATTTCTACTT
TCTGAAATTTTGGATCTCTTCTAGGTTTATGTTTAATTATTCAAATCGCCACAGGTCTGTTTTTAGCAATGCACTATACTGCCCATATTGA
CTTAGCATTCTCTAGAGTAGCACATATCTGTCGAGACGTAAATTATGGGTGACTCCTTCGTACAATACATGCTAATGGGGCCTCTTTTTTT
TTTATTTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGTATTTATTATGGATCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATTTTAT
TTATAGTCATAGCAACAGCTTTTCTAGGCTATGTTCTCCCATGGGGACAAATATCATTCTGAGGTGCTACTGTGATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCGTATATTGGAACAGATCTTGTCCAATGAATCTGAGGAGGCTTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGCTTTTTCACTTTT
CATTTTGTCCTTCCCTTTATCATTGCAGCAATAACTATTATCCATATTTTTTTCCTACATCAATCCGGTGCTAATAACCCCCTAGGTGTTT
CAAGACAATTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTCACATTTAAAGATATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
ATCTCTTCTTAATCCATACCTATTAGGTGACCCTGATAATTTTATTAGAGCCAATCCACTAGTTACTCCTGCCCATATTCAACCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTATGCAATCCTACGATCAATCCCAAATAAGCTTGGAGGAGTAATCGCCCTAGTTGCTTCGGTAGCAATTATTATAA
TTCTACCTTTTACCCATACTTCAAATTTCCGAAGTCTAACATTTTATCCTTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTACTAAT
TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTAGAAGAACCTTATGTTATTACAGGTCAAATTTTAACTATTACTTATTTTTCTCTATTTATT
ATTAATCCATTATTACTTATAAGCTGAGATAAAATATTAAAAT

>TW34_Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAGTTCATCCTTTATTCAAAATCGTAAATAATTCTTTAATTGATATACCTCTTCCTTCAAATATTTCTACTT
TCTGARATTTTGGATCTCTTTTAGGTTTATGTTTAATTATTCAAATCGCCACAGGTCTGTTTTTAGCAATGCACTATACTGCCCATATTGA
CTTAGCATTCTCTAGAGTAGCACATATCTGTCGAGACGTAAATTATGGGTGGCTCCTTCGTACAATACATGCTAATGGGGCCTCTTTTTTT
TTTATTTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGTATTTATTACGGATCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATTTTAT
TTATAGTCATAGCAACAGCTTTTCTAGGCTATGTTCTCCCATGGGGACAAATATCATTCTGAGGTGCTACTGTGATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCATATATTGGAACAGATCTTGTCCAATGAATCTGAGGAGGCTTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGCTTTTTCACTTTT
CATTTTGTCCTTCCCTTTATCATTGCAGCAATAACTATTATCCATATTTTTTTCCTACATCAATCCGGTGCTAATAACCCTCTAGGTGTTT
CAAGACAGTTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTCACATTTAAAGATATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
ATCTCTTCTTAATCCATACCTATTAGGTGACCCTGATAATTTTATTAGAGCCAATCCACTAGTTACTCCTGCCCATATTCAACCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTATGCAATCCTACGATCAATCCCAAATAAGCTTGGAGGAGTAATCGCCCTAGTTGCTTCGGTAGCAATTATTATAR
TTCTACCTTTTACCCATACTTCAAATTTCCGAAGTCTAACATTTTATCCTTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTACTAAT
TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTAGAAGAACCTTATGTTATTACAGGTCAAATTTTAACTATTACTTATTTTTCTCTATTTATT
ATTAATCCATTATTACTTATAAGCTGAGATAAAATATTAAAAT

>TW38_ Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAGTTCATCCTTTATTCAAAATCGTAAATAATTCTTTAATTGATATACCTCTTCCTTCAAATATTTCTACTT
TCTGAAATTTTGGATCTCTTCTAGGTTTATGTTTAATTATTCAAATCGCCACAGGTCTGTTTTTAGCAATGCACTATACTGCCCATATTGA
CTTAGCATTCTCTAGAGTAGCACATATCTGTCGAGACGTAAATTATGGGTGACTCCTTCGTACAATACATGCTAATGGGGCCTCTTTTTTT
TTTATTTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGTATTTATTATGGATCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATTTTAT
TTATAGTCATAGCAACAGCTTTTCTAGGCTATGTTCTCCCATGGGGACAAATATCATTCTGAGGTGCTACTGTGATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCGTATATTGGAACAGATCTTGTCCAATGAATCTGAGGAGGCTTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGCTTTTTCACTTTT
CATTTTGTCCTTCCCTTTATCATTGCAGCAATAACTATTATCCATATTTTTTTCCTACATCAATCCGGTGCTAATAACCCTCTAGGTGTTT
CAAGACAATTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTCACATTTAAAGATATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
ATCTCTTCTTAATCCATACCTATTAGGTGACCCTGATAATTTTATTAGAGCCAATCCACTAGTTACTCCTGCCCATATTCAACCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTATGCAATCCTACGATCAATCCCAAATAAGCTTGGAGGAGTAATCGCCCTAGTTGCTTCGGTAGCAATTATTATAA
TTCTACCTTTTACCCATACTTCAAATTTCCGAAGTCTAACATTTTATCCTTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTACTAAT
TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTAGAAGAACCTTATGTTATTACAGGTCAAATTTTAACTATTACTTATTTTTCTCTATTTATT
ATTAATCCATTATTACTTATAAGCTGAGATAAAATATTAAAAT

>TW44 Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAGTTCATCCTTTATTCAAAATCGTAAATAATTCTTTAATTGATATACCTCTTCCTTCAAATATTTCTACTT
TCTGAAATTTTGGATCTCTTCTAGGTTTATGTTTAATTATTCAAATCGCCACAGGTCTGTTTTTAGCAATGCACTATACTGCCCATATTGA
CTTAGCATTCTCTAGAGTAGCACATATCTGTCGAGACGTAAATTATGGGTGACTCCTTCGTACAATACATGCTAATGGGGCCTCTTTTTTT
TTTATTTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGTATTTATTATGGATCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATTTTAT
TTATAGTCATAGCAACAGCTTTTCTAGGCTATGTTCTCCCATGGGGACAAATATCATTCTGAGGTGCTACTGTGATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCGTATATTGGAACAGATCTTGTCCAATGAATCTGAGGAGGCTTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGCTTTTTCACTTTT
CATTTTGTCCTTCCCTTTATCATTGCAGCAATAACTATTATCCATATTTTTTTCCTACATCAATCCGGTGCTAATAACCCTCTAGGTGTTT
CAAGACAATTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTCACATTTAAAGATATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
ATCTCTTCTTAATCCATACCTATTAGGTGACCCTGATAATTTTATTAGAGCCAATCCACTAGTTACTCCTGCCCATATTCAACCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTATGCAATCCTACGATCAATCCCAAATAAGCTTGGAGGAGTAATCGCCCTAGTTGCTTCGGTAGCAATTATTATAA
TTCTACCTTTTACCCATACTTCAAATTTCCGAAGTCTAACATTTTATCCTTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTACTAAT
TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTAGAAGAACCTTATGTTATTACAGGTCAAATTTTAACTATTACTTATTTTTCTCTATTTATT
ATTAATCCATTATTACTTATAAGCTGAGATAAAATATTAAAAT

>CPO1_Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAGTTCATCCTTTATTCAAAATCGTAAATAATTCTTTAATTGATATACCTCTTCCTTCAAATATTTCTACTT
TCTGAAATTTTGGATCTCTTCTAGGTTTATGTTTAATTATTCAAATCGCCACAGGTCTGTTTTTAGCAATGCACTATACTGCCCATATTGA
CTTAGCATTCTCTAGAGTAGCACATATCTGTCGAGACGTAAATTATGGGTGACTCCTTCGTACAATACATGCTAATGGGGCCTCTTTTTTT
TTTATTTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGTATTTATTATGGATCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATTTTAT
TTATAGTCATAGCAACAGCTTTTCTAGGCTATGTTCTCCCATGGGGACAAATATCATTCTGAGGTGCTACTGTGATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCGTATATTGGAACAGATCTTGTCCAATGAATCTGAGGAGGCTTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGCTTTTTCACTTTT
CATTTTGTCCTTCCCTTTATCATTGCAGCAATAACTATTATCCATATTTTTTTCCTACATCAATCCGGTGCTAATAACCCTCTAGGTGTTT
CAAGACAATTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTCACATTTAAAGATATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
ATCTCTTCTTAATCCATACCTATTAGGTGACCCTGATAATTTTATTAGAGCCAATCCACTAGTTACTCCTGCCCATATTCAACCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTATGCAATCCTACGATCAATCCCAAATAAACTTGGAGGAGTAATCGCCCTAGTTGCTTCGGTAGCAATTATTATAA
TTCTACCTTTTACCCATACTTCAAATTTCCGAAGTCTAACATTTTATCCTTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTACTAAT



TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTAGAAGAACCTTATGTTATTACAGGTCAAATTTTAACTATTACTTATTTTTCTCTATTTATT
ATTAATCCATTATTACTTATAAGCTGAGATAAAATATTAAAAT

>RW14 Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAGTTCATCCTTTATTCAAAATCGTAAATAATTCTTTAATTGATATACCTCTTCCTTCAAATATTTCTACTT
TCTGAAATTTTGGATCTCTTCTAGGTCTATGTTTAATTATTCAAATCGCCACAGGTCTGTTTTTAGCAATGCACTATACTGCCCATATTGA
CTTAGCATTCTCTAGAGTAGCACATATCTGTCGAGACGTAAATTATGGGTGACTCCTTCGTACAATACATGCTAATGGGGCCTCTTTTTTT
TTTATTTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGTATTTATTATGGATCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATTTTAT
TTATAGTCATAGCAACAGCTTTTCTAGGCTATGTTCTCCCATGGGGACAAATATCATTCTGAGGTGCTACTGTGATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCGTATATTGGAACAGATCTTGTCCAATGAATCTGAGGAGGCTTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGCTTTTTCACTTTT
CATTTTGTCCTTCCCTTTATCATTGCAGCAATAACTATTATCCATATTTTTTTCCTACATCAATCCGGTGCTAATAACCCTCTAGGTGTTT
CAAGACAATTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTCACATTTAAAGATATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
ATCTCTTCTTAATCCATACCTATTAGGTGACCCTGATAATTTTATTAGAGCCAATCCACTAGTTACTCCTGCCCATATTCAACCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTATGCAATCCTACGATCAATCCCAAATAAGCTTGGAGGAGTAATCGCCCTAGTTGCTTCGGTAGCAATTATTATAA
TTCTACCTTTTACCCATACTTCAAATTTCCGAAGTCTAACATTTTATCCTTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTACTAAT
TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTAGAAGAACCTTATGTTATTACAGGTCAAATTTTAACTATTACTTATTTTTCTCTATTTATT
ATTAATCCATTATTACTTATAAGCTGAGATAAAATATTAAAAT

>RW18 Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAGTTCATCCTTTATTCAAAATCGTAAATAATTCTTTAATTGATATACCTCTTCCTTCAAATATTTCTACTT
TCTGAAATTTTGGATCTCTTCTAGGTTTATGTTTAATTATTCAAATCGCCACAGGTCTGTTTTTAGCAATGCACTATACTGCCCATATTGA
CTTAGCATTCTCTAGAGTAGCACATATCTGTCGAGACGTAAATTATGGGTGACTCCTTCGTACAATACATGCTAATGGGGCCTCTTTTTTT
TTTATTTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGTATTTATTATGGATCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATTTTAT
TTATAGTCATAGCAACAGCTTTTCTAGGCTATGTTCTCCCATGGGGACAAATATCATTCTGAGGTGCTACTGTGATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCGTATATTGGAACAGATCTTGTCCAATGAATCTGAGGAGGCTTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGCTTTTTCACTTTT
CATTTTGTCCTTCCCTTTATCATTGCAGCAATAACTATTATCCATATTTTTTTCCTACATCAATCCGGTGCTAATAACCCTCTAGGTGTTT
CAAGACAATTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTCACATTTAAAGATATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
ATCTCTTCTTAATCCATACCTATTAGGTGACCCTGATAATTTTATTAGAGCCAATCCACTAGTTACTCCTGCCCATATTCAACCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTATGCAATCCTACGATCAATCCCAAATAAGCTTGGAGGAGTAATCGCCCTAGTTGCTTCGGTAGCAATTATTATAA
TTCTACCTTTTACCCATACTTCAAATTTCCGAAGTCTAACATTTTATCCTTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTACTAAT
TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTAGAAGAACCTTATGTTATTACAGGTCAAATTTTAACTATTACTTATTTTTCTCTATTTATT
ATTAATCCATTATTACTTATAAGCTGAGATAAAATATTAAAAT

>TPO1 Cytb
ATGACAATACCTCTTCGAAAAGTTCATCCTTTATTCAAAATCGTAAATAATTCTTTAATTGATATACCTCTTCCTTCAAATATTTCTACTT
TCTGAAATTTTGGATCTCTTCTAGGTTTATGTTTAATTATTCAAATCGCCACAGGTCTGTTTTTAGCAATGCACTATACTGCCCATATTGA
CTTAGCATTCTCTAGAGTAGCACATATCTGTCGAGACGTAAATTATGGGTGACTCCTTCGTACAATACATGCTAATGGGGCCTCTTTTTTT
TTTATTTGTCTTTATATTCATATTGGCCGAGGTATTTATTATGGATCTTATATAACTTTCCATGCTTGAATAGTAGGAGTAGTAATTTTAT
TTATAGTCATAGCAACAGCTTTTCTAGGCTATGTTCTCCCATGGGGACAAATATCATTCTGAGGTGCTACTGTGATTACTAACCTCTTTTC
AGCTATCCCGTATATTGGAACAGATCTTGTCCAATGAATCTGAGGAGGCTTTTCAGTTGATAACGCCACATTAACTCGCTTTTTCACTTTT
CATTTTGTCCTTCCCTTTATCATTGCAGCAATAACTATTATCCATATTTTTTTCCTACATCAATCCGGTGCTAATAACCCTCTAGGTGTTT
CAAGACAATTAGATAAAGTTCCTTTTCATCCTTATTTCACATTTAAAGATATTGTAGGATTTATTGTTATATTTACACTTCTATTAATTTT
ATCTCTTCTTAATCCATACCTATTAGGTGACCCTGATAATTTTATTAGAGCCAATCCACTAGTTACTCCTGCCCATATTCAACCAGAATGA
TATTTTTTATTTGCTTATGCAATCCTACGATCAATCCCAAATAAGCTTGGAGGAGTAATCGCCCTAGTTGCTTCGGTAGCAATTATTATAA
TTCTACCTTTTACCCATACTTCAAATTTCCGAAGTCTAACATTTTATCCTTTAAATCAAATTATATTTTGAGTTTTAGTTTCAGTACTAAT
TCTTCTTACTTGAATTGGAGCTCGACCTGTAGAAGAACCTTATGTTATTACAGGTCAAATTTTAACTATTACTTATTTTTCTCTATTTATT
ATTAATCCATTATTACTTATAAGCTGAGATAAAATATTAAAAT
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