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La creciente disponibilidad de métodos asequibles para la secuenciación de genomas 

completos, junto con el desarrollo de grandes proyectos de anotación genómica, ha generado 

una gran cantidad de datos que deben convertirse en información funcional. En este contexto, el 

análisis comparativo resulta fundamental tanto para comprender procesos evolutivos como para 

identificar genes en organismos previamente desconocidos.  

En este trabajo, se propuso caracterizar el transcriptoma del vector del patógeno causal 

de la enfermedad Mal de Río Cuarto (MRC), Delphacodes kuscheli Fennah (Hemiptera: 

Delphacidae). Para ello, se recolectaron ejemplares de todos los estadios del ciclo de vida del 

insecto, a partir de los cuales se realizó la extracción de ARN total y, posteriormente, se obtuvo 

el perfil de expresión génica mediante secuenciación de ARN (ARN-Seq) utilizando la tecnología 

Illumina. 

Las lecturas crudas obtenidas fueron pre-procesadas para evaluar su calidad y 

posteriormente ensambladas de novo en transcriptos, sin la necesidad de contar con un genoma 

de referencia. Las métricas de cobertura y completitud alcanzadas permitieron proseguir con la 

anotación génica, la cual se contrastó con diversas bases de datos asociadas a procesos como 

la ovogénesis, ecdisis y olfacción. De este modo, se logró inferir la identidad de un amplio 

repertorio de genes conservados en el insecto plaga.  

Este trabajo sienta las bases para futuros estudios funcionales y para el desarrollo de 

estrategias de manejo de plagas y control de vectores de enfermedades.  

 

 

 

 

Palabras claves: Insecto plaga, Auchenorrhyncha, transcriptoma, ensamble de novo. 
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1. Tecnología de secuenciación masiva del ARN (ARN-Seq) 

La tecnología de secuenciación de próxima generación (NGS, del inglés Next Generation 

Sequencing) se desarrolló originalmente para permitir la secuenciación masiva y simultánea de 

genomas completos, proporcionando información específica sobre la estructura, función y 

dinámica del ADN (Satam et al., 2023). La gran cantidad de datos generados por NGS impulsó 

el desarrollo de herramientas bioinformáticas, esenciales para su procesamiento y análisis 

eficiente. Esta combinación tecnológica y computacional permitió la extensión de NGS a diversos 

enfoques ómicos, tales como la transcriptómica, la epigenómica y la metagenómica, 

contribuyendo de manera sustancial al avance en la comprensión de la genética y la diversidad 

biológica (Wesolowski et al., 2013; Levy & Myers, 2016). 

La transcriptómica, definida como la secuenciación del conjunto completo de moléculas 

de ARN mensajeros (ARNm) de una muestra biológica, ya sea a nivel celular, tisular u orgánico, 

ha surgido como una herramienta fundamental en la investigación biológica (Morozova et al., 

2009; Wang et al., 2009; Bramlett et al., 2011). A diferencia del genoma, que constituye el 

complemento genético total de un organismo, el transcriptoma refleja la expresión génica en un 

momento y contexto determinado, modulada tanto por factores internos como externos 

(Velculescu et al., 1997). La secuenciación de ARN transformó el análisis de transcriptomas, al 

permitir obtener una cobertura completa de los transcriptos, incluso en organismos sin genoma 

previamente caracterizado. Además, permite detectar un amplio rango de expresión con alta 

reproducibilidad y eficiencia (Nagalakshmi et al., 2008; Vera et al., 2008; Malone & Oliver, 2011; 

McGettigan, 2013; Kukurba & Montgomery, 2015; Ambardar et al., 2016). El análisis de 

transcriptomas resulta esencial para interpretar los elementos funcionales de un genoma, revelar 

los constituyentes moleculares de células y tejidos (Wang et al., 2009), y abordar diversas 

problemáticas biológicas de interés (Denoeud et al., 2008; Wang et al., 2008; Maher et al., 2009; 

Yassour et al., 2009; Berger et al., 2010; Blekhman et al., 2010; Guttman et al., 2010; Mortazavi 

et al., 2010; Trapnell et al., 2010; Wilhelm et al., 2011). 

Las tecnologías de secuenciación han evolucionado de manera significativa a lo largo de 

las últimas décadas, y se suelen clasificar en tres generaciones principales: primera, segunda y 

tercera (López de Heredia, 2016; Rubio et al., 2020). La primera generación, representada por el 

método de Sanger, se basa en la terminación de cadenas, y constituyó el primer enfoque exitoso 

para la secuenciación (Sanger et al., 1977). Posteriormente, la llegada de la tecnología de 

segunda generación o NGS, transformó radicalmente el proceso, permitiendo obtener un gran 

volumen de secuencias en menos tiempo y a un costo relativamente bajo (Metzker, 2005; 2010). 
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Entre estas se destacan la pirosecuenciación (454 Sequencing de Roche) y el PCR en puente 

(Bridge PCR de Illumina) (Nagalakshmi et al., 2008), siendo este último el más utilizado en la 

actualidad a nivel global (Goodwin et al., 2016; Valderrama Martín et al., 2020). A pesar de los 

avances, estas tecnologías presentan la limitación de generar secuencias (lecturas) relativamente 

cortas, lo que requiere posteriores procesos de ensambles complejos (Blencowe et al., 2009; 

Wolf, 2013). En contraste, la tecnología de tercera generación constituye un avance adicional al 

posibilitar la secuenciación en tiempo real de moléculas únicas de ADN (single molecule real time 

sequencing), permitiendo la obtención de secuencias largas (Bautista Moreno, 2010; Rodríguez-

Alonso & Shishkova, 2018). Entre estas, la plataforma de nanopore (Oxford Nanopore 

Technologies, ONT) se destaca por alcanzar lecturas de hasta 23 kilobytes (kb) (Wang et al., 

2023) y, aunque aún se encuentra en desarrollo, ha demostrado ser particularmente útil en la 

secuenciación de genomas de pequeño tamaño (López de Heredia, 2016). 

Las tecnologías de secuenciación de segunda generación, ya sea para la obtención de 

ADN o ARN, e independientemente de la plataforma utilizada, comparten una serie de etapas 

fundamentales que las caracterizan. En cuanto a la secuenciación de ARN (ARN-Seq), 

inicialmente, se extrae el ARN total de una muestra biológica de interés y se procede al 

enriquecimiento de ARNm. Este paso puede realizarse mediante la selección positiva de los 

transcriptos poliadenilados (poly(A)) o a través de la depleción de ARN ribosomal (ARNr). 

Posteriormente, las moléculas de ARNm se fragmentan en unidades más pequeñas y se utilizan 

para sintetizar moléculas de ADN complementario (ADNc). A estos fragmentos de ADNc se les 

añaden adaptadores de secuencia conocida en sus extremos, los cuales actúan como iniciadores 

para la amplificación mediante PCR (Fedurco et al., 2006; Rodríguez-Alonso & Shishkova, 2018), 

generando así la biblioteca de secuenciación, que constituye el material de entrada para el 

secuenciador. Las lecturas resultantes pueden ser single-end, secuenciadas desde un único 

extremo o paired-end, secuenciadas desde ambos extremos, y con longitudes variables entre 25 

y 300 pares de bases (pb). Dado que estas lecturas son más cortas que los transcriptos originales, 

se requiere un paso posterior de ensamblado para reconstruir los transcriptos completos (Fedurco 

et al., 2006; Wang et al., 2009; Wesolowski et al., 2013; Rodríguez-Alonso & Shishkova, 2018). 

La reconstrucción del transcripto presenta un desafío operacional debido a múltiples 

fuentes de variabilidad, entre ellas, la introducida durante la preparación de la biblioteca, la tasa 

de error inherente al secuenciador y la variabilidad biológica propia de cada muestra (Metzker, 

2010; Wesolowski et al., 2013). Ante esto, se requieren métodos eficientes, capaces de 

reconstruir transcriptos de diferentes tamaños, con niveles de expresión e isoformas variables, y 



15 
 

garantizar resultados de calidad. En este contexto, se han desarrollado diversas herramientas 

bioinformáticas que permiten superar dichas dificultades y enfrentar de manera eficiente los 

distintos desafíos presentes durante el análisis transcriptómico (Haas & Zody, 2010). 

 

2. Análisis de datos de ARN-Seq 

El análisis de las lecturas generadas por ARN-Seq requiere estrategias computacionales 

específicas para procesar el gran volumen de lecturas y enfrentar los desafíos asociados al 

ensamblado y la interpretación biológica (Garber et al., 2011). El primer paso consiste en el 

control de calidad de las lecturas, que permite identificar y eliminar secuencias no informativas, 

como adaptadores, bases ambiguas o de baja calidad (Kukurba & Montgomery, 2015). Para esto, 

existen diversas herramientas bioinformáticas de acceso abierto como FastQC (Wingett & 

Andrews, 2018), Trimmomatic (Bolger et al., 2014), Blast (Altschul et al., 1990) y Fastx-toolkit 

(http://hannonlab.cshl.edu/fastx_toolkit/), las cuales son ampliamente utilizadas para esta etapa 

de pre-procesamiento, asegurando que las lecturas sean confiables para los pasos posteriores. 

En ausencia de un genoma y/o transcriptoma de referencia, la reconstrucción de novo 

constituye la estrategia más adecuada (Conesa et al., 2016). Este enfoque, ampliamente utilizado 

en organismos no modelo o en especies con información genómica incompleta o fragmentada 

(Conesa et al., 2016; Rodríguez-Alonso & Shishkova, 2018), se basa en algoritmos como los 

grafos de De Bruijn, que dividen las lecturas en fragmentos solapantes (k-meros) para generar 

transcriptos completos (Pevsner, 2009). 

Brevemente, los k-meros, de una longitud fija de k nucleótidos, se conectan a través de 

un solapamiento exacto de un largo de k-1 nucleótidos desde sus extremos (Figura 1), lo que 

permite reconstruir secuencias más largas a partir de un k-mero inicial, elegido aleatoriamente 

(Pevsner, 2009). Cada camino en el grafo representa un posible transcripto, y cuando un extremo 

admite más de un k-mero que puede ser alineado, se genera una burbuja, y se continúa la 

extensión de la secuencia en las dos posibles variantes, representando isoformas, variantes 

alélicas o errores de secuenciación (De Bruijn, 1946; Good, 1946). Por ello, resulta esencial 

disponer de lecturas limpias para evitar solapamientos falsos que desvíen la reconstrucción por 

caminos incorrectos (Grabherr et al., 2011). Entre los programas disponibles para la 

reconstrucción de transcriptos, Trinity se destaca por su gran flexibilidad y versatilidad, aunque 

también existen alternativas como Oases o Trans-AbySS (Grabherr et al., 2011; Palacio, 2018). 

http://hannonlab.cshl.edu/fastx_toolkit/
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Una vez finalizado el ensamble, se procede a evaluar la calidad e integridad del conjunto 

de datos mediante diversas métricas. Entre ellas se incluyen el porcentaje de genes codificantes 

de proteínas, que refleja la completitud del ensamble, así como las métricas de cobertura y 

estadísticas descriptivas relacionadas con la longitud y la cantidad de transcriptos generados, las 

cuales definen al transcriptoma ensamblado (Seemann & Gladman, 2012; Cock et al., 2015; 

Simão et al., 2015). La obtención de métricas robustas establece una base sólida para avanzar 

en la identificación de los genes que caracterizan el ensamble (Anders & Huber, 2010; McIntyre 

et al., 2011; Wang et al., 2011). 

 

3. Anotación génica mediante similitud de secuencia 

La genómica comparada es una disciplina que permite comparar las secuencias génicas 

entre diferentes especies para inferir relaciones evolutivas y funcionales (Haubold & Wiehe, 

2004). Esta disciplina parte de la premisa de que las características compartidas por diferentes 

organismos se encuentran codificadas en regiones genómicas conservadas a lo largo de la 

evolución (Hardison, 2003; Jiang et al., 2013). Si bien la función de un gen se determina 

experimentalmente, la identificación de secuencias ortólogas constituye una aproximación, dado 

que genes con similitud de secuencia suelen desempeñar funciones biológicas afines (Aguilar-

BultetI & Falquet, 2015). 

La comparación de genomas ha sido clave para comprender procesos biológicos 

Figura 1. Representación gráfica del proceso de ensamblado. Cinco 

lecturas de longitud k-mer 7 muestran los posibles solapamientos como 
consecuencia de su coincidencia de base. Los números especificados en las 
flechas rojas determinan el camino de reconstrucción del transcripto. En la 
derecha de la figura se observan las lecturas alineadas que constituyen la 
secuencia génica (extraído de Compeau et al., 2011). 
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fundamentales (Tatusov et al., 1997; Oshlack et al., 2010), y ha permitido revelar la genética que 

caracteriza diversos organismos modelo, evidenciando la conservación de componentes 

genéticos incluso entre especies filogenéticamente distantes (Cloonan et al., 2008; Marioni et al., 

2008; Morin et al., 2008; Oshlack et al., 2010; Ewen-Campen et al., 2011; Jiang et al., 2013). Para 

este tipo de análisis, una de las herramientas más utilizadas es Blast (Basis Local Alignment 

Search Tool), que mediante un enfoque heurístico permite identificar secuencias similares y, con 

ello, detectar si los genes de interés se encuentran representados en ambas especies (Altschul 

et al., 1990). La elección de la base de datos de referencia para estas búsquedas depende del 

objetivo del estudio, pudiendo abarcar desde genomas completos hasta bases de datos 

específicas, disponibles en repositorios públicos o generadas manualmente (McCartney et al., 

2024). 

El uso de la similitud de secuencia ha sido particularmente relevante en el estudio de 

transcriptomas de insectos, donde ha permitido generar información clave tanto para la 

comprensión de su biología y evolución, así como para aplicaciones en salud y agricultura 

(Ellegren et al., 2012; Lamichhaney et al., 2012; Jiang et al., 2013; Ekblom & Wolf, 2014; 

Wanninger, 2015). En este sentido, se destacan numerosos estudios en distintos órdenes tales 

como Diptera (Etebari et al., 2017; Santana et al., 2019), Hemiptera (Ewen-Campen et al., 2011; 

Ons et al., 2016; de Carvalho et al., 2017; Lavore et al., 2018; Palacio, 2018; Singh et al., 2019; 

Cagliari et al., 2020; Pascual & Rivera-Pomar, 2022) y Lepidoptera (Perera et al., 2015).  

En este contexto, la anotación por similitud de secuencia constituye una herramienta 

valiosa para identificar regiones funcionales y sentar las bases para la predicción de funciones 

biológicas (Hardison, 2003). No obstante, este enfoque presenta limitaciones, especialmente en 

organismos no modelo, debido a la escasa disponibilidad de anotaciones específicas, lo que 

restringe el alcance de las inferencias. En estos casos, las predicciones dependen de la 

información proveniente de especies previamente caracterizadas y de la calidad de las bases de 

datos utilizadas (Conesa et al., 2016). 

 

4. Delphacodes kuscheli 

Los insectos son el grupo de animales con mayor éxito evolutivo, principalmente por su 

abundancia, diversidad y amplio espectro de hábitats que ocupan (Purvis & Hector, 2000; Stork, 

2018). Entre ellos, el orden Hemiptera destaca por su riqueza taxonómica, con más de 110.000 

especies descritas (Berenbaum, 1996; Bartlett et al., 2018). Un suborden particularmente 

relevante es Auchenorrhyncha, el cual está integrado exclusivamente por especies fitófagas, 
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muchas de las cuales representan plagas agrícolas responsables de importantes pérdidas 

económicas (Maramorosch & Harris, 1979; Nault & Ammar, 1989; Virla et al., 2004; Bartlett et al., 

2018). 

La familia Delphacidae, dentro de Auchenorrhyncha, reúne numerosas especies plaga 

que ocasionan daños a los cultivos a través de la oviposición, la alimentación y la transmisión de 

fitopatógenos (Wilson, 2005). 

Dentro de ellos, se destaca Delphacodes kuscheli Fennah como vector del virus del Mal 

de Río Cuarto (MRCV), causando la enfermedad Mal de Río Cuarto (MRC), que afecta el cultivo 

de maíz en Argentina (Remes Lenicov et al., 1985). Esta enfermedad es ocasionada por un virus 

de la familia de Fijivirus (Conci & Marzachí, 1993), cuya transmisión es persistente y propagativa, 

tanto a través de ninfas como de adultos (Truol et al., 2001). 

El ciclo de vida de D. kuscheli tiene una duración de varias semanas, y comprende la 

etapa de huevo (7,5 a 10 días), 5 estadios ninfales (I a V, con una duración aproximada de 3 a 5 

días cada uno) y el estado adulto (1 a 3 semanas). La duración de cada estado y estadios ninfales 

depende de la planta huésped en la cual se encuentre, variando también según el sexo (Virla & 

Remes Lenicov, 1991).  

Los principales hospedantes de D. kuscheli son gramíneas y cereales de invierno, como 

avena y trigo, en los cuales se reproduce y desarrolla (Remes Lenicov et al., 1991; Ornaghi et al., 

1993). Sin embargo, en ausencia de estos hospedantes, tanto ninfas como adultos se alimentan 

sobre plantas jóvenes de maíz, lo que favorece la transmisión del patógeno a este cultivo (Remes 

Lenicov et al., 2008). 

A pesar de su importancia biológica y económica, los elementos genéticos que 

caracterizan a la especie son aún limitados en comparación con otros hemípteros. Estudios 

recientes han aportado información relevante mediante el análisis transcriptómico del cuerpo 

graso, lo que permitió identificar genes involucrados en diversas vías metabólicas (Pascual et al., 

2025). En paralelo, la caracterización de su microbioma reveló la presencia de una comunidad 

de simbiontes tipo levadura (YLS) que contribuyen a funciones metabólicas esenciales, 

evidenciando una estrecha relación funcional entre el hospedador y su simbionte (Brentassi, et 

al., 2020; Pascual et al., 2025). 

 

4.1 Procesos funcionales en insectos 

El gran éxito evolutivo de los insectos se debe, en gran medida, al desarrollo y 
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establecimiento de procesos claves para su supervivencia, como la muda o ecdisis, la detección 

de compuestos volátiles mediante la olfacción, y su elevada capacidad reproductiva (Andlla et al., 

2018). 

4.1.1 Ecdisis 
 

La ecdisis o muda es el proceso mediante el cual los insectos reemplazan su antigua 

cutícula por una nueva, lo que posibilita el incremento en tamaño corporal (Wigglesworth, 1934; 

Reynolds, 1980). La cutícula, que constituye la capa más externa del insecto, es una estructura 

multifuncional formada por proteínas fuertemente entrelazadas, y se encuentra organizada en 

dos capas: la epicutícula, la más externa y rica en lípidos, y la procutícula. Esta, a su vez, se 

divide en la exocutícula, esclerotizada y rígida, y la endocutícula, capa interna y más flexible. La 

cutícula actúa como barrera frente a factores ambientales, la pérdida de agua y como defensa 

ante sus depredadores, además de permitir la inserción de la musculatura responsable de la 

locomoción (Gangishetti et al., 2012; Moussian, 2013). 

El proceso de muda puede dividirse en cuatro etapas principales: la apólisis o premuda, 

durante la cual el insecto separa la cutícula vieja de su epidermis y comienza a formar una nueva; 

la muda o ecdisis propiamente dicha, donde se produce el desprendimiento de la cutícula vieja; 

la postmuda o esclerotización, en la que la nueva cutícula se endurece progresivamente; y la 

intermuda, etapa en la que el insecto se alimenta y crece (Schwartz, 1977; Truman & Riddiford, 

1999). 

La formación de la nueva cutícula y eliminación de la vieja está regulada hormonalmente. 

Dos familias de hormonas regulan de manera central la ecdisis, las ecdisteroides y la hormona 

juvenil (JH). Las primeras inducen la producción de una nueva cutícula, mientras que la segunda 

modula el proceso; en particular, la disminución en sus niveles desencadena la transición de larva 

a adulto (Truman & Riddiford, 1999). Además, múltiples genes participan en la coordinación del 

proceso, actuando como reguladores, a través de la represión o activación de la expresión génica, 

desencadenando respuestas celulares específicas (Doctor et al., 1985; Dubrovsky, 2005; Soares 

et al., 2007; Charles, 2010; Gangishetti et al., 2012; Planelló et al., 2015). Entre ellos se destacan, 

por un lado, los relacionados con la regulación de la ecdisis, como corazonina (Crz), la hormona 

de eclosión (eclosion hormone, EH), la hormona disparadora de la ecdisis (ecdysis-triggering 

hormone, ETH) y el péptido cardioactivo de crustáceos (crustacean cardioactive peptide, CCAP) 

(Lorenz et al., 1989; Zitnan et al., 1996; Ewer et al., 1997; Kingan et al., 1997; Helfrich-Förster, 

2004; Truman, 2005; Planelló et al., 2015; Daubnerová & Žitňan, 2021); y por otro lado, los que 
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actúan posteriormente al proceso de ecdisis como bursicona (Burs) y partner of bursicona (Pburs) 

(Luo et al., 2005; Yu et al., 2021). 

4.1.2 Ovogénesis 
 

La ovogénesis es un proceso esencial que implica la formación y desarrollo del ovocito, el 

cual debe ocurrir en el momento adecuado y siguiendo una secuencia precisa para asegurar el 

inicio exitoso del desarrollo embrionario. Durante este proceso, no solo se produce el 

establecimiento de los ejes corporales del futuro embrión (Nüsslein-Volhard & Roth, 1989; 

Schüpbach & Roth, 1994; Speder et al., 2006; Coutelis et al., 2008), sino que también se lleva a 

cabo la vitelogénesis (Atella et al., 2005) y se desarrolla la capa protectora del mismo, 

denominada corion (Papantonis et al., 2015). 

El conocimiento sobre la red que regula el proceso de ovogénesis se encuentra 

caracterizado en el díptero Drosophila melanogaster (Brody, 1999), y en los últimos años se han 

generado avances significativos en otras especies, como en el coleóptero Tribolium castaneum 

(Bäumer et al., 2012; Schmitt-Engel et al., 2015), el hemíptero R. prolixus (Pascual et al., 2021) y 

el delfácido Nilaparvata lugens (Zhang et al., 2015), aunque este sigue siendo muy limitado.  

La sucesión de eventos que conforman la ovogénesis refleja la compleja interacción entre 

el ovocito y las demás células que lo acompañan (Lynch, 2019). Se establecen diferencias entre 

los polos opuestos del ovocito, lo que permite establecer la polaridad y definir los ejes corporales 

que definen la anatomía del futuro embrión (Roth, 2003). En este contexto, los genes involucrados 

en dicho proceso pueden clasificarse según su función en los relacionados a la progresión de la 

ovogénesis y desarrollo del ovocito, y los genes responsables del establecimiento del eje 

anteroposterior (A-P) y del eje dorsoventral (D-V) del futuro embrión (Manseau & Schüpbach, 

1989; Nüsslein-Volhard & Roth, 1989; Hay et al., 1990; Kelley, 1993; Goode et al., 1996; Cox et 

al., 2000). 

4.1.3 Olfacción 
 

La detección de señales químicas del medio ambiente, se da por medio de la olfacción 

(Chapman, 1998; Guidobaldi & Guerenstein, 2012; Liu et al., 2022), y el circuito neural específico 

activado es el determinante de la respuesta conductual (Stocker et al., 1983; Carlson, 1996). Los 

insectos se basan en gran medida en sus estímulos olfatorios tanto para la búsqueda de alimento 

como de pareja (Guidobaldi & Guerenstein, 2012). El reconocimiento de los olores comienza en 

las sensilas olfativas, las cuales poseen células sensoriales especializadas que transmiten 
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señales químicas hacia el sistema nervioso central (Levy et al., 1991; Parmentier et al., 1992; 

Ben-Arie et al., 1994; Liu et al., 2022).  

Los odorantes externos son reconocidos por proteínas de unión a olores (OBP) y proteínas 

quimiosensoriales (CSP), los cuales son transferidos a través de la linfa de cada sensila a los 

receptores quimiosensoriales, receptores del olor (OR) (Smart et al., 2008; Liu et al., 2022) y 

receptores ionotrópicos (IR), los cuales son los encargados de otorgar especificidad a la 

respuesta (Vosshall et al., 1999; Galizia & Sachse, 2010). Junto a los OR se encuentra uno de 

los co-receptores más conservados, el co-receptor del receptor olfativo (Orco), esencial para 

desencadenar la respuesta (Harini & Sowdhamini, 2012; Liu et al., 2022).  

Aunque el circuito de olfacción básico se conserva entre especies, la diversidad en los 

repertorios génicos presentes provoca que las respuestas olfatorias varíen, adaptándose a sus 

diferentes nichos ecológicos y comportamientos específicos (Hallem & Carlson, 2006; Bohbot et 

al., 2007; Bohbot et al., 2011). En este sentido, estudios en delfácidos como Sogatella furcifera y 

Nilaparvata lugens evidencian que esta diversificación génica se asocia a sistemas olfatorios 

especializados, orientados principalmente a la detección de volátiles de plantas hospedadoras, 

lo que refleja una adaptación funcional a su ecología específica (Hu et al., 2019; Liu et al., 2022). 

Zhou et al., (2014) analizaron el transcriptoma de novo de las antenas de N. lugens 

pudiendo identificar varios genes relacionados con la olfacción, entre ellos OBPs, IRs, ORs y 

CSPs, los cuales permiten al insecto detectar compuestos volátiles emitidos por plantas 

hospedadoras y feromonas. Esto sugiere que el sistema olfativo de este delfácido está altamente 

especializado para identificar su planta hospedadora de preferencia, detectar señales químicas 

del entorno y facilitar comportamientos claves como la alimentación, dispersión y reproducción. 

 

En base a lo explicado hasta el momento, en este trabajo nos propusimos generar 

información transcriptómica de D. kuscheli, e inferir la identidad de los genes involucrados en 

algunos de los procesos más importantes para la supervivencia del insecto: ecdisis, ovogénesis 

y olfacción. El conocimiento de la genética de D. kuscheli no sólo permitirá esclarecer aspectos 

biológicos fundamentales de la especie, sino que también podría ser crucial para diseñar nuevas 

estrategias destinadas a reducir la transmisión del virus del Mal de Río Cuarto. 
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Hipótesis 
 

Delphacodes kuscheli presenta un repertorio genético característico, cuyo correcto 

funcionamiento es esencial para su desarrollo y supervivencia, y se encuentra conservado 

evolutivamente. 

 

Objetivo General 
 

• Generar información genética relevante sobre Delphacodes kuscheli mediante la 

caracterización de su transcriptoma. 

 

Objetivos Específicos 

1. Generar un transcriptoma representativo de D. kuscheli considerando los 

diferentes estados de desarrollo que conforman su ciclo de vida. 

2. Evaluar la calidad y completitud del transcriptoma generado. 

3. Realizar la anotación génica, en base a similitudes con otras especies de 

insectos, de las familias de genes involucradas en los procesos vitales para el 

desarrollo del insecto: 

✓ Ecdisis 

✓ Ovogénesis 

✓ Olfacción 
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1. Mantenimiento de la colonia de Delphacodes kuscheli 

Los ejemplares de D. kuscheli se obtuvieron a partir de una colonia establecida en el 

Centro de Bioinvestigaciones (UNNOBA-CICBA), la cual fue mantenida en condiciones 

controladas con un fotoperíodo de 16:8 hs luz: oscuridad a una temperatura de 24°C y una 

humedad relativa de 70%. Los insectos se colocaron junto a su planta hospedera preferencial 

(avena) en jaulas de varillas de aluminio cubiertas con voile. En estas condiciones, su ciclo de 

vida pasa por una etapa de huevo, con una duración promedio de 7 a 10 días; cinco estadíos 

ninfales: I, II, III, IV y V, los cuales poseen una duración promedio de 4; 2,5; 3; 4 y 5,5 días 

respectivamente. Luego emergen los adultos, que presentan un período de pre-oviposición de 

unos 4 días aproximadamente, y una longevidad de 1 a 3 semanas (Virla & Remes Lenicov, 

1991). 

 

2. Extracción de ARN 

La extracción de ARN a partir de los ejemplares de D. kuscheli, se llevó a cabo 

seleccionando muestras independientes para cada etapa del ciclo de vida: huevo, ninfa I, ninfa 

II, ninfa III, ninfa IV, ninfa V y ejemplares adultos (tanto machos como hembras), con el objetivo 

de garantizar una representación completa de todo el ciclo de vida. La identificación de los 

estadios ninfales se basó en Remes Lenicov et al., (2008). Se colectó una cantidad aproximada 

de 10 individuos adultos y un volumen similar de los distintos estadios ninfales (el número de 

ejemplares varía de acuerdo al tamaño del estadio). Esto se realizó en base a que sabíamos que 

por extracciones previas esto representaba un volumen suficiente para la obtención de la cantidad 

requerida de ARN. 

Para la extracción de ARN total, se utilizó el reactivo comercial TRIzol (Thermo Fisher 

Scientific), siguiendo las especificaciones recomendadas por el fabricante. El ARN total se 

cuantificó por fluorescencia utilizando QUBIT 2.0 (Invitrogen), su integridad se evaluó mediante 

un gel de agarosa 1 % en Buffer TBE (1x). La extracción de ARN se realizó de manera 

independiente para cada estadio, y luego se tomó 1 µg total de cada uno de ellos para generar 

un único molde de secuenciación. 

 

3. Secuenciación de ARN 

La biblioteca fue preparada a través del servicio de secuenciación de Macrogen (Corea) 

con el kit de preparación de muestras TruSeq Stranded mRNA LT de Illumina. La misma fue 
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secuenciada con la plataforma NovaSeq 6.000 de Illumina. Los parámetros establecidos para la 

secuenciación fueron lecturas del tipo paired-end (R1: forward y R2: reverse) de 100 pb de 

longitud. 

4. Análisis Bioinformático 
 

4.1 Análisis de calidad y limpieza de las lecturas 

 
Las lecturas crudas obtenidas en formato fastq fueron analizadas con el programa FastQC 

v.0.11.9 (www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fastqc/). Se observó el número total de 

secuencias obtenidas y su longitud final.  

La búsqueda de secuencias adaptadoras y contaminantes se realizó utilizando la 

herramienta Blastn v.2.9.0+ (Altschul et al., 1990) ejecutada desde un entorno de sistema 

operativo Ubuntu 20.04 LTS, (Anexo I: Comando 1). Esto consistió en una búsqueda por similitud 

entre las lecturas crudas y la base de datos de nucleótidos UniVec, descargada de NCBI 

(ftp://ftp.ncbi.nlm.nih.gov/pub/UniVec). Como resultado, se obtuvo una lista de secuencias que 

dieron hit, indicando con qué longitud y en qué posición. El siguiente paso consistió en ejecutar 

un script escrito en lenguaje Python (Anexo I: Comando 2), para eliminar de nuestras lecturas las 

secuencias contaminantes encontradas. Se estableció como parámetros de remoción la longitud 

de la similitud y posición a lo largo de la lectura; si el hit se encontraba dentro de las primeras 40 

pb, estas eran eliminadas conservando el resto de la secuencia, en cambio, si el hit se encontraba 

dentro de las últimas 30 pb, se eliminaban conservado las primeras 70 pb, y, por último, si el hit 

se encontraba entre las bases 40 y 70 pb, se eliminaba la secuencia completa. Al eliminar 

secuencias en uno de los dos archivos procesados, se generaba una ruptura en el 

emparejamiento entre estos (aparición de lecturas singles), ya que quedaba la secuencia 

recíproca en el otro archivo sin su pareja. Para sincronizarlos, se utilizó la herramienta SeqKit 

v2.5.1 (Shen et al., 2024) (Anexo I: Comando 3). Luego, mediante el software Trimmomatic v.0.39 

(Bolger et al., 2014) ejecutado desde el mismo entorno (Anexo I: Comando 4), se realizó un último 

paso de filtrado y limpieza para asegurar que los archivos R1 y R2 quedaran sin ningún tipo de 

contaminantes. Los parámetros de trailing, leading, minlen e Illuminaclip utilizados para su 

ejecución fueron los recomendados por Bolger et al., (2014), para descartar lecturas de muy baja 

calidad, de corta longitud o adaptadores remanentes. Además, se incluyó el parámetro 

keepBothReads para mantener la condición paired-end. Mediante FastQC se corroboró 

nuevamente la calidad de las secuencias obtenidas (Anexo II: Figura 1), considerándose como 

file:///C:/Users/magal/OneDrive/Escritorio/Maestría/Tesis/Tesis/www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fastqc/
ftp://ftp.ncbi.nlm.nih.gov/pub/UniVec
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métrica de buena calidad valores iguales o mayores a un puntaje de calidad Q30, el cual se 

determina a partir de la probabilidad predicha de incorporar una base incorrecta. 

 

4.2 Ensamble de novo 

 
Las lecturas limpias fueron utilizadas para la reconstrucción de los transcriptos mediante 

un ensamble de novo, utilizando el programa Trinity v.2.15.1, estableciendo datos paired-end, el 

parámetro Strand specific data activado en el modo Reverse-Forward y el parámetro mínimo de 

cobertura (min_kmer_cov) de 2 (Grabherr et al., 2011). Quedando el resto de los parámetros por 

default. 

4.3 Análisis de la calidad y completitud del ensamble 

 
Para remover la redundancia en los transcriptos ensamblados, se utilizó un script en 

lenguaje perl del paquete Trinity 

(https://github.com/trinityrnaseq/trinityrnaseq/blob/master/util/misc/get_longest_isoform_seq_per

_trinity_gene.pl), el cual selecciona y conserva la isoforma más larga por cada gen/transcripto 

definido por Trinity como secuencia representativa. Este procedimiento permitió generar un 

ensamble no redundante, compuesto por transcriptos únicos, reduciendo y/o eliminando la 

presencia de secuencias asociadas a la fragmentación del ensamble y de posibles artefactos de 

secuenciación, así como también eliminando isoformas alternativas al conservar únicamente la 

secuencia más larga. 

Se utilizó el programa Fasta Statistics v.2.0. (Seemann & Gladman, 2012), para reportar 

y comparar la estadística característica de cada ensamble. Por otro lado, se evaluó la calidad y 

el grado de completitud de ambos transcriptomas generados, utilizando el programa BUSCO 

v.5.4.6 (Simão et al., 2015), analizando la ortología a nivel de Eucariota, Arthropoda, Insecta y 

Hemiptera en cada caso. A partir de este paso, sólo se siguió trabajando con el ensamble formado 

por transcriptos únicos. 

Para predecir las regiones codificantes de los transcriptos reconstruidos se utilizó 

TransDecoder v.5.5.0 (Haas et al., 2013), el cual se ejecutó con todos los parámetros por default, 

excepto strand-specificity, el cual fue activado. 

Se realizó una búsqueda de similitud de secuencia utilizando la herramienta heurística 

Blastx v.2.10.1 y Blastp v.2.10.1 (Altschul et al., 1997). Para ello se emplearon diferentes bases 

de datos obtenidas desde los repositorios UniProt (2023, https://www.uniprot.org/) e InsectBase 

https://github.com/trinityrnaseq/trinityrnaseq/blob/master/util/misc/get_longest_isoform_seq_per_trinity_gene.pl
https://github.com/trinityrnaseq/trinityrnaseq/blob/master/util/misc/get_longest_isoform_seq_per_trinity_gene.pl
https://www.uniprot.org/
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2.0 (2023, https://doi.org/10.1093/nar/gkab1090). En particular, de Uniprot se descargaron las 

bases UniProt total (569.793 secuencias), Uniprot Arthropoda (15.579 secuencias) y Uniprot 

Insecta (11.019 secuencias), con el fin de abarcar un amplio espectro de ortologías. 

Complementariamente, se utilizaron las proteínas predichas de especies filogenéticamente 

cercanas, todas ellas insectos plagas y con su genoma secuenciado: Laodelphax striatellus 

(46.351 secuencias), Nilaparvata lugens (24.901 secuencias) y Sogatella furcifera (20.978 

secuencias), obtenidas de InsectBase 2.0, con el fin de explorar la similitud de secuencia entre 

especies de la familia Delphacidae. Cada búsqueda se realizó estableciendo que el valor mínimo 

de cobertura de los hits fuera del 30% y el punto de corte del e-value ≤ 1x10-5. 

 

5. Caracterización del ensamble de novo 
 

Las predicciones proteicas se caracterizaron mediante el programa Hmmscan v.3.3.2 del 

paquete HMMER (Eddy, 1995; Finn et al., 2014), utilizando la base de datos Pfam (2015, 

https://pfam.xfam.org/). Además, se analizaron para predecir la secuencia de péptido señal y 

regiones transmembrana, utilizando SignalP v.5.0 (Almagro Armenteros et al., 2019) desde 

Ubuntu 20.04 LTS (Anexo I: Comando 5) y TMHMM 2.0 v.0.0.17 (Cock et al., 2013). 

Para realizar la anotación funcional del transcriptoma generado se utilizó el software 

EggNOG en su versión on line (http://eggnog5.embl.de/#/app/home), que permite determinar las 

diferentes funciones y términos GO correspondiente a cada transcripto. 

En base a los reportes obtenidos se utilizó el paquete bioinformático de anotación 

Trinotate v.3.2.2 (Grabherr et al., 2011). El programa se ejecutó de manera tal que se incluyeron 

en la anotación los resultados obtenidos tras la contrastación con las diferentes bases de datos 

previamente mencionadas de Uniprot (Anexo I: Comando 6), el cual permitió generar un reporte 

integral del análisis realizado sobre el transcriptoma reconstruido.  

Para visualizar los resultados en una interfaz gráfica se implementaron scripts en lenguaje 

R (Anexo I: Comando 7), que permitieron observar la distribución de los géneros más 

representados en cada búsqueda realizada. 

 

6. Anotación Génica 
 

Para realizar la anotación génica dirigida a procesos específicos, se utilizaron bases de 

datos proteicas, previamente utilizadas y desarrolladas en el laboratorio (Andrada, 2021; Crespo, 

2021; Pascual & Rivera-Pomar, 2022). Estas bases de datos no representan la totalidad de los 

https://doi.org/10.1093/nar/gkab1090
https://pfam.xfam.org/
http://eggnog5.embl.de/#/app/home
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genes involucrados en cada proceso, sino un conjunto de genes clave de referencia anotados. 

Todas las secuencias utilizadas se encuentran identificadas mediante sus respectivos números 

de acceso en las bases de datos de origen (NCBI, UniProt, Flybase o VectorBase), permitiendo 

su trazabilidad (Anexo III- Ecdisis, Ovogénesis y Olfacción) 

La base de datos referente a la ovogénesis se compone de 2.583 secuencias 

correspondientes a la especie Drosophila melanogaster (Pascual & Rivera-Pomar, 2022). 

En cuanto a la ecdisis, se amplió la base de datos generada previamente (Andrada, 2021) 

con secuencias proteicas obtenidas de NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein) 

correspondientes a múltiples órdenes de insectos. Debido a la limitada disponibilidad de 

anotaciones en Hemiptera, la inclusión de especies filogenéticamente diversas permitió aumentar 

la cobertura y sensibilidad en la detección de genes conservados. Se incluyeron insectos 

pertenecientes a los órdenes Blattodea, Coleoptera, Diptera, Hemiptera, Hymenoptera, 

Lepidoptera, Orthoptera y Thysanoptera. Esta base de datos quedó conformada por 114 

secuencias correspondientes a proteínas clave del proceso: Burs, Crz, EH, ETH, Pburs y CCAP. 

Para la base de datos de olfacción, se incorporaron nuevas anotaciones de especies 

hemípteras obtenidas de NCBI y VectorBase (https://vectorbase.org/), con el objetivo de mejorar 

la representación de este orden. Dichas anotaciones correspondieron a las especies: 

Acyrthosiphon pisum, Adelphocoris lineolatus, Aphis gossypii, Apolygus lucorum, Cyrtorhinus 

lividipennis, Diaphorina citri, Halyomorpha halys, Laodelphax striatellus, Lygus lineolaris, Nasonia 

vitripennis, Nezara viridula, Nilaparvata lugens, Rhodnius prolixus y Sogatella furcifera. La base 

de datos final incluyó 342 secuencias correspondientes a las familias IR, OR, Orco y OBP.  

Utilizando las diferentes bases de datos, se realizó una búsqueda de similitud mediante 

Blastx, estableciendo un umbral de e-value ≤ 1x10-5, y dejando el resto de los parámetros por 

default.  

Los programas Trinity, Filter Fasta, BUSCO, Fasta Statistics, TransDecoder, Blast, 

Hmmscan, TMHMM y Trinotate fueron utilizados desde la plataforma web Galaxy 

(https://usegalaxy.org/ y https://usegalaxy.eu/). 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein
https://vectorbase.org/
https://usegalaxy.org/
https://usegalaxy.eu/
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1. Análisis Bioinformático  
 

1.1 Análisis de calidad y limpieza de las lecturas 

Como resultado de la secuenciación de ARN (ARN-Seq), se obtuvieron dos archivos, R1: 

forward y R2: reverse, dado por la naturaleza de la secuenciación paired-end. Ambos 

comprimidos en formato .gz, de un peso de 5.1 GB. 

El análisis realizado a través de FastQC permitió identificar la presencia de 105.896.152 

lecturas totales en cada uno de los archivos generados, todas con una longitud de 101 pb. 

Además, se observó un porcentaje de GC (Guanina-Citocina) del 42% para R1 y 43% para R2. 

Pese a la distribución normal esperada se detectaron picos adicionales, los cuales evidenciarían 

la presencia de secuencias contaminantes (Figura 2 A-B). 

Por su parte, los reportes de calidad de secuencia por base indicaron valores superiores 

a Q30 a lo largo de toda la longitud de secuencia, lo que predice que la probabilidad de que se 

haya añadido una base errónea en las lecturas fue menor a 1 en 1.000 pb (Figura 2 C-D). Esto 

se complementa con la obtención de lecturas sin presencia de N en sus secuencias (Figura 3 A-

B). Por último, se observa la ausencia de secuencias adaptadoras reconocidas por FastQC en 

las lecturas generadas (Fig. 3 C-D). 

 

 

 



32 
 

 

 

Figura 2. Análisis de calidad de las lecturas obtenidas mediante FastQC. Contenido de GC por 
lectura (rojo) vs. la distribución normal modelada (azul), para forward (A) y reverse (B). En el eje X se 
representa el porcentaje de contenido GC. En el eje Y se representa la distribución de GC sobre las 
secuencias. Distribución de Phred Score en función de la posición a lo largo de cada lectura, para 
forward (C) y reverse (D). En el eje X se representan las distintas posiciones de la lectura en pares de 
bases. En el eje Y se representan los valores de calidad posibles, abarcando valores de 0 a 36 (Valor 
Q). 



33 
 

 
Se complementó la búsqueda de secuencias adaptadoras utilizando la base de datos de 

UniVec, lo que permitió identificar 15.244 y 15.628 lecturas contaminantes en R1 y en R2, 

respectivamente, las cuales no habían sido reportadas por FastQC. Estas lecturas fueron 

eliminadas de los sets de datos, generando lecturas no apareadas (“singles”), las cuales también 

fueron descartadas mediante SeqKit. Como resultado, se obtuvieron 105.875.767 lecturas finales 

para cada uno de los archivos (Tabla 1), que se utilizaron como material de partida para proseguir 

con el correspondiente ensamble del transcriptoma. 

Figura 3. Análisis de calidad de las lecturas obtenidas mediante FastQC. Porcentaje de N 
presente a lo largo de la secuencia, para forward (A) y reverse (B). En el eje Y se muestra el % de N, 
y en el eje X se representan las distintas posiciones de las lecturas en pares de bases. Distribución 
porcentual de la presencia de adaptadores en las lecturas, para forward (C) y reverse (D). En el eje Y 
se muestra su porcentaje, y en el eje X se representan las distintas posiciones de las lecturas en pares 
de bases. 
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Tabla 1. Datos de secuenciación. Lecturas crudas y lecturas finales obtenidas tras la eliminación 
de secuencias inespecíficas. Entre paréntesis, se indica el porcentaje de retención tras el 
procesamiento realizado. 

Lecturas Crudas Lecturas Finales 

R1 105.896.152 (100%) R1 105.875.767 (99,98%) 

R2 105.896.152 (100%) R2 105.875.767 (99,98%) 

 

1.2 Ensamble de novo y análisis de calidad 

La reconstrucción del transcriptoma generó un total de 140.247 transcriptos totales, de los 

cuales 69.314 fueron transcriptos únicos, con una longitud mayor a 200 pb. Ambos conjuntos 

fueron analizados con el fin de reportar y comparar las métricas de calidad del ensamble. 

En el conjunto total de transcriptos generados, el contenido de GC fue del 37,20%, 

mientras que en los transcriptos únicos alcanzó el 37,72%. La longitud media obtenida fue de 808 

pb en el conjunto total y 669 pb en los únicos. Del mismo modo, el valor de N50, como estadístico 

de calidad del ensamble, fue de 1.295 nt y 1.121 nt, respectivamente (Tabla 2). 

El grado de completitud del transcriptoma mediante el análisis del porcentaje de 

representatividad de ortólogos reportó valores superiores al 80% para cada una de las cuatro 

bases de datos consultadas (Tabla 2, Figura 4). En particular, se observó un mayor porcentaje 

de ortólogos de copia única al realizar la búsqueda en el conjunto de transcriptos únicos. En 

contraste, el análisis realizado con el set completo de transcriptos evidenció un elevado número 

de ortólogos duplicados con porcentajes cercanos al 50% en cada base consultada. Además, se 

observó que el número de ortólogos identificados aumentó con la especificidad del nivel evolutivo 

considerado (Figura 4).  

Cabe aclarar que, en base a las métricas obtenidas, se prosiguió a realizar los análisis 

subsiguientes considerando el número de transcriptos únicos reconstruidos. 
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Tabla 2. Métricas de calidad del ensamble de novo. Se muestran las estadísticas básicas (% 
GC, longitud media y N50) correspondiente a los conjuntos de transcriptos totales y únicos. Además, 
se presentan los porcentajes de ortólogos identificados mediante BUSCO en cuatro niveles 
filogenéticos: Eucariota, Arthropoda, Insecta y Hemiptera. (nt = nucleótidos). 

 Fasta Statistics BUSCO (%) 

Ensamble %GC 
Longitud 

media (nt) 
N50 (nt) Eucariota Arthropoda Insecta Hemiptera 

Transcriptos 

totales 
37,20 808 1.295 91,00 87,30 83,90 80,10 

Transcriptos 

únicos 
37,72 669 1.121 88,70 85,90 82,40 78,50 

 

 

Figura 4. Análisis de completitud del ensamble transcriptómico mediante BUSCO. Se muestra 
el porcentaje de ortólogos BUSCO identificados como completos (de copia simple y duplicados), 
fragmentados o perdidos, a partir de los conjuntos de transcriptos totales y únicos, en distintos niveles 
filogenéticos: Eucariota, Arthropoda, Insecta y Hemiptera. 
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Por otro lado, se realizó un análisis de ortología, tanto a nivel de transcriptos como de 

predicciones proteicas (18.607 secuencias totales predichas), utilizando las bases de datos 

Uniprot, Uniprot Arthropoda y Uniprot Insecta. En la Tabla 3, se muestran las métricas obtenidas 

para cada una. En cuanto a la búsqueda de predicciones proteicas, se identificaron 7.302 hits 

contra la base de datos Uniprot, 6.860 contra Uniprot Arthropoda y 6.820 contra Uniprot Insecta. 

En cambio, cuando la búsqueda de predicciones proteicas se realizó a nivel nucleótido, se reportó 

un mayor número de hits, con 8.135, 7.865 y 7.848 transcriptos en cada base de datos, 

respectivamente. Respecto a la búsqueda específica entre los delfácidos, se identificaron a nivel 

proteico 15.027 transcriptos por ortología contra L. striatellus, 14.060 transcriptos contra N. lugens 

y 13.810 contra S. furcifera. De igual manera, se observó un mayor número de transcriptos 

identificados cuando la búsqueda se realizó a nivel nucleótido, alcanzando 21.147, 19.438 y 

20.376 transcriptos respectivamente (Tabla 3). 

Los porcentajes de similitud de secuencia en base a las predicciones proteicas (18.607 

secuencias totales predichas – 100%) que reportó D. kuscheli frente a las bases de datos de 

Uniprot (39,24 %), Arthropoda (36,87 %) e Insecta (36,65 %) resultaron similares entre sí. 

Asimismo, se observaron valores próximos al compararlo con otros delfácidos, alcanzando un 

80,76 % con L. striatellus, 75,56 % con N. lugens y 74,22 % con S. furcifera, evidenciando un 

porcentaje de similitud notablemente más alto al comparar directamente con especies del mismo 

grupo (Tabla 3). 

 

Tabla 3. Análisis de ortología. Número de Blast Hits únicos obtenidos al realizar la búsqueda de 
ortólogos a nivel de transcriptos (Blastx) y predicciones proteicas (Blastp) contra las bases de datos 
Uniprot, Arthropoda e Insecta. A nivel de delfácidos, se utilizaron como bases de datos las especies L. 
striatellus, N. lugens y S. furcifera. 

 

Delphacodes kuscheli vs. 

Uniprot 
Uniprot 

Arthropoda 
Uniprot 
Insecta 

L. striatellus N. lugens S. furcifera 

Hits 
Blastp 7.302 6.860 6.820 15.027 14.060 13.810 

Blastx 8.135 7.865 7.848 21.147 19.438 20.376 

 

En cuanto a los géneros más representados en la búsqueda en la base de datos Uniprot, 

se identificaron Homo, Sophophora y Mus (pertenecientes al orden Primates, Diptera y Rodentia, 
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respectivamente). En las búsquedas en Uniprot Arthropoda y Uniprot Insecta, el género más 

representado fue Drosophila, seguido por Anopheles y Aedes (pertenecientes al orden Diptera) 

(Figura 5 A, B, C). 
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Figura 5. Correspondencia de géneros. Transcriptos más 

frecuentes anotados a nivel género mediante Blastp y Blastx, contra 
Uniprot (A), Arthropoda (B) e Insecta (C). Se observa en el eje X el 
número de transcriptos correspondiente a de cada uno de los géneros 
representados en el eje Y. 
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Además, se realizó una anotación funcional utilizando la base de datos de ontología 

génica (GO), estructurando las identidades en tres categorías principales. Dentro de procesos 

biológicos (Figura 6), se destacaron la regulación de la transcripción por la ARN polimerasa II 

(GO: 0006357), regulación positiva de la transcripción por la ARN polimerasa II (GO: 0045944), 

desarrollo de organismos multicelulares (GO: 0007275), la división celular (GO: 0051301), 

transporte de proteínas (GO: 0044861, GO: 0032596) y la regulación negativa de la transcripción 

de ADN por ARN polimerasa II (GO: 000122). Respecto a los componentes celulares (Figura 7), 

los términos más representados fueron los componentes citoplasmáticos (GO: 0005737), 

nucleares (GO: 0005634) y del citosol (GO: 0005829), así como los componentes integrales de 

la membrana (GO: 0016021), membrana plasmática (GO: 0005886), nucleoplasma (GO: 

0005654) y mitocondrias (GO:0005739), como los más frecuentes. Por último, en la categoría de 

funciones moleculares (Figura 8), predominaron aquellas relacionadas con la unión de iones 

metálicos (GO: 0046872), unión de ATP (GO: 0005524), de ARN (GO: 0003723) y de ADN (GO: 

0003677), de proteínas idénticas (GO: 0042802) y de iones de zinc (GO: 0008270). En suma, se 

realizó una caracterización del transcriptoma en base a la categorización obtenida con EggNOG, 

donde los transcriptos se agruparon en un total de 24 categorías. La correspondiente a función 

desconocida (S) fue la más asignada, seguida por las categorías de mecanismo de transducción 

de señales (T); modificación postraduccional, recambio proteico, chaperonas (O); transcripción 

(K); traducción, estructura ribosómica y biogénesis (J); tráfico intracelular, secreción y transporte 

vesicular (U) (Figura 9). 

Además, en las predicciones proteicas se identificaron 10.017 dominios proteicos, 4.370 

proteínas transmembranas y 7.843 péptidos señal. 

En la tabla 4 se muestran las métricas y características biológicas del transcriptoma 

generado. En conjunto, estos proporcionan una base sólida para la inferencia y anotación génica 

del transcriptoma reconstruido. 

 



40 
 

Figura 6. Anotación funcional. Anotación ontológica mediante la base de datos Gene Ontology 
(GO), en función de los procesos biológicos al que pertenecen los transcriptos. En el eje X, se 
representa la cantidad de transcriptos que pertenecen a cada uno de los términos GO asociados a 
los procesos biológicos representados en el eje Y. 
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Figura 7. Anotación funcional. Anotación ontológica mediante la base de datos Gene Ontology 
(GO), en función de los componentes celulares al que pertenecen los transcriptos. En el eje X se 
representa la cantidad de transcriptos que pertenecen a cada uno de los términos GO asociados a 
los componentes moleculares representados en el eje Y. 



42 
 
 

Figura 8. Anotación funcional. Anotación ontológica mediante la base de datos Gene Ontology (GO), 
en función de las funciones moleculares a la que pertenecen los transcriptos. En el eje X se representa la 
cantidad de transcriptos que pertenecen a cada uno de los términos GO asociados a las funciones 
moleculares representadas en el eje Y. 
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Figura 9. Anotación de la categoría funcional. Caracterización de los transcriptos obtenida mediante EggNOG. 
En el eje X se representa la cantidad de transcriptos que pertenecen a cada una de las distintas categorías 
funcionales representadas en el eje Y. 



44 
 

 

Tabla 4. Resumen de métricas y resultados del 
transcriptoma. Se listan las principales características biológicas 

obtenidas mediante Trinotate, incluyendo predicciones proteicas, 
búsqueda por similitud (Blast), identificación de proteínas 
transmembrana, péptidos señal, dominios proteicos y anotaciones 
funcionales a partir bases de datos especializadas. 

 Únicos 

Transcriptos totales 140.247 

Transcriptos únicos 69.314 

Predicciones proteicas 18.607 

Blastx vs. Uniprot 8.135 

Blastp vs. Uniprot 7.302 

Blastx vs. Arthropoda 7.865 

Blastp vs. Arthropoda 6.860 

Blastx vs. Insecta 7.848 

Blastp vs. Insecta 6.820 

Blastx vs. L. striatellus 21.147 

Blastp vs. L. striatellus 15.027 

Blastx vs. S. furcifera 20.376 

Blastp vs. S. furcifera 13.810 

Blastx vs. N. lugens 19.438 

Blastp vs. N. lugens 14.060 

Proteínas transmembrana 4.370 

Dominios proteicos 10.017 

Ontología genética Pfam 6.100 

Péptido señal 7.843 

 

1.3 Anotación Génica 

Los 69.314 transcriptos reconstruidos se compararon con bases de datos específicas para 

caracterizar genéticamente los procesos vitales para la supervivencia del insecto. Se muestran 

los mejores hits para cada uno de los procesos analizados, según posean mejor cobertura y mejor 

e-value. En relación con el proceso de ecdisis, se pudo inferir la identidad de seis genes, tales 

como el gen de la ETH (TRINITY DN1204 c0 g1 i1), de la Crz (TRINITY DN69828 c0 g1 i4), de 
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la EH (TRINITY DN10952 c0 g1 i1), del CCAP (TRINITY DN7706 c0 g1 14), el gen de Burs 

(TRINITY DN5062 c0 g1 i2) y de Pburs (TRINITY DN9187 c0 g1 i1) involucrados en la regulación 

de la ecdisis (Tabla 5, Anexo IV-Ecdisis). Todos presentaron altos porcentajes de identidad, entre 

el 73% y el 100%, excepto la inferencia del gen EH que reportó un 44% de similitud de secuencia 

con la del díptero A. aegypti. 

En cuanto al proceso de ovogénesis, se identificaron un total de 32 genes involucrados 

en las diferentes etapas que caracterizan dicho proceso, como los que están activos durante la 

diferenciación celular (entre ellos armadillo (TRINITY DN6159 c0 g1 i19), piwi (TRINITY DN185 

c0 g1 i9) y vasa (TRINITY DN3339 c0 g1 i1)), los que representan un rol en la determinación de 

la polaridad anteroposterior (A-P) (algunos de los cuales son bicaudal (TRINITY DN4949 c0 g1 

i1) y egghead (TRINITY DN19137 c0 g1 i1)) y en la polaridad dorsoventral (D-V) (como 

cappuccino (TRINITY DN5275 c0 g3 i3) y squid (TRINITY DN4198 c0 g1 i7)). Respecto a los 

genes con funciones más específicas en el proceso, como maelstrom (TRINITY DN1714 c0 g1 

i4), Rac (TRINITY DN786 c0 g1 i4) y quail (TRINITY DN2076 c0 g1 i19), se identificaron con un 

porcentaje de identidad variado, entre el 23% y 76%, aproximadamente. Por otro lado, no se 

pudieron identificar pumilio, gurken, bicoid y oskar mediante esta búsqueda. En este proceso, en 

algunos casos se identificaron varios transcriptos por genes, con porcentajes de identidad que 

oscilaron entre el 21 % y el 85% (Tabla 6, Anexo IV-Ovogénesis). 

Finalmente, en cuanto al proceso de olfacción, se han encontrado varios transcriptos 

correspondientes a los diferentes receptores, entre ellos 25 receptores ionotrópicos (IR), 30 

receptores olfativos (OR) y un correceptor de receptor olfativo (Orco) (TRINITY DN24825 c0 g2 

i1). Respecto a las proteínas solubles, se identificaron 12 proteínas de unión a odorantes (OBP) 

(Tabla 7, Anexo IV-Olfacción). Los porcentajes de identidad fueron muy variados, abarcando 

desde el 20% hasta el 98%, siendo, en líneas generales, los OBP los que presentaron los 

mayores porcentajes de identidad. 
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Tabla 5: Anotación Génica. Identidad de los transcriptos obtenidos mediante similitud de secuencia contra 

la base de datos generada para el proceso de ecdisis. Visualización resumida de los transcriptos y sus métricas 
que hacen mejor hit con los distintos genes estudiados en el proceso de ecdisis. 

El * a la izquierda significa que se trata de una secuencia parcial 5´. La ausencia de * significa que es completa. 

 BLAST 

Genes ID 

Long. 

Trans

cripto 

(pb) 

Long. 

Prot. 

(aa) 

Especie - Gen ID 

(Mejor hit) 
% ID 

Long. 

Hit 

(aa) 

e-value 

Regulación de la Ecdisis 

BURSICON-
ALPHA (Burs) 

TRINITY_DN5062_c0_g1_i2 1.193 160 
N. lugens 

(BAO00937.1) 
95,60 159 

4.23e-
108 

CORAZONINA 
(Crz) 

TRINITY_DN69828_c0_g1_i4 1.026 *132 
N. lugens 

(BAO00944.1) 
73,75 80 1.58e-23 

HORMONA DE 
ECLOSIÓN (EH) 

TRINITY_DN10952_c0_g1_i1 476 *117 
A. aegypti 

(XP_001647653.1) 
44,23 52 1.13e-12 

HORMONA 
DISPARADORA 
DE LA ECDISIS 
(ETH) 

TRINITY_DN1204_c0_g1_i1 907 215 
N. lugens 

(BAO00949.1) 
77,36 212 

3.89e-
121 

PARTNER OF 
BURSICON-
BETA (Pburs) 

TRINITY_DN9187_c0_g1_i1 773 139 
A. pisum 

(XP_008179450.1) 
77,48 111 1.17e-62 

PÉPTIDO 
CARDIOACTIVO 
DE 
CRUSTÁCEOS 
(CCAP) 

TRINITY_DN7706_c0_g1_i14 1.639 *159 
N. lugens 

(BAO00946.1) 
92,59 135 1.77e-73 
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Tabla 6: Anotación Génica. Identidad de los transcriptos obtenidos mediante similitud de secuencia contra la base 

de datos generada para el proceso de ovogénesis. Visualización resumida de los transcriptos y sus métricas que hacen 
mejor hit con los distintos genes estudiados en el proceso de ovogénesis. 

El * a la izquierda significa que se trata de una secuencia parcial 5´. El * a la derecha significa que es parcial 3´. La 
ausencia de * significa que es completa. 

  BLAST 

Genes ID 
Long. 

Transcripto 
(pb) 

Long. 
Prot. 
(aa) 

Especie - Gen ID 
(Mejor hit) 

%ID 
Long. 

Hit (aa) 
e-value 

Diferenciación de las células madre y germinales 

ARMADILLO (arm) TRINITY_DN6159_c0_g1_i19 4.361 815 
D. melanogaster 
(FBpp0089033) 

85,19 729 0.0 

AUBERGINE (aub) TRINITY_DN185_c0_g1_i9 4.065 830 
D. melanogaster 
(FBpp0079754) 

25,82 457 1.78e-29 

P-ELEMENT 
INDUCED WIMPY 
TESTIS (piwi) 

TRINITY_DN185_c0_g1_i9 4.065 830 
D. melanogaster 
(FBpp0079755) 

21,69 807 1.62e-30 

PUMILIO (pum) - - - - - - - 

TWIN TRINITY_DN11696_c0_g1_i1 1.987 601 
D. melanogaster 
(FBpp0083952) 

26,51 347 2.31e-25 

VAS (vasa) TRINITY_DN3339_c0_g1_i1 3.305 1.013 
D. melanogaster 
(FBpp0401445) 

39,75 395 9.25e-89 

β SPECTRIN (β 
Spec) 

TRINITY_DN572_c0_g1_i18 5.108 *1.048 
D. melanogaster 
(FBpp0306508) 

76,70 837 0.0 

Determinación y formación del eje A-P  

BICAUDAL (Bic) TRINITY_DN4949_c0_g1_i1 1.146 184 
D. melanogaster 
(FBpp0086896) 

71,35 171 6.58e-61 

BICAUDAL C 
(BicC) 

TRINITY_DN11822_c0_g1_i1 2.525 692 
D. melanogaster 
(FBpp0080363) 

45,79 356 3.85e-97 

BICAUDAL D 
(BicD) 

TRINITY_DN45988_c0_g1_i1 967 286 
D. melanogaster 
(FBpp0296968) 

64,49 276 1.20e-100 

BICOID (bcd) - - - - - - - 

DYNEIN HEAVY 
CHAIN 64C 
(Dhc64C) 

TRINITY_DN50570_c0_g1_i1 4.696 *1.440 
D. melanogaster 
(FBpp0304986) 

78,09 1.442 0.0 

EGGHEAD (egh) TRINITY_DN19137_c0_g1_i1 726 *242* 
D. melanogaster 
(FBpp0309090) 

71,97 239 4.92e-116 

EXUPERANTIA 
(exu) 

TRINITY_DN8816_c0_g1_i1 2.249 404 
D. melanogaster 
(FBpp0085555) 

41,30 184 5.77e-41 

GURKEN (grk) - - - - - - - 

INTEGRIN 
ALPHAPS5 
SUBUNIT (ItgaPS) 

TRINITY_DN39338_c0_g1_i2 2.386 *732 
D. melanogaster 
(FBpp0423081) 

25,09 562 1.23e-27 

OSKAR (osk) - - - - - - - 



48 
 

Establecimiento de la polaridad D-V 

18 WHEELER 
(18w) 

TRINITY_DN7562_c0_g4_i1 3.530 *1.003 
D. melanogaster 
(FBpp0085620) 

54,08 980 0.0 

BRAINIAC (brn) TRINITY_DN915_c0_g2_i2 2.518 568 
D. melanogaster 
(FBpp0070606) 

21,19 302 1.15e-09 

CAPPUCCINO 
(capu) 

TRINITY_DN5275_c0_g3_i3 3.688 1.062 
D. melanogaster 
(FBpp0288516) 

25,12 414 4.81e-23 

CORNICHON (cni) TRINITY_DN23649_c0_g1_i1 1.029 145 
D. melanogaster 
(FBpp0080406) 

76,39 144 8.83e-72 

DYNACTIN 1 
(DCTN1) 

TRINITY_DN22476_c0_g1_i1 1.749 *584* 
D. melanogaster 
(FBpp0075498) 

49,72 529 1.08e-136 

oo18 RNA-
BINDING PROTEIN 
(orb) 

TRINITY_DN2621_c0_g1_i1 2.796 *332 
D. melanogaster 
(FBpp0290706) 

52,08 240 2.32e-72 

SQUID (sqd) TRINITY_DN4198_c0_g1_i7 2.715 856 
D. melanogaster 
(FBpp0082320) 

25,32 158 4.08e-07 

Otros genes involucrados en la ovogénesis 

DARKENER OF 
APRICOT (Doa) 

TRINITY_DN207_c0_g1_i2 6.303 1.955 
D. melanogaster 
(FBpp0289031) 

24,82 270 1.71e-13 

DYNEIN LIGHT 
INTERMEDIATE 
CHAIN (Dlic) 

TRINITY_DN1812_c0_g1_i8 3.289 525 
D. melanogaster 
(FBpp0073299) 

57,23 491 1.23e-179 

EGG-DERIVED 
TYROSINE 
PHOSPHATASE 
(EDTP) 

TRINITY_DN2829_c0_g1_i1 2.297 653 
D. melanogaster 
(FBpp0086114) 

49,69 322 3.70e-103 

ENDOPHILIN B 
(EndoB) 

TRINITY_DN37749_c0_g1_i2 921 285* 
D. melanogaster 
(FBpp0085743) 

63,18 277 2.46e-124 

G PROTEIN-
COUPLED 
RECEPTOR 
KINASE 2 (Gprk2) 

TRINITY_DN207_c0_g1_i2 6.303 1.955 
D. melanogaster 
(FBpp0306622) 

23,33 270 2.61e-15 

HEAT SHOCK 
PROTEIN 60C 
(Hsp60C) 

TRINITY_DN10510_c0_g1_i1 2.621 575 
D. melanogaster 
(FBpp0078744) 

75,45 554 0.0 

MAELSTROM 
(mael) 

TRINITY_DN1714_c0_g1_i4 2.333 507 
D. melanogaster 
(FBpp0088574) 

27,86 341 1.01e-25 

PEROXINECTIN-
LIKE (Pxt) 

TRINITY_DN1715_c0_g1_i5 4.058 784 
D. melanogaster 
(FBpp0082932) 

38,81 603 1.45e-124 

QUAIL (qua) TRINITY_DN2076_c0_g1_i19 2.911 850 
D. melanogaster 
(FBpp0080550) 

30,64 904 1.58e-124 

RAC TRINITY_DN786_c0_g1_i4 3.158 524 
D. melanogaster 
(FBpp0305023) 

27,87 122 9.09e-06 

SER/THR-RICH 
CASPASE (Strica) 

TRINITY_DN3046_c0_g1_i2 2.486 619 
D. melanogaster 
(FBpp0307275) 

30,20 202 2.43e-12 
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Tabla 7: Anotación Génica. Identidad de los transcriptos obtenidos mediante similitud de secuencia contra la 

base de datos generada para el proceso de olfacción. Visualización resumida de los transcriptos y sus métricas que 
hacen mejor hit con los distintos genes estudiados en el proceso de olfacción. 

El * a la izquierda significa que se trata de una secuencia parcial 5´. El * a la derecha significa que es parcial 3´. La 
ausencia de * significa que es completa. Un * a ambos lados significa que es interna. 

   BLAST 

Genes ID 

Long. 
Trans
cripto 
(pb) 

Long. 
Prot. 
(aa) 

Especie - Gen ID 
(Mejor hit) 

% ID 
Long. 

Hit 
(aa) 

e-value 

CORRECEPTOR DE 
RECEPTORES DE 
ODORANTES 

(ORco) 

TRINITY_DN24825_c0_g2_i1 1.091 279 R. prolixus (RPRC000476) 26,57 143 3.57e-07 

PROTEÍNA DE 
UNIÓN A 
ODORANTES 
(OBP) 

TRINITY_DN11975_c0_g1_i5 812 143 L. striatellus (AGZ04925.1) 92,25 142 1.81e-93 

TRINITY_DN14064_c0_g1_i1 614 138 L. striatellus (AGZ04921.1) 91,30 138 1.69e-90 

TRINITY_DN1864_c0_g1_i1 1.422 148 S. furcifera (AHB59656.1) 96,60 147 3.06e-77 

TRINITY_DN206_c0_g1_i10 966 *268 S. furcifera (AHB59663.1) 45,95 111 7.11e-27 

TRINITY_DN3903_c0_g1_i1 658 145 L. striatellus (AGZ04924.1) 91,20 125 5.84e-71 

TRINITY_DN43095_c0_g1_i1 897 *193 N. lugens (ACI30679.1) 83,67 147 2.58e-75 

TRINITY_DN5192_c0_g1_i6 968 179 N. viridula (QCZ25113.1) 31,78 129 2.06e-06 

TRINITY_DN5517_c0_g2_i1 1.311 197 L. lineolaris (AHF71059.1) 61,29 155 3.46e-67 

TRINITY_DN5568_c0_g1_i1 750 *201 N. lugens (AGZ04895.1) 84,24 165 
1.28e-

101 

TRINITY_DN5926_c0_g1_i1 883 259 N. lugens (AGZ04896.1) 83,33 246 
1.17e-

120 

TRINITY_DN6387_c0_g1_i4 1.653 *245 S. furcifera (AGZ04907.1) 98,37 184 
4.33e-

118 

TRINITY_DN6777_c0_g1_i1 681 146 S. furcifera (AGZ04902.1) 96,21 132 9.70e-93 

RECEPTORES 
IONOTRÓPICOS 
(IR) 

TRINITY_DN11355_c0_g1_i14 1.427 *459 
N. lugens 

(XP_022187223_1) 
27,47 91 4.40e-07 

TRINITY_DN17880_c0_g1_i5 2.017 *423 
D. citri 

(XP_026679576_11) 
33,33 132 1.16e-19 

TRINITY_DN19602_c0_g1_i2 1.376 414 
A. pisum 

(XP_029345828_1) 
20,82 365 5.60e-16 

TRINITY_DN2107_c0_g1_i1 3.099 926 
N. lugens 

(XP_022200713_1) 
58,74 744 0.0 

TRINITY_DN40231_c0_g1_i4 1.022 *341* 
H. halys 

(XP_014272502_1) 
21,93 301 4.70e-07 

TRINITY_DN45996_c0_g1_i6 2.571 761 
A. pisum 

(XP_029346343_1) 
61,37 717 0.0 

TRINITY_DN7133_c0_g1_i5 3.237 *727 
N. lugens 

(XP_022200714_1) 
55,09 786 0.0 

TRINITY_DN95621_c0_g1_i1 741 *248* 
N. lugens 

(XP_022200717_1) 
86,49 37 1.86e-14 

TRINITY_DN11316_c0_g1_i8 1.590 199 R. prolixus (RPRC017345) 32,32 198 2.83e-15 

TRINITY_DN11355_c0_g1_i14 1.427 *459 R. prolixus (RPRC000379) 21,37 454 2.43e-06 
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TRINITY_DN13434_c0_g1_i2 1.880 *470 
N. lugens 

(XP_022203339_1) 
91,58 463 0.0 

TRINITY_DN14179_c0_g1_i1 1.360 *415 R. prolixus (RPRC000379) 24,39 246 1.56e-06 

TRINITY_DN14755_c0_g1_i1 435 110* R. prolixus (RPRC002763) 61,54 104 1.06e-41 

TRINITY_DN17880_c0_g1_i5 2.017 *423 
A. pisum 

(XP_008183092_2) 
84,69 405 0.0 

TRINITY_DN19602_c0_g1_i2 1.376 414 
A. lineolatus 

(APZ81410_1) 
24,42 344 2.37e-23 

TRINITY_DN20443_c0_g1_i1 507 *169* 
C. lividipennis 
(AXU25111_1) 

32,48 117 1.45e-12 

TRINITY_DN2107_c0_g1_i1 3.099 926 
A. lineolatus 

(APZ81411_1) 
30,30 439 6.03e-48 

TRINITY_DN25091_c0_g2_i1 810 *240 
A. lineolatus 

(APZ81415_1) 
26,98 215 3.35e-16 

TRINITY_DN3618_c0_g1_i6 3.852 *1.016 R. prolixus (RPRC002763) 58,75 160 1.11e-61 

TRINITY_DN40231_c0_g1_i4 1.022 *341* 
H. halys 

(XP_024214423_1) 
20,79 303 7.05e-07 

TRINITY_DN43282_c0_g1_i1 600 200* 
A. lineolatus 

(APZ81410_1) 
38,61 202 1.24e-37 

TRINITY_DN45996_c0_g1_i6 2.571 761 
A. pisum 

(XP_008183092_2) 
35,16 512 1.81e-73 

TRINITY_DN7133_c0_g1_i5 3.237 *727 
N. lugens 

(XP_022187829_1) 
28,32 452 1.61e-44 

TRINITY_DN7270_c0_g1_i1 3.219 990 R. prolixus (RPRC002763) 28,11 153 9.83e-08 

TRINITY_DN85391_c0_g1_i1 647 *180 
C. lividipennis 
(AXU25112_1) 

52,26 155 1.51e-43 

RECEPTORES 
OLFATIVOS (OR) 

TRINITY_DN27871_c0_g2_i2 626 *167 
N. lugens 

(XP_022200348.1) 
29,81 161 1.36e-16 

TRINITY_DN77195_c0_g1_i1 501 *139 
N. lugens 

(XP_022200348.1) 
30,44 115 2.42e-17 

TRINITY_DN10113_c0_g1_i1 563 *142 
N. lugens 

(XP_022204744.1) 
42,75 138 3.35e-41 

TRINITY_DN4341_c0_g3_i3 969 109 
N. lugens 

(XP_022204744.1) 
41,30 138 5.27e-35 

TRINITY_DN11791_c0_g1_i1 1.217 *286 
N. lugens 

(XP_022200228.1) 
45,66 265 9.72e-78 

TRINITY_DN12315_c0_g2_i2 992 *273 
A. pisum 

(XP_016660447.1) 
28,74 167 4.65e-07 

TRINITY_DN12588_c0_g1_i3 817 255 
H. halys 

(XP_024214259.1) 
25,00 152 1.64e-09 

TRINITY_DN38863_c0_g1_i1 734 *200 
H. halys 

(XP_024214259.1) 
25,75 167 2.04e-06 

TRINITY_DN12954_c0_g1_i2 1.356 *414 A. lineolatus (APZ81474.1) 24,07 162 2.90e-06 

TRINITY_DN13549_c0_g1_i2 1.191 *374 A. lineolatus (APZ81500.1) 28,31 166 5.13e-07 

TRINITY_DN58542_c0_g1_i1 919 279 
N. lugens 

(XP_022192649.1) 
26,47 170 1.83e-06 

TRINITY_DN14580_c0_g2_i1 629 *202 
A. gossypii 

(XP_027836930.1) 
25,49 153 2.57e-06 
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TRINITY_DN64921_c0_g1_i1 1.142 *349 
H. halys 

(XP_024220181.1) 
25,77 97 1.58e-06 

TRINITY_DN15317_c0_g1_i2 617 *136 
A. gossypii 

(XP_027842896.1) 
23,53 102 9.08e-06 

TRINITY_DN18132_c0_g1_i3 990 295 A. lineolatus (APZ81502.1) 28,86 149 7.75e-07 

TRINITY_DN20422_c0_g1_i1 627 *199 
N. lugens 

(XP_022207573.1) 
64,23 137 9.06e-55 

TRINITY_DN20522_c0_g1_i1 615 *178 R. prolixus (RPRC000235) 25,29 170 1.06e-07 

TRINITY_DN20817_c0_g1_i1 457 *153* 
C. lividipennis 
(AXU25094.1) 

20,14 144 9.48e-07 

TRINITY_DN24825_c0_g2_i1 1.091 279 
C. lividipennis 
(AXU25099.1) 

21,66 277 1.04e-07 

TRINITY_DN27120_c0_g1_i1 562 *134 
H. halys 

(XP_024217960.1) 
27,85 79 1.85e-06 

TRINITY_DN53574_c0_g1_i1 551 *144 
H. halys 

(XP_024217960.1) 
25,93 81 1.36e-07 

TRINITY_DN74751_c0_g1_i1 361 *120* A. lucorum (AQM56101.1) 25,58 86 2.18e-07 

TRINITY_DN34345_c0_g1_i1 731 *142 
N. lugens 

(XP_022199828.1) 
25,66 113 1.54e-07 

TRINITY_DN43788_c0_g1_i1 455 *111 
N. lugens 

(XP_022193747.1) 
64,36 101 1.50e-46 

TRINITY_DN3941_c4_g1_i2 961 *286 
H. halys 

(XP_024214894.1) 
28,75 80 5.05e-06 

TRINITY_DN53423_c0_g2_i1 720 *217 D. citri (XP_026689162.1) 28,57 126 2.18e-06 

TRINITY_DN5629_c2_g1_i1 960 *293 
C. lividipennis 
(AXU25102.1) 

24,84 157 5.79e-08 

TRINITY_DN7031_c0_g1_i1 1.008 *319 A. lineolatus (APZ81479.1) 24,84 153 3.55e-09 

TRINITY_DN76106_c0_g1_i1 493 *148 A. pisum (AQS60742.1) 29,46 129 8.55e-08 

TRINITY_DN8662_c0_g1_i1 1.439 *400 R. prolixus (RPRC000616) 22,68 313 6.20e-06 
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1. Secuenciación y ensamble 

La técnica de ARN-Seq permite generar grandes volúmenes de datos a partir de 

organismos o tejidos específicos (Trapnell et al., 2010; Satam et al., 2023). La cantidad de 

lecturas necesarias para un experimento de secuenciación depende del objetivo experimental y 

de la naturaleza de la muestra. Según el consorcio ENCODE (Instituto Nacional de Investigación 

del Genoma Humano, NHGRI), para el análisis de genes altamente expresados se recomiendan 

entre 5 y 25 millones de lecturas por muestra; para evaluar la expresión génica global o analizar 

splicing alternativo, entre 30 y 60 millones de lecturas; y para la identificación y cuantificación 

precisa de nuevos transcriptos, un mínimo de 100-200 millones de lecturas de más de 70 pares 

de bases. En nuestro estudio, se obtuvieron 106 millones de lecturas de 101 pb con altos valores 

de cobertura, lo que asegura una profundidad adecuada para la identificación de nuevos 

transcriptos. Esto es similar a los resultados reportados en estudios previos en insectos plaga 

como en Dalbulus maidis con lecturas con una longitud de 93 pb (Palacio, 2018) o en Nezara 

viridula con lecturas de 100 pb de longitud (Lavore et al., 2018). 

Si bien la generación masiva de transcriptos mediante ARN-Seq puede producir errores 

de secuenciación (Fang et al., 2012; Goodwin et al., 2016), los análisis de calidad indicaron que 

en nuestro estudio no fueron significativos; la elección de la plataforma Illumina, reconocida por 

su alta precisión y confiabilidad (Metzker, 2010), contribuyó a minimizar el posterior sesgo en la 

secuenciación y obtención de lecturas. 

Aun teniendo lecturas de buena calidad según FastQC, se realizó una búsqueda de 

similitud contra la base de datos UniVec, ya que la presencia de secuencias contaminantes es un 

problema relevante en los análisis transcriptómicos. En especies sin un genoma o transcriptoma 

de referencia disponible, la detección y eliminación de dichas secuencias resulta particularmente 

desafiante, ya que no es posible discriminar mediante alineamiento directo cuáles secuencias 

pertenecen al organismo estudiado y cuáles provienen de fuentes externas. Su omisión puede 

sesgar el número total de transcriptos en los ensamblados de novo y aumentar la frecuencia de 

errores, lo que reduce tanto la calidad global del ensamblado como el poder de los análisis 

posteriores (Davidson & Oshlack, 2014). En esta línea, Alvarez & Landsman (2024), comprobaron 

que al realizar un ensamble de novo de lecturas de Solanum lycopersicum (orden Solanales), la 

presencia de contaminantes afectó significativamente el resultado, generando transcriptos 

erróneos que comprometieron la calidad y completitud del transcriptoma obtenido. En este 

sentido, la búsqueda de similitud contra bases de datos especializadas como UniVec representa 

una estrategia clave, ya que permite identificar segmentos de origen vectorial introducidos 
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durante la construcción de la biblioteca. 

La reconstrucción de transcriptos constituye un paso fundamental para obtener 

información biológica significativa (Istrail et al., 2004; Grabherr et al., 2011; Ono et al., 2015). Los 

parámetros utilizados para generar el ensamble de novo fueron escogidos en base a estudios 

previos en insectos plaga como D. maidis (Palacio, 2018) y N. viridula (Perez-Gianmarco, 2018). 

Sin embargo, es importante destacar que el rendimiento de cualquier ensamblador puede variar 

según las características específicas de la muestra, como la complejidad del transcriptoma o la 

calidad del ARN, lo que refuerza la necesidad de interpretar las métricas dentro del contexto 

biológico de cada organismo. 

En el caso de Delphacodes kuscheli, las métricas obtenidas se encuentran dentro de los 

rangos reportados para otras especies de insectos plaga (Xue et al., 2010; Palacio, 2018; Perez-

Gianmarco, 2018; Jin et al., 2021), lo que indica que el transcriptoma reconstruido es sólido y 

confiable. La utilización de secuenciación paired-end contribuyó a este resultado, al proporcionar 

información bidireccional de los transcriptos y mejorar la capacidad de ensamble y la resolución 

de regiones complejas. Esta estrategia resulta particularmente valiosa en transcriptomas de 

organismos no modelo, donde la ausencia de un genoma de referencia disponible exige 

maximizar la precisión de las lecturas. Estudios previos han demostrado que las lecturas paired-

end facilitan la reconstrucción de transcritos completos y la resolución de regiones repetitivas, en 

comparación con los ensambles basados únicamente en lecturas single-end (Zhao et al., 2011). 

En estudios comparativos, los ensambles derivados de datos paired-end tienden a presentar un 

mayor N50, mayor longitud media y una mejor representación de isoformas que aquellos 

construidos únicamente con lecturas single-end (Zhao et al., 2011; Yang & Smith, 2013). En 

nuestro trabajo, esta ventaja se refleja en métricas robustas, incluyendo un alto valor de N50, que 

confirma la calidad del ensamble, de manera comparable a lo reportado previamente en N. 

viridula (Perez-Gianmarco, 2018). 

Respecto a las métricas de completitud, el análisis de búsqueda de ortólogos evidenció 

una alta conservación génica, con valores de porcentaje de cobertura superiores al 80%. No 

obstante, se observó una proporción considerable de ortólogos duplicados, que podrían reflejar 

limitaciones algorítmicas del ensamblador o representar isoformas genuinas. La calidad de un 

transcriptoma de novo puede verse afectada por diversos factores, incluidos artefactos del 

ensamble como transcriptos redundantes no correspondientes a isoformas reales, los cuales 

aumentan el número de transcriptos y reducen las métricas de calidad. Estudios previos 

demostraron que los ensambles de novo generados con Trinity producen una gran cantidad de 
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isoformas para cada transcripto; por ello, cuando el objetivo es evaluar la presencia o ausencia 

de genes, se recomienda conservar la isoforma de mayor cobertura para minimizar errores y 

generar un ensamble con genes comparables entre especies (Yang & Smith, 2013). En nuestro 

estudio se aplicó esta estrategia, dado que la selección de los transcriptos más largos como 

representantes por gen (locus) permite recuperar secuencias más completas y con mayor 

contenido informativo. No obstante, es importante considerar que la isoforma más larga no 

necesariamente representa la variante biológicamente funcional o predominante, y que este 

criterio implica la pérdida de isoformas alternativas (Yang & Smith, 2013; Yan et al., 2026). 

Independientemente del nivel de ortología analizada, las métricas de cobertura obtenidas 

en nuestro estudio resultan significativas. De acuerdo con Simão et al., (2015), un ensamble 

puede considerarse íntegro cuando presenta un porcentaje de representación superior al 60%. 

En nuestro caso, los valores oscilaron entre un 80% y un 90%, lo que evidencia una alta 

completitud. Estos niveles se encuentran dentro del rango reportado en otros transcriptomas de 

insectos; por ejemplo, en el ortóptero Shirakiacris shirakii se reportó un 78% de genes 

conservados (Qiu et al., 2016), mientras que en el hemíptero plaga Phenacoccus solenopsis se 

alcanzó un 82% (Singh et al., 2019). Valores similares se han observado en especies hemípteras 

de interés agronómico, como D. maidis y N. viridula, con aproximadamente un 85% de cobertura 

de genes conservados (Palacio, 2018; Perez-Gianmarco, 2018). En hemípteros de relevancia 

médica, como Rhodnius montenegrensis y Rhodnius robustus, de Carvalho et al., (2017) también 

reportaron más del 80%, mientras que en el hemíptero Oncopeltus fasciatus se alcanzaron 

niveles superiores al 90% (Panfilio et al., 2019; Baricalla, 2020). En conjunto, estas 

comparaciones sugieren que nuestro transcriptoma es representativo, respaldando su utilidad 

para la inferencia de genes implicados en procesos biológicos de interés. 

Si bien el transcriptoma generado se obtuvo a partir de un pool de todos los estados de 

desarrollo de D. kuscheli, y presentó altos porcentajes de cobertura, el análisis con BUSCO 

reportó la presencia de secuencias faltantes. Esto no necesariamente refleja su ausencia en el 

organismo, sino que puede atribuirse a diversos factores, como una baja o nula expresión de 

estos genes en las condiciones de muestreo, una expresión tejido específica, o limitaciones 

inherentes al ensamblado y al filtrado inicial de lecturas (Waterhouse et al., 2017).  

Al comparar el transcriptoma de D. kuscheli mediante alineamientos locales frente a 

diferentes bases de datos, se observó que el número de transcriptos detectados fue 

consistentemente mayor cuando el alineamiento se realizó a nivel nucleotídico en comparación 

con las predicciones proteicas. Esta diferencia probablemente se deba a que Blastx traduce la 
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secuencia en seis marcos de lectura para generar las secuencias de aminoácidos necesarios 

para la búsqueda, generando potenciales redundancias, frente al único considerado en las 

predicciones proteicas, tal como se ha reportado por Cock et al., (2015). En cuanto a los géneros 

encontrados, la predominancia de los bien estudiados, como Homo, Sophophora, Mus, 

Drosophila, Anopheles y Aedes, evidencia el sesgo inherente de las bases de datos, donde la 

riqueza de anotaciones favorece la identificación de estas especies (Uniprot 2023, 

https://www.uniprot.org/). Sin embargo, al comparar con los delfácidos se observó un elevado 

número de transcriptos conservados, consistente con la estrecha relación filogenética dentro de 

este grupo (Glover et al., 2019). La mayor coincidencia observada fue con Laodelphax striatellus, 

un planthopper polífago vector de Rice black-streaked dwarf virus, que afecta al cultivo del arroz 

(Zhu et al., 2017). Esta conservación entre delfácidos, también fue evidenciada recientemente en 

un análisis transcriptómico del cuerpo graso de D. kuscheli (Pascual et al., 2025), reforzando la 

hipótesis de que la cercanía filogenética y la superposición en la selección de plantas 

hospedantes contribuyen a patrones de expresión génica similares entre las especies (Huang et 

al., 2020). No obstante, no puede descartarse que la mayor similitud observada se deba, al menos 

en parte, a la mayor cobertura y anotación presente en el genoma de L. striatellus en comparación 

con las demás especies analizadas (Zhu et al., 2017). 

Al realizar la anotación funcional del transcriptoma mediante GO, se observó que las 

categorías más representadas corresponden a procesos relacionados con la regulación 

transcripcional y a funciones de unión como las de iones metálicos, de ATP, de ARN y ADN, de 

proteínas idénticas y de iones de zinc, coincidiendo con lo reportado en otras especies de insectos 

como O. fasciatus (Baricalla, 2020). Estas dos funciones están altamente relacionadas entre sí, 

ya que la regulación transcripcional controla la transcripción de genes a través de la unión de 

proteínas mediadas por señales intra y extracelulares (Casamassimi & Ciccodicola, 2019). Por 

otro lado, el análisis por EggNOG identificó 24 categorías funcionales, destacándose nuevamente 

aquellas relacionadas con procesos transcripcionales. A diferencia de otras especies, como 

Sogatella furcifera (Jin et al., 2021), la categoría referente a solo predicción de función general 

(R) no fue encontrada, aunque sí se observaron proteínas con función desconocida (S). Entre las 

características más representadas se encuentran transcripción (K), tráfico intracelular, secreción 

y transporte vesicular (U), modificación postraduccional, recambio proteico, chaperonas (O) y 

replicación, recombinación y reparación (L), coincidentes con las más representadas encontradas 

en O. fasciatus (Baricalla, 2020). Dado que en este estudio se trabajó con material genético 

proveniente de un pool de insectos en todos sus estados de desarrollo, no es raro que los 

https://www.uniprot.org/
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procesos y funciones más representados correspondan a funciones transcripcionales. Durante 

todo el ciclo de vida se activan diversos factores de transcripción, lo que aumenta la 

representación global de genes con funciones reguladoras de transcripción, como se ha 

observado en Bactrocera dorsalis (Geib et al., 2014). 

En conjunto, nuestros resultados permiten afirmar que el transcriptoma de D. kuscheli 

generado en este trabajo es de buena calidad y cobertura, lo que establece una base sólida para 

proseguir con la inferencia y anotación génica. 

 

2. Anotación Génica 

En este trabajo, se decidió hacer foco en la caracterización génica de los procesos de 

ecdisis, ovogénesis y olfacción. Estos son algunos de los procesos vitales para el desarrollo y 

supervivencia de D. kuscheli. 

 

2.1 Ecdisis 

El proceso de ecdisis, que implica la muda periódica del exoesqueleto, está regulado por 

una compleja cascada hormonal (Malhotra & Basu, 2023). En este estudio se identificaron seis 

genes asociados a dicha regulación, cuatro pertenecientes a su fase inicial y dos a los eventos 

posteriores a la muda. Dentro del grupo de genes involucrados en la activación de la ecdisis, se 

detectaron transcriptos con alta similitud a los genes que codifican la hormona disparadora de la 

ecdisis (ETH), la corazonina (Crz), la hormona de la eclosión (EH), y el péptido cardioactivo de 

crustáceos (CCAP). Los niveles de identidad obtenidos fueron elevados en la mayoría de los 

casos, lo que respalda la confiabilidad de las anotaciones y sugiere una conservación evolutiva 

de estos genes. Esto concuerda con estudios previos que muestran conservación de secuencias 

y funciones de los genes ETH/ETHR, EH, CCAP, en holometábolos y hemimetábolos (Malhotra 

& Basu, 2023). Se destaca el caso de la hormona de eclosión (EH), donde sólo se obtuvo ~44 % 

de similitud de secuencia; esta divergencia podría deberse a dos factores independientes: por un 

lado, a que la secuencia reconstruida corresponde a un transcripto parcial del ensamble, y por 

otro, a una variación natural entre especies, como ya se ha reportado en el lepidóptero Heortia 

vitessoides, en la cual pese a esa variación el silenciamiento de EH lleva a defectos en la 

pupación y eclosión, indicando que su función reguladora en la ecdisis se mantiene conservada 

(Li et al., 2020). 

Además, se identificaron los genes bursicona (Burs) y partner of bursicon (Pburs), los 

cuales podrían tener un rol en la expansión alar y el esclerosamiento de la nueva cutícula; como 
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ha sido descrito en Drosophila melanogaster (Luo et al., 2005). 

 

2.2 Ovogénesis 

Muchos de los genes que se expresan en ovarios pueden presentar diferentes 

mecanismos de regulación como consecuencia de la diversidad inherente al tipo de ovario que 

presente el insecto (Brody, 1999; Atella et al., 2005; Lynch & Roth, 2011; Leyria et al., 2020). 

En este trabajo fue posible inferir la identidad de varios genes pertenecientes al proceso 

de ovogénesis, abarcando los estadios de diferenciación de las células madres y germinales tales 

como armadillo (arm) (Nüsslein-Volhard et al., 1987) y vasa (vas) (Hay et al., 1990), determinación 

y formación del eje anteroposterior (A-P) como los genes Bicaudal (Bic, BicC y BicD) (Mohler & 

Wieschaus, 1986) y egghead (egh) (Goode et al., 1996), establecimiento de la polaridad 

dorsoventral (D-V) entre ellos cappuccino (capu) y squid (sqd) (Manseau & Schϋpbach, 1989). 

Como era de esperar, bicoid (bcd), oskar (osk) y gurken (grk) no se identificaron en el 

transcriptoma de D. kuscheli. Esto es coincidente con lo reportado en otros insectos como Apis 

mellifera (Hymenoptera), Tribolium castaneum (Coleoptera), Bombyx mori (Lepidoptera), 

Oncopeltus fasciatus, Acyrthosiphon pisum, Rhodnius prolixus y Dalbulus maidis (Hemiptera), 

evidenciando la presencia del gen bicoid únicamente en la mosca de la fruta D. melanogaster 

(Bonneton, 2003; Dearden et al., 2006; Shigenobu et al., 2010; Palacio, 2018; Pascual & Rivera-

Pomar, 2022). Una situación similar se reportó para los genes oskar y gurken (Dearden et al., 

2006; Shigenobu et al., 2010; Ewen-Campen et al., 2011). 

Dentro de los hemípteros se realizó una caracterización in silico de un gran repertorio de 

genes vinculados a este proceso, encontrándose en este trabajo 13 genes en común con R. 

prolixus, los cuales fueron: el gen armadillo dentro de los genes de segmentación, los genes 

cappuccino, cornichon y squid dentro de los genes involucrados en el establecimiento de la 

polaridad dorsoventral y los genes Bicaudal C, Bicaudal D, egghead, piwi, aubergine, exuperantia, 

maelstrom y vasa, pertenecientes a la ovogénesis (Pascual & Rivera-Pomar, 2022). Algunos de 

los mismos fueron validados experimentalmente, como por ejemplo BicC. No sólo se evidenció 

conservación a nivel de secuencia, sino que también se confirmó el rol durante la ovogénesis 

tanto en los hemípteros plagas D. maidis y Nilaparvata lugens como en la chinche de relevancia 

sanitaria R. prolixus (Zhang et al., 2015; Pascual et al., 2021; Dalaisón-Fuentes et al., 2022). Sin 

embargo, en este estudio, no se encontró el gen pumilio. 
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2.3 Olfacción  

El proceso de olfacción es de gran importancia en insectos, ya que lo utilizan para localizar 

plantas hospedadoras, encontrar parejas y detectar feromonas o señales químicas (Zhou et al., 

2014). Por medio de búsquedas por similitud de secuencia, en este trabajo hemos logrado 

identificar 25 receptores ionotrópicos (IR), 30 receptores olfativos (OR), 12 proteínas de unión a 

odorantes (OBP) y un correceptor de receptor olfativo (Orco) como se ha hallado en estudios 

previos en el género Drosophila, y las especies Aedes aegypti, R. prolixus y D. maidis (Etebari et 

al., 2017; Latorre-Estivalis et al., 2017; Crespo, 2021; Rondón et al., 2022). Es de destacar que, 

si bien estas proteínas se encuentran altamente conservadas entre especies y órdenes, pueden 

ser muy divergentes llegando a conservarse un 10-15% únicamente entre especies (Pelosi et al., 

2017), sin embargo, en este estudio los porcentajes de identidad encontrados para estas 

proteínas son elevados, incluso cuando se compara con estudios previos similares, por ejemplo, 

en D. maidis (Crespo, 2021). 

En este trabajo se evidencia una alta similitud entre D. kuscheli y los distintos hemípteros 

contrastados, destacándose los delfácidos L. striatellus y S. furcifera (mayor al 90%) como las 

especies más cercanas, lo que sugiere una conservación evolutiva de estos genes. Esto 

concuerda con lo observado en D. maidis (Crespo, 2021). 

Es importante destacar que la imposibilidad de identificar determinados genes, como por 

ejemplo el gen pumilio, no implica necesariamente su ausencia en la especie. Esta limitación 

puede deberse a una divergencia evolutiva, así como a la presencia de alguna mutación, por 

ejemplo, presente en las secuencias a comparar, lo que impide inferir su identidad, o bien a que 

no haya sido posible reconstruir el transcripto durante el proceso de ensamblado. Otra posibilidad 

es que algunos genes se expresen en niveles muy bajos siendo necesario aplicar un análisis de 

enriquecimiento para poder identificarlos, como por ejemplo realizar un enfoque cuantitativo 

(Reimand et al., 2019). 

Cabe destacar que este trabajo aporta información nueva y relevante sobre el repertorio 

génico de D. kuscheli; dada la importancia de los procesos funcionales elegidos, esenciales para 

su supervivencia, podría ser útil para el desarrollo de estrategias de manejo y control de plagas. 
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• La reconstrucción del transcriptoma de Delphacodes kuscheli a través de un ensamble de 

novo presentó buenos niveles de cobertura, completitud y calidad. Esto permitió generar 

un transcriptoma confiable, para continuar con los demás objetivos. 

• La similitud de las secuencias transcriptómicas de D. kuscheli y las de otras especies de 

delfácidos respalda la existencia de una relación filogenética cercana entre ellas. 

• Se identificaron en D. kuscheli genes asociados a la ecdisis, ovogénesis y olfacción a 

partir de su homología con secuencias previamente descritas en otras especies de 

insectos. 
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Figuras 
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Figura 1. Análisis de calidad de las lecturas luego de la eliminación de secuencias 
contaminantes, mediante FastQC. Distribución de Phred Score en función de la posición a lo largo 
de cada lectura, para forward (A) y reverse (C). En el eje X se representan las distintas posiciones de 
la lectura en pares de bases. En el eje Y se representan los valores de calidad posibles, abarcando 
valores de 0 a 36 (Valor Q). Contenido de GC por lectura (rojo) vs. la distribución normal modelada 
(azul), para forward (B) y reverse (D). En el eje X se representa el porcentaje de contenido GC. En el 
eje Y se representa la distribución de GC sobre las secuencias. 
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Anexo III:  
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Ecdisis 

>sp|P85316|BURS_AEDAE 

MKSSVCVLLKVLACILLPGGLNAQKESNDDIQHYTADDCQVTPVIHVLQYPGCVPKPIPSFACIGRCASYIQVSGSKI

WQMERSCMCCQESGEREASVSLFCPKAKNGEKKFKKVSTKAPLECMCRPCTGIEDANVIPQELAAFADDGSLAGYFQK

SQFKAAE 

>sp|Q66Q82|BURS_ANOGA 

MKSTFLVVLELAFFLLPGRVLYAQKDSEDGGSHYSSDDCQVTPVIHVLQYPGCVPKPIPSFACIGRCASYIQVSGSKI

WQMERSCMCCQESGEREASVSLFCPKAKNGEKKFRKVSTKAPLECMCRPCTGIEDANVIPQELTSFADEGTLTGYFQK

SHYKSIE 

>sp|P85315|BURS_CULPP 

MISSPSTPATFAAGSLVLLCLVLGGGHFALAQKEGNDDIQHYTADDCQVTPVIHVLQYPGCVPKPIPSFACVGRCASY

IQVSGSKIWQMERSCMCCQESGEREASVSLFCPKAKNGEKKFKKVSTKAPLECMCRPCTGIEDANVIPQELAAFADDG

TLTSYFQKGQLRNSE 

>sp|Q4FCM6|BURS_MANSE 

MYALDFLFIAFVYFAACHIQEKPVRAQEVQLPPGQECQMTPVIHILKHRGCKPKAIPSFACIGKCTSYVQVSGSKIWQ

MERTCNCCQEAGEREATVVLYCPDAKNEERRFRKVSTKAPLECMCRPCGSIEESAIIPQEVAGYAEEGPLYNHFRKSF 

> sp| A0A143WDY5|BURS_BLAGE 

MACKQTSTQQIVTGVLLVALVYVVLVGAMDECQVTPVIHVLQYPGCVPKPIPSFACTGRCSSYLQVSGSKIWQMERSC

MCCQESGEREASVSLFCPKAKAGERKFRKVTTKAPLECMCRPCTTVEESAVIPQEIAGYADEGPLSNHFRKSL 

>sp| A0A3Q8KJL9|BURS_NEZVI 

MRIFAFLAQLLVIAYCQNDGTKRPADECQVTPVIHVLQYPGCVPKPIPSFACTGRCSSYIQVSGSKIWQMERSCMCCQ

ESGEREASVTLFCPKAKPGEKKFRKVMTKAPLECMCRPCTSVEESAVIPQEIAGLTDEGPLNQHFVKPQ 

>sp|A0A4Y2SUY0|BURS_ARAVE 

MGYKLGIILDTCFFICLLACFWCTTFMPAVKARGEECHLRPVIHVLQQPGCIPKPIPSFACQGSCSSYVQVSGSKFWQ

VERSCMCCQEMGEREASIGIFCPKASPRFRKIVTRAPVECMCRPCTAVDESAIQPQEMQLIIADPQADFSKGMPLMED

YHLLNELKNGKDIPVV 

>sp|UniRef100_UPI0007E5FF76|BURS_DFIC 

MLRHLLRHENNKVFVLILLYCVLVSILKLCTAQAENSLTATDNDITHLGDDCQVTPVIHVLQYPGCVPKPIPSFACVG

RCASYIQVSGSKIWQMERSCMCCQESGEREAAVSLFCPKVKPGERKFKKVLTKAPLECMCRPCTSIEESGIIPQEIAG

YSDEGPLNNHFRRIALQ 

>sp|U3U8R1|BURS_NILLU 

MTSTIQILMHGAVVIAMMLAESFQEDAKPAVSSDECQVTPVIHVLQYPGCVPKPIPSFACTGKCSSYLQVSGSKIWQM

ERSCMCCQESGEREASVSLFCPKAKPGEKKFRKVNTKAPLDCMCRPCTGVEETSVIPQEIAGYADEGPMNNHFRLHSS

R 

>sp|A0A345BED3|BURS_LAOST 

MTCTIQIFIHGAVVLAMMLAESFQDEAKPPAGAVSSDECQVTPVIHVLQYPGCVPKPIPSFACTGKCSSYLQVSGSKI

WQMERSCMCCQESGEREASVSLFCPKAKPGEKKFRKVNTKAPLDCMCRPCTGVEETSVIPQEIAGYADEGPMNNHFRL

HSSR 

>Burs_Dalbulus_Maidis 

CELFTYGVIKVLVALLWACVLAGDSPKSSPVSSEDCQVTPVIHVLQYPGCVPKPIPSFACTGRCSSYLQVSGSKIWQM

ERSCMCCQESGEREASVSLFCPKAKAGERKFRKVITKAPLECMCRPCTGVEESAVVPQEIAGYTDEGPLNAHFQKSQ 

>sp|A0A1B6GB49|BURS_9HEMI 

MMGFVHTFVDSVLASILLTYVVTVTCNDASKPSDECQVTPVIHVLQYPGCVPKPIPSFACTGRCSSYLQVSGSKIWQM

ERSCMCCQESGEREASVSLFCPKAKAGERKFRKVITKAPLECMCRPCTGVEESAVVPQEIAGYTDEGPLNAHFQKS 

>sp|F1AQ58|BURS_PROCL 

MGRISWVLVVMGMASMGVVSGDECSLTPVIHILSYQGCTSKPIPSFACQGRCTSYVQVSGSKLWQTERSCMCCQESGE

REASVILNCPNARKGEPKQKKILTRAPIDCMCRPCTDVEEGTVLAQEIANFIHDSPMGNVPFLK 
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>sp|A0A4D6BNJ4|BURS_NEPNO 

MGGMSWVLMVLGVATVVWSDECSLTPVIHILSYPGCVSKPIPSFACQGRCTSYVQVSGSKLWQTERSCMCCQESGERE

ASVVLNCPKVRKGEPTRRKILTRAPIDCMCRPCTDVEEGTVLAQEIANFIHDSPMGNVPFLK 

>sp|A0A212ES77|BURS_DANPL 

MFVMRICFVSVFFLICYLGTKDVNGQEIQLPPGQECQMTPVIHVLQHPGCVPKPIPSYACIGKCTSYVQVSGSKIWQM

ERSCNCCQESGEREASVVLFCPKAKSEEKRFRKVSTKAPLECMCRPCGSVEESSVIPQEIAGYADEGLLQSHFRNSL 

>sp|A0A0H3YID2|BURS_LOCMI 

RPDASQGGEAEQAARGPADECQLTPVIHVLQYPGCVPKPIPSFACTGRCSSYLQVSGSKIWQMERSCMCCQESGEREA

SVSLFCPKAKAGERKFRKVSTKAPLECMCRPCTGVEESAVIPQEIAGYPDNGPLTAHFRKSQ 

>sp|Q8WRC7|CCAP_MANSE 

MTVSRVCLLLLVALVYLDCCYAASIPRNFDPRLSEEIVMAPKKRPFCNAFTGCGRKRSQGPPGMPAQDLRTKQYLDEE

ALGSILDSESAIDELSRQILSEAKLWEAIQEASAEIARRKQKEAYIQ 

>sp|Q9VCW0|CCAP_DROME 

MRTSMRISLRLLALLACAICSQASLERENNEGTNMANHKLSGVIQWKYEKRPFCNAFTGCGRKRTYPSYPPFSLFKRN

EVEEKPYNNEYLSEGLSDLIDINAEPAVENVQKQIMSQAKIFEAIKEASKEIFRQKNKQKMLQNEKEMQQLEERESK 

>sp|Q75UG5|CCAP_PERAM 

MQMYHVVLGCSLAILLVILDIPQASCDDVVIQKRQVDPAEMDRLLDPKRKRPFCNAFTGCGKKRSDESMGTLVEMNSE

PAVDDLSRQILSEVKLWEAIQEARVELLRRRQEQLQQQSNQFGAGMDRPLPLPIAGYRRKRFADPESQAPAPHSNLPR

ATSQLQEEITKPWSR 

>sp|A0A1S3DKB5|CCAP_DIACI 

MRRYMVLVLSSILTFILIFIPTVKSDDVIMQKRDFERGYDMPLDPKRKKPFCNAFTGCGKKRSASESMGTLVEMNSEP

AVEELSRQILSEAKLWEAIQEARLELLRRREKHEQAERQMQMQMESNMLGDNRKPMSFTGFRKRRSASSNC 

>sp|A0A0S2PZN7|CCAP_PENVA 

MSTMNWCGRAGVIAAASLLLLLLAAHSHAGPVAKRDIADLLDGKDKRPFCNAFTGCGKKRSEPKVEPLSSGAELDALA

KHVVAEAKLWEQLQNKMEVMRSLAARMEEHPIFRRKRSPAPAHAPQAAAPSQNQQMDTDKQ 

>sp|Q7PM76|CCAP_ANOGA 

MTHRTAAKLLLAVVSLFCVLQMLECGVVDRQPRAYKQYNTEPQKRPFCNAFTGCGKKRSSASSPPTAAAAAAAAAMLQ

RHLQTMDPGRKDRMGSDFDPNEESISSLLDLNTEPAVEDLLRQIMSEAKLWEAIQEANREIYLQKSGMKDQRNDFPLT

FSTQ 

>sp|A0A034VGY1|CCAP_BACDO 

MFAWKLWSMIWLLCLHSTLQNEMDNDDLNHKLRGIIQWKYEKRPFCNAFTGCGKKRSSLPYPLWKRADLDDKMYNNED

MSEGLSDLIDINAEPAVENVQKQIMSQAKIFEAIKEASKEIFRQKNMQKQRQRETNPEAIERV 

>sp|U3U430|CCAP_NILLU 

MQPHVAVICAMAALLCLLTQPTNCDDVIIQKRVDDSDLAAIFDPKRKKPFCNAFTGCGRKRSDESMATLVDLNSEPAV

EELSRQILSEAKLWEAIQEARQELLRRRQQEGKLPPIPYTLTGMRRKKRSPEAPLTN 

>sp|A0A345BED7|CCAP_LAOST 

MERAQVKSKMQLHVALCCAMAALLRLLTQPTNCDDVIIQKRVDDSDLAAIFDPKRKKPFCNAFTGCGRKRSDESMATL

VDLNSEPAVEELSRQILSEAKLWEAIQEARQELMRRRQQEGKLPPIPYTLTGMRRKKRSPEKPVTK 

>sp|Q1WK20|CCAP_HOMGA 

MTNMSWCGRVGILGVTTVLLLVLLAAHAQAGPVAKRDIGDLLEGKDKRPFCNAFTGCGKKRSDPSMEGLASSSELDAL

AKHVLAEAKLWEQLQSKMEMMRSYASRMENHPVYRRKRSTPHTQPRQHLTSTPQQKVETEKQ 

>sp|ABB46293.1|CCAP_FAIMM 

MSTISTHGRAGVMVLTALLLLVLAAHAHAGPLVKRDIGDLLEGKDKRPFCNAFTGCGKKRSDPGLEGVASSSELDALA

KHVLAEAKLWEQLQNKMEVMRSLAARMENHPLYRRRRSAPQQPRHHLTTTPKQKVESEKQ 

>sp|D2J4U0|CCAP_RHOPR 

MQLLVPCFLLFTALVSAVLTDDVFLQKRLYFPGEIAEPIDPKMKKPFCNAFTGCGKKRSDESMATLVDLNSEPAVEEL
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SRQILSEAKLWEAIQEARMELLNRKQQQSDRIPLQPLPLTTIRKRSHYLYT 

>sp|D6WA20|CCAP_TRICA 

MTTAKLFVICIFAALAIETHSRFLPKSISKNLGATERVLEPKKRPFCNAFTGCGRKRSNLPALPEQSEVVDENLGSLL

ELSAEPAVEDLSRQIMSEAKLWEAIQEANMELHRRRQESAESSEEDAAVPARSATASCALPPCYI 

>sp|A0A0K8V341|CCAP_BACLA 

MFAWKLWSMIWLLCLHSTLQIEMDSDDLNHKLRGIIQWKYEKRPFCNAFTGCGKKRSSLPYPLWKRADLDDVKMYNNE

DMSEGLSDLIDINAEPAVENVQKQIMSQAKIFEAIKEASKEIFRQKNMQKLRQRETNPEALGV 

>sp|A0A164V9U8|CCAP_9CRUS 

TRPLFYSLVVLAWLVISLYVSNSLSQPLTANQNDSDSIEDVEQWSYKEKRPFCNAFAGCGRKRSMVSKENKHSAYGKA

PSNHPRPLNTNTKLLENIVARLQNKRANAIQLDDTEYY 

>sp|PSN54967.1|CCAP_BLAGE 

MERLLDPKRKRPFCNAFTGCGKKRSDESMGTLVEMNSEPAVEELSRQILSEAKLWEAIQEARAEFFRRRQEQVRILFL

KMLVLYKVEQFIAYGLIEEEEEEDDDDDDDDDDDDDDDEDVYLFQQSNNAMERPLPLPIAGYRKKRFAAADRTSQVEL

NMPMWAKPYRAAVAIG 

>sp|E3VW01|CCAP_RHOPR 

MQLLVPCFLLFTALVSAVLTDDVFLQKRVYFPGEIAEPIDPKMKKPFCNAFTGCGKKRSDESMATLVDLNSEPAVEEL

SRQILSEAKLWEAIQEARMELLNRKQQQSDRIPLQPLPLTTIRKRSHYLYT 

>CCAP_Dalbulus_maidis 

MYPPAVVLSCVVAVVLLSHSDSALADDVIIQKRVYDGDLAAIFDPKKKKPFCNAFTGCGRKRADESMATLVDLNSEPA

VEELSRQILSEAKLWEAIQEARVELLRRHNQQAERERYAAKPFPLSSLKKRSIDYSQS 

>sp|A0A1B6GJ26|CCAP_9HEMI 

MYPQVLVATSVVTAIILLSHYTVADDVIIQKRVYDGDLAAMFDPKKKKPFCNAFTGCGRKRSDESMATLVDLNSEPAV

EELSRQILSEAKLWEAIQEARVELLRKHQDQAERERYLAKPFPLSSLKKRSIDYNQS 

>sp|A0A1B6I6M5_9HEMI|CCAP_HL 

GIMYPQVLVATSVVTAIILLSHYTVADDVIIQKRVYDGDLAAMFDPKKKKPFCNAFTGCGRKRSDDSMATLVDLNSEP

AVEELSRQILSEAKLWEAIQEARVELLRRHQDQAERERYLAKPFPLSSLKKRSIDYNQS 

>sp|A0A1B6MCB7_9HEMI|CCAP_GRCPAT 

QLLVATSVVTAIILLSHQTVADDVIIQKRVYDGDLAAMFDPKKKKPFCNAFTGCGRKRSDDSMATLVDLNSEPAVEEL

SRQILSEAKLWEAIQEARVELLRRHQDQAERERYLAKPFPLSSLKKRSIDYNQS 

>sp|QBX89036.1|Crz_NENOR 

MGMVVVVVMVVVVVVFAVTLAAAQTFQYSRGWTNGRKRSDPNVGVTELLADPPHHLSAHSHPHPPTHTLPKNIEERLR

ALEAGLNAVLKANSVNFSPGGDEEYYAEN 

>sp|KAE8742130.1|Crz_FRAOC 

MIVLLAAAMAALLLADCAVGQTFSYSRGWKSGKRAVGAAGAALPPSGPPSVSLGGRPADDILAEDLPLYRYFLEGRGE

HRVPYDPWRLVEDPVLHLVRRPGLPQSSEQAGEHDER 

>sp|Q5W1L4|Crz_DROME 

MLRLLLLPLFLFTLSMCMGQTFQYSRGWTNGKRSFNAASPLLANGHLHRASELGLTDLYDLQDWSSDRRLERCLSQLQ

RSLIARNCVPGSDFNANRVDPDPENSAHPRLSNSNGENVLYSSANIPNRHRQSNELLEELSAAGGASAEPNVFGKH 

>sp|AVA26882.1 |Crz_CARMA 

MVRRVTVLVLVASLALAACQTFQYSRGWTNGRKRSNDLGTVVGLGSGRRTGVNLLPAEARRSLQQQTTPHRSLPRDVE

ERLRAVEAGVSALLHAAQQNPEAPPATPGEQDYYAQN 

>sp|Q5W1L3|Crz_Dvir 

MLRLLLLPLFLFTLSMACMGQTFQYSRGWTNGKRAPPAALVTNGHNLGLLDIYDIQDRPTDIKLERCLLQLQHFVGNA

LLHRSFANGLAYSASRPDPETDVRSINIHSRPGSGNNNIENSLYPNVNHRQSNELFEALNAPGPDAVEPNDYGKH 

>sp|U5LKT5|Crz_MEGSC 

MIRMFVVPLLFLGICLSCMGQTFQYSRGWTNGKRASSDMDVLNPFNVGDSVIENKLERCLMLLQRCSHLSLKGGVNKK
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FYKNGSPEMFDELSTPDTK 

>sp|BAV78800.1|Crz_PSIV 

MWFRLQSMLLIALLIGSALAQTFQYSRGWTNGKRSFPGSQTACQIQRLRAMLQGKPFPPSYHFFCDLYHLPEEDMKME

QLDKTQLRNTGAEDAIEK 

>sp|BAO00944.1|Crz_NILLU 

MLLSRLPAALLLVLGCMVCALVAQTFQYSRGWTNGRKRALLQPPTPLQLQAQAAARARDIDCQLQRLRAMFDGRTDLE

PPCTLSCLHHSCAPQQSNAQQL 

>sp|XP_021191518.1|Crz_HELAM 

MVTNTTLLLIFVTIASVTAQTFQYSRGWTNGKRDGHKRTDDIREIAMNIDKFLSPCQINKLKYLLEGKPVTEKLLVPC

DILDDEESPKRYTERTLDALVEAFH 

>Crz_Dalbulus_maidis 

MVSRHPTSTLLMLCCLTGVLLAQTFQYSRGWTNGKKRSGLQPSPHEAACQLQKLRIILEGKNTPQLYWPCDWQQPSPD

YEGHHIPPPPLLMDVDNN 

>sp|XP_069956933.1|Crz_CHEQU 

MEKRNSQVVLMVVLVVALTVSLTAAQTFQYSRGWTNGRKRSDPSVGVVRDVTDLLADSTHRLPSHRPLPPTHALPKNL

EERLRALELGLNAALKASATFPPAADDQYYSDN 

>Crz_Ixodes_scapularis  

MSHYLGLSAVLLVCLAVTAYSQTFQYSRGWTNGKRRVAEMPLVGVPLRASNDHRALDEVLSKFTPRDRIVLERLGHMV

RVLDHAEEEQQED 

>sp|ALM30312.1|Crz_CHISP 

MAPNLSLLLLFVALSSVSAQTFQYSRGWTNGKRDGMKRDAAAAREMAALERIMSPCQMNKLKNLLEGRPLNDRLFGPC

DYFEEEEIQPKRSKTDHSADSLYEAFQ 

>Crz_Blattella_germanica  

MQSHNRCRSHKFFRILLILSCLTGAVLAQTFQYSRGWTNGRKRAGPLLVPSAASGLLQDADESNPCSQLQRIKFLLGA

RNPQQIFFPCDTWREVSESASDNTSERFKRRAARDAATLNASDEMNHEN 

>Crz_Zootermopsis_nevadensis  

MHLNSTASSSRCRSRMTGLLLIFCCLTGSILAQTFQYSRGWTNGRKRSGPSPQMLIPSSASGERLFQNTDESSAISNP

CSQLQRIRFLLGARNPQQFYFPCETWTDIFETPSEEVSERFRRKAHQDFAEGNNIEGN 

>Crz_Oncopeltus_fasciatus 

MIWVRQLLFLLAIAILAGSALSQTFQYSRGWTNGKRAGQTACQLQRLRAVLEGRAPSADPSYLLCELYRSPQEELRLD

HLGKTQPREPIPVDIAEK 

>Crz_Nezara_viridula  

MWFRLQSLLLVALLIGSALAQTFQYSRGWTNGKRSFPGSPTVCQIQRLRAMMQGKPFPPSYHLLCDLYRLPEEDLKMD

QLDKTQLRNPGAEDTIEK 

>sp|Q07892|EH_DROME 

MNCKPLILCTFVAVAMCLVHFGNALPAISHYTHKRFDSMGGIDFVQVCLNNCVQCKTMLGDYFQGQTCALSCLKFKGK

AIPDCEDIASIAPFLNALE 

>sp|XP_030031898.2|EH_MANSE 

MAGKVTVAFFMFAMIAFLANFGYVECNPAIATGYDPMEICIENCAQCKKMLGAWFEGPLCAESCIKFKGKLIPECEDF

ASIAPFLNKL 

>sp|NP_001037307.1|EH_BOMMO 

MANKLTAVIVVALAVAFMVNLDYANCSPAIASSYDAMEICIENCAQCKKMFGPWFEGSLCAESCIKARGKDIPECESF

ASISPFLNKL 

>sp|A0NCV3|EH_ANOGA 

MVSGKTVFLGVCLLVFVVANNAPVKASPQIELMGGYDIIGICITNCAQCKKMYGAFFEGHLCAEACVQFKGKTIPDCE

DLSSIAPFLNKMN 
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>sp|XP_016034272.1|EH_DSIM 

MNCKPLILCTFVAVAMCLVHFGNALPAISHYTHKRFDSMGGIDFIQVCLNNCVQCKTMLGDYFQGQTCALSCLKFKGK

AIPDCEDIASIAPFLNALE 

>sp|XP_011192602.1|EH_ZEUCU 

MFATTKSTIFVAAVAVVLICALSSTVEGLPSIGHYGKRFDAMSGIDFIQICLNNCAQCKKMFGDYFQGQTCAESCLKF

KGKAIPDCEDIGSIAPFLNAIA 

>sp|XP_032295022.1|EH_DROVI 

MCNNRTLLLLSIVLTALCLLQCGEALPSIGHYGKRFDPMGGIDFIQICLNNCAQCKKMFGDYFQGQTCAESCLKFKGK

AIPDCEDIGSIAPFLNALE 

>EH_Culex_quinquefasciatus  

MSPMKFAPIAIVLAAFVVILAFNTSEANPQIDLLGGYDLIGVCITNCAQCKKMFGEFFEGHLCAEACIQFKGKMVPDC

EDINSIAPFLNKLN 

>sp|XP_002069674.1|EH_DROWI 

MYSSKMTTLMTILLLSYCILSLMDAGEALPSIGHYGKRFDPMGGIDFIQICLNNCAQCKKMFGDYFQGQTCAESCLKF

KGKAIPDCEDIGSIAPFLNALE 

>sp|XP_026686679.1|EH_DIACI 

MLARPSVSNCKKGADRDREEALMSRWFTLVNKKNALLRRQMQLNILEKEDDLERKFELLNLELRSILSIEEWQKTEDQ

KKRESLLLSELVNIVNKRDELVHHLDSQERAIEDDDEIERDVSRAGMGQRNKNCVIQ 

>sp|XP_013114896.1|EH_STOCA 

MFSSKSIAATFALVAIGFAFMQFSQAMPSISHYGKRFDSMSGIDYIQICLNNCAQCKKMFGDYFQGQTCAESCLKFKG

KAIPDCEDLPSIAPFLNTLE 

>sp|XP_018790275.1|EH_BACLA 

MFSINKSTVAFVFIAVVLISVFSSTVEGIPSIGHYGKRFDTMSGIDFIQICLNNCAQCKKMFGDYFQGQTCAESCLKF

KGKAIPDCEDIGSIAPFLNALE 

>sp|CRL00034.1|EH_CLUMA 

MFSWLKKEKESAEVVETALNEMKKIYKTKLLPLEEYYCFHEFHSPKLEDPDFDAKPMILLVGQYSTGKTTFIRYLLER

DFPGIRIGPEPTTDRFIAVMYDDKEGVVPGNALVVDPNKQFRPLSKYGNAFLNRFQCSTVASPVLSAISIVDTPGILS

GEKQRVDRGYDFTGVLEWFAERVDRIILLFDAHKLDISDEFRRSIEALRGHDDKIRIVLNKADMVDHQQLMRVYGALM

WSLGKVLQTPEVARVYIGSFWDQPLRYDVNRRLFEDEEQDLFRDLQSLPRNAALRKLNDLIKRARLAKVHAYIISELR

KDMPSVFGKDSKKKDLIKNIGTIYDRLQREHQISPGDFPDIKKMQEVLQNHDFSKFHSLKPHLIETVDRMLATDIARL

MSMIPQEESEMVSEPMIKGGAFEGIEDHISPFGYKRGEGIDAGSGEVEWICGRDRARTDPLFESLNPIDGKISGAAAK

SELIKSKLPNSVLSKIWKLSDVDCDGFLDMEEFALAMHLINVKIDGNELPNILPDHLVPPSHKN 

>sp|PSN35086.1|EH_BLAGE 

MVWKIILFKPRTACEVHRRFLSWFSGRKREPETFTNVVDGLKKVYRTKLLPLEETYLFHDFHSPKLNDADFDSKPIIL

FMGQYSTGKTTLIKYLLESDFPGMRIGPEPTTDRFIAVMHDENEGVIPGNALVVDPKKQFRPLSKFGNAFLNRFQCST

VNSPVLKTISVIDTPGILSGEKQRIDRGYDFTGVLQWFAERVDRIVLLFDAHKLDISDEFRRSIEALHGHDDKIRIVL

NKADMVDHQQLMRVYGALMWSLGKILYTPEVARVYIGSFWDQPLRNDLNRRLFEDEEQDLFKDIQTLPTNAALRKLND

LIKRARLAKAHAYIISTLYSEMPTLFGKDQKKMELISNLDSIYQQLERKYLISPGDFPDVRKMQELLVNHDFSKFTSL

NFNLLETVDGMLANDIAQLMSMIPLEKASTNSESFVEGGAFDVVGDRESPFGYKRGEGVDAGSGDLEWIITKKKAEYD

GIFKTLKPTEMVKSKLPNVVLGKIYKLADVDQDGLLDADEFAVMMHLISVKLEGYDLPTELPVHLIPPAKRHRPEPIS

QLQKHS 

>EH_Culicoides_sonorensis  

MAKSSKLAVIVAVVILSLMLTTTQTEANPGLDLMGGFDFLGVCIRNCAQCKKMFGNYFEGERCAEACVKFKGKIIPDC

EDIASIAPFLNKIEA 

>EH_Nilaparvata_lugens  

MASKLLLAGLLLLVVALAVVEGNNIGVCIRNCAQCKKMFGAYFEGQLCADACVKFKGKLLPDCEDVASIAPFLNKLE 

>sp|XP_064212533.1|EH_TRICA 

MDSGSRNFLVLLLLFASSLLVVDANPIGVCIRNCAQCKKMFGPYFEGQLCADACVKFKGKIIPDCEDITSIAPFLNKF
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E 

>EH_Aedes_aegypti  

MFKVKIPSFSIICIAAIATIAFVGSAEANPQLGGYDMLSVCINNCAQCKRMFGEFFEGRLCAEACIQFKGKMVPDCED

INSIAPFLTKLN 

>sp|GBP02493.1|EH_EUMVA 

MHDDKEGVIPGNALVVDPKKQFRPLSKYGNAFLNRFQCSTVNSPVLQAISIVDTPGILSGEKQRIDRGYDFTGVLEWF

AERVDRIILLFDAHKLDISDEFRRSIEALKAMTTKFV 

>EH_Rhodnius_prolixus_Fragment 

NIINSKLLCRYTMKKLLLVILLTSFLAEISGRQIGVCIRNCAQCKKMFGVYFEGQMCADTCLKYKGKLIPDCEDIASI

GPFLNKLI 

>EH_Apis_mellifera  

MTVKENAEVRSGYIDDVMNTSIRSILLVLFLVYSMVFVLVAGSVPFERAIGVCIRNCAQCKKMFGPYFLGQKCADSCF

KNKGKLIPDCEDEDSIQPFLQALDSEY 

>EH_Laodelphax_striatellus  

MASNGSVKMLLAGLLLLVVALAVVEGNNIGVCIRNCAQCKKMFGAYFEGQLCADACVKFKGKLLPDCEDVASIAPFLN

KLE 

>EH_Dalbulus_Maidis 

MASKSLVCLLLLLPLLAALFLSASASAVDIGTCIRNCAQCKKMFGAYFEGQLCADACVKFKGKLIPDCEDVASIAPFL

NKFE 

>sp|EFX73380.1|ETH_DAPPU 

MYRELIMIKGLFLTWLLLASALSDPSPEPFNPNYNRFRQKIPRIGRRGEGIIAEYMNSESFPHEGSLSNFFLKASKAV

PRLGRRKDISTESGRAAMVGEEPFGRISNEIPIMNQKQDLWPNMNINELTGALNKELNYPGPRIPKDLQDNYIQDLIH

SWINQYENLNEN 

>ETH_Tribolium_castaneum  

MYLAIKNYVLKAAKNVPRIGRSNTNKNTNIDEMGKFFMKASKSVPRIGRRNENFDYGQPIVKRDEVPIWSDIADRFEY

DPEILTSPEILEQLEMGDDPSVYEWEKIRTKRDSHKPHPKFYYVM 

>ETH_Asbolus_verrucosus  

MLRYKTLTVVFFVNILLDSTLAEGNYYLQAAKNVPRIGRSSSSNKNSNIDQMGKFFMKVSKSVPRIGRRNEDFDYDQA

IDRREQSPTWSDIADRFEYEPEVLTSPEVLEHLEMRDDPSAYDLDKIRLKRDTSHKKHPRFQY 

>sp|AD45613.1|ETH_MANDU 

MAFRVTKVLTALCLVCLFLQVESSFIKPNNVPRVGRSNEAISPFDQGMMGYVIKTNKNIPRMGRRNYDSENRFDIPKL

YPWRAENTELYEDDAQPTNGEEINGFYGKQRENMKR 

>sp|NP_001165743.1|ETH_BOMMO 

MTSKLTMMLFTLSLMFIAGLDGSFIKPNNVPRVGRSNEAFDEDVMGYVIKSNKNIPRMGRRNYDSGNHFDIPKVYSLP

FEFYGDNEKSLNNDDAEEYYAKKMGSMKK 

>ETH_Acyrthosiphon_pisum  

PLKYRSLNTNAGQDVYSGSCWTATVVESTHHHESTFSRISALNRKSIYRITMSGYLAIIVLVCLQILRVMSINEFPEK

KVQNIWLADLDDKQIASRIERSDQFETASDVLMKDASVYPKITRRGFAGEEFFLKASKSVPRIGRRNNDIQETPKRSL

SKDQVNMVEYWPYLQPNDINDLTRKHDFDLPYNCQQLDAKTIFLVDMYNFVCNDQFYCCAPAKRAIANSPNSNSL 

>ETH_Sipha_flava  

MSGYLTIIGLVCLHALSAISVNEYTDKKLQNIWLTDMDDKQPSSRFERSDQFETASDIILKDASAYPKITRRGFAGEE

FFLKASKSVPRIGRRNNDIKESPKRSTNKDQMNMVEYWPYFQTNDINDSTKKHDYDVTYGCQQLDAKTIFLVDMYNFV

CNDQLYCCGPAKRTMMNSPSVNYL 

>sp|BAO00949.1|ETH_NILLU 

MKTMSTVQNRFITEGVFLILSATIITASSLHNEESIDVHSKLNRAGAFLPTEPEESSAHTMQRRNDFFLKATGKSGPY

LPRIGRRNIIYPEKKEDVESPFVVSRRNDFFLKAHKSIPRIGRRNSYSAPQTPTEDQTPYSQRIKKFDSEVMEKSEAS

AWPWFRAPGLYVPQKRAIYFTENPAYFGPGVILWDKDEHPSLLLEDSEANFGTGLD 
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>ETH_Laodelphax_striatellus  

MYTLHNRFVTEGVLLILSATLLSVFSLHSEESIDMHSKYNRAGGLLATTAEQPSSHTMQRRNDFFLKVNGKNGNKIPR

MGRRNIVYPEKKEELDSPFVVNRRNDFFLKAHKSIPRIGRRNSNSEPQSTLSDDQATYNQRVSKKFDSEGMEKAEASA

WPWFRAPGLYVPQKRAIYFTENPAYFGPGVILWDAEEHPSLLLEDSEANFGSID 

>ETH_Oncopeltus_fasciatus  

MSTVTGKREAEGFTVLCLTASCQSEPLEDVSEDFVPLLMRRNDFFLKAAKSIPRIGRRNDFFFTKAVKSVPRIGRRND

FFMKAAKSIPRIGRREDLTTVSILI 

>ETH_Nezara_viridula  

MSHLIRFILLLVGALLIITESTCGSIMDDSSEDMIPVMIRRNDFFLKAAKSVPRIGRRNDFFFAKNLKSVPRIGRRND

FFLKAAKSVPRIGRRDEITSVEKEASVAWPWFRDHDFIPRVMKKDLGDEDVPVDEPSKEKEEPRLQAIV 

>ETH_Apis_cerana_cerana  

MTSLRFLGFVRCFFVGAIWIAILTLLICENVSTADEVPAFFLKIAKNIPRVGRSEGYDDFFKSRKNLPKLGNHDGQSE

SWPQYSLDEPFSRPIKRRVDYPSVDDWSWQHFPLAIEGPRELWRTLAGYSKDTSDEYVCKNY 

>sp|NP_001136079.1|ETH_APIME 

MTSLRSLGFVRCFFVGAIWISILALLICENASMADEVPAFFLKIAKNIPRVGRSEGYDDFFKSRKNLPKLGNHDGQSE

SWPQYSVDEPFSRPIKRRVDYPSVDDWSWQHFPLAIEGPRELWRTLAGYSKDTSDDVDNEIWKRKKRTGNEPMASEEN 

>sp|XP_003400029.1|ETH_BOMTE 

MTSLRSLGFSRRFIVGALTVGVLALLACENLSKADEVPAFFLKIAKNIPRVGRSEGYNDFLKSRRNIPQVSGYNSRAQ

AESWAPYASDKTFSRPIKRRVDYPSIDDAWAWQHFPLAIEGPRELWRTLAGYSKDTSDDLVNLFNKKRGQRRMETEEE

NGK 

>sp|XP_012248764.1|ETH_BOMIM 

MTSLRSLGFSRRFIVGALTVGVLALLACENLSKADEVPAFFLKIAKNIPRVGRSEGYNDFLKSRRNIPQVSGYNSRAQ

AESWAPYASDKTFSRPIKRRVDYPSIDDAWAWQHFPLAIEGPRELWRTLAGYSKDTSDAVDNDVWKRKKRTGNEPVIS

EDN 

>sp|XP_017788897.1|ETH_9HYME 

MTTSRSLGSTRYFFVYVLLIGVLALFVGANASAADEVPAFFLKIAKNIPRVGRSDGYDDFLKSRKNIGKIGGLDADGQ

SESWPSYGNDQPFSRLIKRRVDYPALDDAWSWQHFPLAIEGPRELWRTLAGYTKDTTDDIDNEIWERKKRTGNEQALA

VAEEN 

>sp|ARK38543.1|ETH_SCHGR 

MNLALSAALHNASEGAAVGSPFLPASFFNATSWSAGAGANGSVASAPDVGDVPQVPAYIRTASTVACVIIMSIGVAGN

AMVPAVILRSRDMRNSTNIFLVNLSVADLLVLLVCTPTVLVEVHSRPEVWLLGETMCKAVPFVELTVAHASVLTILAI

SFERYYAICEPLRAGYVCTKARALLICLLAWALAALLTSPVILVAEYGTEEYFDGSMVPVCFSMVDSFWPAFFFLATI

AVFFLVPLIILVVLYGVIARHLMANPRIMSVHQQLHYRYRKQVVLMLGTVVAAFFVCLLPFRAFTLWIIAAPPETVVS

IGYENHYGLLCLCRVMHYLNSAVNPILYNLMSSKFRDGFSRLCCRCGCAGGPLGRRGTGLSSSATATTVRSSAGDSLW

RRPGRASSSSSRSRRAERRLLHHIARECSVSVHNGVCAVKAGRSKDVSYL 

>ETH_Blattella_germanica  

MGKYCLSLGLCARIAVAVLVVVSTLAVGATGEDGAGTNFFLKASKSVPRIGRRSEYDNFFLKASKSVPRIGRRRELSP

LTEGRDWGNVPWFRTSDNIPGPSRRADYYIHEGGPPAHPLSWNDVEKTMEESPELWKPDLWRKNNENFPLRDEFDIQH

IVRRSTGPFNKDNTKRETNDEQNLTEI 

>sp|XP_308702.4|ETH_ANOGA 

MKLVVFFALICYAIGSESPGFFIKLSKSVPRIGRRGDLENFFLKQSKSVPRIGRRAGGFHMAAVAPQEAHGSSWFERY

MKTAKRPNGGGSLVPDDFGKSYKKIRPLDLNHIIDILSDDLFFGSDLKFISWEVLDEALEEDPELLQKLASLARDKEV

QQLKKLLGEQDDELVKYVPIDRNEINGASSRAYMYRLDRTDPNKERLEYQQ 

>sp|XP_021698718.1|ETH_AEDAE 

MMKFILLLVALVTVAVADETPGFFIKLSKSVPRIGRRGDFENFFLKQSKSVPRIGRRSGLFTEHSPAQDNSNWFERFM

RPAKRPISTPQTENGKLYSKVRPLDLHHIIDILSDDLFFGSDLKFISWDVLDEALEEDPELMGKLSALARDKEVHQLK

QLLTENKDELVQYVPLESGTSDMHSNKAYIYRTDRDEQNAELNKEKIEYQQ 

>ETH_Musca_domestica  
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MNYFFLISYTLIFFLGLEPQSLCKADDSPGFFVKIAKNVPRLGRRSDKPFTRRFFRNYKIIPRIGRSVEELPKSDSLN

NWLDTPFTVHMEKRLHYSPASRFVDQDLSLLQPVNAATLKELIDSHTIARENVKFIHWKDFDRALQMDPELFGKISSI

GRTPDQHLKDNLSKENFTPVLKNMMDSDGTDFVLYTQGENDQGVYAPEFLRYNIM 

>sp|XP_002004620.1|ETH_DROMO 

MNRLTILFAVLLLAELWIAGYADESPGFFLKITKNVPRLGKRGEAFLMKNMKTIPRIGRSDPEASITPLLAWLWNLDA

DPQFSKRRLPSSGAAGSVEHELSVVQPVNSNTLFELLDRNAIPSEHVKFVHWKDFDRALQVDTELYTKIIHLGRDPDQ

RLKQDLSFNSYIPIFGSDDAKSNDFMLYNKDDRDLYGGYDRNFMQYNRL 

>sp|NP_524699.1|ETH_DROME 

MRIITVLSVSLLVGLVAISQADDSSPGFFLKITKNVPRLGKRGENFAIKNLKTIPRIGRSEHSSVTPLLAWLWDLDTS

PSKRRLPAGESPAKEQELNVVQPVNSNTLLELLDNNAIPSEQVKFVHWKDFDRALQADADLYSKVIQLGRRPDQHLKQ

TLSFGSFVPIFGDEQNPDFMMYKNNEDQELYGGGNRYDRQFLKYNIL 

>ETH_Dalbulus_maidis  

MACYTLLLECVVVCSLLTISESSPQSQFDDQFDPFDDSFYEPGPPYLGDIVKNVPRVGRRNDFFLKAAKSVPRIGRRD

GDDVKPSQINKNFPRVERRNDFFLKAAKSVPRIGRRNDFFLKAAKSVPRIGRRQDRLDKRGALTNAMEGGEMAAWPWF

RNPELMPQAFKRSAPFQGPDQEESDHGLVFYKINLHREVEEPRLQAEV 

>Pob_Acyrthosiphon_pisum 

MYTTQLFIISIAIIIVHNNVLAEDNPEECETLPSELHIIKEEFDELGRLQRTCNGDIAVNKCEGACNSQVQPSVITPS

GFLKECYCCRETFLRERMIALTHCYDPDGVRLTSDKLATLEVKLKEPADCKCFKCGDFSG 

>Pob_Drosophila_melanogaster 

MHVQELLFVAAILVPQCLRALRYSQGTGDENCETLKSEIHLIKEEFDELGRMQRTCNADVIVNKCEGLCNSQVQPSVI

TPTGFLKECYCCRESFLKEKVITLTHCYDPDGTRLTSPEMGSMDIRLREPTECKCFKCGDFTR 

>Pob_Apis_mellifera 

MKENFSIMFIHSIFLILIIFIYSNETIAQVTDDENCETLQSEVHITKDEYDEIGRLKRTCSGDISVTKCEGFCNSQVQ

PSVASTTGFSKECYCCRESYLKERHITLHHCYDADGIKLMNEENGVMEIKIREPVECKCIKCGDISQ 

>Pob_Anopheles_gambiae  

MCNSVRTALAASNCCSIVLCCVLLLTLTLTVAVTAQHNQADETCETLPSEIHLIKEEYDELGRLYRTCNGDVTVNKCE

GKCNSQVQPSVITATGFLKECYCCRESFLRERQLQLTHCYDPDGVRMTDHESATMEIRLKEPVDCKCFKCGEMVR 

>Pob_Bombyx_mori  

MNIMITKIFFLVQLFYIVVSKSSAEENCETVASEVHVTKEEYDEMGRLLRSCSGEVSVNKCEGMCNSQVHPSISSPTG

FQKECFCCREKFLRERLVTLTHCYDPDGIRFEDEENALMEVRLREPDECECYKCGDFSR 

>Pob_Atta_colombica  

MLVASKSLLVLVVYVTISDAEITEIDDESCETLQSEIRITKDEYDELARLRRTCSGDVSVTKCEGFCNSQECYCCRES

YLKERFVILNHCYNADGIKLIGTDDEVMEIKIREPAECKCIKCGDFAR 

>Pob_Tribolium_castaneum  

MFDKIILCLVYATCVYSVSEISEETCETLMSDINLIKEEFDELGRLQRICNGEVAVNKCEGSCKSQVQPSVITPTGFL

KECYCCRESFLRERTITLTHCYDPDGVRLTAETVNSMDVKLREPAECKCYKCGDFSR 

>Pob_Bactrocera_dorsalis_Fragment  

VPGNSHNAYPPSGRVVRRKCGEVPNMSTRYCSSSSIYGLLSWLLVLLFVLSRLERRVAALRYAQGTGDENCETLKSEI

HLIKEEFDELGRMQRTCNADVIVNKCEGLCNSQVQPSVITPTGFLKECYCCRESFLKEKIITLTHCYDPDGTRLSTPE

MATMDIRLREPTDCKCFKCGDFTR 

>Pob_Araneus_ventricosus  

MTSNFANCLLITWYTFLLINRVCSREQNEVEVAEVVAAMKDACETLPSTIQVTKEEYDDLGNVVRSCEGTIGVTKCEG

TCTSQIQPSVVTPTGFLKDCHCCRETWMRQREILLTDCYTQDGKRIFGQQGTMVIHLKEPEACACHKCGL 

>Pob_Dalbulus_maidis 

MKAGVRGVSVLLLGAMLSVTRSEGEEACETLPSEIHIIKEEFDELGRLQRTCNGDVAVNKCEGACNSQVQPSVITPTG

FLKECYCCRESFLRERMITLTHCYDPDGMRLTSQAQASMEIKLREPADCKCYKCGDYSR 

>Pob_Locusta_migratoria 



102 
 

RPQPAGGGEEACETLPSEIHIIKEEFDELGRLQRTCTSEVGVNKCEGACNSQVQPSVTTPTGFLKECYCCRESFLRER

TVTLSHCYDPDGARLTAEGLATMDIRLREPADCKCFKCGDFSR 

>Pob_Lygus_hesperus  

MEIVPLAVVLIFVGVVKSHNNDEACETLPSEIHIIKEEFDELGRLSRTCNGDIAVNKCEGACTSQVQPSVITPTGFLK

ECYCCRESFLRERIVTLTHCYDPDGVRLEKEGVATMDIKLKEPSDCKCFKCGDYSR 

>Pob_Acyrthosiphon_pisum  

MYTTQLFIISIAIIIVHNNVLAEDNPEECETLPSELHIIKEEFDELGRLQRTCNGDIAVNKCEGACNSQVQPSVITPS

GFLKECYCCRETFLRERMIALTHCYDPDGVRLTSDKLATLEVKLKEPADCKCFKCGDFSG 

 

Ovogénesis 

La base de datos referente a la ovogénesis se compone de 2.583 secuencias correspondientes 

a la especie Drosophila melanogaster (Pascual & Rivera-Pomar, 2022). Todas las secuencias 

fueron descargadas de Flybase. 

 

Olfacción 

>ADK73604.1_odorant_binding_protein_Nasonia_vitripennis 
MKIVVLCLVVLSAVACVSAGYREYQNACLDENGLTKEEFYAMKRNQDPRSGCVTACIMKKNGSMKHGIIDARGIKRRM

RTLLAPFISKDKLYEKIDYCVDEAENHVGVCEKAYVLQKCLRTPRANNVQGERQKMID 
>APX56329.1_odorant-binding_protein_30_Halyomorpha_halys 
MKPLHVLCLIGAFAFASGVDIPDELKEMAQMVHDQCIGETGASADAIEGTKKGVFPADDQKLKCYLKCIYSNMGAISD

EGELDAEAFGSIMPEELGRVLNPMINKCKDTTGPDGCELAFNFNICLYNADPKNYLVI 
>AOV87046.1_odorant-binding_protein_29_Halyomorpha_halys 
MVLIMSNYILALVLAVVSVDGSVGGLQGELSEKELLGLADMYHHSKAISKRSLRNTGDMDDHRYHKRHMFPDYKHCCG

ETDSRNNIRRKEAWTVVKDCVEQVKTKSNELEEFVNPITDEFSCERLKQEKNRHYCIADCVLKNTEALKDGTVNRDKA

KEFFTKGISAEWLKEIAENAVEKCAEQKVFTSNGEQLDCSPQAVNLKHCFWKEMILTCPKEHFKKSPYCSRVKEAFEE

MEN 
>AOV87045.1_odorant-binding_protein_28_Halyomorpha_halys 
MHLYLAGICSLLISLEIVSVANGAATPDECNDTGGENTGMCCKHKREPESKEKQEEYENNMKNCFSKYFGDIQDPPPE

DVKISLMECVGECFFNASGLLTPDLKLSQEKLNAKDDIVDPDPKWKAIDEAAVKSCFDKSVAEGNGSAKCKSGSFQFL

RCVLRERFLNCPKDVWTDGDECNNYRKVVEKCPNVIPGVA 
>AOV87044.1_odorant-binding_protein_27_Halyomorpha_halys 
MNAVLCITTLLAAISVSGAMAPEYKKKLLTSLSDCMEKHNVDKEEIMQVIKNEKLPEDKEKQCLFGCLIDNMGYVKDL

TLDWNLIKASNPEKFDRPEDVEKANTVTDTCAKTLSEKQPSLCELGVNAIKCIHQESLKIKLPKPEFSFD 
>AOV87043.1_odorant-binding_protein_26_Halyomorpha_halys 
MKLFESILLTAIVIAVSVSLIGCHEDIVSIKKMAISRCSEIHSISKEAVKSIMNNEEVPNDYEIKCWLSCVLKTLGML

KDGKIMWETCRNITKYGFSEEDKAKVDKITEICQAEVPQEEKDECQLAYSAAVCKMNNWKKLGLPKGNWEE 
>AOV87042.1_odorant-binding_protein_25_Halyomorpha_halys 
MKGITTALALTLVLATIEAEENVKAKIAKVFNTCKEKNPVTEDEIGAFRKADIGFSYSHDAKCMLACMLEEGKMLRDG

KYMKENALIMADVFHIDDFDEAAKARKVIENCAIEVPEVGPDPCEFAFKMAVCGANESKKLGMKDHDFFE 
>AOV87041.1_odorant-binding_protein_24_Halyomorpha_halys 
MRSLVAVIVSFAIITSSLVLIQCQEEDIMEKKTEAITQCTAEHNVSKEAVKSISINDNVPNDPEVKCWLRCIFEKLGV

MKEGQIDWERCKFITKHCLSNEQDKAKVDQITEICKAEVPKDEKDECQLAYSAMVCKMKNWKNFGLQ 
>AOV87040.1_odorant-binding_protein_23_Halyomorpha_halys 
MNRVVIVVALILACIFNCHGQANPEIKAAVNECRSQHNIEAGQIKDAINNKKIPETEHGQCFMSCVMKKMGVLKNGKI

DLDRVSELINNKFKDQENREKAYEIAKRCANVKSPDGKECSQASEMAKCALKNAIELKMEVPKGSF 
>AOV87039.1_odorant-binding_protein_22_Halyomorpha_halys 
MFIVLLFLSSAYHSISFINAQPDDYSRKASSFKTNFMESSKYCSNIYNTSVFDVLPLFGQSDNGNLEAKCFLLCLLQR

YQMIDKGGAFHRDKVDRFLDSMPDSKFKSSLKSFKEKCLKEDSQNQCQKAYKFSACFYNKGIDKKHES 
>AOV87038.1_odorant-binding_protein_21_Halyomorpha_halys 
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MKYLVLCVVLSYAYAASVDTSKAILQKQFDVFRKCMVVGNVTESEVEVIFKKGEVPEGRKIKCLLGCFMKGMGYLTDD

GKIDWSIMDDINRKEYVNPDEVKRALEISALCSKSVPQNLGNLCDAGYAGTKCFLDEAVKRKLTLHGPKDAE 
>AOV87037.1_odorant-binding_protein_20_Halyomorpha_halys 
MLSKGTVLVFAAINLMMVTAYREELKRTISGCQNGAEVTDDELEEFEKPLIPKNDEEKCLMACVFKSFGVIVDGTFDP

KLALAVAKDLLKSDPEKVKKITAVVEHCGDDIPKKMDNECELAGEIMKCYVKWEKEVGLA 

>AOV87036.1_odorant-binding_protein_19_Halyomorpha_halys 
MQPISSTIVFVVCIALAQGAAVQDQVTAIAKKCASEHKMSEEQAKIIFSLVVPKTPEENCYMECIYIGAGVMKDGKYS

VEGAKKLADQRFTGADEKTAAVKLIETCKSVSAGSEKCGLAKSVRECFVKNGNNISFFPPPK 

>AOV87035.1_odorant-binding_protein_18_Halyomorpha_halys 
MNRINLLLLVVLVASAVGWPQPPPPPPPGGEDVPEECRPKPPPNPGKERAVCCDMPHPIAKDSDQFKTLFEECKEQIK

SEHPEAMPPHHPHHPPPPPPPPAAGGPPPPPPPHHGGPHLFMTCMDECVFNKSGLLTDSKLNQEALTKMVDSFAPDGS

WKTIALEATKFCYEKTSNETKTEDKDAKCSPVSHDFVKCMIKQMYLKCPSDKWQNNDDCNAEKQLIEKCPNLMPFPPH

PPMKKKE 
>AOV87034.1_odorant-binding_protein_17_Halyomorpha_halys 
MNAALCLTTLLAAVCLSGAATPEYKAKVITSVTACAKEYNVELKDIIEIMKQSKLPETKEQKCVVGCFFEKMDYVTDH

KVDWEKVKALNPQKYDTPELVEKINQVTDTCSKVVTEKSTDICELGVPAVKCLKEESEKVQLPKPEVKFDSA 
>AOV87033.1_odorant-binding_protein_16_Halyomorpha_halys 
MKHILGVGLMTVFLLLAGKGRSSPSLGHTRNAMGGYNMNYDSEEEAASSYLGKDSIFKYSPQEETIAKILKSFGSCQA

KHPLSADELTALKNQDTEMHFSHDAKCFFACMFKAADLLKNGRIIPENLIEYFNEDSIGVSNSREIIEYCNQEVSESE

PDLCEYVYKMTKCWTKKILTS 
>AOV87032.1_odorant-binding_protein_15_Halyomorpha_halys 
MNIYIVNFIILTSISFTFASTVKPGIISQAFQIVGRCNKEHPLDMKEMEKAVKNFELPSSEEGKCFISCFLEGFGLVT

DGQINLDRSLEFNKMQFHDPDNLEKANAISAACKDEMSTSTEKGCDFAIAASKCMLEKSKEMGFRFFQFHS 
>AOV87031.1_odorant-binding_protein_14_Halyomorpha_halys 
MKSFFVVIALSALIALAKGDDVKEKFKKTAEKCKEKHAVTEEEIEKLKAKDTEFQYSHVAKCYMACFLEEGKILQNGK

YNKENALVMTDVIHKENPEQAAKGKEIIETCAKQYPEVGEDQCEFAYQVSVCAAKEAKKVGLENTDFFAK 
>AOV87030.1_odorant-binding_protein_13_Halyomorpha_halys 
MQNHRVLFLLYALLAILLNESNGVEEQAECKDKSNLQVLGRCCNIPNEELLSEEEKAVGTMCDKTVYGDRLTSPTTEE

EQLELYECMDECFYNGTHLLTADMKLNETALIAEYDVSTENFSHWKEPITKAVKSCLEKNVVSEVKPNAKCKSGSYQF

SQCFGLKLYLYCPPEDWKVKDEGCNKAREVLMNC 
>AOV87029.1_odorant-binding_protein_12_Halyomorpha_halys 
MNSLLFLTTILSAVCLSWAASDEYKMKVIASVAACAKEHGANIADVIEIVKAEKLPTNKAQKCVAGCFFHKMGYVTDS

KVDWAKVKALNPKKYESKDLIAKADKVVDACSKVVTQKNTDVCELGIPPMKCLLEESKKVQLPKPDIKFKL 
>ACI30694.1_odorant-binding_protein_Acyrthosiphon_pisum 
MISSTFYLTLLFGIAMLISCGYGRFTTEQIDYYGKACNASEDDLVVVKSYKVPSSETGKCLMKCMITKLGLLNDDGSY

NKTGMEAGLKKYWSEWSTEKIESINNKCYEEALLVSKEVIATCNYSYTVMACLNKQLDLDKST 
>NP_001153532.1_odorant-binding_protein_6_Acyrthosiphon_pisum 
MPNILPNLDSTWEKCFETFKQFKDKPETKEYKEMAHGKEPPCLFQCIFMQSGLTTSDGKLNEDAITKKMSEGINNDEK

WKSIWQNSLNKCFDDVKQEDKKQILIMNTPAGRLMKCFLRDMYMSCPKNVWVESSECLNMKDLVQKCPEMPPPVFKSP

PKLI 
>CAX63068.1_odorant-binding_protein_11_Acyrthosiphon_pisum 
MSSSTFYITLLFGIAMLISCGYGIFTTEQIDYYGKACNASEDDLIVLKSYKVPSTETGKCLMKCMITKLGLLNDDGSY

NKTGMEAGLKKYWSEWATEKIETINEKCYEEGNTATLLYHVAIYFTCVSGDYSDVQLLIHCDGMFEQEVGSRQVNLKL

LIMLKIGLSEPKR 
>NP_001153529.1_odorant-binding_protein_3_precursor_Acyrthosiphon_pisum 
MISSTFYITLVFGIAMLISCGHGRFTTEQIDYYGKACNASEDDLVVVKSYKVPTTETGKCLMKCMITKLGLLNDDGSY

NKTGMEAGLKKYWSEWSTEKIESINNKCYEEALLVSKEVVATCNYSYTVMACLNKQLDLDKST 
>NP_001153534.1_odorant-binding_protein_8_precursor_Acyrthosiphon_pisum 
MFALKVACLCLSVAVVFGENNQQNGPSDRSATIFQSCIAETKLSGDALKGFRSMSIPKTQAEKCMMGCLMRKVNVINK

GKFSVEEATKVAQKYYGTNEAMMKKAKDLIDVCAKKAQSTTEECALAGIVTTCIVEEAQKAGLSGGPGSRSRRTVSPK

FRRDAM 
>NP_001153527.1_odorant-binding_protein_1_precursor_Acyrthosiphon_pisum 
MLNLKVMMFLCLSVIVVYCESDQVPINSSAAVESCLLETNMTRDEFEDMLTSPNARELTILKSHAHKCMFGCVMRKNH

IVNDGVVSKEVLSKYVLNFYGRPDYKRRLIIKDVEHIVDVCAKKVADESETDECELAATLVTCIVLEANKAGLVDDPA
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RQI 
>NP_001353810.1_odorant-binding_protein_precursor_Acyrthosiphon_pisum 
MSSSTFYLTLLFGIAILISCGYGTFTTEQIDYYGRACKASEDDLVVVKSYKVPSTETGKCLMKCMITKLGLLNDDGSY

NKTGMEAGLKKYWSEWSTEKIEAINNKCYEEALLVPKEIVATCDYSYTVMACLNKQMDLDKLT 
>NP_001153531.1_odorant-binding_protein_5_precursor_Acyrthosiphon_pisum 
MSANSATIKCIAVAAILLQISVIFADAGHHRRGKELLDTEDSDFFRCKQASRKSCCGPENAMKRFGDKDKVAADECYA

QVAEKFATVTATTPKQDLFSAEAVKITKKKQFCLHECIGKKNNLLTEDGSLNKTFIADYAMKSVFKEQWQKQVGQKAL

DKCLEETYIPWPAEDKENVCNPVYVQFQHCLWLQYESNCPANKIKITKKCEKTRNRYRMQKSTSN 
>NP_001153530.1_odorant-binding_protein_4_precursor_Acyrthosiphon_pisum 
MRGNYSSMVFLLFAIGFQDIFCQKQEPSGKCRAPDKAPLNLEIIINTCQEEIKSALLQEALDILNDGNVEQNTPNYSS

RSKREAEEDLTNEERRVAGCLLQCVYKKVKAVDETGFPVVDGLMKLYNEGVQDRNYYIATLSAVRHCISIAQQLKQQQ

PSKSFDDGQTCDLAYEMFECVSEKIEENCGVENKSNN 
>CAX63265.1_odorant-binding_protein_RproOBP6_precursor_Rhodnius_prolixus 
MRAVTFLCLAATLLVIAQSESTTTEEPETTQDNDKSTTAGASTVSKTPEEIRQKIKEQVEALTEACKTQTKLTPDQTK

IATNMAVPKTEPEKCFLECIYNGIGLTKDGAFNEQGARVLAQQRFTGAPDDLAKANTMIEACTKEVVVKDANEKCGLG

RLVRECFVKNGVKINFFPKP 
>CAX63264.1_odorant-binding_protein_RproOBP5_precursor_Rhodnius_prolixus 
MTKTKLAELEAKKMSECLKNSGVNITTLSGYLNEESNNTPKEFKCVFGCFIEEMGYGKDTKPLWDIMEEVHKIEYGVK

EDKEKALKIVETCKIIVPEEVEDSCELGFGRHSCYTAQARKLGLTLE 
>CAX63263.1_odorant-binding_protein_RproOBP4_precursor_Rhodnius_prolixus 
MFLYAILLVTCTVLCTYAALDLKGMTKTKLAKLEAKKMSECLKKSGVNITTLSGYLNEKSNNTTKEFRCVLGCFTEEM

GYGKDNKPLWDIMEKVHKIEYGAKEYKEKALKIVETCKTIVPKETEDSCELGFAMHSCNTAQTKKLGLTLE 
>CAX63262.1_odorant-binding_protein_RproOBP2_precursor,_partial_Rhodnius_prolixus 
FRFRAAARARFWVLDPEKQTNVQQNVTELSKKELSDLEDEVMEKCREKHNVGEEIFSKLEAISQHKEELPSSKDFKCM

LGCFAEEMGYAKGAQPQWETMVAVHKIEYEKEEDANKAIQVVETCKKSVPEKEEDICELGYSMATCYLLESEKLGLDL

V 
>AAQ20833.1_odorant-binding_protein_precursor_Rhodnius_prolixus 
MKTTLSVLAVFLVIAYVNGAATQSPVKEKVAALAKKCSADHKATPEQTKLVFSQKVPSDEVERCLLECVYTGVGVIQG

GEFSAEGSKKLATLRFSDPKERETVNKLVDTCTKEVTKNKDEKCSLGKSVRECFVKHGEKVHFFPSAN 
>QCZ25113.1_odorant_binding_protein_57_Nezara_viridula 
MKQSIMEMLKLLAFIFVIPACFAEEKTDAKLISKIIKNVGECAADSNIDFDLCSEMFEADAKHDDPKYNPCKCMISCV

SKKMNVMSEDGKFKEDESLKIINDLKTPGYKEEALRVYEICKNPEGTNCEAGFNKVKCVMTNSEKARNLTMQLVKTMQ

GKA 
>QCZ25110.1_odorant_binding_protein_53_Nezara_viridula 
MQDYRVFVLLYVVFALFLNESYGAEDQVECNDPNSFRVLERCCNNIPDEELLTEEDKAAGLMCDQTVFGNRTAPLTNE

ERLELYECMDECFYKATQLLTADMKLNETALIAEYDTPLENFPQWKEPMAKAVKTCIEKNVVLDVKPEAKCKSGAYQF

SNCFGVNLYLNCPPENRKMDDECTKAREILEKC 
>QCZ25105.1_odorant_binding_protein_48_Nezara_viridula 
MQLILFASALTLVAAADAQAKQQICVAPTTAPHKIEKVLSQCQDEIKYALLQEALSVLGQSVGRQKRETFSGEEKRIA

GCLLQCVYRKMKAVDENGFPTAPALVQLFTEGVKDRNYYLATIQGVQQCLAKEIQQRKYNQTLAQAEGYTCDVAYDMF

MCVSEEIETLCGISP 
>QCZ25103.1_odorant_binding_protein_46_Nezara_viridula 
MAKMFWNIFVAVSLLGYLEARITLPPEIEAFIDKLHAHCIENSDLTEEDHAAYEVGHKNEALMCYMKCLMLESKWMSS

DGEIQYDSIIQNAHPSYADLLTAAINKCRSIENGADLCEKSYNFNYCMHQADPENWFLV 
>QCZ25102.1_odorant_binding_protein_45_Nezara_viridula 
MCGKLVVSLALLAAFTVCTFGFELTEEGKKHLQECQGKHSISPDEVVAAVKDKKLPESENGKCFMECVMEKFGVLNDG

KFDPEKAKSIASGKIGNKPELLEKVNTVIDKCNAEVSNPGKCEYGVGLAKCAMKYAKEMNISEIPIGN 
>QCZ25100.1_odorant_binding_protein_43_Nezara_viridula 
MQMKMIVLLALFTSASFILAEDIPVENLKDVVMKELHNVKVQVAMECAAVYPVENSTIRQIMTHDGIPDNQEVKCWLS

CVLRNMGIINNGKVDWKKAIELNKMVLKSDEDKVKIDQIFEICKKEVEQDEDECQLAYNIAICKFKYGKELELPNGTW

EE 
>QCZ25099.1_odorant_binding_protein_42_Nezara_viridula 
MQCSYFILLAVVCTAHPILSMTLKEINDACMKEHNFDGDLGKMNYNDPAFPKEAKCTLACTFEKEGVLKPDGSIDKQK

DKEALEEIVKDEELKAKLLVAIEECGVTAKADKCETAYEFVKCKKAKTGQH 
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>QCZ25098.1_odorant_binding_protein_41_Nezara_viridula 
MKKISAVIEECAKEHNTQKADIITMLTTQTLPQSQDLKCTVTCYLEKSEYLKNGQLDWMKAKENNKFKYADEESIKKA

DGVADICSKQVNISGLEKCDIGNAVLKCLYEESDKVQLAHPDFLAKSS 
>QCZ25096.1_odorant_binding_protein_39_Nezara_viridula 
MPTMKKTHLIVLLVVSISKLKAEIDEKNCEIETNVIESEVNNYRHFRLPQTKEGKCYGACVMKSVSIINSRGKISSRK

VEQIAKELRNSQEQAMRFADIKRCSHSANQLNDECETAYNFMKCLSAFKLEKLAKTGSFISISPPTVSVNLPPVTFVL

FQLSG 
>QCZ25095.1_odorant_binding_protein_38_Nezara_viridula 
MWKNSAISLLVLLSATPLVLSLSEEMQELANQLHSACVEETGAQESDIPKARDGVFSEDENFKCYIKCLLEQMAVIDD

DGMIDVEAMISVLPEELEEIAAPVMRKCGTVKGANACENAWLTHKCYYKENPEAYFLI 
>AMQ76488.1_odorant-binding_protein_35_Apolygus_lucorum 
MINVVFVLLIGTGIVSGGFMEALIECKQQHHVSKEEAMTGESEEVKCFSECVLKKSGMMSDNNEFDEEKIQAEGARMI

KNDEQKNREFEGAAKACIEKVNGENPSEKCAKGHALFKCMKEAMPMSKMRG 
>AMQ76479.1_odorant-binding_protein_26_Apolygus_lucorum 
MNPTVAIIFTLLVAYVKANTKELSPSEALKQKVKVQCQQEVKATPEQLKIYDNFKDVPKDDVENCLMECMYTKTGGIG

ADGKYSVEGFKKLVDMKYKGEENTKARKIAADCEAKAAPKEGEKCSMGRAIRECLAAATKENEFFTI 
>AEP95759.1_odorant_binding_protein_5_Apolygus_lucorum 
MKSFVGLIFAVALVEFASAITKEYHDRAVAAKDACLKKHPSIKESDVQEFLKKHKLPETDDGKCMIACYMEEMNLMAD

GKINVEEAKKTNSDKYDGEPDNKELADKLIDHCSSQVSPDGMSKCEYAYQFSKCGLEYGMKNGLTPPKMYEEQRR 
>AMQ76491.1_odorant-binding_protein_38_Apolygus_lucorum 
MGFKFVKYRSYFFVLVIHIILCIQIKAKELTDEQKEQIFAEIKNCMESTKLTDEEFESIMAKKELPTSKEGKCFTKCL

MEKMEYLEEGGKINVIAVQAGLEENMEKESEITKAKEIIQQCADTVPPEDSCEYAYGISQCMYTKMKEAGISGGP 
>AMQ76490.1_odorant-binding_protein_37_Apolygus_lucorum 
MDTHFGLLIASLAILHTANAVINKDYLEKVVTAKDKCLKEFNVDDSVVEDFIVRYNKPQSESGKCMVACYMEERGMMK

DGKTITEQVMLDNQEKWIAATHVNMGKEVIDTCDKEVPNEKNDKCDLAVDYMMCLVKRGDEAGLPKMDVAQLKH 
>AMQ76489.1_odorant-binding_protein_36_Apolygus_lucorum 
MKTFVGLIFAVALVEFASAVSKEYHDKAIAAKNTCAKLHNVDDETIMKFWKAHQLPEKEPETCIIICYMKEMKLVVDG

KVDADAWKASNKEKWDDEKHVAAADEIVDKCSAEVPPTENECEWGLALTKCALKHGKEAGIPPPDMEHPKRR 
>AMQ76487.1_odorant-binding_protein_34_Apolygus_lucorum 
MEHWKWRLALLIFGMVTCVPQLEGAQKSKQPSKAKTKESQVVAARPKDARAAACVTQIGPDEEEEASFYRKEIPETDK

GKCLLACYLESKGVLSGGKFSSSGAAKIAARAYPNNAAKTGNVKHILSHCGTIAARETEQCQLAYRLAECTTTLADKF

KL 
>AMQ76486.1_odorant-binding_protein_33_Apolygus_lucorum 
MHPWKTTCLIGMTAALMVVTAFAGLPFQNEMAVMQCKVKFDVTAEDIQLLKDSKLPSSHSGKCMMACILKKMKVMTKR

GQFDLRNVQKWLRNKYQGDQANLAKGNYVAEACANTLPTLGIQDECEMAAEIMTCVRTKSKLVKKTLNGELPKEVSP 
>AMQ76485.1_odorant-binding_protein_32_Apolygus_lucorum 
MSGRHSLILVLLAAVTSAEVLTDGDCPKTMPKEMKPLYKCCVVEMDSNKTISDDQKAAVDSCVNTSKSDSDANKHDCM

IECIFIKLGYMGEDKTINVDYVLKEMNSLLPEDFHEQTSKSLATCMGKKFSSTECPSEIDGVMACFSTMVLMNCPAKH

WTDDEECKATRKFFQKCGDSIGYRYD 
>AMQ76484.1_odorant-binding_protein_31_Apolygus_lucorum 
MFTSATFTVFLFAVTLTRGQIDEDPECRPSGPPGKEPECCTIPMKLFGDEVQEAVVKNCFDEAGMKRPSGPHGGGSPP

TAEEMAAHISAHECADECVFKSGNFIKSDGGLDEDAIKAVIAKLFTGDWAPIATAAVNKCLASAKSGVSASAKCKSGA

YQLSKCFQRELFLGCPASLWTESTDCSAIKARITKCPNAKVPIGHHHKH 
>AMQ76483.1_odorant-binding_protein_30_Apolygus_lucorum 
MNAHIVLCLVASVFALSQGTPTTPTPATSRRVTVAPEDLEQAKSLRKFCTAKTGFTGITTTETSKGKDQARTATTPRP

KTQLEKCYLECLYTGLQLTKDGKFNEPGARALANKRYKNAPEELRKVNSIIDFCITEVVVRDIEEMCALGRLIKECFS

KYGAKNFPEL 
>AMQ76482.1_odorant-binding_protein_29_Apolygus_lucorum 
MNRPLLLLTAVLAVGSGQQEDCKTAPAGWPRRPPQCCDLPFPLEGMKKEFGSCIRQIGNRQSSAVPTAQAVRDARLCI

EECVYKGLGFMEEHNLNKDQILQQLTKGVADKKDWTKPMEDAVKSCHETITKRETPQEGTCKDSAHEFTHCVMRQLFL

SCPASEWNNNDECNLVKSRMQACPNIPPPPPPPPQGFRGQGPPPPQ 
>AMQ76481.1_odorant-binding_protein_28_Apolygus_lucorum 
MIIEIICVLTVGISPHFIEGQELPPPGGVGNKTAVFKESFIRTAKYCSSIHETSTVAVLAILMSEESDDQNGKCFLNC

MLQRYQLMSKQGAYNKDKFKPFLDYIPESRFLQSIKGNLKTCITERDPAPCEKAYKFIKCFYTRARNKDEFGKIQRK 
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>AMQ76480.1_odorant-binding_protein_27_Apolygus_lucorum 
MARKFIKSCYTLVALLVFVGSIHVEAKELTEEQRTQLFEDLKQCKNSTDLSDDEFETIIAKKELPTSEAGKCFTKCLM

EKLDIIEDAEGGKKKISVITMQASLEENMEKEDDIAKGKDIIQKCGDTVEPEDSCAYAYNISKCIYDRMKEAGISQ 
>AMQ76478.1_odorant-binding_protein_25_Apolygus_lucorum 
MFTSTIFAVFLFSVALTQGQMDDDPECRPPPPPNKEGSCCTVPRLLDNADKPEVIKKCHDEAGMKRPSGPPGSGTPPT

AEEMAAHKSAHECADECIFKSSNLLKSDGELDQDAIKATTTKMFTGDWSTIASTAVEKCLATAKSEVGASAKCKSGAH

QMVKCFARTMFLNCPASSWTESTECAAAKTRLTKCPNAMPPPPHHSRH 
>AMQ76477.1_odorant-binding_protein_24_Apolygus_lucorum 
MSTKLRSVGMILAIAITHVCAYQEQLKETIKQCQDGREVTDDEVEEFTKPLVPKNQEERCLVACVFKEYKVIIDGHFD

PVNALNVAKMVYKDYPEKWKRIKDVIDHCGEDIPTHNDNECDLAGDIMNCEVKYLNSMPKGVSLELLAGSIAATAEP 
>AMQ76476.1_odorant-binding_protein_23_Apolygus_lucorum 
MYVFTVALSFALLNIVFTHPGHFDEDPECRPPHSHRHEEKECCKTPNLFSKNKDEMHELVHKCFEEAGIKKPHHGHHG

PPPPGDEPPPPPPPPFHSKNNTKFECVEQCFLKNLELIDEEGDLKIDDFKALVGEKYTGDWASVGSAALEKCLEKTKT

EEKESSKCKAGSKHVLLCIARESFINCPASDWTESEVCSDAKERVVKCPDIPPPMNH 
>AMQ76475.1_odorant-binding_protein_22_Apolygus_lucorum 
MSLKIHFFVFAAIGAACVCAYQDQLKQTIKDCQGGKEVTDEELEEFTKPLIPKNEEERCIMACVMRTYNIINNGHYDP

KIAFGIIKGILKDHPEKLDRIKEVMDHCGEDVPQHMDNECDLAGEIMQCEVKYQKAMGLN 
>AMQ76474.1_odorant-binding_protein_21_Apolygus_lucorum 
MKFFVVSAALVLLVAAAVKANEKKANEKVTEIFNKCKETWPVTDEEIEQVKQKQSIPDSKNVKCILACMLKEAKILRD

GEYNKDNAELMADVLYKDEPEHAEKSKQIIEMCSSELGTKTEGDDCEYAYKMSVCASKHAKELGVKTPEF 
>AMQ76473.1_odorant-binding_protein_20_Apolygus_lucorum 
MYTFKTFFVLTLASYVIAAPPADEPAECKPMKEKEEEISKCCKLEPVTVKEQAAFVDCMKLVKDTDKKGPPKPEGFEC

LDDCILSKTGSLGSDKKIDPAKINAAAKTTYTGDWAEPGAKMVEKCLAQVAENKDKTVCSTSGADVYTKCIFRESYIN

CPEKSWTNSDACKANKERVIKCPKTLPYNAEQHKAETR 
>AGZ04910.1_odorant_binding_protein_10_Sogatella_furcifera 
MASGLVAAELEKLKNSCLKKSGATEDTARRLVGINVVTENHVESCFLTCIYKGLKIVSSDNKFQPDTVKKIADDHFLG

RNLKVTYQIADSCTKEIKADPADKCSIGASFRNCFSKYGKELGFFPHM 
>AGZ04909.1_odorant_binding_protein_9_Sogatella_furcifera 
MNTFQKFILSGMVVLAGAMLITAEDTTIKIKNQQSPHKQQQVYCQAPPTAPERLERIIEQCQDDIKTALLQEALNVLT

DTSPRDLVKKTRSKREVFSGEEKRIAGCLLQCVYRKVKAVNDQGMPTVPGLVRLYSEGVQDRNYYVATVQAVQQCVSA

SQHFRYYNPQVLKEDGYTCDLAYDMFNCVSDKIEAFCGRTP 
>AGZ04908.1_odorant_binding_protein_8_Sogatella_furcifera 
MERTHVLIIAFAFIPFLSSAMQADFAMMQFPMQGTGTPMIQSIAGELKYCMDVNAEQNSDGLEDYLPLLFNEELPTSL

GQKCFLTCLFNRFGLLKDGFLDAQTAKTLVETFYKDKHDEKTMANIAINVCRVSAVPDILNPCEIGFSLKSCFVDSNK

KGKELRGKN 
>AGZ04907.1_odorant_binding_protein_7_Sogatella_furcifera 
MEEEMLSIGRVQRDADQTQEVADEYFKCKHRNLKTCCGKINLMKNYGDKGKIYGKQCYEEVVSAFKTNSSSTADDDDS

MMDMFSCEKVKMIKLKHICVHECIGKKTKILKEDGSLNAEEIKQYAREYMFNEEWSKELGERALDKCLTQSYNSVTKM

LDEYEIKCNPTSVQFHHCLWKEIEMTCPESKVDLKAKCVRLRERLRKQQAAGM 
>AGZ04906.1_odorant_binding_protein_6_Sogatella_furcifera 
MKCQVFLASFVLVAVFELGYAGLTPEKLKEIKPLIDTCIKESKVEEETLGKLHNGHEIPSSQSGKCFIACMAEHMKLM

KDGKFEPAMTMEFIDKMVQDKVKADEIKKAVDDCFKSVPDGDKCEMAASLATCMKEHHAELAGMN 
>AGZ04905.1_odorant_binding_protein_5_Sogatella_furcifera 
MLYVSYFVIVTAASSAVITQIMAADSNNPDMQTVFNNCREEASATEDDIKTFRAQQIPSTTTGKCMLACMFNHSGLMK

EGKYDSEGALKLVGQVFAADPVKLGKAKTLINTCSDEVKNENDKCEIASKIADCTVKMTSQVGLS 
>AGZ04904.1_odorant_binding_protein_4_Sogatella_furcifera 
MCCDLPLVYRGTPELFKACREELGFPDHKPPPPPPSSDGHGPHGHPQRGMCVAECLFNRTGLLENGKINKEALKKALD

EYLKTDGAWKDVATTTLEICYDAQTRGDFKPDNEKFTSGSSEFLKCFTRNLFMDCIPEKWTDSEECKKMKEKIDKCPK

MLPPALFNKRPH 
>AGZ04903.1_odorant_binding_protein_3_Sogatella_furcifera 
MPPVFRTAHDKFESCLEELSSIFPPPPPPNGHHGPPPPGGPGGHGPPPPPPPGGRRGPPPGFGGPPGHEPPIFACAHE

CLFNKTGLLENGKLNVEALKKKLEGELGDDEVWKNLLQSIVDKCMESKDPPSNDMCTSGSHELARCVLRDMFMNCPQE

KWKESDDCSNMKMKLEKCPELVPPMAMRLSQPPMP 
>AGZ04902.1_odorant_binding_protein_2_Sogatella_furcifera 
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MSTLLNFVFVFLVCLCSYSEASPALTEAQIEQVGKAMANMCISSSGVQRSLITKAMTGEIEDDRKLKCFFGCIMEAVQ

VTKNGKMQPEVLKRRANAMLPKTMREMILPTIDSCSHIENEDKCELAYSIVKCHFSVNGKNPFFFNF 
>AGZ04901.1_odorant_binding_protein_1_Sogatella_furcifera 
MLLEVCRFSVFLLAFSATVYGRFSEEEKQLMNQVHTQCVTETGTSEDLVNKATNGDFAEDENLKCYVKCIWSTLTVMD

DDGNFDVGVLEVMLPADMKDIVMKAMSACIGAGGGSPCEKAFAVTKCLYKEAPADFFLP 
>AHJ61048.1_odorant-binding_protein_12_Sogatella_furcifera 
MRGYILVLCVLLFMRGMASGLVAAELEKLKNSCLKKSGATEDTARRLVGINVVTENHVESCFLTCIYKGLKIVSSDNK

FQPDTVKKIADDHFLGRNLKVTYQIADSCTKEIKADPADKCSIGASFRNCFSKYGKELGFFPHM 
>AHB59663.1_odorant-binding_protein_6_Sogatella_furcifera 
MGIYTTNVILTLLGSAVVSGVFVDRENGYRLTRQAPPDDECRPPRPGHNDDGVCCDMPPVFRTAHDKFESCLEELSSI

FPPPPPPNGHHGPPPPGGPGGHGPPPPPPPGGRRGPPPGFGGPPGHEPPIFACAHECLFNKTGLLENGKLNVEALKKK

LEGELGDDEVWKNLLQSIVDKCMESKDPPSNDMCTSGSHELARCVLRDMFMNCPQEKWKESDDCSNMKMKLEKCPELV

PPMAMRLSQPPMP 
>AHB59662.1_odorant-binding_protein_11_Sogatella_furcifera 
MLLEVCRFSVFLLALSATVYGRFSEEEKQLMNQVHTQCVTETGTSEDLVNKATNGDFAEDENLKCYVKCIWSTLTVMD

DDGNFDVGVLEVMLPADMKDIVMKAMSACIGAGGGSPCEKAFAVTKCLYKEAPADFFLP 
>AHB59661.1_odorant-binding_protein_10_Sogatella_furcifera 
MSTLLNFVFVFLVCLCSYSEAIPALTEAQIEQVGKAMANMCISSSGVQRSLITKAMTGEIEDDRKLKCFFGCIMEAVQ

VTKNGKMQPEVLKRRANAMLPKTMREMILPTIDSCSHIENEDKCELAYSIVKCHFSVNGKNPFFFNF 
>AHB59659.1_odorant-binding_protein_7_Sogatella_furcifera 
MCSLRMKSVSLCILFVVVAITVSSAQYGPIALSTAQSAATAGLPPSATNKVDTFNRVRREALEANERVVRESSEEEDE

ACKPTKAEHEAKMCCDLPLVYRGTPELFKACREELGFPDHKPPPPPPSSDGHGPHGHPQRGMCVAECLFNRTGLLENG

KINKEALKKALDEYLKTDGAWKDVATTTLEICYDAQTRGDFKPDNEKFTSGSSEFLKCFTRNLFMDCIPEKWTDSEEC

KKMKEKIDKCPKMLPPALFNKRPH 
>AHB59658.1_odorant-binding_protein_5_Sogatella_furcifera 
MVTSGLVQAVIAACLLLVTAYAYDFSDPYFNEHLQSAMEEIMEEEMLSIGRVQRDADQTQEVADEYFKCKHRNLKTCC

GKINLMKNYGDKGKIYGKQCYEEVVSAFKTNSSSTADDDDSMMDMFSCEKVKMIKLKHICVHECIGKKTKILKEDGSL

NAEEIKQYAREYMFNEEWSKELGERALDKCLTQSYNSVTKMLDEYEIKCNPTSVQFHHCLWKEIEMTCPESKVDLKAK

CVRLRERLRKQQAAGM 
>AHB59657.1_odorant-binding_protein_4_Sogatella_furcifera 
MNTFQKFIFSGMVVLAGAMLITAEDTTIKIKNQQSPHKQQQVYCQAPPTAPERLERIIEQCQDDIKTALLQEALNVLT

DTSPRDLVKKTRSKREVFSGEEKRIAGCLLQCVYRKVKAVDDQGMPTVPGLVRLYSEGVQDRNYYVATVQAVQQCVSA

SQHFRYYNPQVLKEDGYTCDLAYDMFNCVSDKIEAFCGRTP 
>AHB59656.1_odorant-binding_protein_3_Sogatella_furcifera 
MKASASLTLIFLTLAVFHCSEAKIDKAKKEAAIKKCQAETSASDEDVKKVRKEHVVPDSEEGKCFIACGFNHYDMLKD

NRINLEGVNAFFEKLYDEQEKRDIAIKAAASCAATESVSGLNDCHVAAKYFACLQRHPDFVKMKDDFDV 
>AGZ04899.1_odorant_binding_protein_8_Nilaparvata_lugens 
MVTSALMQTATAACLLLVTAYAYDFSDPYFNEHLQSAMEEIMEEEMLSIGRVQRDADQGQEVADEYFKCKHRNLKTCC

GKINLMKNYGDKGKIYGKQCYEEVVSAFKTNSSSTADDDDSMMDMFSCEKVKMIKLKHICVHECIGKKTKILKEDGTL

NPEEIKQYAREYMFNEEWSKELGEKALDKCLSQTYNSVTKMLDEYEIKCNPSSVQFHHCLWKEIELTCPESKVDLKAK

CVRLRERLRKQQAAGM 
>AGZ04898.1_odorant_binding_protein_7_Nilaparvata_lugens 
MLLEVCRFSVFLIALFATVNGRFTEEEKQLMNQVHSQCISETGTSEDLVTKATTGDFADDDNLKCYVKCIWSTLTVMD

DEGNFDVGVLEVMLPADMKDTVMKAMNACTGVGGATPCEKAFAMTKCLYKEAPSDFFLP 
>AGZ04897.1_odorant_binding_protein_6_Nilaparvata_lugens 
MSTFHKFVISGMVVLAGALFVTAEDTTIKIKTPSPHKHQQVYCQAPPTAPERLERIIEQCQDDIKTALQEALNVLTDT

SPRDLVKKTRSKREVFSGEEKRIAGCLLQCVYRKVKAVDDQGMPTVPGLVRLYSEGVQDRNYYVATVQAVQQCVSASQ

HFRYYNPQVLKEDGYTCDLAYDMFNCVSDKIEAFCGRTP 
>AGZ04896.1_odorant_binding_protein_5_Nilaparvata_lugens 
MGIYTTNLIFTLLGSAVVSGVFIDGRNEYRLTRQAPPDDECRPPRPGPNEDGVCCDMPPVFRTAHDKFESCLEELSSI

FPPPPPPPHGHHGPPPPPPGARGPPPPPPPGGRRGPPPGFGGPPGHEPPIFACAHECLFNKTGMLENGKLNVEALKKK

LEDELGENEVWKNLVQSIVDKCMESKDAPSNEMCTSGSHELARCVLRDMFMNCPQEKWKESDDCSNMKMKLEKCPELV

PPMAMRLPHPPMP 
>AGZ04895.1_odorant_binding_protein_4_Nilaparvata_lugens 
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MERTSVLIVFTFIPFLSSVLGANFLMMQQSMQGTQMPMIQSIASELKFCMDVNAEQNSDGLNDYLPLLFNEELPSTLG

QKCFLTCLFNRFGLLKDGFLDTKTAKNLVETFYADKHDEKTMANIAINVCHVAAVPDALNPCEIGFSLKSCFVDSNKK

GKELRGKN 
>ACI30679.1_odorant_binding_protein_1_Nilaparvata_lugens 
MKSFIVCIAVSYLLVANIKADEATSSSDAESLITSTTLSPASNESDAARSAIKEQLAKLTESCKTSSQANSDDAKIIG

TESVPKTEGEKCFLQCVYTGFGIVKNDQFSVEGARLLAQKRFGAFPEELEKANQLIETCSKEAVKKDSKDKCPMGFLI

RQCFVKNGQKINFFPKA 
>AGZ04928.1_odorant_binding_protein_9_Laodelphax_striatellus 
MSRLHKFAISGMAVLAGAMLIAAEDTTIKIKNPSPHKQQQVYCQAPPTAPERLERIIEQCQDDIKTALLQEALNVLTD

TSPRDLVKKTRSKREVFSGEEKRIAGCLLQCVYRKVKAVDDQGMPTVPGLVRLYSEGVQDRNYYVATVQAVQQCVSAS

QHFRYYNPQVLKEDGYTCDLAYDMFNCVSDKIEAFCGRTP 
>AGZ04927.1_odorant_binding_protein_8_Laodelphax_striatellus 
MITSALTPSAVLAACLLLATAYAYDFSDPYFNEHLQSAMEEIMEEEMLSIGRVQRDADQGQEVADEYFKCKHRNLKTC

CGKINLMKNYGDKGKIYGKQCYEEVVSAFKSNSSSTADDDDSMMDMFSCEKVKMIKLKHICVHECIGKKTKILKEDGS

LNAEEIKQYAREYMFNEEWSKELGEKALDKCLTQTYNSVTKMLDEYEIKCNPTSVQFHHCLWKEIEMTCPESKVDLKA

KCVRLRERLRKQQAAGM 
>AGZ04926.1_odorant_binding_protein_7_Laodelphax_striatellus 
MKASAALTLVFLALAVFHCSEAKIDKAKKEAAIKKCQAETSASDEDVKKVRKEHVVPESEEGKCFIACGFNTYDMLKD

NRINLEGVNAFFEKLYDEQEKRDIAIKAAASCAATESISGLNECHVAAKYFACLQRHPDFVKMKEDFDV 
>AGZ04925.1_odorant_binding_protein_6_Laodelphax_striatellus 
MLYVLYFVIVTSALSAVITQIMAADSSDMLTVFNKCRDKTSATEDDIKTFRAQQIPSTTTGKCMLACMFNHSGLMKDG

KYDSEGALKLVGQVFADNPIKLGKARQLINGCTDEVKKENDKCEIASKIADCTVKMSSQVGLS 
>AGZ04924.1_odorant_binding_protein_5_Laodelphax_striatellus 
MKCQVLLALFVVAAVCEVCYAGLTPEKLKELKPLIDTCIKQSKAEEETIGKLQNGHEIPSSQTGKCFIACMAEHMKLM

KDGKFEPAMTMEFIDKMVQDKDKAAEIKKAVDDCFKSVPDTGDKCEMAAGLATCMKEHHAELAGMN 
>AGZ04923.1_odorant_binding_protein_4_Laodelphax_striatellus 
MKSLIVCVVVSCLLVANTKADEATSSKPSSSPNAADALIASTTLSPASNETDAARAAIKEQLAKLTESCKTSSQANSD

EAKIIGTESVPKTEGEKCFLQCVYTGLGIVKNEQFSVEGAKLLAQKRFGSFPEELEKANQLIETCSKEAVKKDSKDKC

PMGFLIRQCFVKNGQKINFFPKA 
>AGZ04922.1_odorant_binding_protein_3_Laodelphax_striatellus 
MERTRLFIILAFMPFLPSALGANFAMMQQSLQGTNIPMIQSIAGELKFCMDVNSEQNSDGLDDYLPLLFNEELPTTLG

QKCFLTCLFNRFGLLKDGFLDTQTAKTLVETFYKDKHDEKTMANIAINVCHVSAVPDVLNPCEIGFSLKSCFVDSNKK

GKELRHKN 
>AGZ04921.1_odorant_binding_protein_2_Laodelphax_striatellus 
MLLEVCRFSVFLLALSATVNGRFSEEEKQLMNQVHAQCVTETGTAEDIVNKATKGDFTEDDNLKCYVKCIWSTLTVMD

DEGDFDVGVLEVMLPADMKDIVMKAMSACTGAGAGLSPCEKAFAVTKCLYKEAPADFFLP 
>AGZ04920.1_odorant_binding_protein_1_Laodelphax_striatellus 
MNVKMSALLKVGLVFLVYLCSYSGAIPALTEAQIEQVGKAMANMCISSSGVQRSLITKAMKGEIEDDRKLKCFFGCIM

EAVQVTKNGRMQPEVLKRRANAMLPKTMREMILPTIDSCSHIENEDKCELAYSIVKCHFSVNGKNPFFFNF 
>ACZ58032.1_odorant-binding_protein_6_Adelphocoris_lineolatus 
MGFKFVKYRSYFFVLVIRIILCIQIKAKELTDEQKEQIFAEIKNCMESTKLTDEEFESIMAKKELPTSIEGKCFTKCL

MEKMEYLEEGGKINVIAVQAGMEENMEKESEITKAKEVIQQCADSVPPEDSCEYAYGISQCMYNKMKEAGISGS 
>ACZ58031.1_odorant-binding_protein_5_Adelphocoris_lineolatus 
MVLKMNLLLVVLVMSQVFFSVTEAAMSQAQMKQAMKTVRNMCIPKSGVDKEALAKMVNGEFDESDQKLKCYLGCVLGM

MQAVKNNKINLTMVRNQITKMLAPERGQRILAAFESCATVTGDDNCGLAFRFAKCIYDTDKEAFIVP 
>ACZ58030.1_odorant-binding_protein_4_Adelphocoris_lineolatus 
MRIFVIFTAALTCVMAGELPEEMKEMAQGLHDSCVEETGVDNGLIAPCAKGNFADDAKLRCYFKCVFGNLGVISDEGE

LDAEAFGSILPDSMQELLPTIKSCGGTTGSDPCDLAMNFNKCLQKADPVNFLVI 
>ACZ58029.1_odorant-binding_protein_3_Adelphocoris_lineolatus 
MDIRFGFIIACLAILSVANAISKEYSARMIAAKEKCQKEFNVTDSVVEDFMKRNIKPESKSGKCMVHCIMEEMGMIDD

HKINTEQVKLGNKEKWDDPALVELANQVADTCDQEVFTEGRCKCLVAVEYMMCLATHGDEVGLPHVDFEDSQDS 
>ACZ58028.1_odorant-binding_protein_2_Adelphocoris_lineolatus 
MSLKIQFFVFAAICAACVCAYQEQLKQTIRDCQDGKEVTDDELEEFTKPLIPRNREEKCIMACVMRTYNIISNGHYDP

KIAFGILKGILKDHPEKLNKIKEVMDHCGEDVPSHMDDECDLAGEIMQCEVKYQKAMGMA 
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>ACZ58027.1_odorant-binding_protein_1_Adelphocoris_lineolatus 
MNSLIPVLLVVCAAATRADEQTNAMVAKAFNKCREEFPISDDEIGGVREKTTIPESHNAKCLMACMLREGKMLRDGKY

EKENALIMADVLNKDDPASADKAKQLVETCAGKVGTDAGGDECEFAYKMAVCAAEEAKKLGVRPPDF 
>AXS78212.1_odorant-binding_protein_27_Adelphocoris_lineolatus 
MSSDMANILLLLVIGAGIAVNEGDASMEALMECKKDYKVSREQIMSGDSSEEVKCFAECLMKKTGGMDEGGNFNTEKI

KEEGRKHAKTDDQKRANDAAVDKCISETEAANPTGKCEKGFEFFKCVRGEMKSPM 
>AXS78225.1_odorant-binding_protein_34_Adelphocoris_lineolatus 
MKPQGIDLNCPIYDTLQCIFSSLIKHATPSQWSTTSECQGYRAFAAACPICPEDCFAAQVPIGSCNACLTLPRSA 
>AXS78224.1_odorant-binding_protein_32_Adelphocoris_lineolatus 
MNCPDSSWTKSDLCKANVARLEKCPMSMPFMPVLGLKKN 
>AXS78223.1_odorant-binding_protein_29_Adelphocoris_lineolatus 
MQLKNTSDSLVGHLFSIALPNTLLNPSQLLPELAITSRQSPDIVSIACFLHAIGSNFLFASKTPSEANRQSWMHSNSL

ESVPLVSFESQVVIVLLVKGNT 
>AXS78213.1_odorant-binding_protein_28_Adelphocoris_lineolatus 
MYQLTCPVFVIVMYWVNQGSADVGLLDYSAQCVTEAGVTHDEADKIQQGNLPSNQQGKCYVACVLKSLGLVDRRGKIS

AENTNRLIDMYSNEPGDAKDKTKQAVNTCATEANRAWTWSQCEVAYRMMSCILRTRGSLQQTRSITITLPQSITINPP

PLSFTLFSVG 
>AXS78210.1_odorant-binding_protein_25_Adelphocoris_lineolatus 
MKSLWKCCKTVQSSKATHPTSEQMVEIKSCYSNWNHSVETNAAPEGFDCVEECVYSKLGFMGTDKTINKEKLLQFQKE

ETHEDFHEAITKSMDMCMGKTFTTKCPSGIDAVIKCEAIQIYLNCPAKHWDNGDDCQETKKLMEKCADVTSMYN 
>AXS78209.1_odorant-binding_protein_24_Adelphocoris_lineolatus 
MDVMILPVFLIVFIAATASPAVLSAECPQRFPKEMRPLSSCCKVEMNPNSSYNSTAGEAIIDKCFGGFNSSATRPTGP

PSGYDCEMECLMIEFGFMGKDKTINKDKIVTSIQDEYSADFQEAANKAIEICMGRKYQTSCPSGIDGMMECFAVQMML

NCPAKHWSGGEDCKETKQLIEKCGEVLSIFADYDTE 
>AXS78208.1_odorant-binding_protein_23_Adelphocoris_lineolatus 
MPTFSTLSTFLFALALTYGQIVEDPECRPPHPPGREDSCCILPELFIGGIQDVIRKCHDEAGLKKPSGPHGGGSPPSA

EEMAAHWRAHECADECVLKSQNLLTTDGELNKDAIKAQVVKSFTGDWAKLASDIADKCLASAKGEVTSTATCKSGAGQ

FIYCFRRNLFLQCPSSSWTETTDCAAAKARITKCPNAKIPMGHHRH 
>AXS78207.1_odorant-binding_protein_22_Adelphocoris_lineolatus 
MNTFAALVLVASVVALSQGNPTTGAPSTTLVSDQPTGSTASGVSKSPEEIKQKIKEQVGALTEACKSQSKITGEQAKI

VATQAIPKTEAEKCFLECIYTGLQLTKDGKFNEPAARALAQKRFGNAPDDLQKANSMITACVKEVVVKDTNEKCALGR

LIRECFVKNGAKINFFPKP 
>AHF71057.1_odorant-binding_protein_26_Lygus_lineolaris 
MNQSSCILTLALTIVAMAVVSGFKELDSVLPQAKQEECRKESNFQGELSGDLSQNVTQELKCFAACSLVKLGLMNEKD

GTINTTQLDELIAKHTEGKDAADMFKHSVVEPCLKEVNKTADYCEYSFQLVTCGMNKVKPPTTG 
>AHF71063.1_odorant-binding_protein_32_Lygus_lineolaris 
MEVNAERNVTDEQRXAVRLCSRYTEVESGLAEAGYDCLAECFFIKLGLMGEDKTLNKENILEEVRIQFHEDXVEPARK

ALETCMEKKYNTKCPSGIDGTMQCFTVQLMLNCPXQNWTDGEECKETRTFMEKCGETLNYYD 
>AHF71062.1_odorant-binding_protein_31_Lygus_lineolaris 
MLTAYMIVATLSVFFFAVALTQGQMDEDPDCRPPHPPGKEAQCCPLPDFVGVVDNFHDVMHKCSDEAGLRKPSGPPGS

GTPPTAEEMAAHMSAHECADECLFKNTKYLQSNGELDKDAIKASVTKIFTGDWAALASSAADKCLASAKSEVGASAKC

KSGARQMVKCFTRAMFLNCPASSWTESTECAAAKARITKCPNAMVPMIPPKH 
>AHF71061.1_odorant-binding_protein_30_Lygus_lineolaris 
MNSFTVLCLVASVVALTQGNPTTPNPTSSSHAASVSGGSTVSGVSKSPEEVKQKIKEQVEALTGACKSQTKITGEQAK

IVATQAIPKTEAEKCFLECIYTGLQLTKDGKFNEPAARALAQKRFGNAPEDLTKANSMIDTCVKEVVVKDLNEKCALG

RLIRECFVKNGAKINFFPKP 
>AHF71060.1_odorant-binding_protein_29_Lygus_lineolaris 
MNRPLLLLTAVLAVGSGQQEDCKTAPAGWPKRPPQCCDLPFPLEGMKREFGSCIRQIGNRQSSAVPTAQAVRDARLCI

EECVYKGLGFMEEHNLNKDQLLEQLKKGVAGKKDWEKPMEDAVKSCHETITKRETPQEGACQDSAHEFTHCVMRQLFL

SCPASEWNNNDECNLVKNRMQACPNIPPPPPPPPQGFRGQGPPQPQ 
>AHF71059.1_odorant-binding_protein_28_Lygus_lineolaris 
MEVAACLVLLAALAALTSAVDEKRPLCKAPTSAPRKLEKVINQCQEEIKYALLQEALSVLGETVSLRTALTRNRSKRE

TFTGEERRIAGCLLQCVYRKMKALDETGFPTATGLVKIYSEGVEDRNYYLATIQGVQQCLSRELQNRNKNPSIVKAEG

YSCDVAYDVFNCVSEEIEQLCGTSP 
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>AHF71056.1_odorant-binding_protein_25_Lygus_lineolaris 
MFTTATSTIIFLFAVALTRGQMDEDPECRPPHPPGKAGDCCVQPKLFDEGDMPDVIKKCHEEAGVKRPSGPPGSGTPP

TAEEMAAHKSAHECAAECIFKNNNFIKSDGELDXDAIKATVTKMFTGDWATLASTTIDKCLASAKSEVDASPKCKSGA

DQVVRCFGRSLFIGCPASAWTESTECAAEKARLTKCPNAMPPPPHHKH 
>AHF71055.1_odorant-binding_protein_24_Lygus_lineolaris 
MADSVGECMKLIKVKPEKGPPVPEGFDCMDTCVFSKLGFIGADNKLDPEKLAKKFSELFKGDWSALSESTLKKCLPMA

DVGKGVCSSGADVFKFCLIRELYMNCPASSWTKSDLCKANVERLEKCPNSLPFMNGSGLKNKSSR 
>AHF71053.1_odorant-binding_protein_23_Lygus_lineolaris 
MYAFTAALSFFLLNIAFAHPGHFDEDPECRQPHHHRHEENDCCKVPSLFSNNKDEMHELVHKCFEEAGIKKHGPHHEH

HGPPPLEDGPIPPPPPPPFSPKNDSKFDCVEQCFLKNLDLVDDEGDLKVDDLKALVTEKFSGDWASVGSSAIEKCLEK

AKTEENEPSKCKAGSKRVLHCLAREFFMNCPASDWTESEVCLAAKDRVSKCPHSLPPMHH 
>AHF71051.1_odorant-binding_protein_21_Lygus_lineolaris 
MLTAYMIVATLSVFFFAVALTQGQMDEDPDCRPPHPPGKEAQCCPLPDFVGVVDNFHDVMHKCSDEAGLRKPSGPPGS

GTPPTAEEMAAHMSAHECADECLFKNTKYLQSNGELDKDAIKASVTKIFTGDWAALASSAADKCLASAKSEVGASAKC

KSGARQMVKCFTRAMFLNCPASSWTESTECAAAKARITKCPNAMVPMIPPYPQPISANSTILDSLFACITDGEYMEFQ

SISSGRLG 
>AHF71050.1_odorant-binding_protein_20_Lygus_lineolaris 
MKLVKDDKARPPKPEGYECIDDCIMAKNGFLGTDKKIDAAKVNAAAKTSYTGEWAEPGAKMVEKCLAQVSANKEKGEC

TSGADIFSICMFRESFINCPEKSWTSSETCKANKERLIKCPKSIPFLNKSAK 
>AHF71049.1_odorant-binding_protein_19_Lygus_lineolaris 
MKSFVGLIFAVALVEFASAVTKEYHDRAVAAKDKCAKEHNIKESEIQEFVKKHKLPETEDGKCMIACYMEEMKLITDG

KVNVDEWKKSNKEKWDEEAHVAMADEIVDKCNEQVSPDGLAKCEYGFKLTECGLKHRLEKGLPAPNMDDVKRR 
>AXU25105.1_OR14_Clividipennis 
MDGRIQRRGKKNSQLQGCTDYRQFFFCRLMGLDGGLIERGITFRLVFIVVASVISETFSFLSIFASNCADQKLDCMRV

FILGLLTNVAPFNEYTNRHALDRLHKFLDRMLLHPSRTGLKEEKIILEDARHKSSKAVNFYIRIFSGYLGTMLFAMPL

AELLMGHSWKKLPIPWSIPSTDTDAKFLLVFGFQSVAVVISNCLGMIMMSFSAITVQMTALFEVLLFSIRHIEDRAAV

NSKCERISYRDAMVACLREDIMFYQDIVRELTSATPHLRNMFMACSVSIPVVMACEAYPLVSGNFVLGALIKSCIFFS

IILLCWAQICTKMETMTDKHKAVARALYETPWYENGLKFRKMVYLTLVFANQPKYIKARFSIEINANTDTFYSFSVSS

FNYLNLMRKMN 
>AXU25104.1_OR13_Clividipennis 
MVKKSPKFEEREMHEVLRDYYSVLPVLGGFFPFLHTRGWRIVSLIHYTIMYSVMILAEVNVAYTTYLVRDRPSLLSQS

LHLFIVGLVAMGCSLFLTLQRRKIKDYTTIFNHQFSMCEYANNNFFVGISKKTSQLNKVRILTWFAMYGSCGVVGILQ

PVINSFFDIHFEVIQLNGVWMNLPFLMWCPWDLEKSNTAWFWAFLFQGVYLSYCAVVVTSAIVMQFNVIDRLLDQFKL

ITYGVKTLDQRAKIIFKERYPMLTRKLNKRAYENCFYDCIKQSVLHHLRVGKEYKSFVELSTVPVAVPFYGGAILLGM

AMITMTADDDPRIGPKFFYGMMAVSEFINMYLICQAGQNFEDITTEMFTALYQTRWYLWPKRTQKALMIMRFGCIRPL

KYKCAMLVLNMELFSELVNSAYSIFNLKAASSS 
>AXU25103.1_OR12_Clividipennis 
MTGGIKQESENGVEVFSTQFKIMEAVGMWSTGPPTRRKEVITKLKVGVSAFVLGVSTVALLVKAVVTNDLVDRSEAMD

ICTLTGSACYKLLFFYYYREEFQDFVSWDAALVPHLPPKWTAHMNFFSILHCATGLTCISAWSMCPLFKWAYKEIELK

DMTLPMNVYDPFDSQGLLFAFFYLCGVYGLISSTHIYMSCDAFFFSTAHVANGAYETLKTKFKSMGVGNENSLGDPMH

DELKACVKLHTHIITFIRKTDALFKSLFFVDVLHAIISLSFSLLQASESKGIFEKLKMITFVTYCFVHQYLNSYFGQR

LIDQQESLANTLVAYVPWNEGTLKMKKSFLIVTANAQKTFKLAAWKVYTLQYATFMEFVKTMIQFYMVLRQVQDESQT

S 
>AXU25102.1_OR11_Clividipennis 
MFFKKKKEVTAYAVKDSKDFSDERPVFVWLGYVYDQSLLSKVRLVFQVFLLYTAPFHHMMIIVYEDLTVDEIGLALSL

TMMYILLGISWPIMMYRSKEILQMGELLRKGYFEYFDPPTLEEKTILSKANDIIIKSRRLSILAYFCAGLGTFIKELS

PDSFRQYHMPYPGWFPFEMSSNYRFMAGFLYQLGLCVNTTAAYLSIFLLFVFYSLHFEAQFSLLIQHFRDTFPTAMSP

DFVRTPARRVWTQMRLKECVQHHLDIIDFHKQMLGFFGPTLFVFRITCTVMLCMHCYMIMGSEIEIEELFQLVGLAFA

VLYLLFIFSLKGEKVTAMSDLWSQTLYEVEWWNQPVEVQKTVLLMLVGANRPLLIYGVWTPVLYSHRGVTAIGQETFS

FLNMLRAMN 
>AXU25098.1_OR7_Clividipennis 
MVFGITSDDVGLSRNTMIEEDITLLQLAALYPANKYYAVVFFCFLLWGTIGVAVSGFTCYSEGDIGFAFECLHQSVVG

ANMLVQIAAHNYYSATLSKYFRKMDENYYSYNDTMDDDSRKFIADVAHEKKQRKLMFGRVFKVLIVGCVGGVLIKSSA

LHLIRGQGLKEVDGLNWIIYEAPLKVYVPYSDQWGPYLIGYACACIVPFEVGFACSGSISCFIRFSEELLHQILVLNV
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GLRNTIKRAKHTYKVRYGREYVGTDNKQEFEHCLKECMKCSVEHHLVIIQLFADFRKLMHIPLFTVIFDGGALICLAV

VVILTNDDPSVILPIPFFVSAELYYTYVYCGYGERLTSAFSEVGYQLYLDDWYLTEAKVIQPYLEIIRSYSFIPKELS

ALGFATPNHQMFGSILRTAYSFSNVILARD 
>AXU25099.1_OR8_Clividipennis 
MGFASWIKDARERDTEDIQDVVKKYYHRVRPVLRISLSLFNTQGYWLHFNLVYGFLVYCIVLGLEATLIFSINKFEDN

VDLMIITCHHAVIGGFTLGMNTCFIYKRRNFSKMLEMMKSRLHDYKDDPVLHTTKGRALKAAEWFVHEVMSFFPILIV

GFVFGVKRIFTIIFPSDVNVTETGINYLVAHPIYCPTEGFSSVFYVCEIAEVVFVIQSASAVASVCSLYVIHCIFLIT

ELDYLRLSVANFESRVKCRLKRTDGRKMPFLKQKMQECASDCLVENIKHHHAIKKYFDQLNDMMSTTIFIGYGCGTFT

MGLAMMKLFTKKENQKLDVGNTSLIGLLFMFEIVFMLVVSYFGEMITTNAHRVFEQLRFMRLDKFTGVKFRKTLLMFT

IGMQKPMQLDAGGFSKCNMETFASVMNVAYSMLNIAAAAKNETDK 
>AXU25100.1_OR9_Clividipennis 
MSGEIDKIYNAPMFTLPSPWQALDTADKKIALKKGYSVSGGWIMEFSGLYLGQAARPIIGFMVAITANFMMGSAAYFA

FVLDHDLECASEGLHLLVMTSNMMWITMNFLWYRPIVDELYTAIGAGFFSYGDTIDEVTQKEMDNAISEMRKKKKVFM

KVFGGIVMSCGSMLFVKCLVAYFRFGHRVDGEGGTVLRRQVVPVWFFGVDKWPGYLFACFMAYSMQAWNMLTIVGSVL

PMIAFFEEMIAQLLLVGIGLRRLVRRAKHVLNTKYQSNDKILFQKCMEDSLKASIQHHIVVLEMCAKLKQLLMVPLMT

IVFGSALLLCMQGYVIIEDTVPLLVKIASSVFLMAELIYTFLFSIYGETLTNASEDIGNQLYLANWIQFSNALRPYYA

MIKFRCSRPVRISAGGFIVVDLKSFLNVLSTSYTYVNLMLSSRK 
>AXU25101.1_OR10_Clividipennis 
MSILRQVEDYITRMRELEDEDVRKAIRDNYGPLLRVNNTFSRIDGGWIYVSVLHGIIFILFVFSYIYLFFITCYLVQD

DFVLLGVQFHYLLLAFFGASFVVHLLGCRPDVNQIHKIIGQGFFKYTNDHLWSKEQDEFKKEMRKEQLQLIPFLGLIG

VIGLFIVVLGPLIDNMLGVGYTDDYYNGVYMKTPIPMYFPFEIDSMVKHHLATSFQMITVLMLALGIIGVVFIYIVTT

QHMALQLKILNTSLGKLNKRIRMILKSRYPKHAIQREDITKDEKYQECVTFCLKENIKHHQMIKQFQRRLAPLVGVPL

LAAFLMGTMIMALSLMILVKRGERIGLLMTNTIAMIGEVANLYIACSFGEDILTLSSELFDKVYFIEWNTKMNVKNRK

IVLSFQGATKDPITLGAALFFSCSMATFSSICNSAYSYFSMLTATADQTAEN 
>AXU25097.1_OR6_Clividipennis 
MKGDGAKVTKPLNDVLKFGGIWFDFDHLKYGTLLKWLNFLRHATAFVVWAIETSNLWFAGSSFILTESAIFIPIGFEE

LGFFVVIVSNMSTVNRVVGKYEEKIDRYSDTPWGKKIIDEEVRVFYKVFKLGKNSLVGFFIMYIVVPVSFDAIRAIAG

LPPYLVPLPLNFLLGKQPERNYTYYTAIFVSYLFFAIIVPRFVATQSLILFFVLFIVIDVRICIKKIQIMSGNDHKGV

GLQKEWDLKDIIDHHSQILDMVKREYNFIGFMLIAQNGFIALVLCLLSYMMKTSLNAGDLILAVFCGTFEFQVMIISL

LHNGAGYIVEKQSEDLANELYNTAWYKQPPRIRKYVNTMIGQGVKMFNISYHMSPANLEAYLQVLNKSYSFFALINSK

V 
>AXU25096.1_OR5_Clividipennis 
MEATLKLVVKSILILSGDEKYQLFSLQKALLNLVGLDFFQNGPQIRMIPHFVKHKIYPLMFPMWMISIAILVLKHVSS

NQPLTQFEFIKQINGIIVSMTFFAASFKFFIFFIFGKSFKELFIETEQLGVIHADNVKLQFHIKTCVGYTTLVASNLG

TWVAWFYLKHDDEPFDAAYPWEDKGFGRLLTYFFGFFAATFCAICHTLVDTAFQMMVAGIIIHIDSVAEKLSLVGSGK

IKDRHAMSEIYEKHVKLLRVANNFSRGYSNLFVAQSVYTVGHSCVLLFGAAHVDDRVEIAMSQGTMLMTSYMQLLIYC

YYGELLTSKFSGLLFDSYNNEWYECDMAVKKDLGRFALMCHKHISLRGFGNVHPSKSNWLHVS 
>AXU25095.1_OR4_Clividipennis 
MTKKKVVQPLEHDPSKFSTNRELLENFGLILTDNRSFRPVGSMTLILSGMLHYSLRVILTYHELELLTVMKVLHLTLI

YLLVAVCGTVVLRQSKRFLVLHSIIRNGFYKYPQGLTDEQLMIRSRANEKVLKITKYGLRFFVIATLGSTLKEPLPYD

FQVWTRQYNGWFPFVVDSWSKYVVSQIYHLMAALSAALLGGSVCIVFIAIAEHLLAQLEILSISLKNAIHDVPDPGDS

RANYLAYLKIKSCVKHHHVILRFFIEFQKYYSIPVLSMLAGTTVAMCTIAFVVTDPNSTFGVSAAFLSLMAPEIAFCL

CYCTYGQKITDMGFNVRDTVCNAPWYCHSKKVQLALLMILIKTRTPLTLTAAGLKDCSIKSIGEVRL 
>AXU25094.1_OR3_Clividipennis 
MSKNKKSVDIAGTYKDVINSAGYKANFGTIMKFGALYNETYLYPVALLIFFIVNTSLLAYTITLATDDVKLMAESAHF

TMLRTTATVVLLNSTYRKPQLTNLFLLLGEPNLHDYGGTLTKELKAKIQEKIKICVDRKEFYGKNLARGFFVALVLFA

TRSILEYFGGFLNQPYGEDGINRNLPVPTYMPYDSEGWPGYQFALISEAYLVVAACLVAIGNDCSFICFSEEVLRELQ

IIIITLGSIKERSEYVRRKSNYKISVKDSVHLCLKHSVKHHQRVIQVFEGFRTYFFFSLFIMLGCGAFLVCLSGLMFI

ADVVDVKTKILFFIFLASELFHIFVFCYYGEHISFTSRKVGESLYDPSTVDISQYVKPFFIMINARCQTPLQLSGGGF

MNADFDTYGNVLRSSYSYLNLLQAAN 
>AXU25093.1_OR2_Clividipennis 
MSDRCMSGFPFVSCALCLFMTFYPRVRVSKFRDLLESYEEVRRNAPYSEHAEAKILQQSKIVRSITKVLVMLEFCPMF

IIALILPIVNEMTDFAFGERKLSIPSRFPFDPLASFASFLPVMILHTSGAVFVNFKKIAFEETFFIFLTRHIAMVNNL

KYNLEMILDSLSVDDQGRLTNGEKLNDASWRYENIQKPLKKWAQNHQECLRIFRDLEALYSWPLAIYFALTTLILCTA
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AYVTAEINELNHALTGKNTFLLNKTEHGLLKLILTRCRQDSIIKAVSLFPLSVDTFKSVLTTSYSYMVMIKIVNGEED

KS 
>AXU25092.1_OR1_Clividipennis 
MEDDPDSQALLKAGYHNLMSVACGLRGPRGPLFKRSIQNYLFTFHGYFGAAVSVYLTVEILTTYATATDLEFTKEMFL

LVPLITGTHSNINFFYMEYCRPRFIRMLRMNEEASKDKFYEEGLQEEIKLWAARARKLQPLLYFIVSAPVFPWGMSPI

LNPSRRDVAFDLWFPYDINDLKYWVLTLCIQTTAGFYATLQNVMFDAVFFCFTFRILALLVHLKKTFKHIFHVIHVNA

AGHVFYTDYSGRAAYREEIEDQLTERLTYWISQHQATMRLLNELEALYSIPLLFHFIHAGSVLATGAAVLVKGNLPLG

ELYFVTVHLLGLIATLFVICRIGDLLKTQTSEILDGLAGKNYFMLSKYQRTILKTLLIGSKEPFVVRVVQTFPLNTET

FKSIIATTYSFFTLFQKAKG 
>XP_024219388.1_OR4_Hhalys 
MDTFRNEKIALRLLGITFPKDLSSPVLKTMVTLYFWLQIAAEGYWAYLYFRGAYLYLHEHFLIRMVGLSAAISVSGTI

AKLIAFKLNSGLLQELFDQLGGFVANTDRGKLVKKTTILYESAVAAILVTHNYGYFINSTPTRSTPYYSRYQTGPYEE

VALDYWYTLYCVFVTLTGNVMGDTVFLLIINQICHRLLLLSNTVSVMGKQEKNSTMEKMDMRGGESDQEIIQMCVREH

NTLLKFKNQLEELYNYVIVVQLAYSFSTICLTLFVISQEANVMEAMSELLPQTISLFLEIFLYCWAGQMINNHFEELR

LAVYNSGWYDSCRKEDRSSVLIMQTFTTVPVEVTAVSVFHLNFQLYETICREAFTYYTIMSQLLGQ 
>XP_024218985.1_OR82a_Hhalys 
MERLYITKFIILRGHQFATRSRSVMIDEGIEDSDILEGLNVRYLKIFGLWKVINDYRKTGNRNGIIKFEVFCTFILTL

PYVICQYMSYFNIEVDIQKATFLNLYPLPALQMCCRIAVFWFRIDIQCRLYDLIKKNFLNIPEGSRAQIEEIYKRISK

VSNMCCMATLIVNATIVSLYVVNPGISVDYILYHTGSMTEVTTGRKKILGGWYPVPMAESPYYEIIFVYEAICILWGG

LFLAVYFSLYYHVLVCLYAHFTVLGFQIENLKMKSVKNGGSKSCIKRDQNNNSIVYENLIDIIRDHQKLLRYFEELRT

VYNPLVTLTLGIGVIVLIIGAIQFLLGKSINPGFIFQISEVFALQGLEVCMFCFGSSSIEAAGLTGLAFRQSSGLQFA

IYSSDWYKANVKFRKAAQMLMVRANRGVSLTAIRMYPVNVETLMAFEDKLLYAQNA 
>XP_024218692.1_OR4-like_Hhalys 
MLFCLNFSGMVYVNGGSFLKAYVIYQTCAFIIFGTSLILFAYFEPKPLIAKLQTLHFLIALSQIFCKFLSIALNQRET

VDILDNLEKLSKEAFTDQKNAEILKRANKSSTKLPKIFMYVFCGYYPLRTINLLIRYLVFKSPQKFVEASWIPPFLAS

NYLTGLIYQVATCLCTGFTNAAYTGLIIFLTIQLSGQIQILRRAMEDGYPIKECVVLHQKLLRLFFRINRLLNALMLA

EYILSSLYSCISTFLILKSLSSGGKGVANNAYVLVLVLLRVFLICYCGNIIQTQGEKLHSSAYFGEWYRKSLPEKKSV

QLMMSLTMVQPFKYNYRRILTVDMALFLKSIHTTYSYLTMLLSFADHK 
>XP_014290613.2_OR45b-like_Hhalys 
MVKIIKELLGDLPRILIKTFLISRDSKKRTGQTFVTISNAIMTLVCISSMYFLGLEKSLEGTASFSAYAFIIATKHVI

YYFRQDEIKRMLNIFARLQKEYKEKWEREIFKRDSEDTWNMVYKFCLIMISYQVFYLMFTISVDYIIGNIFPNFPSVR

VHLPCDGFIEFFEPRTLGRFIITIPVLMWTAEAITIHVGSETLVFVLMMYTKSELKMIRYRLIIIKKQLNRNKSNCSV

NAEMLLWEVIQRHQRALDVLDVMKDTLGLPLAIHYTSVSVTLSVIFYCLMTFDERGTLTAKFNGITAIICIGSLLFAL

CYFGESLEEENNEINKRIYDLPWYNESIFVKRAIIIMLRQTQKPFVINYRLTAQLSLQTFMQVINTAYSYLMVLKSTV

R 
>XP_024217354.1_OR94a-like_Hhalys 
MKPRNCSRNVVTINVIADAQEVIGPAVAAQIALGAILLAAFLFSVMEIKGNISLTVTYIILFNIMASLNFTFCFFGEM

LQTQGNELFECLCCLPWNEMTPKVRKDFNVILVLARRPILISYKGLLPVNFESFQFVMNSSYSFLMLLTSTKNANDM 
>XP_024217426.1_OR24a-like_Hhalys 
MSYQTVIADSDVIHGLNVGYLKFFGIWKTIKEYRACGKRNAIIKIKVFITLLLALPYIFCQYLSYFMIKVDIQKATFL

NLHTLPALQMCCKILVFWFRLDSQSKLYDLMRKDFISIPKSNTSVTDEIYEKIAKKSNVLCKAAFVVNTSIVVLSIAD

PGISVDYILYHTGNMNTVTTGKKKIMGGWYPLPIDKSPFYEIIFAYEMIVMIWGGLFLAVYICMFYQVLMCLYAQFAV

LSHHLTTLKFKLNQKTNQRNNSLLYNQLRDIIKDHQKLLSYANELRSVYNPLVTMILGMGIFVLVIAVFQFLFGKKGN

PMFIFKFFQFLAYQAIEVSMFCFGSSYIETASSDLQFAIYSSDWYKADVKFRKAAQMMMVRSRKGETLTAIRMYVSRL

DKVVAGSGWDAKIAVTSRNVAGSNGNVSSEEGVEGWVMPSASIIYALGKTCLDRIDIGVLKANANSKSDLIGITGG 
>XP_024217428.1_OR30a-like_Hhalys 
MYSGSWRTHQFWFRSQSAMIKEGIKDSDIIDGLSLRYLKFFGIWRIVNEYRTTGKKNAILKLHLLGTLLLGIPYVIFQ

FMSYFVIKVDIQKATILNFNAIPALQLCCRMFVFTFCMESQCRLYNVLRKDFLNIPKQNLEVKEIFMSISKTSNFCCT

MSLAVNGSIVLFYIIYPGVSVDYILYHTGSMAAVRTGRKKILGGWYPVPIDQSPYYEIVFAYEAIVLLWGGFFLAVYF

VLFYQVLMCLYAQFSALGLQMSSLKIEQYRSDINTSLNHNYISSTVYEELYKLLKDHQKLLRYTEELRNVYNPLVTMT

LGMGILILIIGAQTGDPVYIFRFLQLLAYQGIEVSLFCIGSSSLQTASSDLQFAIYSSDWYKADIQFRKTAQMLMVRA

NKGVTLTAIRMYPVNVETLMAILQFTYSVSTLMSRMTE 
>XP_024217960.1_OR67c-like_Hhalys 
MIRMLSFFVSGKQPVAQEPRTRTLNMLADTISPNFFMQVFATLSIVIFSAFTAVTSNESQHFSACLSTLATLLTYCWL
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GQMVTNATEALHFAAYNNKWYNCNRRMKMNLQILSSFTREPFEIRGCSIVRMNLQTFKEVVTDSYSYLMILITMDDTS 
>XP_024214894.1_OR33a-like_Hhalys 
MAGTIVIALSLLSSGSGIELPGTTIASALLCFAEVGFMYLFSVFSQHITDLSLDLRFTMYSTKWYYCNKSTAQSIAIF

QTMTLKPMTLTAGGIVPANMDTFGKVMNSAYSYYNVVNAFNITV 
>XP_024220019.1_OR49b-like_Hhalys 
MPEHLFARVLQCPARDFQENAVALEKEKPVRCLEMASSLIGKLVWGFVKFAEGDIMQNLFTIFAAGPGMVGLGKFLGI

VFYRKQIKSVWDRLSAMISEADNPKLEHIARNSLKRTWILFIVYLSIFTASVTDWLMRPPAAAILYHKKARIVDTWPV

FLDTWLQWFLSYLLQFPAIVLLGHSNYTYEILYFCTSEVILCHFKLLNYKLKHLVLRDNKESTEKLISCVKYHQNLLS

VCNDFKNSTSKVLIWQFLNTVIMLCTGIFILTVLIKQTPYVAVINLFEVCTFEIMSLYLYCWYSNEITFQCSDVSNAV

YMAEWINAKPSDKKTMLITMSKAEQPLLFGGILEIRLETFINILKTSFSFYNFLLAFQVNSTEK 
>XP_024220181.1_OR43a-like_Hhalys 
MLSLPCDRGRSWAFNLIKEISSIPIGSAYLTGTIVIALSFISAGSAKELPGTTVGSMLLCAGEISYMFLFSLSGQRII

DLSTELRYKMYNTRWYICSEEIKKSFMIFQEITLKPMTMMVAKVVPANMETFTAVMNASYTYYNLINAVDKK 
>XP_024214259.1_OR85b-like_Hhalys 
MATKTTEFMTVVEVFHWMCDFTIMTSMTMSCLYYNPILIRMEARIKAGFFDYGGPLTPEQIKVRATMNRNSQLMSKLY

CSLCYCGLVATYIHVFFAKKEYLLPYPMWFPHEIRNMYQYVLTLIHVFIVAETMTICAFSQLSAFVALSSHLIAQYKI

LIIAIKEIDLIAGTKATPEEKILKMHAKLKTCVKHHVIINKYFDDLHKLFSIPLLTTAIFICLAICTLGFILLSPNVS

VPVIGALIILFLPEMFIIVVYCVYGQKVADVCEEFGHTIYYSDWYTKPLSVQRDFLMILIGSRKKRQLTGFGLHEFSM

KGLSEIIKATFSYFNMLRAMN 
>ANC27967.1_OR40_Alucorum 
MFRGKEKERPYVIKDPKDFDTDRLVFLWLGFVYDGSFFSKVRLTVFVLLLYSAPIHHMLPVILDKSTTTDEVLIALSI

NMLYVLLCIAWPFMIYRSPEIIRLWSTVRQGFFHYSDPLTSYERTILSKANDLIIKSTRMSLIAYFCAGFGTYLKEMS

PNSMRLYNPPYPGWFPWTINSNFRFAMALLYQLSICLNTTFALEGIFLLFLFHTISFEGQISLLKQHFEDTFPPGLPT

EMTHVPAFKERTLKRLKECVRHHLVIMDFHKRILSYFGICLLVYRAICTIMLCILCYLTTTGIALNKFLQLACLAALI

LYLLFIFCLKGQKVSKMSEIWRETLYEVDWWNHPVEVQKAVLLMLVGAGKTMTVYGVWTPAMYSHEGISAIGQETFSF

FNMLRAMK 
>ANE06404.1_OR46_Alucorum 
MGYRVYPQQDLSDPSHMFSFQLNALKSTTMWKPDNQKYYIPFMILFAVNVFVLAICTVGLLLKGCSTKDLVDRSEAMD

IFTLTGSALYKMVFFLYHYEQLVDMVTCGLALVRNLPEGWTKNCGLLSRIHYTAGFLVLLIWGLAPILKVMYGETTWA

EMKLPINTYDPFDSTGFLFFLFYITGQYVLVLSAVIYMAADCYLFTSIYVAVGALQYIVDQFENMRDLNNNNKHTVAD

TMHDCLQECIEIHVHVLDYLRKTDKLFKSMILADVVHAVISLSFAMLQTSESKGIFEGVKMVLFVQVCFVHQFLNSHF

GQELIDKQDNLAKQIITDIPWTDASRKFKKSYYIMLTCVREPFKLSAWNVYFLQYATFLEFSKTMIQYYMVLQEVQDE

AEVS 
>AQM56113.1_OR_Alucorum 
MEESWLVRYYGGGLGQAEYERVRDFAVSEFTPLVLFLGIFPPTDKMALMSIVVSLSIAVYAFYIVLFTITCSFATDDF

VLWSELIHHTSLMYLGIFIRSVLILEAKEMIKLARDYLDGIYHYEEGYVDPIFQQLQDKSRKLQRKLFMLPLFIVLVT

GIALGLKPLLDDVNEVEPHPKLLENGITYRSLIPIFYPFNNENTYQVLLMNGALLYFAFLVVVTVIAADLLFIRVSCR

ISLEIAILVESLNLIDKRAKRLYARKYGLNKKNESWPLYQDCIEECIKENVKHHQKIIIFYEQFSAVAAPAIGGGFFT

CTIVLGLGMIVVNMDNVNISDIIAFVGTVFAEMMNAFMISWMSEKIGEQNYELYNAVYNLKWFKWRQSNKKLVITFLD

GTRQPLFLNAFGMATINMEAFGSVVNTAYSFLNLVNASETLEEKK 
>AQM56101.1_OR_Alucorum 
MIAISLLALMSGDGKSSVLLRAALMVVAEVLYLALVCGQSESVQELGESLHEELYNMNWLDLDTPAKKTIMIMIEQSK

RPLVLTAAGLQPLNWEAFTRVMNTAYTYVNLLLAANA 
>AQM56102.1_OR_Alucorum 
MAKLFGFHIINADSRKCLSYRMSFPMTTLLMAFNLCMLSGNAIGCLIAALLDSNFDRRLMNVKGMMLLIMIILLAINE

SFISRNRVNRILDYINRIKSITRYGFKEEEDIMNKAIDDCYKSTKYSTTFFFTNSMLMVTLPPTMAIITGESWKQLPY

PWVITQTNDWLYYSSLVLQVVATALCHGVGAAGFSLLTTMKPLAAAFDKVILGINRIEERAARKMSEEGITYQESMLS

CLKESIAHHQEIVDELLMEKPHLEIMFFAQVTFISIVMACEAYPIIMGIVDVSGLIRGVLFLFIQVMCCGFLNLEFDT

IANKNVEVSEALYGTPWYALGVEYRHVVLNSMTFSQNPIWICGMGFFGLRASRATFYSAMVSACNMLNMFRKFA 
>AQM56103.1_OR_Alucorum 
MVKLFDELAEQEDEELMGVYEKLYGPALQLSLLFPSWKRENLYKTFGIILVYTVTLLVHFYVLSVSVVMLRDDFEAAC

LAFHYWLIFVMVFLSLALINMDRRTFSFAHRCLARDMGNYAAGRIYSESKPLALEARKKKELFRFLVLPGMVVILAAA

LLVVPYLKKINNPPHYNAYGVNMNLPLATHYPFPTDHGILHGVVVLGQLSAAFSLAVIVVSLELLLFRVSQAIIFEFK

ILQYALETLFERSERLFFQLHPDYYGKLSHMNSNYQKCITRCIQDCVKHHYKIQELLQAYEYVLKWPAALGYGIGTGV
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IGLGLVTLLMAKEKGNLENVVIFSLLIVAEVLNMYIVSVFGEDITTESAAVRDELYFIEWYKLNIPNRRMMLNFQVGI

TNPVIVKAGGLVALCMDTFSSIMNTSYSFFNLMNANPLDGNK 
>AQM56094.1_OR_Alucorum 
MSFLMKFIDSLAENEDDALWDQLHKFYGPILEIAFIFPSWRRSKLPISLAVMSFYAFIFPVHIWLLTVGIQCVRDDFN

LASLEFHYWLIFMFSLVALLMMNGNRNFMISFHRTLTSDVGKYRAGRIYDEKRPLEWEHNKKKQLLKFLSLPTLVLVL

AGFSLLVPYLQKMDGTVEYNERGANMKLPIPAWYPFPTHEGILSLLAVLGQFMAAGGLATTVATLDIVVFRLTQSLLF

EYQVLRYALETLMPRAKRLYTLKYPAEDMRKLRTNDEAFQRCIGKCLEDCVIHHQDIIKLIKDYKTLVKWPGFMAYGF

GTGVIGLSLVNMLSAKEQGRYEDIVLFFLLALAEVLNMFMLSTFGESITTESKELREQLYFIDWHLLNTSNRKLVLNF

QIGVTHPVIIKVGGLVNVSLDTFSSIMNTSYSFFNLMNAQ 
>AQM56090.1_OR_Alucorum 
MYYSPWMANNCIMDTQEYKTARKKDYWYLFEMSGMILDWRPGFYIINLAYVVVMVINAVYTCACLIASIFKVDDLIDV

CQYLNFVGLLFVSLSVLASLNFQRERTLETCAIGSTEFFDYGVSFSRSEEIEQYRKEGRRRMKILFMVIPPWLTIIAL

SLMMSGPIDAAFSYPKINATYVNGIYQMAPLKMYYLHPIDNEFIRWLTVLSQAACSGNTALVIGCADLIMFNAGQNVI

IQLEILNLAVLDTDKRASKLYELKFGREPPSDPVDKTNDRPLMNIYGFCLKQIVDHHKIILRRAEVYHKIVNWPCGIV

VVNGSIVVAMSLLSIMQGGGKPSVLVLSFFLIIAEVASIFMVCEIGQSITSQCERLFDSMYAFKWMDCSVEVNRAINI

MKCRFRKPIIMTAGSLTPINRDTFGTMMNTAYSYINLVAASGKEDAD 
>AQM56091.1_OR_Alucorum 
MSKAKKSAVGTSSYKELEGLERAEALKKGYDENGGAYIRLGGQYVVSRSEIWRPVLFYADTALAMFELVTASYFSVLQ

GDMEAASECFHFIQMIFNMMVISANLQYYRKNIDELFTAIGAGFFDYGDTIDPQTKEKMDKHMMDMRANKKFRFKVFV

LVVWVLGGCMFIKVIVAHFRFGDTIDGEGGSVSRKHIVAIWLPGIDEWPSYIAMVVAAYLCQVLIMNSIWGFVLPVIC

FAEELNAQLHIVGIGLRHTTARARHILYRKYGEQKSGNLKFKYEESLREALKSSVQHHNVILEACKCASTLLNLPLMT

VMFGTAVLLCMSGFVMVEDSVPIIANIISLLFIGGEVIYAYLFCYYGEMITATSLEIGDELYNDDWWEGRDVFRPYMA

MISLRSNRPIKLSAGGFTDVNNAAFSNIISTSYSYFNLMFTSKS 
>AQM56092.1_OR_Alucorum 
MWLREWFKNRSSKTASKEKQVVPVNIDGTPDFASFATCLSYQKFVGLYLDGSVINYLKISIPILFLTTGCISFAMADI

LNYKNKNIIWLIENGHWCIVYIAAIFWDTQMGIKSPLLLRMSRSVKSGVYKYAKYDTINREDLEKTNSQVVTTSRFCV

FVYVVAVLATLVKPTILEEYDPYRHFFNGWFPFEVNSLWRVSIVRVYELGCAWSAASGVCTFFVTFMAYSYHIEAHLK

LLIQKIEKVFDPESSEYDYIPQLDKKIRECLGHHREILRVFNDFSEFCDPTIGCATLMATFMVCTLLYLMTNPDFDVS

VIVTFSGVVAPEFSLLISFRLRGQRITDLSNKINEAIYKLKWLDQDVKVQKNVLMWLRLTSKPLELKSFGYRNVSNSG

IKEVLQTSYTFFNMLKAST 
>AQM56093.1_OR_Alucorum 
MWKCWKKSSAPPPSLKDEAWKWPHESMMNWFGWWAEELERPLVVKLLQVMRAILIPSHLIFYGSLLYQTSNEFRQGTI

ISTVKSAFVSGPSTVACFKLYVIVRHRKSLKEITNSMDVMMKGILSRHIPEDLEKEMRSRWTGCRKLYKCCVYFGCSV

TTHASVTPLLQTIAGALLTDDPLPFDSWPYFLMGYYFWALNTFCIGHVLYMFDATWFAMADNLQIHFAVLKNYLENLD

LTKRSDVDLNLCLKNHMELIRLCRIFRRISRTVIVTTRMCSMLLLCAGTFVLTSAGDEFTSNDRGNLLSTLIYIAAVF

FNYCRCADNIAHQLDELTTDCYSAQWVNAEKSQKTSILNMMTITRMEPKFCGIASIDLDTFVNVMRGVYSYYNFLTAV

DVGDESETSRTEVNEPL 
>XP_022204744.1_OR43a-like_Nlugens 
MNIRTCADNSQFLICCMQVTIMLPSCVDAYSILKATELRKAAVSVIMFFFTNLILFTIYNNGQQIFNENDRLRKSLLE

VPWTDKPRWLRQSMHIMLTQANRDVQIKPYGIFVLNYMSFADLMKFTFSVGNVLYTRKQLTSQT 
>XP_022200228.1_OR83a-like_Nlugens 
MISNQNQFDTNAYLGLQQSMLRFLSLWPSATEGMLFKLARSFLLIIRVLLMLIASVGQIVQIYYMPDLGKISNIMDIV

TLTTSGSYKAMFVFVRQRDYQKLVDVMQTKFMEKPFFGETKPRKTMRFYLRHTELLSNMYVYSSLIAITLWGLTPLLN

NFIEDEETMNSCVQTSSTLNNTSCNTLYKDLKLPINLWLPYDISWFPMYQILFVVVFVPLIDSTLFYIMEDAFFFTML

YSVCGQFDLLKESLENMSQHIVKNGRQSDRNSVVNGSHDNYGSNDYTAIDKTQYDEVELHNILKKCIEHHTVLLKFLR

DYEKLSQTMIIVDFLHAIISLSFALLEITVSQNIIEYTKMLLFLVICIWHQFLNNHFGELIIQKQMSIADAAYDLPWV

ERSPQFRTSMKIMIMRSQQPVILNGLKMYFLCYKTFMEFTKALISYFMVLRTLQEGK 
>XP_022200348.1_OR56a-like_Nlugens 
MRRNRLEFENDLNEVEEMSLKGESDLKRSLKYLIMQHQSICNDLKIVDKGLQNFVLACNNSFGIQICMSIYCTREMDG

FFMKLEYSLLLIWIVWTMEMYSALGQQVTDQGENLRLSLSSCNWLESPQWCQKSLLIMMTKATKTMEIKPYGLSALNL

RSFTHVINAAYSYFNLLQNLK 
>XP_022199828.1_OR23a-like_Nlugens 
MMDFIYTKLHGDKVDRNQYNSFLKIMKLLLIVSGLRKQSNIKELNLIVMHATMTIASLGKNICMLCALLFHEFVYFFY

GQQLVNKTADIHHDVYFCKWYKKTAQFKSSTSIIQYRTKQPFIIMAGKIIPVTLASYVACLQAAFSYFNLLKALSHNQ
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EG 
>XP_022193747.1_OR23a-like_Nlugens 
MTIASLGKNICMLCALLFHEFVYFFYGQQLVNKTADIHHDVYFCKWYKKTAQFKSSTSIIQYRTKQPFIIMAGKIIPV

TLASYVACLQAAFSYFNLLKALSHNQEG 
>XP_022192649.1_OROr2-like_Nlugens 
MQPPHRGTKLALIFTLLAVYFGIEACISLVKNWHQLHSRLLAFEDIVIAIVMTMCCIEFAYIPNHIQCLLNILNDNYF

DGYNEKESEDKRSIITKAVEAELITAKWIEILSYVTAVNVTALPIFVLLKKLLMGESFFENYANLPLPLEYSFTFFDC

TLMTYLVIYAVEAIWYMMSAPAFCLCVYMATVLAMRRVRTELDLLVLSLNELDKFVGKGADSIEQDQPRMEQKLKSHL

MSFVRHHYLIIQRVNELNMGLKLTPTMTLQAFCTLISFCLWSIVKGDEIILKIKYFIFLINLLIYLFLYADAGQDIIN

GQEQLAITLFQCEWLDKPKWFKNSIATMMLFVNRPFYVKQFGIYKLDIAYFSRILNAGYSYFNLLNSVH 
>XP_022185545.1_OR46a_Nlugens 
MLVIAAITIVITKVEMSMETSKFYFMMFIELVNVFIYCLLGTLITEEAKRVGETIYCTPWTSASNKNRGIVKFIQLRV

THDVVLKGNGLFSLSLQLYIQIMQTSYSIFNLFNSVDT 
>XP_022207573.1_OR7a-like_Nlugens 
MIFHRLFKLYQDLTSTIYGVIIGLSMIVLATISLVLTRTKLFSFETVKFTFLFLLELTMVFGYCFMGTSLSEASSKVS

SALYDCPWFNLPANQKKNLIIFQICTKKKIVLKGNGLFEINLQLFVQIVRTTYSIFNIFSSTER 
>APZ81508.1_OR86_Alineolatus 
MKTVLVHEDIAKFIHFMKARTMWYGTTVPWDDSLFDRFRKSYTDLKWLFCLLFFFMCGFSLSFADNFGLFDGTFIYWP

ICFMMTLLTSIAKFTARKQDVLMTSLNDHFLRNTEPWMRSIKDDYIKSLWKFIHFFSSYQLLVSILYMVVPFVADLIL

HYGFDYLESPISMPTPLSPIIKYNNAWNVKHFAVTVVNLWAFVEVVLIVQWFIANFSLTTVFVLTELIIFKHQVKSLN

FEDEDNWEQQVKNIVDKHNQMIRLCKDLKDYLGLSSALVCFFTSLVLTFTTFTMYASSDITLRLSYGCGFSLYFSSAL

LNSYLGQKLENESDEVFKALYGLRWYRFKPEARKSLNMMMRQARDPLIIDFHGRYKMNLSNFIS 
>APZ81507.1_OR85_Alineolatus 
MEEENKARKNKGDNLGCVDYRKYTFARLIMIDDGLAERGLTLPLLTIMVINVCMESCSFISIFLSTQASVSLNNVRSF

LLGSSVTLSLFNQYISRKEIARLHDFFEKSFRSFRTDFPEERTILDDARKAATAQLDLYVKIFACNTVAMIFAQPLGG

LLSGNSWKKLPVDWTFPPSDNEFSFWLIFLFQVTGVCIAHCVGIMIMSFTSITIQMTALFDVLVFCIENVEKRATTRS

QQTGRPYHPSLLACLKDDVAHYQQLIRELSSATPYLRNTVLIISAAVPMVMACEAYPLMQGNIILGDLVKSFLFLSIQ

FLCWAQTCSRLETMTDRHDAVFNALYDSPWFDTGFEYRKLVFNTMTFSTHPKYIKARLSNEVTATMATFYSFVMSSFN

LLNMIRNIG 
>APZ81506.1_OR84_Alineolatus 
MTKKIYEKPERIYWDSLGFSQLSVFLDLNPPIDSSKFLWHLKRKTAQFFTFIFSPIFISVHIWSILSASPYNLKQISF

DLGFLSHNVQNLIKMFFWLTNLTSVRDLCLDFSQFHVNRYRPLLSSWVLQKESNVTRKYIERCFLISKGGLIIWVFIP

TSIALINYFLYVSGLSAGQETYIPRLSVTQFPFNMSYLGNRLFVGTLEYGQMISVFIYYQPIDMFLIAAVNMVRTQYL

ILNFGLFWMPKDLEAFWGTEVSVKDTEPPMDMRLFVEDHQRLVRYGQKLREVLNPVLGIVTFDCIILMCNCAIFITKL

LEDQLELLELVLYMTAYITIILASLVVFYTFSSMSGMLKEAEESVFDALYAQDWYRMSTQKKRSMIFIRKQTITARKI

PMLNLGDMDRATFIEGLRAVYTFYHFAKQFK 
>APZ81505.1_OR83_Alineolatus 
MSKQSGPLDNIVDYRKHLSYTMTFTESSQGKLSKPKVIGTAIMMFIIPLGCFVSVVKSEELKESLENFKGVMAEVMMI

SVLLNETIFGPEREERLFEYLSKCHMTTRYGLAEEHTIIRNAGDSARKETFVYALLFIVNCPLMLLTKPVMAAIAGQS

WKQLPLPWTLPEGDDVVLNAVLLLQIVGLLISHVVAIVMMSVLAITTQLNAQFDVVILGLRRIEDLAAQKATEYGLSH

SDSMLSCIKESVAHHQELIRELLLVKPHLETEFFCQIMTISIIMACEVYPLIKKDLELSDAVRGIWFLIVQVLCTALI

CNKMEVMSNKNVEVCDALYNTCWYDCDIRYRRVVLNAITFSQNPIPIRGKGFLGMKACRETFYSAMVSTYNMLNMLRN

AQ 
>APZ81504.1_OR82_Alineolatus 
MNWFGWWAEEMDRPLVVRLLQIMRAMLIPSHMIFYATLLYQTSHEFREGTIISTVKSAFVSGPSTVACFKLYVIVRHR

KSLKEITNSMDVMMKGILSRHIPADLEEEMKSRWGSCRKLYKVCVYFGCSVTTHASVTPLLQTIAGALLTDDPLPFDS

WPYFLLGYYCWALNTFCIGHVLYMFDATWFAMADNLQIHFVVLKNYLENLDLTKQGDVDLNLCLKNHIELIRLCRIFR

RISRTVIVTTRMCSMLLLCAGTFVLTSAGSEFTPNDRGNLLSTLIYIAAVFFNYCRCADNIAHQLDELTTDCYSAKWV

HADKSQKNSILNMMTITRMEPKFCGIASIDLDTFVNVMRGVYSYYNFLTAVDVGDESGEPNADSNTPL 
>APZ81503.1_OR81_Alineolatus 
MDRPSDPTRSNGPKFKAFDRLEKWQRSGYKLLLYGMSAKRFMKSSSQRAVVYLVVVMTLGLYSLHELIAALFFSRSLL

EGISHAYIMTYILTFLIQWFYMLQHVRSFHENEIYLEKFESTQAHSSFADHILDRNMKDFLKYIMFCAGWWATNNFTH

LIGPLIEFSLAFIRTGEFIQISLLPQVFDLPKWGQVAMYIHNAVMTFSFFMYCGANSLILGTRVLKVKTQCDILNEAL

RNDHGVESNIKAFIKDHIVILRAAKMLNGELADLNLVIFTGSYMEIATQMFTLTLFEPSGVYFFAVAFDFGSIFLITA
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TQCWLSSTLTIALDTVSDGVYDTEWYGRDKNHALNVLIMLQMAQQEKSHRIWFNSFKIDRSAALSLLQSSYAVYTFLM

IVQSN 
>APZ81502.1_OR80_Alineolatus 
MSVEKNLIKSKAFKDNFGQYMVWSGIYCGNNVYPGCVLIFYIVHTFFLLYTLILSISKDNEKLMGETAHFTAFRFSAI

LLLINGLWKKEDLEALFLKLCQPQVHDYGNTLSDQCRKDIEGARQNCKARKDFYGPNFMRTVTVALVIFWIRSLMEYF

NGHLDNPKSDDGINSNLPVPTYLPYESHEWPGYHFALVCEVLLVMMSYFLVLGHDCSFICFAEEILRELDILIITLTE

VERRIDHVRKSSNYKISQEESVRLCLKHSVMHHQKVIHIFEHFQHYCFHSLFFMLSGGAFLICLSSLMFTSDTISLRD

KSVFLMFLGNELFHIFIFCYYGEHIMGKSDDVGNSLYNSSWVGISKHVKPTFMLLNLRCQVPLTLSAGGFMTASFDTY

GNVLRTAYSYLNLLQATN 
>APZ81501.1_OR79_Alineolatus 
MSGIGRIGDDEIVNGLDIWYLKCSGLWDVFNDYRDSGARNKLFRIWMVITVMFFAPLAFLSTFGPFFVEADLEGLTLI

ILNPMSCSQTVIKFAVLWYGIETQCKLLDLFKNDFLTCVPPDKKLKASRILTASAKKANILAYLGIFMDAATVAVWNI

LPILRSEFFRVQLGITAFGTPMKHNKILGFWYPVDYDVAPYVQFVYCYEFFTCFWAGFIIALLEGLIVQLILLLTANI

RVLQYLLEEIKASNSNLNSETLLLYAKEYQKLLVVGDDMRHLYNSLITMQLSTGLIILIITIFNFFLSSGNGDIVIMF

KFVIYLMYTLVEVALYCYVGSDLETTGDEIGFATYCSEWYKVGVKFRKTLQMMMVRSRYSMAIKFGRLYPVNLMALTN

ILQMAYSTSMLLYRITNKEEENRV 
>APZ81500.1_OR78_Alineolatus 
MSRSGRLKEEDILDGLSLRYLKVSRLWGILNHHRETGGRSKVLKAWAIGMVIAFTPLLMVTVVGPIFTEKDLEGMTVI

FLNPIATVQMIFKFGIFWFHMEQQTKLLDLMRKDYLSCVPADQKAAVSEIMINAVKDANIYTFFGSRMNIITVSLWNI

LPVLRSEFFRLTLGISIFGTPVDHNKILGFWYPFDFDGTPGNEIVYVYEFILCIWTGFIITLLECLIAQLVVLLTGHL

KAFQYLMENFRSSHDPRMDHRKLLSYVKEHQKLSRAGESICELYNFLITVQLATGLVILILGAFNFILGSGKGDVVVM

IKFVVYTMYTLVEVTVYCNAGQNLETTSEDVCFAAYSCDWYEMGVDFRKTLQMMMVRSQSPIVMKAGKLYPVNLTALN

NILHMAYSTSMLLYRIKVPEEKQVM 
>APZ81499.1_OR77_Alineolatus 
MDTLIRKNNIDKYLPWHHPDLTKVWRWPIARYLNTFGWWSEDYTRPSVKFLFRVIKFTFLAVNVVYLISLTIGVHRQL

QSTTNFMDNMFAFFAATPSYLGAAKIFALIIQRRELRRIWKNLDDLLKDVLKRGVDDKLDRELRWRMKRCWLMYSIFL

TVGSCITLHWLLRPLVYAMYGERTSIVSTWPSYLENWPLWFATYVFQAMNISSVGHALYIYDNVYFCICENILIHFAI

VKHHLHEMDISTGKPGGITMNFCISHHIRLTSVCMDLRECSKYVIMQQVFWTIFIICPAVFELISGRQTDTTIVVNLL

EITTIMTCILFLYSWYSNEVTLQSSQIYNTCYMSDWVQGTASQRKTLMTMMTRSMKPIIFGGLVNVDLGTFISVLKTT

FSYYQFLDTMDKNKRKLDDTS 
>APZ81496.1_OR74_Alineolatus 
MGKLEISWPQLNYLAIYGLWPVSVGGIRFRKVQWLWGRLIVTLTVMVIVLEIVNLHELLMANEMDLNDFVITMNDILY

ATQSICILVNILVYKKQFAIMMDELGEMLDHSQLLMKSYAEHVFTKKLRVCRFAFIAFLSGTLLMAHWGISPLLNRIL

YHRNTFVYHVWIPFDVEPWYIYFSVLTAQITIGVSWIMGQPMFASLFISISEHLLGHFDVLRQGLETLDYSAPSASQE

VNRYFEYHQKILKVGYILRSATKLVFLSQFLCVTSIMCLNLYEITYVDVETSRFLNMVEYTLLELLIIALYCSYCNEL

TLRGSEIMSSAYFSGWESASIQDRKSLWIFMTSTKAPLNYGGMVKMDWTTFVNILKTAFSFYNFLGAVRTSKEGQITN

G 
>APZ81497.1_OR75_Alineolatus 
MGSLLDKFDEWAEVEDEDFWKFIWKSYGPLIQISCMFPSYRRSMLPITLLTFAVHLLLLVPHFLLLVITIYQTIVDWD

LELCSLAIHFSLMIFYAIFTLFYVQYIRYAYSSQAKAMSTDIGNYISGRIYEDKWCVRAKEENWQETLRLLIGPAFLM

LGSGAVLILPYTLKTIKGLDNPYGAGMVNANLPIPAWYPFPTHEGAVHWIAVLYQLVAALSVGVIMMQVLLLFLSNAQ

RLRFELSVVGYSMTSILKRSMKLHLRANPGLNRDEVDMWDPKFQSVVESCLRDSLLHHQTILELLSLFTTQTDTLVLL

GYSVGTASIGMSLFNILRALNTQSYESIMLFTIMIMGETLVMYILSYIGESITSQTSDLRNQLYYSPWNNFDLRNRKI

FLNFHTAITEPIVITAGGLIPISLDTFSSIMNTAYSCFNLLNTQPEI 
>APZ81498.1_OR76_Alineolatus 
MVNMQRVREVEDVKTRSGLSKLIGPCGGYRGPLYNEYYSKNIFFRAYVHFTDLAVIINYITMIAAAIHSKSVLEFVMV

GFPISAESLSLFLSYYSGYKNKEMTNVLLGFDDCFDDDPYPEHLESEINKAAKYYYHFSRTLLWLQVFTMEIYCFIFP

VTNELMQDYFRPRALPLPSLYPCDWKESRSCFIMIIFIHFLGATYVNWKIIAFGEVFFAMVSRQVALFRHLNHNLNKI

LTAIQVSENGVILYRLNKEADHMHIKKALRKWIKHHQSVMAQYDRLQALYSWPLFVHFGLVSGALCCSAYATSDETLD

FDANLLCGGFLMGQMLELFYLCRIGDWITIETNELTLALTGSFTSVLDRIESQMLRIILSRVHRPSVMRAVGLYPLNT

ATLKMLIQSTYSYYTMLKKVNKG 
>APZ81495.1_OR73_Alineolatus 
MAISDHQIEWLTQEEVLVFDNLTKLLAIVGTTSRSKKWYRMFSLIFWLAAYIPMIVGLTVTAVHYIKDLDFLAYTLHH

LVLITVAVFVTHLVVPLFDTQILYVMNASKNTYNYESDFVENYAKKIIRKRIKLSRTITKMIYFGMVWIMLEVQVFFM
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IETFFLKSYQTVFPLAIGLDLNRWLVFVPVVLWQELIVYYTTFLPTTLAVLCYTAWSHLDLEMRILTYAIANVQKIVN

EKLSQDGGPGSVSEIYVSYCNHFAKHHADIISEYRLAVSWITPLVFFIGAILFITVGLSLMSDNLGIKLKLFWFLVVQ

YIVIYFWCLISQKIGEKSEEISEVVVSTPWWLMPRSCQSTLLLIMTRCKKPLVLSTPLGADVNVESFMEMMKSVYQAI

SVVYQMKTTS 
>APZ81494.1_OR72_Alineolatus 
MKEFKSKTHALLLTMLEVAAIHRNPERSMFSPNGFLIYRVGLCLSYITMITSSLLYLNEEGGNQLMKMVLSSVALQFF

VCSMVLISKKESITKMLLASTEVFSQLTPNDENRIKMDLLDKKSLKFAKFFAFLISMNVISGVMKGLMNSWLSGETHY

PFDLSCLGLSAVPCWFTQLFSTSGTIIYIYCYFAILKLILYQLWGYVDVLSALIRDRPVSASEKDDRDLLKFYCDYGN

FAVSFTSIFGITAFIDMIFTSVRCGLISYYIVMSISENNWSDAAGSMVGLASSFILPYIVCSCGEDMDEMNNQIRNGF

LESNWYQCSPQSRKRLLPILTLNNVPIKFQYRQCMHFNMERFMQVLRSSYSLTTALANFM 
>APZ81493.1_OR71_Alineolatus 
MEADDGTVNEVLLNSGLINWIGIVGGIRFAQRTRFKKNFQSTIYWFYEIFTDLTVFINILSQIFALMASEKMTERCLI

GFPLVSCSFCFFISNYPRFKRQEFATLVLRYDDVFPNTQYSDHLEEEIKKAAERVRLTSTILVFLELGPMFTFCLILP

LVNEASGFALGPRKVAIPSLWPWDPLASFKNYIILVFIHAWASIFVNLKKIGFEESFFIFASRQVALLRHLRYNLEKL

FDPLEVNVDGTVNKNEFTSPQRYWMEEKLTQWVKDHQHCLRLFYELEALYKWPICIYFGATILILCTSTFVTSDNSID

SQTCIICGVFTTGIFCELFFICRMGDHIQIETEELLLGLSGKNAFLSNWKEFKYLRMIMTRCQKESVIRAAGGFPLTI

STFKSITTSSYSYYTLLKEVNGKLTE 
>APZ81492.1_OR70_Alineolatus 
MKNAEEGQLTINDCILHYINQSVKHHQHTLRMMNAFKKLMFFPLFALVFDGGFILCMSSYMLINNDLSITLRVPMPCV

IAAEATFAFIFCYYGGLLSEANEDVGNGIYDCEKWMYYSKVTSPYAIIIKGYCNIPNELSAGGFTSVNQRAFGSILSA

TYSYIGFMLST 
>APZ81491.1_OR69_Alineolatus 
MKEEKEDNSSGCTDYRKYIFCRLMCIDDRLVDRGLTWPLLLIMAQTVAMETCSFVSIFKSTEIKNGMDCVRSFLLGNL

VTMVLFNEFTHRRRLARLHEFLEKSMSTLRTGLPEEEEILKNARDQASSNLKMYMMVFFGNIAPMVFAQPLGEWLSGH

SWKRLPIPWSFPPSDTDWAFIFIFLFQFVGVVMANCLGMVFMSFSSITIQVTALFDVLLLSLRHMEMRAKLKGQIEYL

DYHQSLYSCLRDDVIFYEQLVRELESITPHLRNTFLAFSATVPMIMACEAYPIMLGNFAIADLIKSFVFLAIQFMCWA

QTCMKLETMTDQHVAVFRTLYDTPWYEAGVRFKKLIFMSLTYASPPKYIKARMSNEITATTATFYSFVVSSFNWLNLI

RKMS 
>APZ81490.1_OR68_Alineolatus 
MSFVSNILSSWAKDEDDELWEVYHKLYGPALELSFTFPSWRRSRLPLTLLIFGYYAIIFPFHIALLSVSIDCVRDDFN

MASMEFHFWMIFMFSSISILLMNSNRQSMMKLHRTLTIGVGKYKAGRIYNEDYPVMLERKKPKQTIKFLFLPGLVMVL

AGLTLLIPYVKNMDGTVEYNHRGANMKLPIAACYPFPTHEGITYLLAVAGQFMAAGGLALVIATLDLLLFRMTQSVIF

EYEVLIYALQTMSSRAKKLYRITYPNSNIKEVRTKDEAFQRCIGECIRDCIVHHHDIIKIVKEYMNLVKWPGLLAYGF

GTGVIGLSLVNILSAKEAGNYENIILFMLLMIAEVLNMFMISSFGEAITTESKVLREQLYFIDWPKLDTQNRKMMLNF

QVGINNPVILKVGGIVNVTLDTFSSIMNTSYSFFNLVNAQ 
>APZ81489.1_OR67_Alineolatus 
MGYREYPKRDLSDPSHLFNFHLSALRVVTMWKLNDMKYHTPFMILFFWNVTVLSICTVGLFIKGCTTDDLVDRSEAMD

IFTLTGSAMYKMVYFIYYHDDLVDMITCGLALTEKLPKGWTKHCTLFAKFHCCGGIFCMTFWGLVPMFKTLLGETTLE

EMKLPINTYYPFEGRFAFSVTYSIAQYALMVSGQIYMAADIYLFTSIYVAVGALQYISDELEKMNENSNLKIADVGKV

DQTHEHLKECMELHVNVLDYIRKTDKLFRSMILADVVHAIISLSFAMLQASEAKGLFEGLKMAVFVVVCFLHQFLNSH

FGQTLIDKQDHLIEKIRIAVPWREASRSFKKSYHIMITSNTNAIKLSAWSAYYLQYATFLEFSKSMISYYMVLRELQD

QEEVP 
>APZ81481.1_OR59_Alineolatus 
MDDPGGRALEKSGLNNVMSILAGFQGPREVRFKGTKYQHVFTAYSYFGLCVSHYILICCYLTPLFITDMSFKDMMFFA

VPTITSTFSTLRVYYMMWNRSKIIRLLIKNEEASEDDYYQDKQEEEIKKWANTAKVLQPILYFAVCAPIAPWGVSPII

NEILGNPWGPRKATIISWYPYDVQKTHFWVLTVCLQTMAGCYATLSNVMFDAVFICIAARQLALLIHLKNSFSKIFQV

FHVHLNGNVWYSNYNGEVVERKEIEDVVIQRLKYWIKKHQTVLRLLDESQSMYSFPLFLHFCYVGMVLATGSAAVLKG

TLTSMEYYFIGMHLVGLSFTLFIICRIGDYIKIETDEITEGLYGQNYFMLSKEQHMLIKNILTAVKQPFVFTVAQAFP

LSTETFKSVMTTTYSFFAMFTQMQHKN 
>APZ81480.1_OR58_Alineolatus 
MWDWIQLRMFNLWGWWPKVIKDPRKRVMMRIYGYCMFGLDSATMIAEFVSLYLAVVNGSFRGAIVNIVTTTLGATAAM

KIYTLLVHHEFISHICNTLEDLNNRAIALMGEESQVTMGTRKRNCKLTFVFVGSCLFTVCHYNVRPILVYTLYGERTI

AMDMWTPWDEQTSLSGWVIVLIYEWIHIAAAMYGMVVFDSFVLCIFEMVLAEFDVLKIALKKVDFAAEKNAVPIEFCI

QFHQDLLVLIAKINDFLIPIQTFQCIMLTLTICFSGFELVSLSDVSMNKAANLLEVLGASTYITFGYCYQCHCITEEC
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VEVITTACDNNWFEGSIKDQKSLSILLERAKNPISFGNIIKFDLGCFIAIIKTAFSYYQVLEAFDIH 
>APZ81478.1_OR56_Alineolatus 
MLCCRKKKEKQQPVVQEQNDFVNNYRLFKYIGMIQDGSIFSRIRVPIATFLLFYAWFHHLIPLIMNYDEYSFDELMDL

IHLEMVYFLWCIVWPSYIIRSPLLTSLTSKIKSGLYTYSDPLTLEEKTILSTANDAVARITKISVYVYVCGGIGIFLK

GMNKEKMRKLSLPNIGWFPFAINSLSRYAIGCLCQAIMGVNAVSIAIGTFMSFAMFMIHYEAQFKLLRTHLRRSFPKN

IPLRIAQTDKYKEATLRKLKDCYNHHLAILEYHEELLKYYGILLLVFRVAIVLWLCTLAYVTVIVDINAHNLLKMMSF

ASTELLFVFLFSFRGQDVTDWNYEWREELYSIEWWEQPKEVQTNIEVMILGTTEPLLLYGVWKIALYSHEGLFAIGNE

SFSFFNMLRAMN 
>APZ81479.1_OR57_Alineolatus 
MFARPNMEFVQTWHYYGYWNIFLGGKYDSYKKVALVVRLILFTAGAFTALAKISSDGVESVLNGALIYVPLCVYTFVI

PTILFFKRKNLFSLLKVFDECWASLNDEEDRAVFEDYYQKTWKFVRIIHVGLFCQLTYYITFPILYSLVFHYIFDVLS

QPYILSYPHMSYLDKNFTWNGEYYAVVFAGVYCIAEIEFALLGWVLMYVVIVGYCYPVLVVTRNAVQAVGSNRSPSSG

DRAMKKAVVAHSLLVKVNQDLKAFLGLPCAFQSIFTSLCLTLSVFTTIRSSDYFVEGAYGSAIILYSLSCLLYCSLGQ

ILENQSEKLFEDLYNLPWYQFSPLVRKDLNMMLRQAGKPFTIDFHGGYNMNLENYMEILKSAYSFFTLLETLASNT 
>APZ81477.1_OR55_Alineolatus 
MIRNWQDEEEGQSLLARMGCKFLNGHSIYVGSWVLRFPVRLPLFLYVTCAVGISIKMVLNYDNLVLIIDCAHMMIHMV

VGIQTTLICTKQKGRIMKLKDQLDKFDDVPGKEASSTRIKEDYELQVMNLYRTFSRCILVTINIYILFPICKLFTEAG

RAKLSKVLVWQMWLWVPEETWWGFTIIFLFELVTSLFLLLSVMYAVPYLACLGTITVAHCKVLILRLKSLQKRAEERS

GKMSESYEAALNYEIDGCARRLHENLRIANEVADVYKYYLSSFYYGGMFALCMSGLQAVAANENIEESLKFMGVLTGE

LVAIGLATYVSEGIIEGFADVRASIYDLPWYVYPKLSCKRLHLMSTMSSFRGLRTMFGYELTLLHFGDVLNASYKYYN

LLLLSMK 
>APZ81474.1_OR52_Alineolatus 
MMKNKRESSKPTQKGTMRLGEWFSFHFSPQKTSKKKPANTAYHDGVPDFANSVTCFTNVRYSLLYLDGSLVNYLKICI

PIFFLATGTISFAMADIVHMNEKNTIWIVENGHWCIIYTAVLFWDAHMGWFSPIILEMNNSVKYGVYRYEKYEANNRM

EFGKNNAWISKMNRVFGVIYIVAVIGTLVKSTILEEQYPFKHLFNGWFPFEINSFMRLNIVRIYELGCAWSAASGAQT

FFMTTMAYTYHVEAHLRLLMQKVAKVLDSQHPEKQIQECLAHHRAILRLFNNLSAFFDPTVGFSTLTATFMVCTLLYL

ITNPDFDMNVIVTFSFLVAPELGLLVSVRIRGQKLTDLSSEVNKTIYDLNWLEQDIKLQKDLLMWLRLTSKPLELKAF

GYRNVSHAGVKEVLQTSYTFFNMLKAST 
>APZ81475.1_OR53_Alineolatus 
MAEGEAYFDYMVQILKNYNLWYGYSTASIQGIILTMYSVLQIFLMLGLLSAAISQTYFYGMSYIVHDSAVFLPIGFMG

LVIIIYMALNYSAIMKTASKFELFLNSFTVDWEEELIKNHMKDTRTVVTLMVNVISFYVLSTGAMHFNSISLHYFFGI

FSKPVLLPLVLEKFMEGNFQLRPMFFVHVLLSLLYIKIAASIITVIALNIHFSGSAVGALQVLIKRLENVSKKTADGC

HKLAADSDLRDTIQKHVELLNIVSDMMEWNGFIVSFTLTSCSILFCINAITVKKSIETKEYSSTCVWGSFLLVALAIG

GTMCSRGQEIEKMSEELLRAMYNLPWYRESSKSRRNIVLMIAQGNRLISLDYKGLMRVNMVTYSEMVQKAYSYFMILG

SVE 
>APZ81476.1_OR54_Alineolatus 
MNFSKMKMLPLFAKKTRTCGNNRKSVNKKWDAIFKLGLRMLYLGASPDQVWRGERNVLRFGFFPLLILLYSGFGLLIV

VFPFIFESDFMESLENLYLGTYFVAAGFQWAYLQIHLDGIYEHRTKIESFNSTQAIPDVANSIARRNIKNFIKLFWVL

VILWNVGIGLFTIKITMKIITLLTGESDSSKVDSDSFQNSQSWRLTVDFMNAVMTLLSLPISLSLIIISRFLTLEVVT

QCEIIRAAMALDTGKKVMFKGYILDHIRVIKNAKWLIKRLEAVNTANTLLSYLMFALNMFMLTLVEPALYTYGVLALY

FFIDFLQLAAQGWFSTSVKIALESLSDGSYETIWYERDRSNALDVLIVSQMAQQECIQKVLFGSLRIERATAISIVRS

SYSFYTLLMVLQT 
>APZ81467.1_OR45_Alineolatus 
MICSVYLFLFGVTAIKQIDDFVTATQTVHFALIISGSILAMVTVAIKRKHFIIIVRTMSVKYFDYGDSFIIPEMEEEY

KNTKKQRIIFLTVIPMYFAISTVVLGLGRTIDGYFGSPLNETYVNDVYMLTPEPVWYPMKVDSDILYWFLALSVVSMS

YAACITVAGGDWILFVLYLSITQQFKILIYRMRRINAYAYRLHRKAGGVKLRKSMMFSNSSFLKYFNLCLSKHAEHHS

IIIKQFEQLSIIMSWPAGFIFIFGSVIIAMSLLGVSVQGGGKPSILVLATFLTFSEIGEMALFCGLSESIQTLGLSLH

EELYRLNWADADISAKRTIMIMIEQSKRPNVLKAAGLQSLDWMAFSSIINTAYSYVNILMAVDA 
>APZ81466.1_OR44_Alineolatus 
MSSNTVYISEKSDAAKKATEYVYERLFIFTIFGGFFGFHHTRWWSMFTYTVFTLYYISVISMIVTMSYSSFLNQSNTS

VMSGCLHMTITGLVVSCASITLQLARKDLFKLLVNFVLDENLCEYQSNEYFSHLLKKADEKLRSLLILWLLLYGSAAS

IAVVFPFVDVYLGYELTLNNVTNVYWRGLPFTLWWPMDADNSTFAWMTCFTSQGLYAMFAASLCTGCMVFYAMMCENI

FNHIKLLVFSLEHLDERATLMFKKLYPGKSPKKMRDLYDECYYACIVQNVKHHHRIVIFKDAVMKAANLPIAMPFFGG

ALLLGLAGINLLSHDDNRIAPKVFFSCLGMTEAGQMFLLCKYGERYQDLSEVLFNASFYTSCFRRSMKCRRAMMIFRL
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GVSKPMRMTAAKIILLNMETFANLVNSAYSIFNLQSVTS 
>APZ81465.1_OR43_Alineolatus 
MKSGGRSFNKRRAELLKAYNAIHWLTFTKWFYEDNPIEDNVWRDKRLWVHFAFAFICQSNIIIFKVFHLVSEENFFAT

LTSLTSGLVVLLVVVRTYVLYQIPTFKQLYFKPEIFNCNKHRPTSSLDVLIQTVKHSRKVGIWCMMLFLTFDVSWLVL

PIVPPIIEIIKGTNQTYDELIPQYPSINPVRLTWLTKEAKYAFDLFMGAVNTIPWVGFVVVYYAVVQLFLAQHKIMML

SMTRGPQVPGDAKEPLELRLWIQDHALIRKLVYQLRSTVSPALAGTICANVFTVGLNMLALISSPIGPEAPLYTRYLF

YFSFGTYSAISIFDIFIHCWLSSEISNSGKELNYAIYAGDWNSDLKRPPQDNVIPLMVCNKEIRFTALGLIPVTMTTF

TEVIRISYSYFTILKETGH 
>XP_016657134.1_OR43b-like_Apisum 
MAHIVDIFFQNMGCSHDHGYGMVFFNCCELAITLFFTVSTYPTIADPTQNLSIRLYGVLCLLIEAHIFAFIAVRIYHQ

SQHRDMYQHLHGVEIPENYRRKIATVIKHHFIISNVFVAVSVLYTISLDWVRIGDPFTFPFIDVLPIKTTNVTVYVCK

YIVYALPVYFAHLETCFLNVTFMFSVGIVKRHFQILNDQVEEAIVNEDEQKLKIAIKHHQQVLKYFEDMKTVYEKPIL

MTIEFCGLYVGLTSCFVIQVIQGFIHQIILGLCIVSSIACLMTIIIYCIYASNMYALHNGILNALFEHRSCYSRNKSF

KRIILIMMTRATIPLEIKAGSVFTINLNLLVKILKFAYTVFNVLLSSINRQFKETAI 
>XP_029346749.1_OR33b-like_Apisum 
MSIFITIFFFLHRKYDEFLSIFRPTMLLQVFVVSCSIIFLWFIFLTSFIEDDFTQYMALTSMEAIFGIPFCTFQMYMS

CFVFNTLNIKKDSITFALYSSNWTEMDMKFKKLILLTMRMNDAHQQKLQYTKTKIINMEIFYHVCFILPS 
>XP_029346718.1_OR2a-like isoform X4_Apisum 
MVHISSTVPATPRPTFIPAGLVTISQQEVINRAFKSIGYEENSQSKYYEDFKSILGDQIQLNLKIKSYYSIVKPVILA

NVAMSSTSFIIVTYVLIVVSFSKESNQILTIIKLGSSAIFICGQFFLYCYLLDSMNLKKESVNFALYSCDWTKMDIKF

KKLLLLTMRMNDANNFMIRASPRKVVNLQMFANVISMSYNIISVMLKSMNSNNQSTE 
>XP_029347565.1_OR43b-like_Apisum 
MQRIDTINMFLQMTGCTDSKAMLYLTYFEFLITFYYLIAAYASIVHFEQSVTIQLFALLCMLIECVILLNITFRLYHK

NHIREMHQYSRRLGIPDSYRSVINVITKYHLIASNIFVVFPVTYAIFCDSVRVGDPFTFPFLDVLPMHTDNLAIYACK

YLVYAISVYIAHVELCFINTTFIYYVGVLKHRLETIVQTIGEAFADNDEQKFKYAIIQHQKLLSYFNTMKIVFSKPIL

LSMSFNAIYFGLTTSFVIQAIRGYINQAILSICIASSAAAVINITIYTFYGSELMDLHDKILHVLFDNAFFYVSKSFK

SSILIMMTRVTIPLKFTVGYIFTINLNLLLKILKMSYTVLNVLLSSETIKPHKLS 
>XP_029342650.1_OR46a-like_Apisum 
MIGVHQLLRPDEYGQDNDLYRTAAKVIVGLTLVLQSMQVCRLYLARHDITMFAYIGVMIINGLMCLLKGYMVAAKADQ

MSATLTAANYAFTKCGGRDPSKLRLCRARLSAILRTFVGLSFGTLIVWLTMPWFMASDYDDQPFIWGVVYVIESIILT

VNVFCWTSFDCYLVTMCFVFEAQFCTMSTGYETLGRRRTGAKSSAPQKLGNASTINNVKISDVNYDDLTSHIRDNQNI

IKQYDAFFDVVRPMVLIQIANGMYSIIMLIFLTLVTHLSGYSIFSAPILKFVCGLASLTIELYIYCYGFNHIEDGKST

VNFGLYSSNWTEMDLKFKKTLLLAMTLNSAHKRVMKVSPNSIVNLEMFTGVMNMSYSIVSVLLK 
>XP_016657950.2_OR2a-like_Apisum 
MRSSSATVVDVMLFKAIGLYQLLCPADRGGYSVRSRRALMTALGLSFALHSFQVPYLYYALNDLQRFAYMAAVIIYGM

MCSFKGYVLVTNADRLWLVLNAADYGYTGCGHRDPSRLRRCRATLSALLRTFVALSYGTLIVWIVLPFFVDEYTGITN

SDGTVTRYRTTIHNMQYPIPLAVYNSRPVWALIYVTELYVCIVNVFIWSLFDCYLVTMCFVLNAQFHTMSAGYGTLGI

RRTGSSPPDTTFAGVRRIKFDEIESNHYSDLISHIQDNQNLIKMFDVFFEVVRPVVLVQIANGSYSVISLIFLTALMY

LMGVPVLSAAFLKFICGLISLTIELFIFCYGFNHIETAKSVLNFGIYSSNWTEMDLTFKKTMLLTMKMNSSHKRAMKV

SPNSAVGLEMFARVMNMSYSTVSVLLNSRS 
>XP_016663583.1_OR49a-like_Apisum 
MTDIVEIFLQRLGCSDDGDGRGTRRAVFFTYCESAITLFFAVLTYLSLVYSSTGDNLSIRIYGLLCFVIEIYIFAYTA

VRVYHQSEHHDMYQRSRQMGIPENYRRKIATVIKYHLVMSNVVLAIPMLCTILLDELRMGDPFTFPFADVMPIKTANV

TVYVCKYILYALHTYFAHLELCFLNVTFMYSTGVVKRHFQVLDEQVEEAMVTEDEQKLKIAIIHHQQVLKFFKDMKTV

YEKPLLLTIEGFGLYIGLCCCAIIQVIQGFVDQIILGLCMASCVAGFMTISLYCICASNMYDLQNGILNSLYEHRACY

SRNKSFKRLNLIMMTRATIPLEFNVYSLFIVNLNLLVKILKLTYSVLNVLLTTINLKFKETAT 
>XP_016660447.1_OR43b_Apisum 
MAHIVDIFLQKMVCSHDRGYGMVFFNYCELAITLFFTVSTYPTIADPTENLSIRLYGVLCLLIEVHIFAFIAVRIYHQ

SQHRDMYQRSQGVEIPGNYRRKIATVIKHYFIISNVFVAVSVLYTILLDWVRIGDPFTFPFIDVLPIKTTNVTVYVCK

YIVYALPVYFAHLETCFLNVTFMYSAGVVKRHFQILDEQVEEAVVNEDEQKLKIAIKHHQQVLKYFEDMKTVNEKSIL

VTIEFCGLYVGLTSCFVIQVMQGFIHQIILGLCIVSSMACLMTIIIYCIYASNMYDLHNGILNALFEHRSCYSRNKSF

KRLILIMMTRATIPLEFKAGSVFTINLNLLVKILKFAYTVFNVLLSSINRQFKETRM 
>ARJ54248.1_OR4_Apisum 
MTSIGKKNQRKFYQTLMTLAFFLDTSQYRYISRFVKQFYIFDWMVLVSVAAAFTILEGNYRMPFVMELIQYMIVGFYF
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TSIFVVFIIKKEAIMSNYNCIQTKFIQWSNKRALHSNAAYKRNIKTVKSLSIPLAILSLSIALGPLISTINDIGKLPL

DNRAHFVLFWPTIVDTNKLSMYGIIYTLQVIFTIILYISVLSFNLGYMVFLNELITQFEMLLNGINDAFKYKMDKQFQ

TLFIDCIRHHQIIIKFLDDLKSYFKWMILIEIIVVQVILAILIYNLTKVNASLGYKVKIAGSILFNLLPICFHCHVGE

VVLSLHTRLSNHIYNMPWYDMPNKNKQLIVIMLQRTQRDLTLSSALFSSERASRSLISKVIKQVYTILNVLLKT 
>AQS60754.1_OR42_Apisum 
MPNSSEECVMSSSMAKCTGLHYIIDPEGPTVGGHNVFHVTVMVMIGFTVVCLSMCPFGLYYWANDVTQCIFLLIYIVN

FSFGCFKAFTLVRHSDDICRCLDVTRFDFSSGAIMSDPDSARFFRKCRDASSTFTGWFAASSHFVLLVWTLLPFVVVG

KGVEINNRDGSTSYYHFNPYNMYFLVSSETYNRLHLVFHLVEWAFGLCFVLIMVAFDTFMVTLCVAITCQMRGIGNAY

SKLGHDRCATASNVCSDGGIESNKSNNEYLRDLKLIIKDHQAVLGKMNDFYKIVGPVILPQLIVASFTIIFVSFIITR

NYFNGMLLTSTQSLKMCCFPIFFYQVYYTCHAFGNLSHRKNVMNFALYSSDWTQMEIKFKKLLLLAMQMHDANKLDMK

LTDKLVINLELFTRVINMCYSIFSVLVNSQLKIADKQ 
>AQS60753.1_OR39_Apisum 
MFSCDFINRTVNMNSENLFNGGSVAFNLSTYKQLGYYQLLDPKGPHIYGYHLYRTILKIFLLIVQFITIFGVMGFFIE

MEDTDPGKSNSFELIIILTNCSLSSLKIYTLISNSKIIWDLFDLTRIDFLRCSRHSKLITKNFVKRCKKSTTITKWIA

RSFLVGLILWLMGPFIANEEHTEPNTVHRHKNIINIKFPVTMKTYNNYYFVFYLMEVAVGFCIVYGSVLIDAYLMSFC

WIISAQYQSVTKAFATFGYNKQGSPKDIYKDFKSIIIDHQNIYLKMKSFYAVVRPITLIHVFAYSCSLIMYAYVIVTI

FNSKELFIIAEIMKIVMTVSNVTMEVFIFCYLFELIDNKKEDVNFGLYSCNWTGMDIKFKQLLLMSMKMNNANRFKLK

ASPDVTINRPFFANVIHTCFKIVSVLIQTQSIDLLN 
>AQS60750.1_OR31_Apisum 
MNPTFKHFFKGDCTNITKPSPMETCIDHTCTINLNILKQCGFYQIFDPNSKKIFGWNVYRISFIALTVITQCLIGFGN

CGFLFELEDTTDNIDLFLIIFSNSYFCLTEWKVVILIINRKKFLELLDVTDLIFLKSKQCRKNIKILCKHRIRALQLT

NLYFKFCIFVIIEWIIFPIMINSFIAHKTENRRLENVVNRRYPVDVNTYNKYYILFYVFEIIIGVKTVYLVLMVDILL

LSIGWAIVIQYEVLAEAFKNIGYNENLQKDHDHDVDDYKYFKSILFDQQQLDSKVKLYFPIVKPIVLMHVAINSVLFI

MLSNSFLMVFLSTESFTYKIVNLFKIGTGILYICLQLFLYCHLFDNINLKRKSVNLGIYSCNWTKMDLKFKKLLLLTM

QINDANYITIKASTKTIVNLPIFANVLMTSYNIVSVMVKTMSKYRKT 
>AQS60751.1_OR37_Apisum 
MKWLQDHEVAINLALFKRYQFYQIFNPNGSKLLNYDTYKLTNVMFIVAVTTYNIFSAMCFFTDTIDTIDSVDLLLMIF

IYSIIIISLLKISVLLFNADQIWELFDLTRFDFLTSRQCRKNVGILCKYRDRSITITNLYQNYSTMVFIIWMITPLVL

NTFVVVGGPNQRYHNIFNMQYPVSANIYNQYYYLFYLMEIAMGIFVLNYSMIVDNFLISLCWVIIAQYEVITTAFEKI

GNDCELTTLQNEKNNNSFEAYEDLKSILMDQNKLYIKLKSFYRVVWIIVIFLIIIDSVLLIILTYSFVMICSSAESFS

IFNILKISTAFFVFVIQLYLYCYLFDVLNDKKESVNFGLYCCDWTKMDLRFKKLLLLATKFNNANTLKIKSTPNKIVN

LQLFSSVMTTAFNIVTVMLKTMNGKN 
>AQS60748.1_OR23_Apisum 
MNLNDEQNYIVNLKLMKITGFYHLISSRAPKYFGFNVYKVTAAIEVMTGIFSIIMLFLSSYYYLDNTNELMSHFMLVV

AIFFSTLKIFWVSRNSETIWNNMDMTCINFLSYTGHKKEILKKARAKSISTTILFVILWSSVTVAWSISPFFVKDVYL

NIKFKDETRRFRYNSLNYVYPISEEFYNEHFLYFYVVEMLSVVFWGHGTVAYDTFVISICITIAFQLKTIAVSYISLN

DKKGDIKNLKDNDLEAMFNLKLLIQDQQNMFKKIKEIYKIFEPVTFVQLAAQSMLIILQAYMIFINHYNGFSLLSVPI

IKLIVTVAPNIIHLFITCYLYTNINHQQDSMNFALYSSDWTAMSINYKKMLLFTMRMNDAEKLKLKISLRKIVNLEMF

ASVMHLTYSIISVLAKSYGNTNTK 
>AQS60747.1_OR20_Apisum 
MRSSSATVVDVMLFKAIGLYQLLCPADRGGYSVRSRRALMTALGLSFALHSFQVPYLYYALNDLQRFAYMAAVIIYGM

MCSFKGYVLVTNADRLWLVLNAADYGYTGCGHRDPSRLRRCRATLSALLRTFVALSYGTLIVWIVLPFFVDEYTGITN

SDGTVTRYRTTIHNMQYPIPLAVYNSRPVWALIYVTELYVCIVNVFIWSLFDCYLVTMCFVLNAQFHTMSAGYGTLGI

RRTGSSPPDTTFAGVRRIKFDEIESNHYSDLISHIQDNQNLIKMFDVFFEVVRPVVLVQIANGSYSVISLIFLTALMY

LMGVPVLSAAFLKFICGLISLTIELFIFCYGFNHIETAKSVLNFGIYSSNWTEMDLTFKKTMLLTMKMNSSHKRAMKV

SPNSAVGLEMFARVMNMSYSTVSVLLNSRS 
>AQS60746.1_OR17_Apisum 
MTTTPRVTELTAPASEDLTIVDNRLFKAICLHQILDPTKGGNRYYRLAFMVVMWVSLSVQIIQLVGLYFAVNDLQRFA

FTTTVIFNALLCLSKGYVLVVNADRLRASLEVARYEFTSCGARNQRLVRRSRAVLSTILRTFAVLSWVTCFIWALTPL

FAMDEYLQVTNADGTVSRYRVTIYNVWLPVPATVYNETTVWSLVYAVEVIACFVNVFSWLLFDSYVVTMCFTFNAQFR

TVSASTTIGHHSDSFRSPPPHAPEGTSDDNNTFNCYDELINRIKDNQSIIKIYDDFFEILQPAILFQIIGGSYSVITL

IFLTSLTYLMGFSIISIPVLKVFFGFLSVTFELFLYCYVFNHIETEKCNMNFGLYSSNWTAMDLKFKKTLLFAMNTNS

SHRRVMKVTPMSIINLEMFANVMNMSYSIVSVLLNSRVQK 
>AQS60745.1_OR10_Apisum 
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MAHIVDIFFQNMGCSHDHGYGMVFFNCCELAITLFFTVSTYPTIADPTQNLSIRLYGVLCLLIEAHIFAFIAVRIYHQ

SQHRDMYQHLHGVEIPENYRRKIATVIKHHFIISNVFVAVSVLYTISLDWVRIGDPFTFPFIDVLPIKTTNVTVYVCK

YIVYALPVYFAHLETCFLNVTFMFSVGIVKRHFQILNDQVEEAIVNEDEQKLKIAIKHHQQVLKYFEDMKTVYEKPIL

MTIEFCGLYVGLTSCFVIQVIQGFIHQIILGLCIVSSIACLMTIIIYCIYASNMYALHNGILNALFEHRSCYSRNKSF

KRIILIMMTRATIPLEIKAGSVFTINLNLLVKILKFAYTVFNVLLSSINRQFKETAI 
>AQS60742.1_OR2_Apisum 
MDVMQKPERFILTPFQKFCIRWSVFFDSSSDRLSRIETVLRTIQFSTIMITSGMTMTSVLIADNKKALESFTYFVICV

FMLAIITFAIRTKRFNRAMLLMVVDEFPGYNRPMPDVLKRKMAAIRTSYGDFTMKVIVSYLTLVLFEIPATAMVPLAA

ASLTDVKLGSQSTQMVVLWFPADTSQVGMYAVSYVIQFLIVVTVKFIITGIMCSFSFFVSQMISEFQILSAYVEHAVE

IVEYDQSADKTTEQKLLDHVKNCVMLHDRLIYFKDQLNESYGYIILLELMFSTLYFCLSAFNMIFVGNRFVMVKGLLT

LSNYLAELFIFCMYGSMVEDAHMGLLRASYSVAWYAQPVRFRQSLTMVMSRTQTPLQLTVGKVFIANLPLFLSVLKVS

YSGVNALRAANAK 
>AQS60743.1_OR4_Apisum 
MTSIGKKNQRKFYQTLMTLAFFLDTSQYRYISRFVKQFYIFDWMVLVSVAAAFTILEGNYRMPFVMELIQYMIVGFYF

TSIFVVFIIKKEAIMSNYNCIQTKFIQWSNKRALHSNAAYKRNIKTVKSLSIPLAILSLSIALGPLISTINDIGKLPL

DNRAHFVLFWPTIVDTNKLSMYGIIYTLQVIFTIILYISVLSFNLGYMVFLNELITQFEMLLNGINDAFKYKMDKQFQ

TLFIDCIRHHQIIIKFLDDLKSYFKWMILIEIIVVQVILAILIYNLTKVNASLGYKVKIAGSILFNLLPICFHCHVGE

VVLSLHTRLSNHIYNMPWYDMPNKNKQLIVIMLQRTQRDLTLSSALFSSERASRSLISKVIKQVYTILNVLLKT 
>XP_027852915.1_OR46a-like_Agossypii 
MVLIQIADGSYSIITLIFLTSLVYLKGYSIVSAPILKFVCGLASLTIELYIYCYGFNHIEDGKSTVNFGLYSSNWTEM

DLKFKKTLLLAMTMNSAHKRVMKVSPNSIVNLEMFSRVMNMSYSIVSVLLNY 
>XP_027847983.1_OR43b_Agossypii 
MVHYMAEMFFKKAICSDDDLHGRDAMRMVFFTYGELAITLFFAVSTYLSIVHSTEDLSVLLYGVLCLIIQLLIFAFIS

FRLYHRSHFRDMYQRSRGMEISENSNRKIAAVIKHHLIMPNVFVVISALYKISSDRVHIGDPFTFPFMDVLPIETTSV

AVYVCKYVVYALPVYLTQIEVCFLYVTYMYSTSIMKSHFQILEKQVEEAMVNKDEHKLMIAIKHHQELLKFFKEMKTV

YEKPIFLIIVSCGLYIGLTSSLIIQVIQGFIHQILLGICIVSSLECALTIIIYCVYATNLYDLHDRILNALFQHQLLY

SQNKSFKQLILIMMTRTTIPLEFKAGSIFTVNMNLLVRILKFAYTVFNVLITSINHQLIKTAV 
>XP_027842900.1_OR10a-like_Agossypii 
MTVQMFVTTELTILARTIDIWTMFFSGLYKWIYMTVFNWEFAHLKFALAQLQTQGSKAYGRSADVFTADYLKQTKKIS

YWYLFSGFVAGFFIIVSPLLTYSKGDRSNFQYYNDPKSYPLSCWMPFTLNENWMFLTIFVCHSIALFLIVLVYLGIDT

YFFGAIYAVGGQIELLNTSLNNNENTLAQFENVSCTNQTSVFTEKQKMKCYSTLRECVKHHILILDYIKNIRKLFSTL

ILVDYLHGITSVTFALFQLTISASVIETISVICFICVSVWHQYLNNFFGEFIIQKQLSVCTALYNVPWWRCDKRVRQL

LTLMILRSIKPTLITGYYMYKLSYESFISFVKALYTYYMVLRRVNTKT 
>XP_027842896.1_OR67c-like_Agossypii 
MVISLMISASVIETISVICFICVSVWHQYLNNFFGEFIIQKQLSVCTALYNVPWWRCDKRVRQLLTLMILRSIKPTLI

TGYYMYKLSYESFISFVKALYTYYMVLRRVNTKT 
>XP_027841362.1_OR43b-like_Agossypii 
MPRIDAINVFLQMTGCTDSKRMLYLTYFEFLITLYYFIASYVSIIYYEQSVSIQLFTLLCMLIESYILLNITFRIYHK

NQFREMDQYSKQLGIPDDYQSKINIITMYHLIASNMFVIFPVTYTILYDSVRVGDPFTFPFLDVLPIKTRNLLIYACK

YFVYAISVYIAHIELCFINTTFIYYVGVLKYRLETIVQTIREAVVDNDEQKMKYAVIQHQRLLIYFNTMKIVFTKPIL

QSMSFNAIYFGLTTTLVIQAIRGYINQTIVSICIASGIAAIINITIYTFYGSVLLDLHDEILRVLFDNSFFYVNKSFK

RSILIMMARATIPLTFTVGYIFTINLNLLLKIVKMSYTVLNVLLSSEAIKPHKMS 
>XP_027841183.1_OR2a-like_Agossypii 
MYGSSCTDKIALSSENSATDVVGEICLTPRSDTVLTLVKIGSSVIYLTVRLFIYCYLFDSINKKRELVNFSIYSCNWT

KMDLKFKKLLLLTMQMNDANQMVMKASPKKIIDLQLFASIMSTSFNMVPVLLKIKNSEYYKSQ 
>XP_027836930.1_OR4-like_Agossypii 
MVGHSLFASVDVMQQQPESFVLTPFQKFCIRWSVFFDSTSDRLSRIETVLRSVQLSTIMITSVLTMTSVLIADNKKAL

ESFTYFVICVFLLAIITFAIRTKRFNRAMLLMVVDEFPGYERPMPDDLKRKISAIRKSYGEFTMKVMVSYLTLVLFEI

PATAMVPLTAARLTDVKLGSQSTQMVVLWFPGDTTQIGTYVFSFVIQFLIVMIVKFIITGIMCSFSFFVSQMISEFQI

LSAYVEHAVEIVEYDLSTGKTTDQKLLDHVKSCVMLHHRLIDFKDQLNESYGYIILLELMFSTLYFCLSAFNMIFVGN

RFVIAKGLLTLSNYLAELFIFCMYGSMVEEAHMGLLRASYSAAWYSQPVRFRRSLMMVMSRTQTPLQLTIGKVFIANL

PLFLSVLKVSYSGVNALRAANAK 
>AQS60756.1_OR5_Agossypii 
MPRIDAINVFLQMTGCTDSKRMLYLTYFEFLITLYYFIASYVSIIYYEQSVSIQLFTLLCMLIESYILLNITFRIYHK



122 
 

NQFREMDQYSKQLGIPDDYQSKINIITMYHLIASNMFVIFPVTYTILYDSVRVGDPFTFPFLDVLPIKTRNLVIYACK

YFVYAISVYIAHIELCFINTTFIYYVGVLKYRLETIVQTIREAVVDNDEQKMKYAVIQHQRLLIYFNTMKIVFTKPIL

QSMSFNAIYFGLTTTLVIQAIRGYINQTIVSICIASGIAAIINITIYTFYGSVLLDLHDEILRVLFDNSFFYVNKSFK

RSILIMMARATIPLTFTVGYIFTINLNLLLKIVKMSYTVLNVLLSSEAIKPHKMS 
>XP_027847498.1_OR33b-like_Agossypii 
MDLSNLIVIIQDHQKLTKKIHDIFDEMRPIILFQLLSESILMSLIPLVLFLNSNNGISLTSTESIKLLSAEIVNTGHL

FSACYLFSLIDIYNDTINFALYNCNWTEMNINFKKLLLFTMQMNNANNFKLNISTNIIVNLKLFTNLKFAVASYKTYA

N 
>XP_026685329.1_OROr2-like_Dcitri 
METSFSTQETEIVEKTYAKAKFIFYVCVTSAIGCLSGSILETFFTVSQEELDLLSHIYDRKYPNNRLQTNFWVPDIDD

SEPPYYQIIFVTELYLIYLIILLTILSVSLIPMLVTHIAGQYEILCNRIQSLGHSSIMWNKRRPIDDLQDRESLRSIM

QAHKNLISAQSKLQNLYSAGMFIKVVFNNIMFALCLYQLTLSNTNTVSKFRVYKLTLEFLTVAVTYYYLCHCSEILDD

CNSKLCDAIWNSRWYHCSRHVQKDLIMFLRRVQRPNHLKCLHGAIILSHVYFLGVVKVSYSFVNCMRFKSRL 
>XP_026678730.1_OR2a-like_Dcitri 
MISLCLYQIVVSPNKLSPLRYFKFITEFIAITMEYFIICNCSEIMDDCNGLMRSALMNCGWDKCSTSLRRDLCFLWRR

VQRSNHLRFYNGAVILSRLFFLQVVKVAYTFTNFMRLKSSHG 
>XP_026689162.1_OR22c-like_Dcitri 
MEQFKRIVKLHQSLLQLQNKVTTCLSSAVWLTVIESNLSFSLCLYQMSVNIDQVSGYRFYKTLALFLGIAFEYYFLCD

SGERLEECSHLLKNSITQCDWHRCSSKTRKGLCILLRRAQRPNHPSFSWGLVVLQREYTLKAARVGYSFMNFMRLKSG 
>XP_008482312.1_OR85b-like_Dcitri 
MSQPSKVQKNQYMAFNILLLKTCFIWPLDCQNRLVLLIYRLMTWSTCFVLAFVSIGQLLKICVSLDLQELSSTVDVFT

MTASALYKMVFLMYNMETLLRIVQVVHTQFEEYPIRGIHKFTMSSHIGPCSLYSSLYVLAGIISSFVWNFAPLFFSPM

CPIIDPTAPLTIKNRKVMPINIWLPINIAESPAYEIIFALESYTFSMSTLLYLSIDAFFFYLIHVISGQLKLVDASFK

SLFILDERLKHEHATRLRQMSKLPDAGSLTVSKSIRLEDSLRQYRHHVLNRNLNSIVKIHATVLELIRTVEILFSSTI

GIDFLHAILSLSFALFQTQMTVAFIDTVKMYLFLVICIVHQFSNNFFGEMLIHFQHIIVNSIYESPWYTGDAAFKRSV

RIITNRSLKPVKLEGFKMFILCLHTFVEVPSSVLWLAR 
>RPRC000362_OR13_Rprolixus  
MFTKFIEYLDNFIEHFDRDGNEICDQTIYKEFKRLLEIMAIYPKLKPKRLVIINILNFSFINGLLLFMIFISTVTAVC

AGKEDFPTMAHSIVYVLVTILFLFCYNGMVFNRSSIAIMHTIFGQNVYDYMEQNNDIPAAIKAKYVRMKKVINQIVGV

ASVLLALFIVCVGPLLNNTDVTEITVQHPENGINYDLPIPLWLPFEASNGFAYFIAVAIITVTFTYVFLINSVVSALF

YNVAMTMDCQLEILIKSINNIEERAINMYKRNNNLSKLPKSYGLYESLEFQKIIEICMKQNIQHHQQILRLRKAITKI

SEYCVLVLYVVSGIIIALTAYTATTVSNEPGTVLTFGCLTTLFILAIAGDCLMGQSFVNLNEKLRIEIYSTKWRLYSK

STRQLIGIMQQYTCRDFNIKVAFNVTLDLEFYGSLMNTTYSYLSILIAMNK 
>RPRC000616_OR18_Rprolixus 
MEKFLQNYFSEDNENLHQFVRKDYGILFQISGFYRRMDTVKEKCFTTSYVFVMITMLTYQATLFLITMFHTDNDLKIM

FQSFHFLVLYFLSIFWLFYFYLHREKVARIFKAIHHGLYTYDEEREIYREKVKNDYQFYRKLTIKYPPINSIAVALFV

EIGPLIDRFIRNIQYETYSPGGLSQNIPVHTWIPYGTDTNFKLIFTILVKLVVASWAGLMFAIALTMILESTNMLHLE

MELLIHSLNHLPSRTENLFNKTASKRRKLDITKLREDKEMASCYKRNLRDNAIHYQRIIRHFLDLQAILSVPLLVNFI

GSSILVALAGIALVYGRGQVGLIVSVVGIFITESLTLLLACWFAERVRQSSENLREALYATDWIYAPKDAVIYIQIMS

SRALKSLTLTSYGLIPVTFETFANIMSTGYSYFNLIYATSSE 
>RPRC000235_OR33_Rprolixus 
MDYFTDDKDVEKFLVEEYKYLPYLALTYASWNRKNVPISLAQYIIYFTIFGFMIFAFTYTAYLCLDDIAVWSQSIHFA

IVGIICWTICLTGFFSRKEFIISHRNMMSSFCEYQSGDFLKGLIRRRQKEKKILLIFWPCYYAVCALIATIIAPMIDI

YIGVNSDVTNKNGVFLKLPLALWLPFDVDNSMVLYLVGVFLIGAYCAISALSVSSGVLVATFIKQQLCLQLRLLNYSL

KELENRSKDEYKRRSQNPDLYNDEERKYSSCYKECLKQNIKHHQNIISAHAQYTYCTVTASFFNVLSVPASGYMCYVF

SNFCYFFCYSKYLTFKIWIFVLIILFRFCTIFCYIKYFLGEEVRVSAYSIKWYDHDENVRRSVSIMHFGCLIPLEFKA

AHILQLNMQTFATVMNSAYSYFNVMYAFKE 
>RPRC000229_OR40_Rprolixus 
MVNIEEYFESTEKLYMWSGFQLFQSSGHILRNKIRRQLLIFIIISCDSLLLAGAVFSEDLMDMTESLLICIIIFNAGN

KFINILIKELEMVKTFVQLRKLVEDQLKVNWKKEILVNSKARVDWLQKMFLWNFGICVIAAILNTIVDNIRHPENLRF

PLKMWFPLAPNSGLNLTIGTIYQTICSCAGIIIFTFGYMTFTGLIIHISSQIIILSKDMRNISAKANVKQKEMLKNFI

RHHQIILRLVKSTNNVLGNVLFLEIILSSMQTCLVAFNCFQRPLNDPKQAFFVPFLLCTTILPASICWCGQLLMTKSD

DLINAIYDCEWYAMPPKIRRDILMIQIQASNSMTLNARNTFVMAMPTFLKTLQTAYSYLTMLTATDK 
>RPRC000108_OR42_Rprolixus 
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MAFKEMNMFYRIFHMFGVWYAQPTDLYGTLSFIGQVFRHFLFILSWSAEVVSVYLEGFRRSMNGSAFFLIISFVTVFE

IVMIFLKRKEIHCIMNMLEMSANNRSGWEKQYFDQRTVFVKKVVKTYQTTMIVIGLLLYLVFPMVNELLELYGVQPMN

VALPFSELSIEGPYKKILEKLRTFWGIIWCLHGITFFSCVHSLFFTFTLYTAAEIDLVCEKIRRLSYIDDVEYYKVDK

ANKNGISLLEIIVHHQFVLKLSKKLINLFGLIFALENTIAAVSLCLNLITVRFEIMNSKPGVVIISVVSMFSNVIQQT

TVYYFGNYLTERCNVIYERLYELPWYRLPPSVRKTISIMSRQASMPTVINYRGLARITLENYAQLMNAAYSYFTVMSS

LLDE 
>RPRC001623_OR50_Rprolixus 
MEPSTLGSEPLKWLHTTLKIGGFSMNFHDKNKKRLFGHIIQNIVLYFFLSYDLVLIYSDGVINIDIDKFIYLPPFIIN

SILHATLFFKQKSIRHLLGKLKEVMECNKEDRNHFAETYKFVKKLIKMFVTVQITVWSCVYIIPLLQSIASLFYAKNF

KIFLLSPLQRIMGFSPGYFQDWILLICTILWTFCLMCTFFSTFASVDLILIFSYLEIKLFHYEIETYYTSSLKSDYDS

TYRTIVRRQVQISKLFEALKNAVGLYLGLQNTFIAVTICSSLYAATTGQSLYVILLFCYGTLLFIFNSFLCCYISDRI

ETEGSNICNSIYELPWYEMRPQERKVFKMFILKASQSMKMNYKGIFLTNLDTFSQIMQASYSYFMLLQQFS 
>RPRC002122_OR53_Rprolixus 
METEGNSHYSFLHTVSWLLYVGGIKKNEYGDVPITFRSLVLMVWVFALFFAIILKLFCCVASLELFVAGIMVAAITFH

LVVKQFILIIKRKEIISLIDDLEHCFILARTDPKFIEEKSLSVKKSGNKLIIIMGVSIVIAFGFQYINHELTGDTSLP

VEMWTPNGDEGTSFTVLVYQLFMGGGCATELVIYYALFLGLVSTCRMIIDSLKGNFVKGPDEKETLEAFLSRNVLAHA

HLLKVVDDINANISPIVFLEILLSSIQCCCAGYLANFDSFHNSLYFVYVQATLVMPGMICYLGQEIKNYYQDLFDQLY

DCPWYIATPKQRRYYLMMISMTSKPLILHFRFLMTFDLERYANVLQAAYSYITILQNLLN 
>RPRC000055_OR54_Rprolixus 
MKGQKTYYSFLETVIWLLAITGIRRDELGNVPITFRAIAFWFWIFLMIISIILKMFGGQTLEEFLNGVLFGVIILTVA

IKQANLIIRRKQIFKLLDDIENCLTLARADLQLVEKRSLRLKKIGKLITIYILIATGTMFAFHYVHHELTGDKTLPVE

LWTPYSEEGTTFTVIIYQLIIDTGATIGLIVFSALLLTAITFSTMIMDVLKKNLAEGPDDEETLETFLSRYVLAHAKL

LNIIKAINVNISPMLFIETVLSSIQCCCAGYLVNFRSFHGAMYTIHFVSTLTLPGLICYLGQLIKNKNEELFDQIYDS

PWYTAIPNLRRYYLMMISMSSKPLILHFRFLMTFDLERYGNVLQAAYTYVTVLKNLLS 
>RPRC002162_OR56_Rprolixus 
MIPPSTRLYLLIEMAGFGYRPEHKYPTCMKLYMIFMMITYAINWCIIIVALYYEEDNFNTKAELIHYLLESVIATVKY

LNFLLRFKEVRGLMKFVDEVRESCRSDPNNQSFIEESEKSESKALKNCFIVAITVPIIFCTSSSLVYMISGLKKLPFL

YWVPFDSQRYFWFALAFQLIIYSTAFKVYLGSFGFNILLVMVITSYMKVLQRLLTTKYGETAKRRSAYILHQNINRLV

FLTNEFLSGQFLFEISFSAIKLSLRIFAFIKVFSTRKQDVFVSFGILIFSMSSPVAISIIGEMIKSESEKIFAAAYDN

VWYEEKEEKTKKELLLVLKASLRPHSLHYRRLTSFNMETFGELLQASYSYLTMLLQFSEIN 
>RPRC000526_OR58_Rprolixus 
MVYSFLKLTDGMEEEGQLRFLLNLGTQLFICAYVTMVTGIELIWGHGNLYEIVNALSTFTVAINYLTKVVIILMYRRE

IRQLFARLEHLHMELLKDEDQRHIILDMERFSKMFLRFYKISLNFYPILSLITNFINDYKTDFRKIYLSLKLLTPWTI

SDIWSYSAGAMLILWISVMMLSSFFSFIAMELAFTFEITAFLKVLQGRLNNMNEKDENIYGLHRDIIKLVTDFNALFS

GQMYWDILVSSIQPCGSGFILIKALKRKDPEATELFYKMILVVIGPFILCACGQQISTESEKLHEASYMIPWYEQTPR

KRKNLIQMLTVTTKPSTINFKGIIVFNYSCFAAVAQGIYSYLMMVNKFATDD 
>RPRC000733_OR78_Rprolixus 
NFKRLSPIQLTNYILTRCGLLNQEGRPWTVIIATYHAIMLILVGFLTVANVYKKLDDFNEFILPLLLLPIITHVSGKF

FHLLLNQRKLRKLLDGLEHLRQDELGDSVYAEHFIKADKMNKSIVYYLDLNMHLAPVISTGLNVLHDYLSASETPTLM

IPIWIPWEHQKSWPYVAAVIASTVISFTFATVYASLYSLLVTIALQMSALLQVLQAKMEEEKANDKSIFRQHFNILQV

IQQLNNLLSGQYCLEILVSTLQPCGACYMLIKYLKSGDSGWLDCLYKVMVALGASTILCACGEEINSQVENLHQSAYR

SSWYEEQPAARKDLLILMTVTARPLQFQYKGLVTFNFHRFAMVIQGVYSYTTMLSNLETAE 
>RPRC000476_ORco_Rprolixus 
MQKVKMHGLVGDLWPNIRLMQMTGHWLLEYHEETGGMVRLMRMAFCWFTTLIVFTQFAFITCFLILETYDADQMAAAT

ITTLFFLHSVTKFMYFALRSKYFYRTLSAWNQMNSHPLFAESNARHRATALARMRKLLMIIGSGTIFSVLAWTTVTFL

DDPHRQITDPENANETITVEKPMLMVDAWYPWDAKYGMTYFMSFIYQLYWLFISLSHANLLDILFCSFVLFACEQLKH

LKEILQPLMELSAALDSVVPNSGDLFRASSTASNIPLIGNDGNEFDVRGIYSNQRDFSGFQPGIAALPSNGGGVGPNG

LTKKQELMVRSAIKYWVERHKHVVKFVTSIGDCYGSALLLHMLTSTVTLTLLAYQATKIEGVDVYASTVIGYLVYTLG

QVFVFCIHGNELIEESSSVMEAAYSCHWYDGSEEAKTFVQIVCQQCQKSLTVSGAKFFTVSLDLFASVLGAVVTYFMV

LVQLK 
>RPRC001628_OR17_Rprolixus 
MERFLQNHFSEDNENLQQFVRKDYGILFQISGFYRRMDTVKEKFLATSYVFLIITMLTYQAILFLITMFHTDNDLIIM

FQSFHFIMLYIFSIIWQFFIFVNREKVARIFKAIHHGLYTYDEEREIYREQVKNANQFYRKLSIKLPSMCFLVVAVIV

ELGPLIDRYVRNIQYEMYSPGGLSQNIPIPIWIPYGTDTNFKLIITMLLKLPVDIWTTVTCGTCLMMVLESANVLHLE
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MELLIHSLNHLPSRTENLLNKTTSNKRKINITKLREDKEMASCYKRNLRDNAIHYQRIIRLFLDVQDILSVPMLVTFV

SESIFLALSASAIVFGKGQVDLVMSVLGIFVSESMALLVSCWYAERIRQSSENLRDTLYATDWIYAPKDAVIYIQIMS

TRALKSLTLMSFGLFPITFETFANIMNTGYSYFNLIYATNSE 
>RPRC000337_OR36_Rprolixus 
MAPPENDRSYLRKGYDKVGGWMLRSATVYSLDIISSTKEKFLFCIQQAVHIISLVIMWTLAIKTIYIYNDTSAILEFL

HLLFGATVLWVQTLNYIVKRDSMENMMLYIGKDFYDYPNEDMSEEREIKKNTLDWYEKFWKFCLIITGSICFLFIIRI

ALMFFFQHQEYDLTKEAHPYLLLKVYYPMDLNNPMYLIFAVAHQLVIIASAVAVLNAQATVFIRFIGCMVAEFRVLAH

SIERMESRIHFLCKPNIETEKIGNKELYVKKFHECSIVCLKNNIKHHQQLVDFFISLQDVHGFDLSAAFLVAVIVLCF

GSFMVIVGLKSNLADCLVTIALLTMEMTNIFFLCYLSEELETERLKFCESLQFMNWRDMSLKFKKMLIIINECNKKKF

LLKTNTGVTASRETFSSILTTAYSYVNVLREFFG 
>RPRC000041_OR39_Rprolixus 
MKDDKEVERFLIKEYFYIHKIGLAYVPWDKESAIISIFQYAIYLIVLSISTALLGYTAFLTIDDIALFSQDLHITLIC

VVAIINIINNSMIYRNDMVEIHKNLMNGLCNYETGEFYEGEKKNIFKQKKFLLLWPLYYGFCASMAIVIGPLMDSYYG

VDAVHTSYPQVYLKLPFAMWTPFDMGSQVPLHLILSVFQAFMVIINNLTISAGVAMYVVVLNYLCLHLNLLTNSIDNL

DVRATELYKVRQGNRASSKLDRVLYNKCYNDCLIENIKHHQSILRLHKMYVNLSSVPLFVPFIAGAVLMSMAVVHFMS

DDVRIGPKLTSGTVVFGEMLNMLMLCVYGEKLKLLSEGARDTIYSIRWYEMDKECHQTVSIFQQATLKPMNVKCVYLL

DINMETFATLINSTYSYINLVYAFK 
>RPRC001291_OR44_Rprolixus 
MFTKEIRNTIKLLEWTGHWFNYDNKTNEKYLKIFQIFRLTYLGIALSLNAYTIYLKGLKKSLESFGVFFPMTIMCLLC

AMLIAINNVRMKDCLVKLNSMIENHKENWEHEIFQEDSEFIWNIVKKYLKTIIMYYLLYTPIPLFIDFIAYNCNLYDG

PPLNLPQTLSGFMDDQPVRDGKYYTIILFSQMLTGIGIPNYSGNVFGFCIITVYIRVEMKIIQKKILLLNDIDNNLKK

VYYSKLVEIIERYLQIKSILKDLEAVYGAQFALQNALAPISTSFCLNLIVMLEDKSVAPAYLICSLVLTTGPFICCLA

GESLQEENSNINKLIYNLKWYEWKSRDGRMVLMMLEQTSLSMTITCKGLSPMGMHTFQEIMNKTYSYCMLLRSLS 
>RPRC001292_OR46_Rprolixus 
MTPYEQLLFCLSFGGYWFRLNDKNKLKTFLHILQNIILYANVIYEIIGLYIEGDLQELLAGKFLYLPVSIFELTNHLI

LFCLRDDYDRMLLTLQEIFAKDLEERRKFQQYYKYLRWGIIVYGTAQFMLWFVSFFLVLFKEIIAVIFRLEEFSFVPP

MPIENIIGLEEGRLHNWLKLIFGFLYGTAWILSYTSIMMGTFHFMAFTIIEFRIFRYQLEVYHKNMLIENFEHTMKTI

IEKQCLLARLFENLKNTSSLFLGLQNSMMALNICFLLHTFTKITNAIAWYIGLYGFIGFTMIITATCYFGDLLEDEGD

AVNNILYDLPWYSLPPKQRRYFALALLQGRRSLKISYKGILPTNLETYLQFMQAVYSYIMLLNSV 
>RPRC000208_OR61_Rprolixus 
MVYSFLKLTDGMEEEGQLRFLLNLGVQLFICAYVTMVTGIELIWGHGNLYQMVNALSTFTVALNFLTKVVSILFYRRE

IRQLFARVEHLHMKLRKDEDHHRIILDLERFSKICLWSYKISLMMYPFYSFITNFIIDFKNDFRKIFFTVQLLTPWNI

SDIWSYTTGALLVLWISLVMIYSFYSFMAMELAFTFEITAFLKVLQGRLKNMNEKDENIYGLHRDIIKLVTDFNALFS

GQMYWDILISSVQPCGFGFSLIKALKRSDPGATEIFYKIILVIMGPFILCACGQQISTESEKLHEASFMIPWYEQTLR

MKKNLIQMLTVTTKPSTVNFRGIIVFNYSCFAAVAQGIYSYLMMINQFATDE 
>RPRC000200_OR74_Rprolixus 
NFKRLSPIQLIYYLLTRCGLLNEDGRPWTVIIATYHSIMLILVGLLTVAKVYKKLDDINEFILPLMLWAMIIHISGKF

FYLLKNQRKLRSLLDRLEQLRQEELGDSVYAEHFIKADKINKTILYYLNLNIHLVPVISTGFNVLHDCLSTSETPSLM

MPIWIPWEHQKSWPYAAAVIATTIMAFSGVIVFATLYSLLVTITLQLSALVQVLQAKMEKKQANDKSIFRLHINVLQV

LQQLNDLLSGQYCLEILLSSLQPCGFCYMLIKYLKSGDSRWVDCLYKVFVSLFATSFLCACGEEINSQVEYLHQSAYR

GSWYEEQPAARKDLIILITITSRPLQFQYKGLVTFNLRRLATVIQGFYSYTTMLSNLETAD 
>RPRC000468_OR77_Rprolixus 
NFKRLSSIQLIFDLLTRCGLLNQEGRPWTVIIATHHSIMLILMGLLTVAKVYEKLDDFNEFILPLMLWAMIIHISGKF

FYLLLHQRKLHKLLDRLEQLRQEVLGDSVNAEHFTKADKMNKTILYYLNLNMHLAPVISTMLNVLHDYLSASETASLT

LPIWIPWEHQKSWPYVAAVIACMVIAFTGAIVFSALSSLLVTITLQISSLLKVLRAKMEEKRANYKSIIRQHINILQV

LQQFNDLLSGQYCLEILLSALQPCGFSYMLIKYLKSGDSRWVDCLYKAFVALFATSFLCACGEEINSQVENLHQSAYR

SSWYEEQPAAKKDLIILMTVTARPLQFQYKGLVTFNLRRLAMVIQGFYSYTTMLSNLETAE 
>RPRC006981_OR83_Rprolixus 
KTNKLSPIKQAFRAIRFSGLIVEKENQWAISLTVYHILMISYGAIAVGESGFQHLVSLSNSSAYRAFSVPFINSFYRI

ELCLVEENLLQFVEVLSTSLLYINDSTKALNILLHQKKIKDLFNRLDKFSLKILQDQEAGEHVKSIDKENLFAKSFRV

KFISVFIPILLWLPPISLITGIIGDYLTDFVKPHLPYQLWLPWSMDEFLPYLAGMVFVTMLELTTCIFYTSFTIMFLT

FTNELSACLRILQARLETNGPTDKNIYKYHNVIIDILQTYNGIFCGPLYIEILISTLQPCGFLYAFTKVFKNYNPAAF

EQILKALLCVAAPYIVCSCGQEISNQKRLNKLLKILNEDKYGDSMSSVCLGTVHSVLCPQLVQEFGSRCWEVGFFVLE 
>RPRC000431_OR84_Rprolixus 
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TPEMMTPVQRAYHQIRFSGLILEKDNPKTIFFAVYHMFMVNYVGLASGVDLIRGNQSLIDFVQSLGLAMIYINNIVKA

TNILLHQKEIKELFARLDKASLEITRNQAEKHIELRPENLQTKFIVTYSKLLMWFPPFSFTTGLLSDYLSDFVKPHLP

FPLWIPWRMTTFWSYLATMVFDTMLSVTTSYYYVSFTALLFTFTTELTACLRVLQHRLETNGPADKNVYIYHHTILEL

LQDYNKIFSGPVYSEILISALQPCGFLYAFIKLLKRQDPASVDLATKGVLTVLTPFVPCSCGQTISSQIERLHASAYM

GKWYEEKPKVRRDLLTMLTVTTRQADMNYRKFISYNFVCYATVIQGIYSYLMMIIQIGGD 
>RPRC002158_OR93_Rprolixus 
IIKRFNNHNQGDEKEIIITGYWVSKWCGFLYDQSWTSVIHITRLILFLILTILHILIAVLLYEDMSLLEKVLITNYAI

VYINCLFMVLPLIYNSKKNQLLCSIIKTEFQEAKIQFSPKQLEVKKYTKRFVRNFAYNVAFYLYGSLIINFIRRYLFE

GVSLKILPVNGWVPFELNSLIRYTFVFIFQIVASISGMSAHVGFLIIFVTHSVSLCEQFEILSIHIHETFKHVYFGET

MECFEVNNNREKYIQFRLKYAVYQHGKLLQYFNLYQEIYSMFLFIFALGTGAMICTAVYVITDPMSSLSLVIVSFACL

LIPEIAIIGIYCWFGQQVTNKYSYIQESVYNTPWYTQSVTTQKLLQNMLTACQRERIVKGGGLQQFSLLGLSELLQVS

FSWFNVLNAIRQ 
>RPRC000188_OR101_Rprolixus 
MANSNSIPSNIKPKVLRVPLHTLQIAAMWPPFTINRVIKTLMRIYLVSSAILLALCTVGLLVKTITTKDLVDRSEAID

IITLTSSALYKQLFFVKHYNELNDLVMTADILEVPVGWLKYPPYLSAAHCTCGFLAIGFWWMVPILKVSFGITTLPEM

RLPMNVYDWGPTGWQFCAIYVCCCFGLAFSTHVYMAVDGFLFTAVYTANGALKLLADRIMKIRSIKTEGKETLNEIIL

SELKKCAKTHALILQFIRKLEVIFRSLIVADVLHAIISLSFAMLQMSESKGILEWTKMVFFIFYCFLHQYLNSFFGQD

LINKQENLRYVLEEVPWEECSLPVRSTTLIMITATTNPIKLSAWRMYFLQYATFSEFVKNMISTYMVLRQLQDNSV 
>RPRC002141_OR110_Rprolixus 
MRKGFLDNYGFLMSMAGIYLTFPGNWIISMLHLGVGSLQLICYFYTIYLTNDMGNVIELLHSAVIVMTITGPAIINGL

LQRKRLERIMRALGTGVYDYGVTLDDDSLKEIREFSIQTRARKNLFCRIFLAIVVANLFAIGLIKPIAMNLLTTIEYD

DDFDGINKRVPVHCWYPLDSRVPLNNLLCFIFQYVIVVTIPLGVCGLDLIYLCMAEEIVIQLKIVGTSVKNIKKRAMK

VMKLNGTNDINKAMSRCLGHSIDHHNALSSLFEDFRNYHFYILLSVMTGATLMLCLAGVIFTTDSVAPVFRLTYVVFI

NTELVHVLVFCWYGEQIKEMSIKIGDDMYDADWFSESGHIKIHMLMIIQKIVRPFKVTAGGFMDASMDTYANVLSSAY

SYFNLVKAAREN 
>RPRC013097_Ir41c_Rprolixus 
TLTLDGTEGRMLTTFCEIYNCSFEVYDDGNFWGTLNSTNGTAEGVIGSVFTRKVEVGYVGIYQWPEVNFHIDYSASWL

YSTLNLLVPKPVPISAWKTPILPFDWQIWLATFVSWIFGTIAFFTVSTWAIQMHGQILSIAKIGKLKRFSMTTMAVLG

VLVLQSPPRYLLPKISSLRIVFICTELLALILTSCYAAELASYLTVPQFSKPVDTRREFVDSNLIWIAPHEVYTLSLK

DTGDPIADKLVASCKVYKDIDELTEKAETGKFGVAIEVLPGGAVADVPPLTEKVITKSHFMKESLYGSPCALMFNKAS

PYVHHFNNMLHRLLDAGIITFWEEDVARKYMSVRKQMAIKESKVKRSENLVKKLTIDHVQGTFLIYTSGILCALITFL

FEIYYFKKKQNQMHEWVF 
>RPRC000047_Ir75e_Rprolixus 
MKVKDFLFAIISVVYWLDSFGIGLPSSISHIISKHFLEIQGFQLYVCDKRDAIKIMKAFYNEPRLLSSKLLTTANSTR

DTPLHFIQPSVLGIFVDLSCEKGIRFLNESSTKFNASYNWLFWTTNYNYLLTLLRPTRVRTDSNVTIALSGAGDTIRM

LDLFRMHISLPFTVTEVELWYSNGTYIHLKDPPERKNFQRAVIPATLLLTSMDYDLNNSIDPLLDQAYMTGIDGAQRF

GLSTFLTIADIFNITYSYTLAKSWGYPKKDGSWDGMMKHFQSGISEVGFGPAQLSFGREPLIDFLMSLYLFKCTFTFK

QPKLFGTSKALIIPINYKTWICIFIVVILGAIILRAMTVHDKSEYSNDNWSGSTFLVLAALSQQGMPDNPDKNPTRLF

YFFFLFFTYFIFLYYGISILNGLLLPAPNAIQNMDQLLESDIRIGIQDLPYFHYELENWNDSWTTGVNKKLQALKPPH

KKYYGTVEGLQEIKKGHFALYNFVGQFYDSVPEVLTNAEIASLTEIEKFRPRKNGALVVENSPYKEIFKRKLFFMREV

GIIDRERIYWMPRKPYASWELDALSVGMKPLSIAFIIIILGAFIAIIFCMTEVLIRERLKKRNKMLKSKKIAFTRKFR

N 
>RPRC000847_Ir102_Rprolixus 
MKLLILCIITNVYPLPASSVETNNNLYDCIHLIANKSVLVKTIIILREEIENYKVSVDLLLKLNWPKMIMNSNQSSLK

HLQGVYLLFPDSNCTDYLNLFEKSSKMINSKYIIYTESMFAMFTLFDISWKFRVIDIIALYGSKEDTILVFTYFPYGT

HGCMSTQPVLIDSCFRKYFQYDYSLFSRKNKLYNYHGCRIKVTLKDKTVESVDTNADDLAFKLLKFLSIKMNFTMLIN

VADAGENAYAAAYQNFTSASVISVARGDSELGVGRFSQILDYHPMVITSKEISMDCFTWAVPIKAGKVPSIWYVYVNE

FDYLTWILIVLVYFLIALLFNYIFSYFIRPKNDRNLNVLHIFGTFINVSVKSHIFHCTERVMYASWLLYSFVTISAYQ

ASLGSLVTVPPEIPEIDTTQYLLQTGLALKSEPKIYHVLSASRETSEQIKLVLDSFELILPDENFSSAVHNIYKKRNL

ALFHTSDKLAKTEYEIKLKLNTNKIVHIINDCLISSPTSPFILRKDNFLIEPINDFVTRLFESGILKYWDRNTLEFST

HNSTNLHSASMNIINLFGGLAVLIIGYVMAIFIFLAEILSKTWNL 
>RPRC005659_Ir101_Rprolixus 
MVDGVVFLLENYFDGDCLTLFTLRLQATELELLLLKQLHKMKAFYLLRPVVNIVTKVPFPCFYIILLGEKDYLLDNDP

AKINSKFFLNKETELSKYIVIAQNKLNFQQKSKALITLFRRGHPDALLLNPEDNLFAYTLFPFGEKMKNCPENGIEIK
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LLDKWVNNRFHKNLYPHKVPQLFNGCNLDVSFIEYVPYTIYHGRNEVKGIDGVMVKLIGESLNMTVRWLLRESWFSYL

KNGSHYGILPDILYGRTHLACGGLIRSPELAGYVHFTTTYAISYLTWYLPQPPYEQTWKTMYKAFQKKLLLLSIAVIF

TIPVFIAIIAKLADNELSLFKCITRCYVAAWALAVGNSTGKKPRTTSVRIIYAVWMIYAMHLALAYTASLAGLLTKSA

HRPRVKNFNDLINTGLPTAMLDVHQSATTNISDPEVRQALDKFLLIEDTDEAISLMALHGNMSILDNSAYVDYTICSK

FSKKPIYNSGLSTFPMKTGLMMRKSHFLYKIINKMIIRLVESGINDKIIKSTTKCRKTSRRLKSGQFKASTLRGLSGA

FLVLGVGLLVAIAVFFLEQIIYQRNLYRNDKEAIIPYLN 
>RPRC002996_Ir104_Rprolixus 
MKLKWFVLNLLQVISADLINSSKENFFLNIVANLPREKGGNLIFLQENFTNLLPKLAQIIAYSLLAVKSQYLLATPSN

CIILSTNTADLNKHMFSYGTCIVTVFYGITYNSASNTKFLKNQTNSAIIIPIDSSSVIHLKTPYTQYEINEYNRLLLK

KILEKPPTNLYKKSVRVTMFPKRFTSVKIDGEKFVGFDGDILSILEERLNFSTVMIKNNGRYGYQHPNGNFTGSLGDV

IHGKADLATNSIFIKYYNSNDIQFTTVVMLEELCIAVPASEMIPQWMVVFLWFEPEVWFGILLTYTIGGILWQKLVNN

FGKPRKLHINSSTTWLTMAKIILQMSVNGFSTRFWQRIYLLSLILGSMVLTKCLEGSLLDKLTRNSYWKEISSLEELG

KSPLKLYTLSENLRRDTFLKSNKLQSKFYVYKNVSEDLVQLVYRRKDVAYLGRKIDLIRRIGEIRTNPRAVHIIEECP

RSYHLGYLLRKDSHLYQPINTLLGRLLAVGIIDHLQNNYINATMAKQLAKKFRKNQRKFQPVKLRLQNLTIGLLVLVF

GYTISSLVFIGELLVKRFLVKRNEGFVYVN 
>RPRC002112_Ir75a_Rprolixus 
MMLYKSYLLSTLFFYSVAAEFPLNLISNYFNQLEINVVTILSCTSLEDKVTILKYLNSRGFQVSYSWYSIERIPLHRR

GAVLDLDCPGRNKILWKINKEKAFGMHTEWLLLNRVQKESDQHLNGQIFMSEAVISVAESYALPGSCVKLLQLIDDVE

KLYYFDMYRVTIREPMQFQLDWSGSKKLPLPEIVPRCEYRKRSNFGGITMKSASIIKFPDFFKGFESLDYREVDTWAK

MHFPMMVLLTEQLNFIQNITITDLYGWETNGSFDGLMGLLQREEIDFGATGFFMRKDRMKVSDFSAETFYVRTAITFK

QPTLSSVSNIFVLPFSKLVWIAGASLTLLVAVILASEYFLTKKISIYPYKEKHAATADLITMVMSTVCQQGTELNPIS

LPSRITVFLFSLFAFFLYTSYSANIVALLQSSAPVIKTINDLTKSHLKFKVQNDIYNEIYFKEAVDKAIIDLYKVKVK

PQGKEAYCSPDIGVKYMRTGTYAYDGETNLIYKFISDTFEEDEKCSLSEMDLFYLPALAVPVVKRSGHREHLTRMMSW

QREVGMFSRIKSVWLAPKPQCGSNGSGFVNVGLADFLPALLVFVYGAAVTTGLFILEILFHYRNKLRWRNSICGGKIV

VTDLRSI 
>RPRC017346_Ir75i_Rprolixus 
MWKIVVLTFLLNLLLPAIKTESFLPSITEIIKMHFRSAEGTNLFFCQKEDALLTLKKSLNERQSYFINHLGEVKKLQL

TFLMPQVLGVFLDLTCEGGHVFLKQNSGAFNATFRWLFWCNDPTATTKLLHPTRLMTDSDVTLAYPNGTDIILQDVYR

MHDTLPIVATNIQRWSKEGTVTYLAEPPPRVDFKGIALTGSLLLVDTVINKTEEIPLLFDPAYLPKVDANRRYGFTLF

KHLSEYYNFKYKYIYSDVWGYPQKNGSWSGMVGQVKRREADMGLSGVHFSVPRTRVIDFVGILDTTVVCFAFLQPQLF

GSYKALILPMNATVWACLLMIAVVGVVVFRIVAIYDDTSQSNDSWGGSFLLVLAAISQQGIPDSTDKLPTRIIYLSLL

GVSFLAAVYYNTAILNGLLLPAPNAIQNMDQLLASDMKIATSDTKYLLYDMTHNDSLTMKLRKKMEKSKLPNGGYFTI

SGGVDMLKHGGLALYIMTREAYPDINSKLSAAEICSLTEIEKYRPFKTSGVLQKNSPFKEIFNRKFTLMRETGIMSRG

KLLWNPRKQECNWKQDALVVGVEPLTVAYAVLSLGTILSFVIFLIEISAEMKQKKFTRKNSSSRLFKKNQF 
>RPRC017346_Ir75p_Rprolixus 
MIFPKEYFLIIFLNYANLGMASSNAPVKFVRNYFLFKNINSVNLICCSKEESFSLIDYLSKNSSFLTMHKYTSVVNST

NYWFYNSMKNTAIQRIGIYVNLNCEFSAEMLEKHFFTYYSAGNYSWIFWSENYEEGFKKIENIKIQWNSDIFLAIPGI

RMYKIHRILHSTAISLPIYASWNESSEFNFYQVNNIHNLKGLLVRAFITIKNWQNETNVSESKLLNRYVDDPSEILPK

LSYTVHNLLAEIYNFSWNLSLSFNKLNSNYLNQNDAEGQFLALQSGLVDVGLNLNQLTSKINAVDVIPSICKFRQGFV

FRHPIIFTEATDLLRPFSTKVWLCLTITIFLCAIGLRIIFLHRSNEEICESSLSISILDSVGVLCQQGISSPSMKTSA

RIAHVSLLLLGSWVFAFYNAAIVILLLSPYQRYINSVDLLMKKQFVLGAEDLPYNRYYLGMNYDTRAQMVYDLKLKGE

TPEKDKFYKLSDGISMLENGRFAFFSHITNVYSKVGHFKTADFCSLTEIKVYEPFQVSGFVRKSLPYKELFIQGLILL

KETGIITRENNYWLNNKPFCTGAVKSIAFNMHSLFLAYAVYAFGFLISLLILLLELLCKYKQMY 
>RPRC000007_Ir75n_Rprolixus 
MSLMQYCTKLLLLVSYIFASFGLEFKLISNYFKTQHLSVITACVCNRKDAIFLARNLNAESFRSKVHTPQSNDNLEFK

ARQYEQGIYIDLTCEYNQKLMETEYNSMNTSFKWLAWLGKASFNCLDGSFIGADTDMVVATEAGMLYEAYRISLAHPA

TVNLIGNWTSSGEFTIGPRPFRDLSGATLRGSVYVYELKVGKNNFSNIILNKMIEPDLDIFHRYNFALEEELRFIYKY

SLQPVFANATGHLLPNGRFIGMVGDIAENRSDIGLSSAQPMATRQNVVRFLTTLQQMKMIFVMMNPKTVGTYKALLLP

LSEGVWATLAGITVATVLCYHFIQRYSMNRQDDYEISAGVVYAIGLVAQQGIEGKTVTFSSRLMSVMLLFLAIILSAC

YNASIMNGLLTPAPIKIKNVVQLVDSHFDLGMVDLPYLTMKDNYELYFSKKALKKIFSTKDSIVDIQSGLERVKNSKF

AFAAEDVLIRTETNRLFNNIEKCDIKELEITRFPLAMPIQKNCTYRELFTRGLLWIREVGLSKRLKDHWYPEPAFCLG

NPQFINVTLEAVSVALLIFLFGLLLSMFIFLGENVVMKRKMKRKGIIKVTRIKQKFNL 
>RPRC000589_Ir25a_Rprolixus 
MDYIRRNRKLGVHIDGNVNVVVAGDDAKAILEQLCEVLNSSVTAGKAPYLVLDTSLTGVPSESVKTFSAALALPTVSA
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SFGQEGDIKQWRNIDGEKLKFLIQISPPADIIPEIIRNIVTMQNITGAGILFDDSFVMDHKYKSLLLNVAARHIIAHV

GNDREIRTQLLRFRELDIVNFFVLGRLTMIKAVLDLANNKYFGRKYAWYAITQDKGQLKCSCTNATILHVKPEPEAAS

RERLDNLRTAFNLVEEPEITSAFYFDFFLHAILAIKGLTENELLPKDFNRTTCDDYKEYQEIIRKDLDLRKYLKAVTE

PFSYAPFIIGANGHSYPEFIMKLEKVSIVNSQSESVESLGTWKAGLSSHISCKDPVAMSNMSAVTIYRVVTVKQHPFV

IEYQDGGETKFKGYCIDLIEEIRSFVNFEYEIYVAPDNSFGDMDENGNWNGMIKELIEKRAEIALGSLSVMAERENVV

DFTVPYYDLVGITILMKKQITPTSLFKFLTVLENDVWLCILAAYFFTSFLMWIFDRWSPYSYQNNREKYKDDEEKREF

NLKECLWFCMTSLTPQGGGEAPKNLSGRLVAATWWLFGFIIIASYTANLAAFLTVSRLDTPIESLDDLAKQYKIQYAP

INGSSSMTYFKRMADIEERFYEIWKDMSLNDSLNPVERAKLAVWDYPVSDKYTKMWQAMKEAQPPATLEQALKRVMDS

KSSTEGFAFLGDATDIKYQVLTNCEFQMVGDEFSRKPYAIAVQQGSPLKDQFNNAILQLLNKRKLEKLKEKWWTENPE

RKKCNKQEEQSDGISIHNIGGVFIVIFVGIGLACITLGLEYWWYKFKKPTTNQPPPAAGIGLKALTNEQHRQAALGKL

SVTGLSDYTNQQFRARNHIR 
>RPRC017353_Ir75j_Rprolixus 
MYIPHFIKMLIVIVLLFFNNQADCRMIVESGSKNAIMYKVIGEFIGVSSAGTHLYFCSRKDATNILKHFTDKHTINSR

VLNFKLSSNEIIASFLQPQITEIFLDLTCRSGIQFLVQSFQHFNSSYRWLLWTNNYNQTIDHLNPARILVDSAVTVAV

ASEDETIVYDLYKMHYSTPFTVTKLKLWPATGTSINFGMPKPRNNFMGTVIKASVVARFLNYSQDNIIELMLDPSYMP

GMDAKRRFHLRMFIYLAEHYNFTPSYKFARTWGIPTKNGSFIGMIGQLQRNETEISAVYTIFSVPRSAVIDYVLAVTY

AKGSILFLQPKLLGTYKALVVPLQPIVWVAILVISIVTIISFKVVGRCKELWSDSTLMVVATIAQQGGPDMENLSKRL

WHLAALNFAFFITLYYNIAILSGLLLPAPNAIQNMDQLLASNLKFGVETEPYIRNDAESNDELSVRLRAKMAKSKLSN

KVYFDSDEGLELVRRGGFAFYNLVTDSYAKIRDKYTEAEVCSLTEIDKFSKTHIGPIVQNNGPYKELFRRSILLMKEN

GMIKNQFKFWVASKPECIWKQEKFTIGTRALTIAFSVLLIGLFVSGIVFILEVRNFRKKRKQVVFYSKELSLLSQKIL

P 
>RPRC0000383_Ir40a_Rprolixus 
MECSALSKILSTLPTSNAALIVDDEQDEQWLNFVSDNLFKSGILTVLYRLHSDSTNNSYLQAFTDDIKLRTSGFLDTV

YVFNVDTNAAETILQLVMTENVARRNILLVFLWQDLFVSRRFRDFLQEGMRVCVVINNRYGVFQVLYNQARPDGGKGL

DLVNWWSHTTESMFHSPLLPPAIKTYQNFNGRIFKVPVLHKPPWNFVIYSNITNKILVQGGRDDKLLRLLSNKLNFKY

EYFDPPDRSQGSAIVNGTMQGVLGLIWQRDVEMFIGDLTVTYERSLAVEFSFLTLTDSEVFLTHSPGRLNEALALIRP

FQWQVWPAVVTTVLLAGPLLYALVWSANGWTSTRSNLCDCIWITTTIFLRQSIPQAYTPSRVRLLMVTLYLVSTYVIG

DMYSANLTSMLARPAREKPISNLEQLYQVMKYSDFQLLVEKHSASHAVLENGTGLYKSIWEKMKSQPIYLIESTEEGM

LLVREQKNVALIGGRETFLYETRRFGAHHFHLSEKLYTRYSAIALQIGCPFVHNFNDILMRLFEAGVLTKMTQEEYRK

LEDTRPSNEEKKDVGEGRGQAESEDTHRMAASMEMLQGAFFLLLAGYLVAGLILFAEWCSIGKFKPVKLNSIEKKPDL

YKKSCM 
>RPRC17348_Ir75b_Rprolixus 
MSIIATSTKHGWIIWFYFVGIVKCANVDLVDQQRQIIFNYFELTNIETINLITCWNIREKYAMLQESSEKGLRVSFSF

ESMKPWPEFRRGGVLDLGCPFTEYYLTRISAEKMFGIHTEWLLIDVTDNTDDNHVEGQIYESNGVLRASNSYSLPGSC

VRLVQIMTNSKMAFYFNMYRVTMREPMQFQLDWSGSIDDLPSLLTPCSNYNRSNFGGATLNAAVVVEFPHLFEGFDSM

LHMDVDIWPKSHYPITILFAEQLNFRINFTVVPSFGWLVNGTDFDGMIGMLQREEAEIGATGSFMRGDRMNAAQYTTD

TFEPRSAVLFKQPPLSSAYNIFLLPFSRLVWIACAILSLLVSLILAIEFVLTKYKSVRAYEQQNVELADLITMVLSAA

CQQGTELIPISMPARITVFLFSLAAFFLYTSYSANIVALLQSTAPVLKSLEDITNSHLGIKIQDLRYNKKFFKETADT

NIINLFQRKVEPFGDEVYCLPEEGMRHMRSGKFAFLVEANVGYKIISNTFEEMEKCGLGEMKMFFNPKLSIPLVKRSG

HREHITRMITKQRETGLLERIRLYWLPHKPLCESKSSVFISVGIADFLPALHVFLYGAAITVGVFIFESAFCYGKKIY

VLKKSQLKNVRKVIPSYKNVH 
>RPRC002763_Ir8a_Rprolixus 
MEEKRRIIVQQFQHLERRIQQNWEENKVFELDAPKIKEPTENKLFVTFPFPYMNGRLHLGHSFSLSKCEFAVRYNRLK

GKRCLFPFAFHCSGIPIKACADKLKKELKEYGFPPQFPTDIPLQADGYTDEGEITKDKSKGKKVDWRRTFITTDVNPY

FSSFVQWQFIRLRDAQKVKYGTRYTIFCERDGQPCMDHDRASGEGVGPQEYTVILLKLLGPYPSKLSELRGRPIYLAA

TSHRLETLYGQTNCWIHPNLSYICFESKFGMCICTKRAARNMAFQGLAMEYGKIGHYIELKGEIALLCICV 
>RPRC002763_Ir107_Rprolixus 
MKFTAISVGAGIDGSFMLELSRHLNFTPVIIKAKNYDEAMSKMLAKAVGMSVNAWSMRFLNEHVSMTHAMYSDQKCVA

LRKGSVLRGWHVFLQTFRWDVWLAIICTAIITNWIVALVTRRRSWYEAMPTVLRAMFTVPLRRPPKSTKERIIIASCL

LFGIVIMTTYQGNLYYFIKTKVKHKPPTTLSEIRQEIRGRHLPNDTTLTNRVFEKYAIRIRRKIFDLLMQTGQLSNLY

LVPECLYTANFAYALRKGSVWLAPLNRFLLSMFEAGFPEAWYRRTVFTKKRISYKGKRKTVKSARVFTLRDLEVAIFV

LLLGLTLSFVVFLLEILSATVASRNLFLRWKLKIRHDYVN 
>RPRC017352_Ir75l_Rprolixus 
MDSLLQMMMNVMNISLFLTIYLVHLPFCSASSMFVRDFFISRSINTIEIHACTTNDAIKLVKDLTNDGFQVILARHNR
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HEENYYRRNHYYKHGIYIDTNCKAGVDLIYMESSLNSFNSSFCWLLYHQNYKSIISTLNQLQLGMTSDVALAVPFDSI

YILLYDLYKVLAWQQLISQLIGRWSQSEGLINFALPRRTYNMGRTEIKAGIYFLEKVYHLENVVNELQDDRYNAEHDI

ANRFTYAISLHIADLYNFSINLVIEDKAWGTKQEDGHFDGLMGLLEREEVNLTITAMQFMSARLDVSDFIFPSHYFNF

PFIFKQPRALGTYRALSLQLQTPAWICVGCMLLISIFIYWIVQNVYLRANDPDGEATWSGAVIQVIGVVTLQGLSQEP

YRIAGRIACLFILLLALMISVYYNAATMNALLSPAPVSIRNLQQLISSNMPLFLMDIPYFNTRTTRERLLSKEVMHRI

LSQRQPDFIASLDEGLEIIRTRGAFLGEDFTLYTAIENRFQDSDKCDLSAISALPNVPAGSYIKKYSHLKEILFRGNL

RMKEHGLINRQGLHWFPKKPTCGSQQMLLLVDLKVVTIAVSIMICGIVVSITLIFLECFFARINNFYKNDGKIEVKQ 
>RPRC000846_Ir106_Rhodniusprolixus 
MSNLCTLVMIYLSLSVSKGSDDLYKAMDDVADVHEDRIASLEKIFSYTLSGFLCMQVIIDGAPFSAALLKDIHQTNTL

RPIIVSDTGTMEMRCKAFVVISQNIYKVPELIDGLPLYAENRLVIFVKSHRYLVTQFAMKKAHIFGNIDVFIVTPDNY

TVGFRMGQTLRKFNLIEDLSGEWTDQENQMDFHGRTIKVLTYNCSMFSKIGPPDSEGKPSFEAGAEMIIFKEIAARLN

LTYKIYTPKSYVNKLVNPLFPVDKWYEKTLEDPGDNGTDLAFCCLLNSFKRRKSELTMSESLMLLCFRFLVPRPRPIQ

TEWYGIFKPFANDLWFTIAISIGLTTFVLQRVTILSSRILETQGISRYYGLGGSFLQLVSILVLSSIPSSTEHQGPSR

YLLTCWALFTVIITTSFSSSLSSNLATQLYSPKLDNIDDFIREQYAWIYVKKPDTEEMFNVANKDHARWSVRAKYAKN

FDSYNALLRKGKYILWGAQVENGFVLPLEQLIDKKILRKFEASSECFIEYFSGFAFKVGSSFLGPFNNLIQKYKESGL

ISKVLIDLNKKRYKKYRYVRRVFHFTKAKLSGPQGIPLNQLIGIFEIWAAGTFLAIVVFILEYFQKFKL 
>RPRC17347_Ir75c_Rhodniusprolixus 
MNYLFLFLFTALLSLHLVHSLPGSLIINFFDQTHIDSITIISCVSLGRKLSALREITAGGLQVSFSWKTIDPTPKQRR

GAVLDLDCPKINTIIAEINKEKIFNTHTEWLVINRINSKSSYSKKGNLYLSEGVKAISASYALPGSCVRFVQLILDTG

EAYYFDMYRVSMLRPMKFQLDWAGPYESSLPNEMTQCAERNRSNLEGIFLKGGSSVVHKELIENFDKIHRDDVPEVDF

WAMVHYPIAKLIAEQLNSVLEMVLMDDYGYLTNGSFDGLMGLLQRDEVDFAATGLIIRHSRFIAVQFTAETFELKTAV

ISKQPPLSSASNIFLLPFSQLVWIACCLLSLMVTAILILEYTLSKHMPEQPYSQKYTTMADLITMVLSTICQQGTELA

PVSLSARITVFLFSLFAFFCFTSYSANIVALLQSSAPILKNLNDITNSPLGVKVQNLTYNRFNFRSAVAEDVINLYKK

KVKPQGEKAYCEPIDGMKLMRTGKFAFSVETNHAYKIISDTFEEHEKCGLSEIRIFFIPKLAVGVVRRSGYREQITRK

VTWQREIGLLSRIKSVWLPQKPHCESGTSTFISVTIEDFIPALLVFAYGAVAAFSILAMENVHYFRIKYFSNAIATDI

KKIQLNPEVMIIRGKHKGK 
>RPRC000314_Ir75k_Rprolixus 
MNIVWSILILCTIFMVSFTISSPISALITDFFKLKHVGILYLQTCDTYNATQFMKFLSDEFIFSMNINSPRSLANIVQ

KSDQRIGIFLDLFCEESIQFLKLATSLHLFTITYEWLILLKSESDFSLLENTGIGMSSEVTTVISSQSILYDLHRPDV

SSLLIKTPVGRWSDLYGLDYNRTPRVLDLEGETIIGSMFFIQDVYDHKNISQQMQDWSFNKNDDVVNRFSYVLHIHIA

DIYNFKLELLVTDGWGAQKPDGHYSGIIGHLETRASNVSVAPLLILPHRAAIADVLTPMSDYWKPFVFKQPRALGTYR

ALFLPFEPATWVTVAFILFFAALICYKFSINENHRPTFSENIILFIGIIAQQGLTRDPKTIGERLMCFTMLIMGAMVV

LYYNAATMSALLSSTPPKINKLDQLVDSNVPLTLMDAPYYNNKEVRNRLLDKNVRDKVDKYSKKTYGLEEGLQIILKG

GAFSAEYFAIFEGIDKKFKDSQKCDLTYIPAYKPLYVSSYFPKKSHIKELYNRGFLRLMEHGLLRREKEKWIVNKPKC

AGKEQFLFVSLEAITIALATLGLGVTISIVVLIFEIYAYSKSKKLLNVKRRKNLHTESSLSLILPVIN 
>RPRC017345_Ir75o_Rprolixus 
MKFIFSFDFILIFTYLFLKFNHFGNCHGIPVETIKSFFSFKNVGAANIFPCTNRDGVDFLLQMSIRSDKNSLLTGVKL

AQYQKLDFYNIFKSEKHPLGTFIDLRCESTKYVFNKASMELMINMSHVFLLYSQNYDEIMDYLQNTSIAFDSDVSVMT

RGRIYDLYRIQNDMALIVNEIGSWARSSTTLRTPPIRDNLQGSFIKASMVLTRLEVNGTCAEQQLLDNTFKPQLDVLS

RNIYANNKHIESIYNFSYLINITNDWGYLQKDGHFGKGSMFDALEEKTVEVGLTLSRFFKERYIVSFFLPASSKYRTC

FIFKHPSTLASYSAFAMPFTLPSWMCTFATIMLSGLCLRMIRNFNIKDKPPNEKSFSASVLVVLGIFCQQGFYPDSFR

APVRILCVIMEVTSVMVYSYYGAEVVGFLLSPSPKFLNTVDKLIESPLKMYSENISYHRSYFTGNVSEKITRAYEKAI

KGPTIEQDKFINLEKGLEEVRKGTMALYGQDTNMYTVIGKTFSNPEKCSLFEIEMIRLLGSPVIRKKSPFKELMFRGT

MRVLESGLQYRETRKWYAQRPECIGQQESNAVTLEATLLAQVLYASGLIIAIVLFFMEKQHYFLNKNKAKLKRPRIMV

TPSVVGIGNIH 
>RPRC017355_Ir75h_Rprolixus 
MKVKDFLFAIISVVYWLDSFGTGLPSSIPHIISKHFLEIQGFQLYVCEKRDATKIMRAFYNKPRLLSSKLLTTANSTR

DTQLHFMQPPVLGIFVDLSCEKGIRFLNESSTKFNASYNWLFWTTNYNYLLTLLRPTRVRTDSNVTIALSGAGDTIRL

LDLFRMHISLPFTVTEVELWYSNGTYIHLKDPPERKNFQRAVIPATLLLTSMDYDLNNSIDPLLDQAYMTGVDGAQRY

GMSTFLTIADVFNITYSYTMAKSWGYPQKDGSWNGMMKHLDSGISEVGFGPAQLNFGRAPIIDYLMTFYLFKCTFTFK

QPKLFGSYKALIVPINNNAWICIFIVVILGAIILRTMTVHDKSEYTNDNWSGSTFLVLAALSIQGMPDNPDKNPTRLF

YFFFLFFTYFIFLYYGISILNGLLLPAPNAIQNMDQLLESDIRIGIQDLPYFHFELENWNDTWTVGVRKKLQALKPPH

KTFYGTVEGLQEIKKGHFALYNFAGQFYDRVPEVLTNAEIASLTEIEKFRPRHTGALVMDNCPYKEIFKRKLLFMREV

GIIDRERTYWMPRKPYANWELDALSIGIKPLSLAYGIIIMGAFIAIVFWLAEMLICKRRKSRNNLLTRPRIAFT 
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>RPRC002124_Ir75f_Rprolixus 
MWKLVFLTLLLNQLMPLAKSENILPSMVKIIKMHFREREGTNLFFCQKIDALMMLKNIVNAARSYNVNHLRKDNMTKR

LQITFMTPQIMGIFLDLTCSEGQYFLKENSDFFNASFRWLLYTIKPAETAELLQPTRFMTDSDVTLASPNGSDIILQD

VYRMFKTLPIISTDIQRWSEEGTVTQLADPPPRVDFQGVTLTASLLMVDTVINKSEEIPLLYDPSLSDDGKSWYGLTL

FTHMAEYYNYTYRFIFSDVWGYPLKNGSWSGMVGQVKRHEADMGLSAAHFSVARTKVIDFVGIIDITRVCFAFLQPKL

FGSYKALILPLDVTVWACLLVTAVAGVVVFRIVANYDDTSQQNDSWSGSFLLVLAAISQQGIPDSTDKLPTRIIYLSL

LGVSFLAAVYYNTAILNGLLLPAPNAIQNMDQLLASDMKIATSDTKYLLYDMTHNDTLTVKLRKKMEKSKLPNGGILT

VSGGVDLVKKGGLALYILTRESYQEINYKFTAAEICSLTEIEKYRPLPTGGIVQNNSPFKEIFNRKFTLMRETGIMSR

GKLLWNPRKPECDWKQDALVIGAEPLSMAYAVLSLGTIVAIVLVFIEVHTFRKQKKLLRRNHSSKFFMHRQPH 
>RPRC0000247_Ir75m_Rprolixus 
MLVVQYFLILLLLICSTPLTFCVEVKIIRNYFKFQSIYVVTAYVCNRKDALFLFQNLSIEKFRLKVHATNWNNNLDFK

ARPFPQGIFIDLTCDVNQKFIINEYKPMSTGFKWFAWLGNESFNCLGGSFIGADTDMVVATEAGMLYEAYRISLAHPA

TVNLIGNWTSSGEFTIGPRPFRDLSGATLRGAVFFYHLKVDKTNYSDVILNKMIEPDLDVFQRFHYALEEDLRFIYKY

NLQPVFTNATGIHLPNGKFTGEIGDIAYNKSDIGLSPVRYLAMRAKYLSYLPDLQVFRIIFGFMNPKTVGTYKALLLP

LSEGVWATLAGITVATVLCYHFIQRYSMNRRDDYDISAGVVYAIGLVAQQGLVGHSVTISFRIMSVLSLLLALLLSNY

YNASIMYGLLSEAPTKIKTLDQLIDSHLDLGLINLPYLTLKENKDIYLSKKLQKKIYNTKNSVLDLQPGLQRVRTSSF

AFAVEDGLFRIEANNMFTNREKCDLKELELTRFPISLALQKNSSYVELFTRGLLWIRETGISKRLTDHWYPKPAFCLA

TTEFVHVPLEAVAVALLIFIAGVSLSIFILLGELILIKPQQNNKVSDVVIVN 
>RPRC000469_Ir76b_Rprolixus 
MARSSLINFLLIGLCSNYKSDYLKNTTEVDFSCKLKESHEIDKDVLRGKTLNVLTLDAMPLNGAKIQAKNVYEGFGIT

FEILRTLQQKYGFTYNLTKLIPPVIGDSKNGALGKLVSREVDMVAAFLPITRNSHEFVKWGIDLWHTSYFVLMQRPLD

SSSNSGLLAPFDMHVWILILVSLISVGPIMYWIMWLRVKLCQDDDAQLYSLSACVWFVYGALMKQGSTLNPMSDSTRM

LFATWWLFILILTAFYTANLTAFLTLSLAKLPINDISDVAKSSNKWFSSDGGAIYYAVKDNDGDLNILTKSIDNGRGL

FVDVSREATVTSRLSDGWLYLDDWYTLTRLMFNDYKKKRLYDNPNMESESCTYVLTEKHVLERPLAFAYQMDSVLPEL

FDKVVRRFIESGIIKHLITLDLPDAVICPLNLGSKDRRLRNSDLFTTYMVVMTGFVAGLSVFLGEILWRLTRGPLIAD

ALQPELLTAMQQNGQNYFTIDKKFMPLRTPSSMILHYG 
>RPRC000105_Ir75d_Rprolixus 
MSEIKFNKSNLLEPLLDKSYKYGIDGICRYGLAVFLHLSDMCNFTYSFTLNNKWGVQLNNGTWNGMIGQLQLRQTEVG

LAPYKYDVQATKAIDYVTTINTFRSCFTFLQTKMFGTNKALIRPLDYSVWACLLIITIAAVLMFRLVASYEGDTMYND

NLGGSVLIVIAAFTQQGLPDSDEKASTRLIYLSLLIISFFTVTYYNTAILNGLLLKAPNAIHNIEQLLESELEMGLLD

RPLLREALRKNNTITKEVRKKLMLGEPSEHVYSSIVESVHRIKNGQFALFTKDEEVYAELLNQLSDAEVCTLSEVQVS

NPFHVGALAVDDSPYKEIFSRKFTLMKERGVLDRQQQYWREQKPECHWRQDPLIVSTGPLALAFLILIVGMAATPFVL

MLEMSIHKINRIKSIAPVKPFGKTD 
>RPRC008446_Ir93a_Rprolixus 
MAVPYSIALYGIRNEFVSERKANDTLLILVDPFFMYPKFRYFENKLKEIVNSRIHKFLDDGSLSVIYNGRDLKSKEDL

TAIFSITSCEEMWNLYSNFTGNGIIFITITEPDCPRLPQHVGTTLPVYERGSEISQLILDLRSKEKLDWQSVTIVHDN

SISDKLVEKITLAVTKSLPITNSTCAISLYKIESSKNDVDVKRNKEIFNTISSLPSLEINRNFLILAEVDIIPVVYES

AKSVGLVDPTSKWLFIGMKTDFSNHNNINKFIHIVGDGENVAFIYNSTDDTGLCLNNLLCHAEELVGNLAVALDYSIE

EEIRLSEQVSDEEWEVIKPTKQERREAILNFMKNKQDDIGTCDNCTLWYFKSSESWGMDYFHKGNASLLEVGYWAPKP

GPVLVDELFPNIVHGFRGRSIPIATFHYPPWQVIKYDDVGKPTEYKGLVFEIINELSNSLNFTYDVIIISNRTVLKSI

TNSLKIDEKLGEVSLDGRIETSAWKQALKLLENKRVLIAAAAFTVTEDRKKEVNFTYSISIEAYAFLVSRPKELSRAL

LFILPFSSDTWLCIIGAILLMTPLLCFVHRISPFYDHYSHRGKGGFTKMMNCFWYLYGALLQQGGGIMPEADSGRLVI

GTWWLVVLVVVTTYSGNLVAFLTFPKMDKIISNVDQLMERRESLSWGMPEISTLHSILKSTDNSKLNALSDGAKLHSK

LTPEIISDIQNGKHIYIDRKTILAFVMKQEFIRTNRCDFSLGEEEFLEEHLAMALPVHTPYLKIFNSRIYEMHKVGLI

QKWLVDYLPKRDKCWDAKLSGESNTHTVNMDDMQGSFFLLFLGVSLGIMLIIAEYLYHKWKTTQEKHVIQPYVS 
>RPRC000379_Ir103_Rprolixus 
MIACLAEPLTLTSLNANYSLINQDNLANIFAYAFERHYCAQISFEQSEYASFLMKLIHETRTSPTIAIGDQNEKLSCP

YHIIFTLTLKALPYLLSKTKIADRAKLLCLVATASFKDFQLFIKEEAVKYFGQSSGSLVVLTNPDIVYRYSLISNRFI

KENIGNPKWMSDVVRFEDLNGLELTVSTFNCSIFSQIGPLDSNGHPKWIYGVEIDFLHLLSNRLNFTYRIVIPTDEDK

RGFINEQGMWSGGLLKLVGEKQVDLAFCGILLTDYLKMSSIEFAPPITKICHKFLVPRPVLLTNQVFGIFKPFRTHLW

AFITATTLFMALCFRWIADISREIPTIVSRQNSVYRKYPKSLFIVWAILFGNFPKSLVTKGPLRHIVTWWALFCMLMS

ACFASSLISHLTTPTYSEKMDTLKELVEQEYFWTTNTMLDFRGIFNLEDQWQREWIKKFFLSSADEENQLIKQKAKMA

VFGGQLDDAFYVYDDICPSCLRAYEVSSQCISSHTTGFILPNGSPYKNIFTHFVRIFQERGLFIKKFRDISDKEALKK

QYIREVVVPKKRTIVWRQQLELDNIIGIFYAFALGILVSVLVFLLEWTI 
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>RPRC001826_Ir21a_Rprolixus 
MMNIKIFITIFFLSTSLVMSEARGGRENVTIASAAQYLFNRNVIVRRTCTSEYGVPYLVPLLSEIVQTYMSTNVVVLL

YDEYFYFSSSFQLILDNLLKMSISLRHGKLDTSLATPRAPPGFMQVNNNERLAFIVFSKDIDVSGEAVVGNVLSDTKV

VLISQSSSYQVNQYLSSKSARRIVNLLVIVDMTLKVDLYAQRKRNKIGECDIMLYTHKMYADALGNSHPMIITAWRRD

SFTRTNITLFPDKFKGGLNGLHLIVSASNKPPFVFRKRCPDVSEPSQLTTETGLEVRLIKLLGKIMNFTVEFKEPSFE

ANDGEDTADVVLNELLEGRVQVALGGMYMTSSRYQLFSFIFPHIQDCASFISLTSTALPKYRAIMGPFLWDVWLALTI

VYLLAIVPISFSVWHTFTPITNDFKELENMFWYVFGTFTNCFSFSGTNSWSRGDKTATRFFIGTYWVFTIIITACYTG

SIIAFITLPVFPEVIDTTRQFVEEKYKLSTIRNGIWHSLVNESSDPVALQLLPDIDLVSDYIEGLRNVSESVKRHRKS

VFLGSKHLLEYVVRTNYTPEDTSKRLLFHISKECFVPLMVSLAFPPGSYFIEHMNVALENLIQAGFLAKIIREVDWII

YRSSTGNLLQERSTGLRTPPEDRELTLDDTQGMFLLLGAGFAIAVAALTGEIVACVWKETRAPPEFGKPTLGERILER

IYKWAYKCKGCLLSPIEVQERLSRLFLDRRESTENRNLSELFGSEVDREMNNDRIYNNRIEIMSTIHLQAPRTEQPIR

LRSF 
>RPRC000489_Ir41b_Rprolixus 
MGQVIYVFIMLTNALISIKVAAYFILPNKEEDNCKNMEILTKQVITTYYLSHKCIALITTKEMFQDFNTDLGTSFMQI

TPQEKCDQGLVDIIAEGFKQNCDGYIVQVEDPLCFLKIWHTSLQMTFHRLNPKFFFLPDCKNKRNHAMEILSAQESDI

TVNIVVAEIDFNDTNKSKFGLNHHEDWPITLWTNDFSKLASSPRRTKIFVDSWHPIKGFRFNNNIFYDKILNLEGRAM

RVATFTYSPYTIVGFIEGIEMRVVLLFCRLYNCTIQIVYDDALWGTIQGNGSGDGILGMVYKDEADVGFGAIYLWIDP

ASYLDYSATWLYAAVTLLVPKPVPLSGWRVPFLPFDLFMWSAIFLSLAISSIFIYSASWISSRRNHNANGRELEGIKD

ITLMVLGMYVQQPPSKNLEDNHVSINQIVTSVAISCVLLTSCYSAGLSSHLTVPQFTKPIDTFDELSTSGLYWLAIHE

AFVYSLLPVEDEKVQTVAKHFKKLPEKRLLAEAPKQKYGLALERLPAGHFAEQSHFTDEVISNSHVMKENLFGSLLIF

ALRKGSPFTYRLNKLVNILLSSGIMYYWEGAVSRKFLNTRKQMALMEARNAHSETGPIILKLSHVQGAFIIYGIGLLL

AICTIAVEIFLFKKYNTPITIRIYPYTY 
>RPRC000538_Ir105_Rprolixus 
MLRFISCFYFLLIFVCVNSSELFLNSLADITHNTNIKLILLNKELWRPFVYSFHGSNCIQVTDDNSIFANIILKTLHN

VHQSPALFTANIQEVQNRCHSHLVLAKKLDKLPSLLVQIPRWAADRILCLIYKTTDNEFHRFLKELLVAHLTVRGCVY

CLLPLVFAKSVGTYLSKGHILLSSYLPKYDGIYKFSGREIVVSTTNFSIYTRIWPSNDSSRPAELGGIELNLFQDMTK

RMNLTYKLRLSMEGIGVKENGRWKTGILGDIAEQRADVAIRGLWVSMDKVNSGIVMSSSFRAIKLMFLVPRPKRLMGH

WYGVFELFQKYLWSVIAITLIVYTLILYATWKLTKSNIRGKDMKSLERAFFQLYGMLVLGSWPKVNPLQTSQRHLFMW

WAIFALLISTSFSSSLVSKLTAPTYSRSVNTIEDFLQEGLTWTLRKPFSFYIVFNNNDDTHKRWLSQIEYINCTEEFN

QILQKDDKQVILGYEINDSFHLFDDAIQEDLLEKYVTTNERLIEFFIAFALREGSIFNQAINRYIRYFVESGLVQHIT

DLEIRHKAIFKQSVYKLRKPERIIEQQDFKSLTLEELKGIFTILIIGYSVAFLIVLFERLHKSKVIHTSI 
>RPRC017356_Ir75g_Rprolixus 
MSEIKFNKSNLLEPLLDKSYKYGIDGICRYGLAVFLHLSDMCNFTYSFALNNKWGVQLNNGTWNGMIGQLQHRQTEMG

LAPYKYDVQATKAIDYVTSINTFRSCFTFLQTKMFGTNKALIRPLDYSVWACLLIITIAAVLMFRLVASYEGDTMYND

NLGGSVLIVIAAFTQQGLPDSDEKASTRLIYLSLLIISFFTVTYYNTAILNGLLLQTPNAINNIEQLLESELEFGLLD

RPLLREALRKNDTVTKEVRKKLMLGEPSEHVYSSIVESVHRIKNGQFALFTKDEEVYAELLNQLSDAEVCTLSEVQVS

NPYHVGALAVDDSPYKEIFSRKFTLMKERGVLDRQHQYWREQKPECHWRQDPLIVSTGPLALAFLILIVGMAAAPFVL

MLEMSIHKINRNKSIVPVKLFEKID 
>RPRC000191_Ir41a_Rprolixus 
MNNMPKLIFSFTILSYVIGSISVKVATCFILPNEEDNNCKNIEILTKQVLSTYYLSHKCTVLITMMEMFHEFNTDLGT

SFIQIAPQEKCDYGLANKIAEGFKQNCDSYIVQVDDPLCFLKIWHISLQMTFHRHNPIFFFLPDCKNRRNHAMEILSA

PESDITVNIIVVELEFNDNNKFKLNHSEDWPVTLWTNDFSKLAGSPERTKIFVDSWHPIKGFRFNNNLFYDKILNLKG

RVLRVAAFTYPPYTIVEKNTIDGIEMRIAFLFCRLYNCTIETVYDDGLWGTILGNGSGDGILGMVYKNKADIGFGGIY

LWLEPAYYLDYSDTWLYAAATLLVPKPVPLGGWRVPFLPFDLAMWTAVFLSLAISSFCISFASWLINRKRYNVDVYKL

LGINDTILMILGMSVLQPPSRQLSDNHVSINQMVTSVAIMCLLLTSCYSAGLSSYLTVPQFTNPIDTFDELSASGLYW

LAIHEAWVYSLQQVEDEKVQAVVKHFRKLSEERLLSEAPKGKYGLAVERLPAGHFAEQSHLTDDVISNSHIMKENLFG

SLLTTALRKGSPFTYHLNKLMNVLLNSGIMYYWEGAVSRDFLNTRKQMALMEARNARSKTEPTNLQLSHVQGAFIIYG

IGVLLASCTIVIELYRSKKYKTSTKIRIHPYTF 
>RPRC000328_Ir68a_Rprolixus 
MLTHLARKLSKKVNCLTLITDSYYNFVFSNEMFHTFHGIPYFKVLVKDYEDLLAPNFQTLTVIQQSQLKGCNAYIILI

ANADQTARFLRFGDRHRVLDTRAMYIVIYDPRLFHRELYYLWKKVVNVIFIRKFQEVPRYEFSTVPFPASINSKFVPQ

RIDTWRGGKFQKDKELFTDKTYNLKYNTLRIAVFDHMPSVVRIATPHSDENSQLANSPAKFGGLEVQILQSLSKAMNF

QTVLYEPMNADVEAWGRKQLNGTFSGILGEITTGKCDMALGNFLYTPYNLKLIDLSRPYITQCFTFLTPESTTDNSWK

TLILPFKLYMWIAIILTLITCSFIFYGLAKFHTSLNQYPTQKQKADRAFWKDLLRLWKDGKSKNTMQIMSVNNLTNHG
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EENGPKGLYLFQKMEDSLMNAYSMMLLVSLPKMPTGWSLRTLTGWWWIYCLLVTVAYRASMTAILAHPAPKITIDTLE

ELATSSIGCGGWGEENKKFFTTSLDVAGQRVGKKFDVVYDADEAIMKVAEGGYAYYENIFYLLHAKVKQKLKLIETIV

KDLHIMGDCVINMPISLGLQKNSPLKPRVDVFLQRVIEAGLVKKWLGDVMVKTTAAEAPLNKAEIKALMSLKKFSGAL

VALLSGYVIGILVLIGEKIYWYYFIMRDPMYDKYSKTLNFGKIT 
>XP_026683431_1_GR1_Dcitri 
MPHHTSSAPRRHSPTPDDVILDDFQILSLEKDQKPMSWVTTNNKTGKLEGHGIAFEILNTLSAKYEFSYEIILPSRKT

LLDQDGSIMNILKTGEVDMVAAFVPVLNIKKNKMAWGIELGQSQYVVMMKRPHESATGSGLLAPFEIEVWFLILISLV

LIGPIMHAIMRVRRWLSGTQSELYPISACTWFVYGALMKQGSTLNPRTDSTRIMFASWWIFIMILTAFYTANLTAFLT

LSQFTLPIHSVEDIANPTNTWCAEAGGAVEYSIKVGRKGP 
>XP_026680610_1_GRionotropic_kainate3-like_Dcitri 
MFRPWFYFLLLSLFAQSALSLPPVIKIGGLFDSSPIDAVNEKVFMKAIERVNDEELLGETKLVGLTMRVPELMSFQVE

RSVCELIKKGCIAIFGPRSAMTTPIVESVCDTKEIPHIQTRWDHATPRGSCSVNLYPDANVLAHALVDVVRSAGWKHF

TIVYYDNDGLFRVKKLLEMYNNKGHTIIVRKLSDDGNFRPTLRRIKQQKQTFILIDVPTDILHEVLKQAQQIGLMSSE

QNFIINNLDMHTVDLEPFMYSGTNISGIRMVNTTSPNLLKAFDGFEDATPDTIALETVLIYDGVFLLAQSLLNIPMEP

EPVNVRERRADEKDEEEAKEDKGGEGEPAPDGEKSDASPAEETSSGDEEPPTCENDIAWPHGYTIINDIKLNTLPRGL

SGPIRFDHQGFRTSFQLELTRLTEEGIQGIAKWSPKERIKFYNEGPTGDFSNTTFRIVIALTPPYGMEKESAARLTGN

DRYEGYAVDLIHELSLLCKFNYTLEVQADSKGGSWDNKTQRWNGMIGKVLYGEADLAITDLTITRDRESVVDFTMPFM

NLGKTFVTTDALYESG 
>XP_026679576_11_GRionotropic_kainate2-like_Dcitri 
MHSAMESSRPSVFVKSNKEGVERVVKEKGKYAFFMESTGIEYEVEKNCDLMQVGGLLDSKGYGIAMPTNSPHRSTVSG

AVLRLQESGKLRDLKNKHWKEHNQTVKCEKDEDETDNPELGIDNVGGVFVVLIAGCGVSFLFSLLEFLWNVRKVAVEE

KLSPYEAFMLELKFAIRCYGTSKPVRRKASTPSLKSNSLANLDLFNNKMNMINYNSTR 
>XP_026688648_1_GRionotropic_NMDA2B-like_Dcitri 
MTTNQFAAMLFQWTVLLLLIEPNAICLQLAERNRSHITLGRKGSSIKLGSTDNKIYNTSSRYIRTTSTTETPTEPATR

PPRVTTSKQTLTTSTIVKLFFPPVKPVTTMFPVHSHRLHEKLHLGLVVPHTSFGKREYTKAYKSALDELKRSNKVKFN

FFKSHEISVHMAMNSLTPSPTAILKSICQEFLSVNVSAILYLMNYEKYGRSTASAQYFLQLAGYLGIPVIAWNADNSG

LERRASQSSLQLQLAPSLEHQTAAMLSILERYKWHQFSIVTSQIAGHDDFIQAVRERISYMTDRFKFTLINAVLFTKA

SDLEDLVHSESRVVLLYATREEAVRILSIANDLKITGENYIWVVTQSVIENLQTPSQFPVGMLGVHFDTSSASLVQGI

STAIKVYAYGVEDYMSDSSNANLSLNTQLSCDGVGESRWKTGDRFYRYLRNVSVEGDTGKPNVEFTADGVLKAAELKI

MNLRPNLGSQLKWEEIGVWKSWEKEGLDIKDIVWPGNSHTPPQGVPEKFHLKITFLEEAPYIQMSPPDPVTGKCNMNR

GVICRVAGDADMDKIDVAMAHHNESFYQCCSGFCIDLLGKFAEELGFTYELVRVEDGKWGTQENGKWNGLIADLVNRK

TDMALTSLVINSRRESVVDFTVPIMETGIAIVVAKRTGIISPTAFLEPFDTASWMLVGVVAIQASAFTIFFFEWLSPS

GFDMKTTALQPSHRFSLFRTYWLVWAVLFQAAVHIDTPKGFTAKFMTNMWAMFAVVFLAIYTANLAAFMITREEFHEF

TGVDDVRI 
>XP_017305182_1_GR1-like_Dcitri 
MLTHNQNTTTRRFELQAYVDVINTADAFKLSRLICNQFSRGVFSMLGAVSPDSFDTFHSYSNTFQMPFITPWFPEKVL

APSSGFLDYAISMRPDYHQAIIDTVKYYGWKNIIYMYDSHDGLLRLQQIYQSLKPGSDSFQVVTVRRIQNVSEAIDFL

HDLELLDRWGFKHIVLDCATDMAKAIVVSHVRKVTLGKRTYHYLLSGLAQSALMYDAVLVIVETFNKLLKRKPDLFKA

NVNRRGQMMNNGSRMDCNTSKGWVTPWEHGDKISKNLRKVEIEGLTGDIRFNNDSKRMNYTLHVVEMTVNSAMVKVEI

EGLTGDIRFNNDSKRMNYTLHVVEMTVNSAMVKGNDKYEGFCKDLADLLAQRLKISSENQGIEPILLFAEGSDYVSDQ

VYRAYLEEMICGSILDGSVQHIALVRQILDGVDRDLADQSDVLYGTVKDASTYHFFETATFDTYRKMYYFMQMHKDKV

FVSSETEGVNKVRSSHGKYAFLIESPRNDYENARQPCDTMKVGNNLDVKGFGVATPIGSPLKNMKFGGTVYFGNPPNN

AGELSRLQKKWWIDTSQCKSSKSQDTHSELALSNVAGVFYILGAGLLLAMAVALVEFCYNTHMEASNNKVPVSDVMKN

KARMTIGAREFDNGRVSQMYYASGNTLNPLEDQVHSNTHTQV 
>XP_008486318_1_GRU1-like_Dcitri 
MNFTPIITEPPDGNRYGWRSPDGNFTGMLGELINSRAEMGFNSIFIKNYHTTDITFTTAFDVDDVCLVVPKSDLKPEW

QGIFLAFDETTWLLIVFTYFVCVIVWYYIKSVIYDSFDHALLVLNVFQAFILAPLHQVPKYYSEKMIFLSILLFTLVI

SNSFQGSLVRLLTHPIYEPDINSLADLDESGLPIRSTANNLRETFETYDNGNAIYRNLFNKFVFTPDKSENILTRISY

RRDAAGIVRKNIATQAMKNYIKDDKVLLHIVPECPISYNLALMFKKQSLYIHVINDIILLLVQSGILNSYYITNTSSI

IHVYNQHKHHQIFTINNVYIAFIILMLGYTLALMVFLFEYCCVHISNRRCPMYCTTCNALETGDTKATNKDSLKSKDD

NLYLPFIL 
>XP_022200717_1_GRI_kainate1-like_Nlugens 
MSAKVAFVRPKKNGRAPVSSGLFHPADDKQEVALRYAVERINADRSILPRSRLLAQIEKIPPQDSFHASKRVCHLLRS

GVAVRSDSQSRAVNL 
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>XP_022200714_1_GRI_kainate2isoformX2_Nlugens 
MEIPHLETRWDYRLRRESCLVNLYPHPTTLSKAYVDLVQAWGWKSFTIIYENNEGLVRLQELLKAHGPSEYPITVRQL

GEGSDYRPLLKQIKNSAESHIVLDCSTDRIYNVLKQAQQIGMMSDYHSYLITSLDLHSVDLEEFKYGGTNITAFRLVD

PEKPELQRVVRDWINGEQKLGRKLDLITHSQYGRDNITFIKTETALMYDAVHLFAKALHDLDTSQRIDIKPLSCDALD

TWPHGYSLINYMKIVEMRGLTGVIKFDNQGFRSNFVLDIVELNKEGLSKIGTWNSSEGVNFTRTYGEVYTQIVESLQN

KTFIVTTILSSPYCMRKDSSEKLTGNAQFEGYSIDLIHEISRILGFNYTFRLVPDGRYGSFNRETKEWDGMIKELLEQ

RADLAIADLTITYDREQAVDFTMPFMNLGISILYRKPIKQPPNLFSFLSPLSLDVWIYMATAYLGVSVLLFILARFTP

YEWHNPHPCNPNPDHLENKFSLFNCLWFAIGSLMQQSCDFLPKFSPYEWDNPHPCNDEPDVLENQFSLLNSLWFTIGS

LMQQGSDIAPKAVSTRMVAGMWWFFTLIMISSYTANLAAFLTVERMDSPIESAEDLAKQTKIKYGALRGGSTAAFFRD

SNFSTYQRMWSFMESARPSVFTSSNVEGVERVTKGKGSYAFLMESTSIEYVIERNCDLTQVGGLLDSKGYGIAMPPNS

PYRTAISGAVLKLQEEGKLHILKTRWWKEKRGGGSCRDDTSKSSSAANELGLANVGGVFVVLMGGMGVACVIAVCEFV

WKSRKVAVEERESSLCSEMVTELKFAFCCGGTTRPAQKKPPPKSAMTGADQRFMPLGSYPQYGFITKEPLA 
>XP_022200713_1_GRI_kainate2isoformX1_Nlugens 
MEIPHLETRWDYRLRRESCLVNLYPHPTTLSKAYVDLVQAWGWKSFTIIYENNEGLVRLQELLKAHGPSEYPITVRQL

GEGSDYRPLLKQIKNSAESHIVLDCSTDRIYNVLKQAQQIGMMSDYHSYLITSLDLHSVDLEEFKYGGTNITAFRLVD

PEKPELQRVVRDWINGEQKLGRKLDLITHSQYGRDNITFIKTETALMYDAVHLFAKALHDLDTSQRIDIKPLSCDALD

TWPHGYSLINYMKIVEMRGLTGVIKFDNQGFRSNFVLDIVELNKEGLSKIGTWNSSEGVNFTRTYGEVYTQIVESLQN

KTFIVTTILSSPYCMRKDSSEKLTGNAQFEGYSIDLIHEISRILGFNYTFRLVPDGRYGSFNRETKEWDGMIKELLEQ

RADLAIADLTITYDREQAVDFTMPFMNLGISILYRKPIKQPPNLFSFLSPLSLDVWIYMATAYLGVSVLLFILARFSP

YEWDNPHPCNDEPDVLENQFSLLNSLWFTIGSLMQQGSDIAPKAVSTRMVAGMWWFFTLIMISSYTANLAAFLTVERM

DSPIESAEDLAKQTKIKYGALRGGSTAAFFRDSNFSTYQRMWSFMESARPSVFTSSNVEGVERVTKGKGSYAFLMEST

SIEYVIERNCDLTQVGGLLDSKGYGIAMPPNSPYRTAISGAVLKLQEEGKLHILKTRWWKEKRGGGSCRDDTSKSSSA

ANELGLANVGGVFVVLMGGMGVACVIAVCEFVWKSRKVAVEERVSSPLT 
>XP_022200313_1_GRI_kainate2-like_Nlugens 
MGEGVRLAVLDLPSAEELQRPGWLEAALRVHTYLAVAVDLDCPRAHALLSESSSLGLFNTSFYWLLLRDDASLHPEQV

IDSNLSLSLGLDTELTLAVNASSGRPRLYDVYQTAPPPWGRTFAPAMNLPGKPVNWNPRTWKLDGRTNLHGLVLNATI

VIQKYGNNGWRPSESEIIEYLTNYEHNYYDTMTKFCYAVFLYATQLFNFRARMFPTPSWGYKWNGTFDGMVSLLMNGT

ANVGITTAGIRTVRLPVIDFISSQTWLNAPKFILRHPRTARSTLNIFLHPLSPGVWFSIASIVVVTVAGTHFIGWVQV

KLSQLNVTDNTWSSCLILVVGAICQQGSSEVPKQMAGRIFFLSLLVFTFVVYQFYTCSIVSTLLTEPPKTIHQLSDIM

RTHMTIGVEDILTARDTLYRFQADPEIRKMYLTKIKPKKEDAFHTVEEGVALMKRGGFAFYVDPAAAYKLIEDTFSEQ

EKCDLTEVWMHEPDVHTLPIQKRSPYKKLFNFGMRLALEYGVVKRERRKWHSRRPECVLAKNHRSHVSIGLIEFRPAL

LLLAAGMMLAFFVLVHEIMHHRGAMRHARQRPRYRGHDERMDKAGRGRFAGGYTRSTRDDDAAGIVISGDYADERGRR

GFEGERGAMDTEYRGARRADADVLEARLGLAKMRRRSLLPAVDPNP 
>XP_022187223_1_GRI_kainate4-like_Nlugens 
MNDITHDEGRFGIKLGNGSWTGAIKELINGKSDVFYCGLWINLQRAEAIGFTSPLLQQEITFFVPLERGLQWSWISLF

LPFTATVWVIAFTVFFLLTFVLYVAAHITKYCPSLQRISFLPTPHNSKGLVRFNLRSI 
>XP_022187829_1_IR25a_Nlugens 
MFNKPSMCKQLSIGASLVLDFTWTGWRRGRELCENIGVPYLKAAKPVFPLLRLVDDTLTSLRNATDSILIFENDLQLQ

QSLYYLVEFSRLRVYAVNGLNASWVKTISSMLPIPSNLVVIAQTNHINSIFKQAMRAKLIQMDDRWNLVFTDFNYERF

HRGILSVATTLYTMKKKACCPLAQLGENCVCPDTTEVESAFLNLLPKLIVDIFEKLTNSLIYTGPVIADCQNIKTNAT

NPLWTAFYKYISKVSSENGVGYARKMMELYPRLEFQVVMTTSRQGYLPEVPTADSKLATWDTEFGLQTAPGLIVNPVK

RFFRIGVAESIPWMFPVINPKTGSKLLDDEGKEVWEGYCLDFIQRLAKEMNFDFELVKADSFGERAPDGTWDGLVGDL

SRGKTDIVVASLTMTSEREEVVDFVAPYFEQAGFTIVIRKPVRKTSLFKFMTVLRLEVWLSILGSLILTGIMIWLLDK

YSPYSAQNNKKLYPYPCRHFTLKESFWFALTSFTPQGGGEAPKALSGRTLVAAYWLFVVLMLATFTANLAAFLTVERM

QSPVQNLDQLARQSRINYTVTLSQDAHKYFQNMKNAEDTLYRMWKEITLDSSTVQTQYRVWDYPIKEQYGHILQAIER

TGPVPNSTVGIQKVLESEQGEFALIHDSSELRYRITQNCNLTEIGDIFAEQPFAIAVQQGSQLNEEISRRILDLQKDR

YFESLSAKYWNSSNRGACHNIDDNEGITLESLGGVFIATLCGLALAMVTLCGEVIYHRRKQGQGQTNSSINPENLKGI

HFGILTKKEFGTTAIMREKSQIINPSVTYISVFPRSQLY 
>XP_022203339_1_IR21a-like_Nlugens 
MLVEEGAILDHCNSTSGTLPVVSLMNHIADKYLNDCFTTVLYDDYFYKSHRFNVIIEQLLKTYPYPSVHGRLLITGRS

MKVKGDIIKKRREQKCNNFVLLTKELEMVSDVLGKQPESRIIIVPLTSLWQLSSFLTSPISQNLVNMLILFDPSLTVE

GLEARNNSKDITIYTHLLFTDSMGATVPKVMTVWRCDRLTQPKLNLFPNKFQSGFNGYRFRLSGAQQPPFVFRKKNQQ

SKSNADERITTWDGYEVRLLQLVSEALNFTFKIEEPADSGNASDRRVIKEVRNLRADIAIAGIPATADRMNEFSFSTV

HSYDCANFITLTSTALPKYRAILGPFRLEVWICLILIYLFAIIPISFSARHTLKHLLEDPWEIENMFWYVFGTFTNCF
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TFIGRGSWTSGKHNATRLFVGTYWVFTIIITAAYTGCIIAFITLPAYPPVLDTAQQLLKANYRIGILNGSGWQAAFEN

SSDKVTDRLLKKADFVPNLALGLKNVSKAVYWKPYAFLGSKEEMKFMINTNYTPSSRHKKSLFHLSKECFVPLMVSAV

FSKDAIYKHPLDVTIMRVIQSGLFMKLSRDVEWDQYRASTGKLMQVSSSNLKLGAPEDRQLTLDDTQGMFLLLGAGVL

LAFVSFFTECAVAVRRRCKAWLHQRALDDVSTSRNVSVVLDAQTESISDYLGILHSENRCSQIDDSAPLSKHPISLSL

MSLEESISPHGSARRFSL 
>XP_022197172_1_IR40a_Nlugens 
MTTIHKLEDDDKKSKLQVDIKKHMTSHKRVVYLIIGRKKTLENVMNMIKKEDLIQRNILYIFLWNKFPPSRNFSAAII

EAVQVCVFVKTRAGNFNFYYNRKFPNGKGKLELVNWWSQRDKLFVHPLLPQTEDVYRDFHKRRFKIPVVNKPPWYFVS

YSDNNVIQSVRGRDKKLLDLISQKLNFKLVHFDPPDHSQGSAIVNGSMQGVLGTIWKREVEMFIGDLTVTYERSQAVD

FTFPTLVDNEVFLTHAPGYLSEAVALIRPFHWKVWPPVIVTFLVSGPILFFFMRNSHARKRKERIVKKDKGKLLCDCI

WLTSAIFLKQSCLVRTNSTQVRFVVLTLYLGATYVIGDMYSANLTSMLARPARETPISSLEQLAGAMEKKGIQLLAEL

HSASHGNLENGTGLYRRIWNTMKRQPKYLITTAERGIELVKDNKHFALIGGRETFYYNTRRYAGILAKITEDEYQKLI

EDKNANDNKKVETVAEGRKAKEEEQDGSQPRAMSMDTLSGAFLVLFIGYCASALLLLMEIAYFKSKRKKIQSIVERGR

NGRANSRAMIHTKYNYCD 
>XP_022190951_1_IR21a-like_Nlugens 
MKVKGDIIKKRREQKCNNFVLLTKELEMVSDVLGKQPESRIIIVPLTSLWQLSSFLTSPISQNLVNMLILFDPSLTVE

GLEARNNSKDITIYTHLLFTDSMGATVPKVMTVWRCDRLTQPKLNLFPNKFQSGFNGYRFRLSGAQQPPFVFRKKNQQ

SKSNADERITTWDGYEVRLLQLVSEALNFTFKIEEPADSGNASDRRVIKEVRNLRADIAIAGIPATADRMNEFSFSTV

HSYDCANFITLTSTALPKYRAILGPFRLEVWICLILIYLFAIIPISFSARHTLKHLLEDPWEIENMFWYVFGTFTNCF

TFIGRGSWTSGKHNATRLFVGTYWVFTIIITAAYTGCIIAFITLPAYPPVLDTAQQLLKANYRIGILNGSGWQAAFEN

SSDKVTDRLLKKADFVPNLALGLKNVSKAVYWKPYAFLGSKEEMKFMINTNYTPSSRHKKSLFHLSKECFVPLMVSAV

FSKDAIYKHPLDVTIMRVIQSGLFMKLSRDVEWDQYRASTGKLMQVSSSNLKLGAPEDRQLTLDDTQGMFLLLGAGVL

LAFVSFFTECAVAVRRRCKAWLHQRALDDVSTSRNVSVVLDAQTESISDYLGILHSENRSSQIDDSAPLSKHPISLSL

MSLEESVTPHGSARRFSL 
>XP_008180387_1_GRIkainate2_Apisum 
MQSAATAVVVLFLLSGFADCAAEDVERITIVGLFPSEDSVEQMAFELAIHKVNLDPTLSNDVKLEGRVEIVDIDDGYQ

TSKIVCESLESGVGAIFGPAGYESSVIVQSICDSMEIPHIETHWKMNLRQQPNYYINVYPDPVVLSRGYTAIVRDMDW

TSFTLLYQRDEGLARLQHLIQDYSGLTKLSDTELSAITIIKLSENYDYRPMLKEVKKSLESHIVLDCDTDIILTVLGQ

AEDVGLMDDYHSFIITSLDAHTIDYGHLQFKRTNITAVKLIDPSSPTVTNIMADLEFVQQRMNLNMEVFRAETITVNA

LLMFDAVNVYAKALRGIGGTKAIKAEPNSCANRSITGWSSGFSLINFMRVVETDGLTGKLRFDQDSGYRNYFTLEMVE

LTNTGFKKIGVWDPQKEMSYTRTRNQMLDDLVNANMNKTFIVASKITEPYMMLKEDHKNRVGNDKYEGYVVDLIHMIS

EEINITYEFKLRNDGNGKKDKKTGKWDGLIGEVHELRADLAVCDLTITHDRRTAVDFTTPFMNLGISILFSKPKEPET

NLFSFTQPLSFHVWVYTATAYLGLSIILYILARITPNEWQNPHPCASEPEELENSLSLINCLWFSLGSILCQGSEVLP

RAFSTRVCASMWWFFALIVTQSYTANWTAFLTSSRKESAIKRVEDLDKQSTIKYGCVRGQSTAGFFENSDVNLYQKMY

SVMETYGDTVMMYDNKQGVDRVKKEREAYAFFMESSTIEYEVQRNCDLTEVGTWLDNKAYGIAMPFNAPHRTAVSMAL

LKLSESGKLMELKDKWWSVSEDKMCPIPKKDSAELDVNEVGGMFVILILGCMLGFLFSLLEFLWNIRKVAVAEKLSPW

EAFKLELKFVLKCHHSTKPVRHTTYSDEPSSED 
>XP_029346616_1_GRIkainate5-like_Apisum 
MRELKDKWWKVQGDNKCEEEDESDELGFTKIGGVFVVLVLGCLIAFMFSILEFLWNIRKVAIEEEITPKEALILEWKF

AMKCDGGVKPLRRRHHIDTGTNNSDTS 
>XP_029345828_1_GRIkainate1_Apisum 
MFVSYDFVVIICLCNVVAQENDNIPLSIVGFFDKENSIEQQTFELSIQKVNIDPKFANVYLKAEIKIIDSTDTYMTGL

KVCETMESGIGAVFGPSHLESSNIVQSLCETMEVPRIDTSWENTPVENFNFYFNPHPEPTLLAKGYTAIVHDMDWKSF

TLLYQRPECLQRLQDLIQDYSGRTKPNDKQAAAISIIQLPEGNNFRPILKDIKKSLEGHIVLDCDADLILTVFKQAKE

VNLLDDYHSFIITSLDAHTVDFSSIVQNLRTNITTVRLIDPLSPFVENIVRDLNFVQQRMNLNMEPLKADKLTVNAIL

IYDAVNVYAKALKGLGMTNKIITEPLQCTDSPFIPWSNGFKLINFMRVIETEGLTGLLRFDNKTGHRSYFTLEMVELV

DTGFKKIGLWDPERGMTYTRTSLEMLRDLYAGSKNKTFIVSTKIVSKNDCLTYSQRADLGVCDLTITHERRSAVDFTM

PFMNLGISILFSKPEEPQTNLFSFTQPLSFQVWIFTATAYLGLSLVLFFLARITPNEWQNPHPCNPHPVELENSLSLL

NCLWFSMGSILCQGSDILPRAFPTRLCAAMWWFFALIMTQSYTANWTAFLTSNRMETTIKNVDDLDKKGGTDGIKYGC

VTDQSTASFFQNSDVNLYQKMWSVMELNGDSVMVSDNKQGVDRVKKERNHYAFFMESSSIEYEVQRNCDLTEVGYWLD

NKAYGIAMPFNAPHRTLVNMAVLKLSESGALMNLKNRWWSVSDDKRCKDLKKDSAELDVNEVGGMFVILILGCLIAFL

FSILEFLWNIRKVAVEEKLTLWEAFMVELKFVLKCHGTSKPVRHVEDSSSDVTTK 
>XP_029346343_1_GRIkainate2_Apisum 
MCDALDLPHIEARLDLEMDPKRFSINLYPKQSLLNKAYSDVISFLNWTKMAIIYEHDYDLFRMKDFMKTVPDRKTVEV
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YLRHATPETYRSVLNEIKNMEIYNMLVDTKSEHVDHFLRGILQLQMNDYKFHYLFTSFDMEMFDLEDFKYNFVNLTTF

RMVDIEDVGVREVLKHMEQYSTEKNQSINKFMLTQCEPALMYDSVQVLAVGLGALQQSHTLHYPNISCKDEVPWSNGS

SLRNFINSVEIKGLTGPIQFKNGQRTDFKLDLMKLKQHALAKVGEWTPGLGVNITDMSAFHDTAPYNITLVVVTIVEF

PYVMMHLQKNYTGNARFYGFCVDLLEIIAKQVGFDYILDLVPDNKYGAQDPVTLEWNGIVEQLIKHKADLAVGSMTIN

YVRESVIDFTKPFMNLGISILYKVPSNQPAQFFSFMNPLALEVWIYWLVAYVVVSVTLYIVAKFSPYEWEDQTSGKLF

SSPNIATNVPQLNRFTLSNSFWFTIGSLMQQGSDISPKAFSTKIIGCVWWSFTLIIVSSYTANLAAFLTVERMVSPIE

NAEDLAAQTNIAYGTLDSGTTMTFFRDSMIETYKKMWAYMQKKKPSVFVTSYDDGIERVLQGNFAFLMESTMLDYAVQ

RNCNLTQINGLLDSKGYGIATPMGSPWKDQISLSILDLQEKGEIQMLYNKWWKPPNDMCVPEESGAGAKTNTLDFKNI

CGVFAVLLVGLIISIMVSMFEFYHYRKKIKKIEQRIGPQRSTWRDLVDELWFVLKCQGSRQRTVLTHRCEQCHPKVRT

AERRSRRDFMEGDRL 
>XP_029345195_1_IR25a_Apisum 
MEDVWKGYCIDLIEKLSKEMNFKYELVVKDKFGSLDPVTNQWNGLIGGLVEGELDIVIAALTMTSEREEVIDFIAPYF

EQTGISIVIRKPSRKTSLFKFMTVLKPEVWLSIVAALAMTAVMIWVLDKYSPYSAQNNKTKYEQFRHFTLVESFWFAL

TSFTPQGGGETPKAISGRVLVAAYWVFVVLMLATFTANLAAFLTVERMQTPVQSLQQLARQSRINYSVIDGSDAHHFF

RNMKMAEDILYNVWKEIALNQTNNRKDFRVWDYPIKEEYGQILAAIERTGTVPNRSVGYQMVLDNEQGEFALIHDSSD

IEYEVYNNCNLTEVGEIFAERPYSIAVQQGSLIQEEISRKILDLQKDRFFELLNAKYWNASKVSMCPNADDSEGITLE

SLGGVFIATLVGLLIALITLAFEVVYFKHKRAKVAEVSVVNNTVHKDKLMYGHELFMTLGRNSNLDDQTRWANKIKLD

STTGRLNNALFFRRNKFQN 
>XP_029345137_1_GRIkainate 3_Apisum 
MCASVVTLCWSFVMLLLLVGASEDDIVKPSASNKVVKIVALFNENDDSANQLAYNVSAKIVNIMDTVLPKNKIVPRSE

YVVNDMYNVTRVVCDSLKLGIAAFIDGTDDEDIANVVRSISTRTQIPFIETHWKTFHRPPDPYAINIYPDPSLLAKAI

RDIILDMDWNSFTAIYESPESLIRLKALLMHFDYGHKAPGKSIKIVQIPPTDDFRPLFKELKLSGEKHIILDYEVEHI

MHILGQAEEVHFMGDYQSFVITNLDAHTLSFSEFHKSMANITLIRLINPESQHVRNAVEEIVFNEQKSGRISVLSPDT

MKTKTALLYDAVNFFATSLHGLVATQTMGPMRIACDDIKPWVHGYSLINYMRVMEVNGLTGKMRFDAETGNRNYFKLD

VVRVQESKKHRLGSWDPELNMTLTRSVSEINSEFAQSITNKTFIVVGKLVQPYLMRCNATEKGMDKDEECFEGFAYDL

VEEMAKYNGFKFKFTTNQDYGIMNHKTGKWNGMIGELQSMRADLAICDLTITFDRRNAVDFTTPFMTLGISILYAKPE

KKKPQLFWFLNPLSFSVWMYTATAYLGVSLFLFMLARMTPFEWELPHPVKPGDDTLENSMTLLNCLWFSIGSVLCAGC

EVLPKAVSTRLVAGMWWFFALIMTSSYTANLTASITSGRLDTPIKNVDDLSKDSNIEYGCYEEGSTASFFQKSNLSLY

QRMWSVMEASNPTVFTKSNQEGVDRVLKGKGRYAFLMESSSIEYQTERNCNLMEIGNTLDSKGYGIAMPMNSPYRTLI

SESVLRLQESGFMRELKDKWWKVQGDNKCEEEDESDELGFTKIGGVFVVLVLGCLIAFMFSILEFLWNIRKVAIEEEI

TPKEALILEWKFAMKCDGGVKPLRRRHHIDTGTNNSDTS 
>XP_016662281_2_IR40a_Apisum 
MATAERCVPALMLFTVLGTCARDVLVNNVMSVSFTSSEINVAVDRYPPCSGRRTSHVLHSAIDVYAHGKLAVGSNVTI

YINIYRLLGLHRDGDFLFFTQIRRSNLMSRNVVYVFLWLRSSVSRTFKADILEAMRVCVITSPRPGFYQIYYSQASAR

PGYGSSLKMVNWWSAMDGLVRFPLLPPPKQVYKNFEGRYFNVPVLHKPPWTFVEYLNDSFRVEGGRDDKLINLLADKL

HFQFKYIDPPDRTQGSGLDRGSSMQGVLGLIWQREADWFVGDLSITYERNLVVDFSFLTLVDNEAFLTHAPGRLNEAF

SLIRPFHWSVWPLLLITVIFAGPILYILVDTTDGHPQGKSMLYWKCVWWSVTVFLQQAAIIPSENNKIRFVAGLLMLS

VTYVIGDMYSASLTSILARPPKEPPINTLKELSEAMRDSGLQLLVEVQSASQAMLENGTGVYEELSQLVTRQREYLIG

STEKGMQLVRDNKNYAVIGGRETFYYDIKRFGAQHFHLSEKLNTRYSAIAFQRACPYRDNFDDVLMRLFEGGILSKIT

EEEYQKLNDKLMGSEEFDSTSVVIEPVLEGSEPRQEDDDKQLTIAMSMKTLQGAFYVLAIGSILAGLLLLIEMRSHDK

LEKDKVIKLVEAPFVYKRKVPNKFQNRLYDLKE 
>XP_029346904_1_IR93a_Apisum 
MLLTASGCPGMMILTTVYNIIAHNILIITICNGLNIYNIDTGPRNNDTVAIIINPKFTASKNNEIWNTINGHIYKLKQ

DVFKQAGVSVEVYKTTNIKLSKDIVSIFIVSYCEDIWDLYYKAEFEGLNGLLYISITDTDCPRLPTDEAITIPLTVHH

SELSQMILDLRMSNAFSWKSAVLMHDNSIGDSVLQHIVTSLTKYYPSNIMSPSITIFEIYTQGSEWKRRKLFMEDLQH

FLKMSEINSNYICIVSILYVPLILDVAKSLNLMTAENSWLIIIPDIDSSRNNTSSFTNLLSEGENISFIYNSTKTGSK

CIGGILCLVDELMSVFIMAFSALIQQEIELSQRVSEEEWDEIRPSKIDRRQSMVSFIKFRLNESGVCETCPLWQIDSG

VTWGQEHFGQGCYILPVGNWNTKTGLKLTEPLFLHLANGFRGIALPIATFNFPPWQIVNFNRSGHLIGYSGLVFDIIN

QLAKTLNFTYNVIVISNTEQMNTTRTLFMQNNVLGEHDAVVSKPLWDKMIDLVRSEKVFIAAAAFAVKEANQILVNYT

THISLEPHQILVARPKELSRALLFTAPFTLLTWLCIAIVVGLMGPLLNVFHVLSPYYEYHNIPRKGGLNSPLNCFWYV

YGALLQQGGAHLPDADSGRLVVGTWWLFVLVIVTTYSGNLVAYLTFPQMDSMVSNVADLMARKPQGYSWGIPKTSNLH

SLLTTLPDDTMVKELIKNAEHHEELSRSIIERVRSGKHAFIHRRTNLMYIMKNDFLKTNRCDFAIGNEDFAEEKLAMM

LSKESPYLSRINREIEKMHKVGLINKWLVDTLPKKDQCWTNTQLEVTNHKVNLDDMQGSFIVLLLGVLSSLVSFVFEY

ILHKYINRRQIVITPFIN 
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>XP_029347313_1_IR93a_Apisum 
MLVNGEVDMAAAFIPVLPGLDDIVKWGIDLTQFQYVVLMKRPKESATGSGLLAPFEMEVWLLILMSLIAVGPIIYGIM

MLRHKLCGHDSGIIYSIPTCVWFVYGALMKQGSSLNPDTDSARLIFATWWIFIMILTSFYTANLTAFLTLSKFTLPIK

RIDDIASNEYRWISSEGSAVEYIVKVDNDLKPLKQSMFEGNGQFMVINIDEIDTILKHISSGTLLLHDKNWLNFLMLR

IERSITDDKERCRYVLTTDPYLTRSMSFVYPKHSILPPLFNPIMLSYMESGIVRHLQTKDLPEAVICPLNLGSKERQL

RNSDLYTTYAVVVCGFSMAAAVFTLELLSTRTGWFVAADLARRSHDPLRSGAVRCEISVFGQPSKAMYPFSHRDNVMN

AASATHFPFRGSSSSTSLPSSSSSPFLLLDGKSSLRRFQY 
>XP_029347065_1_IR75a-like_Apisum 
MTPYFPNGSAVSSAVYCKALKTLGLCHATGKGLSVFSRTVAKNTFLCTCASYFGVSNNRLFNLQNDWLLFNQKSISNT

SDTLTIASVVFETYLGKSYVLPDSGVFLFQKIGNNVWEIWSGFRASKLDTIRVYKTGLASKYHIEINDSTEIRMDFRG

ATLKATTVIFNPSEFIGFNQTITSGLDVYTYMHYPMIQILGYQLNFNYTISITDDHGWSNGNGSFSGLIGILQREESD

FGAAGSLMRLDRMTAVDFTVGTVSLESNILFKQPMLSSITNIHIKPFKYEVWQITLYMLIGFVLILLFLNKFKANRSP

SITVLDIIGLVHGAICQQGYTIVLILNSIKIVVFVLFLTTFFLFNAYSASIVSLFQSTSSSINNVKDFLHEKSMTMSI

QIASYAKPYFNETTNEILRKLYDMKIKPYDENNSFTDAQKGIERIRTEFHGFMVEKTSAYQIINKKWREEEKCGLYEI

QLFKLPVLAIPVVKKSGHKDVFKQKYVFVYVLR 
>XP_029343909_1_IR21a_Apisum 
MLPSLDTISYKLFNVYEYSSKRTRVSESRCVNYIIFCQDPEITATKFGNAIDSRVFIVTIGSKWQIQEFFKSPASQNI

MNLLIASAGPALQEKNKNIKSRSYHVLTGVKANRQNSIGNTKEILPEVADIKLYTHEMYIDGLGSSAQTILTTWKLNK

FTRPEVDLYPVKLVNGFRGHRFILSAIENPPLVFRSVDKVLTQEQSTSWDGVEIRLLQIISRVLNFTLGIHDATFSKS

RMLIFFFIRGEGDDRIIGDLVASKADIGISGLYMTNARYSLVDFSPVILQDCGTFVSLGSFALSKYRAIFGPFHWSIW

VMVVITYMVAIFPIAFTNNRNVGTLCKSPKQLESMCCYMFGTYTNLFTFKDVKSWTNTKMGSTRLFIGTYWIFTIIIT

TAYTSSIIAFITLPEQPVIVDKSYQLVDQGYRVMTLDKGGWQHYLNITNDTMSRRLLSNIKLMKNLDDAIDYIVRTRF

ILDYAFLGSKISLTYLSQNNFIQKYVPIKIFLHVASECYVPFNIGIAYKKNFVFRNIFSNFILRAQQSGLVTKIIKDI

EWEITQKSGPNLIIAPEDRQLALDDVQGMFVLLGGGIFLAAFTLSIEFVKCKRENRKIAQIKIEKHLKKKKRSKSLTV

RGNTTAEPFRPLTAF 
>XP_008183092_2_IR25a_ApisumMLTMYKPIRGITILLWINTLFNIGTSQNVQTVNILFINDRTNEVAEDTLNVA

LNYIRRNPRVGLMIDGLYSVKIGGDDASAILETLCVNYNASIRNNKPPHLVIDTTINGVASEAVKSFTAALALPTVSA

SYGQTGDIRQWRNLDGEQQKYLIQISPPADLIPEIVRSIVVAQNITNAGIMFDDTFVMDHKYKSLLQNIPTRHIIAAI

DDTTSIKLHLTRFRDVDIVNFFVLGKLSIIKSVLDHANSNKLFGRKYAWHVITQDKGSLKCGCSNATILFVKPEPDAG

SRERLSNLRTTYGLTSTPELKAAFYFDFYYRSLLAIRSMMNSGEWPTNVTYTTCDEYNEENPLPRRNVDLRRYLKDMT

EPPSYAPFLIDTNGHSYEEFTMRLEKVTVLNSQSVSAENVGSWKASLNSPIIVKDAANMTHFSAVTVYRVVTVLQNPF

MIQIDDEDGKGVKFKGYCIDLIEEIRKLIGFEYEIYIAPDNNFGNMDENGQWNGMVKELVEKRADIALGSLSVMAERE

NVVDFTVPYYDLVGITILMKKPQTPTSLFKFLTVLENDVWMCILGAYFFTSFLMWVFDRWSPYSYQNNRIKYKDDEEK

REFNLKECLWFCMTSLTPQGGGEAPKNLSGRLVAATWWLFGFIIIASYTANLAAFLTVSRLDTPVESLDDLSKQYKIQ

YAPLNGSSAMTYFQRMADIETRFYEIWKDMSLNDSLSEVERAKLAVWDYPVSDKYTKMWQAMKEAKLPNTLEEAIERV

QSSKSSSEGFAYLGDATDIRYQVMIDCHLQMVGDEFSRKPYAIAVQQGSPLKDQFNNAILLLLNKRKLEKLKETWWNL

NPERIQCEKQDNQSDGISIHNIGGVFIVIFVGIGLACFTLAFEYWWYKYKKSSRVANTMNPKQITMNRGGEFTYPVVP

TFNANSGMRSRSIIHGFRQSIGQSSPKQK 
>XP_016658040_1_GRIkainate 2_Apisum 
MCDALDLPHIEARLDLEMDPKRFSINLYPKQSLLNKAYSDVISFLNWTKMAIIYEHDYDLFRMKDFMKTVPDRKTVEV

YLRHATPETYRSVLNEIKNMEIYNMLVDTKSEHVDHFLRGILQLQMNDYKFHYLFTSFDMEMFDLEDFKYNFVNLTTF

RMVDIEDVGVREVLKHMEQYSTEKNQSINKFMLTQCEPALMYDSVQVLAVGLGALQQSHTLHYPNISCKDEVPWSNGS

SLRNFINSVEIKGLTGPIQFKNGQRTDFKLDLMKLKQHALAKVGEWTPGLGVNITDMSAFHDTAPYNITLVVVTIVEF

PYVMMHLQKNYTGNARFYGFCVDLLEIIAKQVGFDYILDLVPDNKYGAQDPVTLEWNGIVEQLIKHKADLAVGSMTIN

YVRESVIDFTKPFMNLGISILYKVPSNQPAQFFSFMNPLALEVWIYWLVAYVVVSVTLYIVAKFSPYEWEDQTSGKLF

SSPNIATNVPQLNRFTLSNSFWFTIGSLMQQGSDISPKAFSTKIIGCVWWSFTLIIVSSYTANLAAFLTVERMVSPIE

NAEDLAAQTNIAYGTLDSGTTMTFFRDSMIETYKKMWAYMQKKKPSVFVTSYDDGIERVLQGNFAFLMESTMLDYAVQ

RNCNLTQINGLLDSKGYGIATPMGSPWKDQISLSILDLQEKGEIQMLYNKWWKPPNDMCVPEESGAGAKTNTLDFKNI

CGVFAVLLVGLIISIMVSMFEFYHYRKKIKKIEQRIGPQRSTWRDLVDELWFVLKCQGSRQRTVLTHRCEQCHPKVRT

AERRSRRDFMEGDRL 
>APZ81419_1_IR25a_Alineolatus 
MPSFTARLPGTTSVAKVFTVFMFYVSLLQKVHSQSATSINVMFVTEDRNDIARLAFDVVSDYVKRNSKLGIEMEVFRV

TESGSDAKFLLENLCETFNASAKAGKPPHIILDTSVVGVTSEAVKTFSRALGIPTLSASYGQEGDLRQWRALEVEIAK

YLLQINPPADIIPEVVRSIVILQNISSAGIVFDDSFVMDHKYKSLLLNVPARHIMGRVRNIQEIRNQLTRFKELDIVN
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FFILGSLSTIRNVLNEANGMKFFDRKYAWHAITQDKGQLKCDCSNATILHIKPEPDPGSKERLDNLRTSYNLVEEPEI

TSVFYFDFFLRGLLAAKALIEKAPWPKDYNKTSCDNYDENHDFIRKDLDLRSSLRDVKEAYSYAPFLISTNGKSFMEF

NMKIEKVVIVNSIAESAEAIGTWKAGLSNQIQTKDIASMRNFSAVTVYRVVTVKQKPFVIETFENGKPKYSGYCIDLL

EDIRSFVHFEYDIYVAPDNAYGNMDPSGNWNGMIKELIEKRAEIGLGALSVMAERENVVDFTVPYYDLVGITIMMKKQ

TTQTSLFKFLTVLENEVWLCILASYFFTSLLMWVFDRWSPYSYQNNREKYKNDEEKREFNLKECLWFCMTSLTPQGGG

EAPKNLSGRLVAATWWLFGFIIIASYTANLAAFLTVSRLDTPIESLDDLAKQYKIRYAPINGSEAMTYFQRMADIEER

FYEIWKDMSLNDSLSEVERAKLAVWDYPVSDKYTKMWQAMKEAGLPATLEEALDRVRKSQTTSEGFAFLGDATDIKYL

VLSSCDFQIVGDEFSRKPYAIAVQQGSPLKDQFNNAILQLLNKRKLEKLKEKWWTENEDRMQCEKQEEQSDGISIHNI

GGVFIVIFVGIGLACITLGLEYWWYKYKKPASPKQVGPMAQIISTNATNKQLSVTGLMDYNTREPRARYPIRRTAVNA

TQDYSRPTFPAQQERLSHW 
>APZ81411_1_IR8a_Alineolatus 
MRTCLWFHVVLFVAHEVAGQGVKLLVVKDNNAGIWDSVSTSFFEQLPVTVDKEDTNSTINDLCEVLKEGVWGVLDLTW

SGLDEIKAVCNTWGLPYVRLEYGITQYLRGADKSLATIRKAPDAALIFQTEEQLDQSLFYLIRESSMRVILFKGLSDK

EAETLTTMRPTPNFNIIFADTPSMNVMFLKAVERNLVRYDDRWILVFLDNEHNSFDRKTLVKRVTLATPTIDANAAAN

FAENVAETLEEVAKTSGIDLSPVPAQCEGSSTAAKDLTVFQEKLSEIVEKKPWLDWRQQESTMALHLDMDWTAESSKG

EKLFIGSWNSKKGLTIAGNVTKIPRFFRVATGYMVPFAYPVIDPSTGAPKLDDKGNEVWEGYCIDLINRLAEDMDFDY

ELTTSYNFGRKLPNGSWDGLIGDLASGRVDIIVAALTMTSEREEVIDFVAPYFEQTGFSIVIRKPLRKTSLFKFMTVL

RVEVWFSILAALCLTAFMIWFLDKYSPYSARNNKDKYPYPTREFTLRESFWFAVTSFTPQGGGEAPKSLSARTLVAAY

WLFVVLMLATFTANLAAFLTVERMQSPVQSLKQLARQSRINYTVVQDSDAHSYFRNMKFAEETLYRVWKEITLNASAN

QSQYRVWDYPIKEQYGHILISMEKTGTVNSTEEGFQKVRENEDAEFALIHDALEIKYEVYRDCNLTEIGEPFAEQPYS

IAVQQGSHLNEEISRRILDLQKDRYFESLSGKYWNSTMKGKCDSSDEDEGITLESLGGVFIATLFGLVLAMLTLGIEI

VYERKAKKNVIKVKSAKPEKSEKSEKKEKMMNNPFFNDDKLFSREFGSFPKKPSKLLAPKPKVSFITVFPRDQLY 
>APZ81415_1_IR75d_Alineolatus 
MGALLPYSLITQYFINIHVSSIIVVSCCTTSQTAQLLRHLSQRGITASWAVDNLSPLEVRRSGIVLDLSCNQSKEILH

DMSSRKMFGLEMEWLLMSEGSAPEEAELPDLYILPGSSVTLSVTSPSSISFYDTYRITRRLPYKFTLLGAVARDEDVL

PQWKRPSRVNYEQNLLTTVSVIHSLDIRKLTDPDVAEEDRWPAIHFPVVVNVAYQLNFKFDLRLESVHGWKFPNGSFE

GMIGVMEREEVDFGASGVIMREDRRKHVDYTVDYFEFKTGIIFKQPSLSSVSNIYLLPFSRHVWAACGGLLLFVLIIL

CIAVSSGDAQTFTPPATFLDMVNIVLGFVCQQGSYLAPVTISGRIVVFVSSLAALFLYTSYSANIVALLQSTSSVLKT

LKDLTNSHLGLKVQINEYHLGYFLEAVDEDVITLYNKKVKNQPETFVNGTRGVEFMRTGDFAFCVEFDLAYKQISKTF

QEEEKCGLGEMHLFFVPRLSIPVIKRSGHREHFTQTIIWQWESGMLDRISRIWLARRPRCESTGGGYLRVGLKDFNPA

LKVILVGIIISIWFFLCELITDRGFKAYYRKIKHNQEKIMGDDGHLIADLCFPSWKMLFKNKRF 
>APZ81412_1_IR21a_Alineolatus 
MKLEVLFVTTLVHLTHSVKITKLLNSMAFADLETISCMAPDGIPYMVPLINSIAKRYLKDHATVILYDDYFYYHPRLK

NMIDILISNYAYPLRHGLVNTTMAKPTVPAGILEARENEQMAFIVFTKESEIGAEAIREFTGHNTMTLLIAQTSVYHV

KLFLQTKLAADITNLLVFVDPMIKIDHFVQKTARVLKECDILIFSHKVITDSLGISMPVIVTAWRRNHLTRQVQLFPP

KYKRGLGGLHLVASASEIPPFVFRKHGHDSGAGYTITKWDGIEVHLLYMLSQMLNFTVEYKEPEFNEEEDVAQTVIKD

LHTKKTTLAIGGVYLTPERIGGLTFSFPHTQDCASFISLASTALPKYRAIMGPFLWDVWLALTAVYLLAMFPIAFSVW

HSIKPLLNDIREVENMFWYVFGTFTNCFTFTGKNSWSKADKTATKFFIGTYWIFTIIITACYTGSIVAFITLPTYPET

IDSSKQLLEEDYKISLLGSGGWEGLFNDTEDPVASKLYESVERVPNLYSGLRNVTRNVHSWRQSAFLGSRRLLEYTVK

TNFTPDEDSKRLMFHLSDECFVPLFVSIVMDKRTNYLEEFNNALERIIQSGFMTKIVREVEWQEYRSASGKLLTMHKG

LKGAPEDRELNLDDTQGMFLLLGAGFGIGLLVLIIEISVWSSEQRKNRQFGELTLKQRAINKLKEHWETLYACLLAPA

NSGIIYFRERRVSSAFGEYVTQPYASWSITSIPSPTVEPPSPSPPNGEISSAPTVGNAASLSMDQLSFPPEKPIRMMS

F 
>APZ81410_1_IR76b_Alineolatus 
MSPFVHLMLVAMCANYQTNLLATDNQNFTCILKSEEQIKKEVYKGKVIKILTFDEMPLSGARKDGKGGMIGEGVAFEL

VETLKEKFGFDYTVERMAPIVGDESHGALGKLVSREIDMVAAFIPVLPDAHEFVKFGKDLSQAAYYVMLKRPADSNSG

SGLLAPFDTVVWLLILVSLAVVGPVFYGVMWLRDRLCPGDIDQVYPLSTCVWFVYGALMKQGSTLNPLADSARMVFAT

WWIFILILTAFYTANLTAFLTLSISTLPIKEIDDVAKDNRHWFALQGGPIEHAIKDKEDEKLRKLRDSAASGRATFLE

TKQESIILQKITNDWYYLDDSYSLTRMMYDDYNRKSDMNAESSLRCAYVLTEKPFLVRSLAFAYGKDSPLPDLFNPIL

ERFIESGILQHKLNLDLPDAVICPKDLGNKERKLRNADLWTTYLVVFSGVSVAFMIFLIEIIWRFYRKVKGSNQGVFN

KQQMFQSRLNTDKLLAMRDQVQTKINGRDYYMVTNKGGNSHFIPLRTPSALLFQYG 
>APZ81409_1_GIR1_Alineolatus 
MIREWMNMFTAAAFLLACAHVASALPEVIKIGAVFEEGDEWSRYAFEAAIKIINEDESTLPGIKLEAAIAEEPIPQYD

IVGVENHVCDMMKAGVVGIVGPHSTEMSNHVQSLCDTMEIPHISARWDGQQRRSSCLVNLYPHPSVLAQVAADMVRTW
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DWKGFTVLYDDFNALRKIGELVKVADDKGLIVSVRQIKGTEEEESNYRYVLQQVKHSGETNIVVEVSRERLFDVMMQA

QQVGLVGGEYSYIITSLDFQSIDLEPFKWAGTNITGIRIVNPDQPHFKEVMKLIMEMKTQGEGGEGAGEEGGGEEGEK

EEVGENNGDEAEEGADAEDELGEGEEEGGGKEEENKRRKRRTQQDDEENEVIGGEEEGAEGGEEEGGGEEEVGENGEG

GGEGPDDGAEGNQEEENGEGGEEEAGGGAPEEAPAEEEEEYEIPPIEALLIYDAVNLVAEALHNLDIVEPREIDCRQN

NAWESGYSVINFVKMSEQAGLTGLVKFDNEGFRSEVVLEIVELVQEGLRVKGNWTKQDGVTIHYIGGEAGPTDIGDDL

RNTTFVVLIALTHPYGMLKEDSRQLMGNDRFEGFGIDLIHELSMMSGFNYTFRVQEDKSSGSPKTLENGTRVWSGMIG

EVLAGRADLAIADMTITRERERDVDFTMPFMNLGIILYRKPMAMPPSLFSFLSPFSYEVWGYILSAYLGVSFLLFIMA

RISPYEWTNPYPCIEEPTELETQFSLSNSLWFTTGSILQQGSDVAPISVSTRMVAAIWWFFTLIMVSSYTANLAAFLT

IEQKIEPFTDVEGLANSEGIKYGAKKGGATANFFRDSNEPIFQKMWTFMEANPDVMPTSNEAGVARVQENTDYAFLME

SASIEYEQERKCELTMVGDLLDSKGYGIAMRQNSSYRNVLSRNVIKLQEKGKLTQLRDKWWKEKRGGGACNAEEEGGE

ASELGLDNVGGVFVVLLGGCILSVFLAFGELLCDIYGREDKVSFKDELIEEIKFIARCHGTVKPVRKGEPANSSSSSS

KSGSRSGSKSGSKTRSSRTRTRSGSGGSPSVERHRFSSRLYSDPLSLD 
>APZ81408.1_IR93a_Alineolatus 
MSTGLFLVQFVLLMIMLKDHECNAAIKLHNDKRANDTLLIIIDESFVDSLDRNIEQQVRQIVSEISSRILKKGAVDIL

YHSNANIYLEPDVTAVFSMTSCLDLWTLFNRGKKFDILFISLTEANCPRLPPDSGITVPLYRRGWEIPQIILDLREDG

SLTWETTAIIFDDNLEEDMLKSIIEVLNRPKKSSEMACSVVLYRLHSFPKDIQNKKKKNMDNLLENLPPIDMVNNFLV

LIDQRKITPTLELVKKMGLVIPTAQWMFVVRNLNVMKRRTSPEKRYVDLIGEGENVAFLINSTRADSRCDMGLLCNAR

QLVEKLIIAIEKSIEQEIILADSLSDEEWDVLKPKKLERREHILDFIKKKTRDEASDCDSCTEWIIRSSDSWGMDFVQ

SKGSYGNKESNSTTGALLEVGHWQPRSGLVLVDHLFPNIVGGFRGRTLPIASVHFPPWQFVKYDEFGQPSEYGGVVFN

VLNELADKLNFTYEIVLLPNGTSAANKFTLHKELGEVVIDSSVEFAAWDQVVLDLKSNKVFLGAVAFVETEERKADVN

FTHPVATDAYAFLVSRPKELSRALLFIQPFTGETWLCIIATILLAGPLLWFVHRVTPFYDHYSHRGKGGYTRLYNCFW

YLYGALLQQGGGVMPEADSGRIVIGTWWLVVLVVVTTYSGSLVAFLTFPKMDKVISNVDQLLERSAVSGDGMITWSFP

KISTIHRLLKDTDNKKFNMFYEASEKLEQLTPEIIAKIQNGEHVYIQRKTMLLYIMKQEFLRTQRCDYSIGSEEVLKE

RLGLVVKSNSPYLKIINQHIHDMHKVGLINKWLEDSLPKKDKCWMSTLGSSSSTHTVNMSDMQGCFFLLFIGVFTSIL

LIGGECFMKWWKLRKQKSIIQPFIS 
>XP_024219750_1_IR25a_Hhalys 
MCRLLLLLLLEHALSQTLQTINIMFINEAKNQLAEMSFDVVLNYLKKNPKLGVKVEAAVRVSISGTDAKAILESICEA

YNGTVSDGKPPHLVLDSTMNNVPSEAVKTFTDALALPTISSSFGQEGDLRQWKTLDNEKQKYLIQINPPADIIPEIVK

SIVQLQNITNAGILYDDSFEMEYKYKSLLINMATRHIIVHVHNADSIENQLMRFRNLDIVNFFILGGLSTIKMALDTA

SKKQYFGKKFAWHVITQDKGQLSCSCSNATILYVKPEPEPGMKERLDGLRNSFNLVEEPEITSAFYFDFFLHSILAIK

NLLDEDDWPKDFNYTLCDDYRADREIVRKEIDLMKNLRLVSEPYSYAPFLLERNGNSFPEFVMKLEKVTIVNSQSESA

ESMGTWKAGLISPIILKDATAMNNFSAVTVYRVVTVKQKPFVIEYEEDGRKKYKGYCIDLIDEIKTLVGFDYEIYVAP

DNQFGNMDENGNWNGMIKELVDKRAEIALGSLAVMAERENVIDFTVPYYDLVGITILMKKQTTATSLFKFLTVLENDV

WLCILAAYFFTSFLMWVFDRWSPYSYQNNREKYKDDEEKREFNLKECLWFCMTSLTPQGGGEAPKNLSGRLVAATWWL

FGFIIIASYTANLAAFLTVSRLDQPIESLDDLAKQYKIQYAPLNGSVAMTYFERMANIEKRFYEIWKDMSLNDSLSEV

ERAKLAVWDYPVSDKYTKMWQAMKEAKLPNTLEEALDRVRQSKSSSEGFAFLGDATDIRYQQLVNCEFQMVGDEFSRK

PYAIAVQQGSPLKDQFNNAILQLLNKRKLEKLKEKWWSENPERQKCEKQDDQSDGISIHNIGGVFIVIFVGIGLACIT

LGFEYWWYKYKRPADGGGGPMVVKPTIGGGRNVEKLSVTGLADFGHHTTFRSRNTHNSNMRRGNLSHIPTSQW 
>XP_014272502_1_GRI_kainate2-like_isoformX2_Hhalys 
MHCFYCLLLLIIFNGAFSTTIPIAGFFNADKTEQEKVFKLAVENVNNVNQDKLFPEDSLVLDPKVEHVLSFDSYNTSR

RVCDLASEGIGAIFGLHSPEAVGITESLCDAMDIPLIKTFWDVSAMPMKSAINLYPDPKILSKALVDVIKDMDWTSYA

ILYDSDFGLLRLQELLKSHKRAYTTEGHVPFTVWQLEPEGDVRPLLKQIQKTSETRIVLDCATERIIEVLKQAKQVKM

LGDYHSYVLTSLDAHTLDYSELQLDTTNITTLRLVNPQRHYVQSTVQDWVFFHKTLLEDKVPVTADTLKTDSALTYDA

VKVYSEAVQKIRRDSQEEVEVTPLLCSQPTKWLNGSLIIDEIKKLEIEGMSGSIKFDESGQRIFFTIDITELTKNGFR

KIGNWDPERGISYTRTRSQMRKEMYQSISNKTFFVVSRVGEPYLKEVDSNLEGNARYAGYSMDLIDEIAKDLKFEYKF

YLAPDKAYGSFNKDTKQWNGLIKELRERKADLAICDLTITYERRSAVDFTMPFMNLGISILFSKPTKQPPDLFSFLSP

FSIDVWIYMATAYLGVSLLLYFLARISPMEWKNPHPCNKDPEELENTLAIYNAIWHNIGSLMQQGSDIAPQALSTRVV

AGMWWFFVLIMISSYTANLAAFLTMDRMDATIESVEDLANQNKIKYGVLKGGSSANFFRDSNVSLYQKIWSQMESARP

SVFTKSNDEGVERVLRGKRAYAFFMESTTIEYQKEKHCSLMQVGGLLDSKGYGIAMPFNSPYRIAISGSVLKMQESGK

LQQLKDKWWKNSEDGENKCPVEEDASSSELGIANVGGVFLVLLVGCIAAFFVAILEFLWNVRKVAVEEKISPGDAFFL

ELKFAIQCYGTTKPVRKPQEESVAEEDLVECPEIEGVEEEEEEDRGFFGDENMEEEYMRLNGFSNNIRAKSTQSYS 
>XP_014272501_1_GRI_kainate2-like_isoformX1_Hhalys 
MHCFYCLLLLIIFNGAFSTTIPIAGFFNADKTEQEKVFKLAVENVNNVNQDKLFPEDSLVLDPKVEHVLSFDSYNTSR

RVCDLASEGIGAIFGLHSPEAVGITESLCDAMDIPLIKTFWDVSAMPMKSAINLYPDPKILSKALVDVIKDMDWTSYA
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ILYDSDFGLLRLQELLKSHKRAYTTEGHVPFTVWQLEPEGDVRPLLKQIQKTSETRIVLDCATERIIEVLKQAKQVKM

LGDYHSYVLTSLDAHTLDYSELQLDTTNITTLRLVNPQRHYVQSTVQDWVFFHKTLLEDKVPVTADTLKTDSALTYDA

VKVYSEAVQKIRRDSQEEVEVTPLLCSQPTKWLNGSLIIDEIKKLEIEGMSGSIKFDESGQRIFFTIDITELTKNGFR

KIGNWDPERGISYTRTRSQMRKEMYQSISNKTFFVVSRVGEPYLKEVDSNLEGNARYAGYSMDLIDEIAKDLKFEYKF

YLAPDKAYGSFNKDTKQWNGLIKELRERKADLAICDLTITYERRSAVDFTMPFMNLGISILFSKPTKQPPDLFSFLSP

FSIDVWIYMATAYLGVSLLLYFLARCTPDEWDNPHPCNPDPTELECIFSLHNCLWFSIGSLMAQGCDLLPKALSTRVV

AGMWWFFVLIMISSYTANLAAFLTMDRMDATIESVEDLANQNKIKYGVLKGGSSANFFRDSNVSLYQKIWSQMESARP

SVFTKSNDEGVERVLRGKRAYAFFMESTTIEYQKEKHCSLMQVGGLLDSKGYGIAMPFNSPYRIAISGSVLKMQESGK

LQQLKDKWWKNSEDGENKCPVEEDASSSELGIANVGGVFLVLLVGCIAAFFVAILEFLWNVRKVAVEEKISPGDAFFL

ELKFAIQCYGTTKPVRKPQEESVAEEDLVECPEIEGVEEEEEEDRGFFGDENMEEEYMRLNGFSNNIRAKSTQSYS 
>XP_014289152_1_GRI_kainate2_Hhalys 
MLIKIVLITFLLFTNSYTSEDEKNEEMVKTEVRIGALFDKEDETLIKTFTAAVELVNSDEELLPNMTLVPILFTGIPE

YDSLEVGKKVCELMSYGVAAIFGPQSPFTSYHVQSLCDTMEMPHLSTKWDLSQRRSSCLLNIYPHPSSLTQAITDIVA

AWNWKGFTVLYDDFDALRKIQGIIKLADDKGYLVTVRQLESDDDNYRPVLKEIKHSDETNIVIDCAVEKLENLLIQAQ

QVGIMGSRYNYIIATLDFQTINYEPFMWGGTNITGIRLVDPDDPYVRNVTQTEERGEEDGMESTTTGLGDISTTEPPI

EEEEEQSSIPTVEAALLHDAVLLFVKALQHLSPLNIKPLECGPHSSFDFGYTVINYMRLSEIKGLTGVIKFNHEGYRT

DIQLDVISLTEEGLQKTGTWNTTTGLAMDPPDTNEGFVVDAGEDLRNKSFVVIIALTHPYNMLKEDSKTLTGNERYEG

FGVDLIHELSLMSGFNYTFVEQYDKNSGSPTTLKNGSRVWNGMIGEVQAGRADLAIADITITRERERDVDFTHPFMNL

GISILHRKPSKAPPSLFSFLSPFSNDVWGFMLAAYFGVSLLLFVMARLSPNEWTNPYPCIEEPEHLENQFSLLNSLWF

TLGSVMQQGSDVAPISVSTRMVASIWWFFTLIMVSSYTANLAAFLTVENNVSPFSDVKELAEQSDIKYGAKKGGATAN

FFRDSKEELYQKIYKFMGDNPDCMMPNNDVGVNRVVSEDKYAFFMESASIEYEVQRKCQLAMVGDLLDSKGYGIVMRQ

NSTYRNALNKNVVRLQENGKLSQLKDKWWKEKRGGGACTDGAEEGEASELNLNNVGGVFVVLVAGCFIGVFLSFCEVL

WDISQRDEKISFKHELMEEIKFIMKCKGTVKPVRKNSLTLCNNLSKSSSKSSSTSKRSSKNSFSFRLP 
>XP_014274775_1_IR25a_Hhalys 
MWLQDVGHKPRNCKQDNDSSQIDGEIHVVILKEENGTIWENVKTEEVWEEQHVILNRENEEESFNKVCEELSSGAWMV

LDLTWSGWDSVAEIAGIRYLRADLGISPFMRATELTLIKLRNSTDAALIFQHSHHFEQSLWYLVRESSLRVTVHLGLD

DESAESLLDMRPSPSSYVIFADHDKANTILKKAVDKKLVYLDDRWAMVFMDIGTAPINKTMLKKRIMQVYMPKSICCT

DPGQMLPCHCTEPFNFEIEGAKQLKIALSKAISSSLTEGLSAEPLNYSCSSSALSPKNDSIFYDNLDKALSDSWLLHK

TYGEVRLNLRFEIRNIGENRAQQLGNWDPIAGIRTAAMPRVKRFFRIGTGFSTPFAYPTNQISPDGSARWEGYALDLI

ERLAESMKFEYQLITVENHMFGQRFENGSWNGLVGMLATGRVDMVVGSLTMTSEREEVIDFVAPYFEQTGFSIVLRKP

LKKTSLFKFMTVLRVEVWLSILGALCLTALMIWFLDRYSPYSARNNKEKYPYPCRDFTLKESFWFAVTSFTPQGGGEA

PKSLSARTLVAAYWLFVVLMLATFTANLAAFLTVERMQSPVQSLKHLARQSRINYTVVKDSDAHNYFRNMKFAEETLY

KYWKEITLNSSSDQSQFRVWDYPIKEQYGHILNAIEKAGPVANIQEGLRKVIESEQAEFALIHDLLELKYHVFKNCNL

TLIGEPFAEQPYAVAVQQGSHLNEEISRRILDLQRERFFEATASKYWNSTIKSKCDNVDEDEGITLESLGGVFIATLV

GLFIALLTLGAEVWYHKKKSKNQVTMKGQQQLQSIIRDEIFTTKEFGHHNFANRKASLLATKPKVKQITVYPRGQLY 
>XP_024214423_1_IR93a_Hhalys 
MVKFILLQHLFISIVAYEYYYTPSDRKTTDNLLVIIDPNFLHPQYKGLNNNIRHMVSSIANKYLKGESLLITYTNNLN

YRIKDDITAVFSVIHCEDIWDLFFEQQETSILFIAITEPNCPRLPKDFGITIPLYEPSLEFSQILIDLRTEDFLAWEA

VNLIFDDSIDSKLIDNILEAQTKSIPLTRKSASVSLYRINGTVNKLIRKKEVLNVMQLIPRTEMFFNYLVVVNFELVP

TILEIAKLIGLMSPRNRWLFVRLRSDDSKANNVKNYIHLLEEGENVAFLYNFTNINYSCNYSLYCQANELLDHLIVSL

DRSMREEKLLSEQVSEEEWDLIRPTKSQRRNSIINFIKARQKDISWCDNCTWWRIISSETWGSDFLEKKELLESGDWS

PRSGPVLVDQIFPNVAHGFRRKIIPLFTFHNPPWQIVKYDQNGKPSQVKGVIFEVVDHLAKSLNFTYEIILMSNTSLP

ANQTKFYRFNESVGDVVLDQSTEFLAWEQVVRLIQNKKVLIGAAAFTITEKRKKYLNFTLTIRTENYAFLVARPKELS

RALLFIQPFTSDTWQCIVAAVLVMTPLLNFVHRVSPFYEHYSQREKGGYMKMMNCFWYLYGALLQQGGGVMPEANSGR

LVIGTWWLVVLVLVTTYSGNLVAFLTFPKMDKVISNVDQLMEQRGEVTWGMPEDSTLHIILKSTDNDKLNELSDSAQL

HRMVTQDIVSQIRKGEHVYIDRKSILLYLMKQELLTTNRCSLSIGEEEFLAEHLAMVISPSSPYLELINKQIYKMHQV

GLIDKWLTDYLPTKDRCWSNTLSSESQTHTVNLDDMQGSFFLLFLGVTLGFILIIGELLFKKWKKTQEKQVIHPFVT 
>XP_024214586_1_GRIkainate 4-like isoform X2_Hhalys 
MKTAILRQLSAEGFLVSFSLDTVDDLPITRSGGVLDLTCNFSLSVINQFTRDKTMGVHTEWLLLDDGSSLDVIKDAYI

LPGSFVTIAQILGEEVVYLDVYRTSPYRPLKYTVLDNQTLEQFIQLPDRPSRNDFEGISLLGAAVLYYPHMFCGFDCR

DHPEVDTIAKTGFPISQHFQEQLNFTLTFQILNDYGWKTNNTFSGLMGLLQREEIDMGVIGIFMRPDRIGTVDFTGDT

FEIKSLVIYKQPALSAVSNIFVLPFTRMVWVCCVALSVLTGIFLMADVATSFGNRQTFEESVTTSDVVTLIIGCICQQ

GTTLVPKTLSARIIIFLFSLCCLFFYTSYSANIVALLQSSSATFRSLSDLTNSPLGIGIQDVIYNKIFFGEATDENVR

ELYDKKIAPQGPKAYLNPVEGIKKLRSGMFAFDVEIHWGYKIISDTFHENEKCDLDEMRIFLLPKLSIPVVKKSGYRE
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HFTRMNTWQRDVGLHSRIRQRWLPKKPICDNTGRGYVSVGLTDFKPALLVMVYGISFSIAAFFLELFTRSKLFYRCKF

LNKSKRKRRKFNDWDRVM 
>XP_014291746_1_IR21a_Hhalys 
MSVINFEIKPKLVKIIFDDLHKADYKFKLNLDKIIKGIHNSAVVFGQKSSAIEAINDNEQPAWIIFSAQPESLPMKGK

ILLIIHVSVFQLKEWLLSPKVKKHQQQLVVISDPALKKSKGSEKDCDTGLYTQFINPHSFGRGKALILTSWRNHNFTQ

SVKIFPSEEQTLYNGNHLVVYARDQPPFAFKRILENGEVIWDGVEVRLLLLMKEILNFTMEFQDHIGKQSSDTLQILR

QGNTDLVVGGFVMTKEIYGKTSMIYPHFMDCAAFISLTSIALPKYKAVMGPFLWDVWISITLCYILAIIPIAFSAWHT

LGPLIQHPSEIENMFWYVFGTFTNCFTFRGQFSWTKSVKNSTKLFIGTYWMFTIIITACYTGSIIAFITLPVYPEVMN

TMHQLLHKNYRVTTMADEGWWTLLIGSDDDVASGLAGTAETVNNVLEGLSTVIKSSKEDKPVTFLGSSEHLKHILKSN

CSASDVSKRQLFHISRQCFVPQMISMIMPHDSIYIDSFSRSLIKAIEAGFINKIQQDLEWNLYKSSARQTLLQGNLKL

EALERQLTLEDTQGMFLLLGCGFAFAVCAFGFELGTWIKNRKGEKLTIVVKERILAASRRVSAAFLTPYKSHIRDHYP

LYFRNVSRRKSSLFGSMIILEPSDRQKPPTAVSEIHLMPPKVEKPIRLLSF 
>XP_024218345_1_GR1-likeisoformX3_Hhalys 
MHHKEEPYIMLRKPDPGESLTGNDRFEGYCKDLADLIAKRLGINYELRIVKDGQYGAENSDVKGGWDGMVGELIRKEA

DMAIASMTITSERERVIDFSKPFMYLGISIMIKKPVKQKPGVFSFLNPLSKEIWVCVIFSYIGVSIVLFIVSRFSPYE

WRLLSYDDPHHHSLHATSSSSNVLANDFSVLNSLWFALGAFMQQGCDISPRSISGRIVGSVWWFFTLILISSYTANLA

AFLTVERMVAPINSPEDLASQSEVQYGTLYHGSTWDFFRKSQITLYSKMWEFMSSRSHVFVRTYDEGIRRVRQSKGKY

ALLIESPKNDYINEREPCDTMKVGRNLDSKGFGVATPLGSPLREVVNLAVLSLIETGELAKLKNKWWYDRTECKHGDK

DTSRNELSLSNVAGIFYILIGGLILAMAVALIEFCYKSHSEATRAKIPLSDAMKAKARLTIGGREFDTRKRETLFQYY

SSGNAINQPESDQIHSNTHTQV 
>XP_024218340_1_GR1-likeisoformX2_Hhalys 
MTVNSAMVKVAEWTDESGFQPVAAKYIRIKQPSDIERNRTYIVTTIVEEPYIMLRKPDPGESLTGNDRFEGYCKDLAD

LIAKRLGINYELRIVKDGQYGAENSDVKGGWDGMVGELIRKEADMAIASMTITSERERVIDFSKPFMYLGISIMIKKP

VKQKPGVFSFLNPLSKEIWVCVIFSYIGVSIVLFIVSRFSPYEWRLLSYDDPHHHSLHATSSSSNVLANDFSVLNSLW

FALGAFMQQGCDISPRSISGRIVGSVWWFFTLILISSYTANLAAFLTVERMVAPINSPEDLASQSEVQYGTLYHGSTW

DFFRKSQITLYSKMWEFMSSRSHVFVRTYDEGIRRVRQSKGKYALLIESPKNDYINEREPCDTMKVGRNLDSKGFGVA

TPLGSPLREVVNLAVLSLIETGELAKLKNKWWYDRTECKHGDKDTSRNELSLSNVAGIFYILIGGLILAMAVALIEFC

YKSHSEATRAKIPLSDAMKAKARLTIGGREFDTRILDSTAETIK 
>XP_024218337_1_GR1-likeisoformX1_Hhalys 
MTVNSAMVKVAEWTDESGFQPVAAKYIRIKQPSDIERNRTYIVTTIVEEPYIMLRKPDPGESLTGNDRFEGYCKDLAD

LIAKRLGINYELRIVKDGQYGAENSDVKGGWDGMVGELIRKEADMAIASMTITSERERVIDFSKPFMYLGISIMIKKP

VKQKPGVFSFLNPLSKEIWVCVIFSYIGVSIVLFIVSRFSPYEWRLLSYDDPHHHSLHATSSSSNVLANDFSVLNSLW

FALGAFMQQGCDISPRSISGRIVGSVWWFFTLILISSYTANLAAFLTVERMVAPINSPEDLASQSEVQYGTLYHGSTW

DFFRKSQITLYSKMWEFMSSRSHVFVRTYDEGIRRVRQSKGKYALLIESPKNDYINEREPCDTMKVGRNLDSKGFGVA

TPLGSPLREVVNLAVLSLIETGELAKLKNKWWYDRTECKHGDKDTSRNELSLSNVAGIFYILIGGLILAMAVALIEFC

YKSHSEATRAKIPLSDAMKAKARLTIGGREFDTRYYSSGNAINQPESDQIHSNTHTQV 
>AXU25112_1_IR6_Clividipennis 
MSELFQSNIEEVSRVCVITNPRHYSYHMYYNQASADGQSELTRVNWWTRRKGFYTNLLLPKSSELYKDMKGRMFVIPV

LHKPPWHFVSFENETVHVEGGRDEKLLSILAEKLNFRYVYFDPPDRSEGSSIINNMPGVLGLIWQGEVDIFIGDLTIT

YERSLAVEFTFFTLSDSEIFLTHAPGKLNEALALVRPFRWEVWPVIIVTVALSGILLFVLQKVRLGWHSVKLSELCDS

VWIITTIFLRQSLVTKVHGDRARLTVILLYLVATYVIGDMYSANLTSLLTRPAREKPISTLEQLNDAMTNKNFKLLVA

RRSSSHGVLENGTGLYQIVWNKMKNQNQYLLNTVEEGIEQVKHFKTVALLGGRETFFYNAKRYGVRHFHLSEKLFTRY

SAIALRIGCPFIDQFNKQILNMFECGILSKITEDEYQKLRKKQLSKTGETPISPAESFIGIGEGGSQSENDETLRAMS

MKTLQGAFFVLIVGCCFGALVLIFEVVYTINIRKR 
>AXU25111_1_IR5_Clividipennis 
MNNINRERRQILATLFENVRLENLATYCESASDSPFHFTARCLWFVAGTRRACLVDINAGYKWISDTFEEAEKCSLSQ

IKLFKTEMLAMPVAKRSGYREIIAQKLCWQQENGLYDKIAATWIPPKPRCVGDSGGFTSVGTTDFLPAILALIYGCSI

ATFILILELLYKHRTHFRSMISGPGKDSDVSTNKRDEMKRSV 
>AXU25110_1_IR4_Clividipennis 
MEYANRQDTLSERRVAVRVMKSWSDEVDRVLYSKLGIFVDLSCLKNAHFLKEADQSRFRLNHTWLVWDPNQQYMAMNT

PQSPYSEVVVASKDTLHQITKFVDELPPELHEVGTFSNNITTLTSLTIKPNLNNKVFKVSYYVMQEIYDPANLTNQML

DPDFQPGFDPGNRFGYATMLLLGDMYNFSMEFFQEYDWGEHLPNGTWTGVIGSIQSGRTDMSISPLFPKAERLDISYA

PPVIHNYEFVIAFQQHRKLGTYKAQTMELTPTVWALVGLFALAGGVFFTFTFMQGSFIRALPAGMIQVVGSLASQGLC

IDPESASSRIAGLSLMLIGLLLSNYYNAATMTALLSEAPPEIKSFDEFLKTDIPINMVDAAYSTSKLGRIHVFPQEAW



140 
 

PKTGLTEGSPPPKIMTLEDGVKSMKKGDAFFAESYLIAKGVNEAFTDDDKCSLTIFPTMATVNRAFRFLKKDGHLLEM

FSRGIIRSMEVGIISKVRDDWIAKPPSCFRNVPFYQVQLEAVTVAFVVLLGGMILSLLIYFCELIPCLKTANMKQPST

LTTSVD 
>AXU25109_1_IR3_Clividipennis 
MPLAFLGWILMILDLFGTSFGKLDRIRIDDDYFNRKMVYLAREVMNEYMADRRACIIVVSDEGLLDDLKDFRNASFIR

VLFNGTKTKCDPNMHNHLIQAFYHKCPRYVVQISKPTCFFPAWFLARNGSTYEKHNPRVLFLPIKPHATVYGEEVLAM

NQTNISHDILIAETSDSKEWPITLYTNNFWQYVGEPGRIGRLYLDEWSWETGFKRNVDLYPDKVRDLRGKVLRLSAFP

YLPYGNNEPMDGSEARILLEFCVVYNCTVVDVDDGHLWGSIYPNNGTGVGEAGTIYMELSDFGVGANYLWLEFWPYLE

FSNAYLYGALTVMVPRPELLSGLLTPFLPFPLSLWLILVFTVFMSAVGLHVVTDATRRFAPHFREEIYHNHKFITVTD

SLIRSIGMFVLQQPQRLVTGSPVRHLFTAFELIYLVITSAYAAELYDYLTIPRTTKPIDTVEDLADSNLIWMTDHEVW

VFGILHAEDPKIKKAASNFRALPTPELIKLGETGSIGLGIERMAGGHYTELPYITDKFVSISRVMRDNYYWSPLVVNM

QKGSPYANRLNDIIGRMESGGLYYYWEADCVRKYLNYTKQLDMIWSTRPIKYPPKVLNVADLEGAFILYFIGTAMAVG

LFFLELYFKRVLKLERSFLDPTPKWFDEYLEEKNKILK 
>AXU25108_1_IR2_Clividipennis 
MLSPALDGVEIRVMDAFCVAANCQLSPVTDDDLWGELYENGTSIGIVGNVLQDNADVGLGAVYLWYYEHIEFVFPYMP

SKVTVLLPKPSPLPEWKVPIAPFDWVLWLSLLGSIVLAAIVLFLMNKCLLKYSRSHIPPREFESVSGIILRAVGMAVL

QSPENIFTNGSTLRIALTTFQVFFLLYTTIYSSALSSVLTIPRYYPPIDNMRDLYLSGLPWAADHIAWVTTLKEADDP

IIKGLLGNFAVFDQETLTVLSKKGGHGFTIELTNGGHVSEAAFLAADMINNLHTMKQPMYHTYSTMIIRKGSPYADEL

RKIVHRCIDTGLVQMWESMMLTSYGSSSIQTAFQLSKKSRSNEHTGLVKLKLLHTQGAFFILILGTVTGTIIFFMECF

FHPRRGGFNGYRQDDVGGLGILVGLGYYA 
>AXU25107_1_IR1_Clividipennis 
MPGVLGLIWQGEVDIFIGDLTITYERSLAVEFTFFTLSDSEIFLTHAPGKLNEALALVRPFRWEVWPVIIVTVALSGI

LLFVLQKVRLGWHSVKLSELCDSVWIITTIFLRQSLVTKVHGDRARLTVILLYLVATYVIGDMYSANLTSLLTRPARE

KPISTLEQLNDAMTNKNFKLLVARRSSSHGVLENGTGLYQIVWNKMKNQNQYLLNTVEEGIEQVKHFKTVALLGGRET

FFYNAKRYGL 
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Ecdisis 

Hormona disparadora de la Ecdisis (ETH) 

>TRINITY_DN1204_c0_g1_i1.p1 

ATGAGAACAATGTATACAGTTCACAATCGATTCGTAACAGAAGGGGTGTTCCTGATACTATCAGCCACATTCCTAAGC

GTGTTCTCACTGCACAGCGAAGAAAGTATCGACTTGCATTCCAAGTACAACCGACCAGGAGGTCTTCTAGCGACTGCT

GCAGAGGAGCCATCACTACACACAATGCAACGCAGAAACGATTTCTTCCTGAAGGTGAACGGAAAAAACGGAAACAAA

ATACCAAGAATGGGCAGACGCAACATTGTCTATCCAGAGAAGAAAGAAGAGCTCGAGAGTCCGTTTGTGGTAAGCAGG

AGGAACGATTTCTTCCTGAAAGCACACAAATCAATACCGAGAATTGGACGCAGGAACAGCAATAGTGAGCCACAATCA

TCGCTGGCTGATGATAATCAAGCAGCCTACAATCAACGACTTTCAAAGAAATTTGACTCTGAGGGCATGGAGAAAGCT

GAAGCATCAGCGTGGCCTTGGTTTAGAGCGCCTGGCTTGTATGTTCCACAAAAGAGAGCCATCTATTTCACAGAAAAC

CCAGCTTACTATGGACCAGGTGTAATCATGTGGGATACAGACGAACATCCGTCTCTACTTCTGGAAGATAGTGAAGCA

AATTTCGGAAGTCTTGACTAA 

Corazonina (Crz) 

>TRINITY_DN69828_c0_g1_i4.p1 

CACAGCTCAGTACCACAACAAGGACGATATCAGCTCAAGCATCAAGTACTGTACCTACCTACTAGTTGCACCACAATG

CTACTGACCCGGCTGCCCGGTGCTCTGCTGCTTGTGCTGGGCTGCATGGTGTGCGCCCTGTTCGCACAGACATTCCAG

TACTCGCGCGGCTGGACCAACGGCCGAAAGCGGGCACTGCTGCAGCCCAACCCACTGCAGTTGCAGCCCAACCCTCTG

CAGCTGCAGTCGTCTGCAGCCAGGGCACGCGACATCGACTGCCAGCTGCAGCGGTTGCGAGCGATGCTCGAGGGCCGC

ACCGACCCCGAGCCACCCTGCACTCTCTCCCCCTGTCTGCACCATGTGAACTGTGGGGCACAGGCTGCCGCTCAACAA

CTATAA 

Hormona de Eclosión (EH) 

>TRINITY_DN10952_c0_g1_i1.p1 

GACGGTCTTCAATCGACGTCAGTGCACCGACGCGTCACAGCGCCACGACGCTTTGCGTCAGGTAGCGTCTCACTTCTT

CTTGGGTCACCATTCTGCGCACACCTCTGGTCTGCTCGACACTTCAAAATGATGTACTCTGGATTGATTTTGACGTTT

TTATTAGTTTCCTCGGTCAGCTCAGCACGCATTGGAGTTTGCATAAGGAACTGTGGCCAGTGCAAGCAGATGTTTGGG

CATTACTTTCACGGGCAAGCCTGTGCAGAGTCATGCCTTGCTACAAAAGGCTTGAAATCTCCCGATTGCAACAACCCC

AAAACGTTGAGAGGGTTAATAGTAAGACTCTACAGATAA 

Péptido Cardioactivo de Crustáceos (CCAP) 

>TRINITY_DN7706_c0_g1_i14.p1 

CCAGCTTTAAAACAGTTGACCGAAGTTGGTAGCGGCTCATTTCTCATCCAGAAGCCGGTGACGCCAAAGATGCAGCTG

CATGTCGCACTGTGTTGTGCAATGGCTGCCCTACTCTGTATTTTGACACAACCTACCAACGGCGATGACGTCATCATA

CAGAAAAGGGTAGACGACTCTGACTTGGCTGCTATATTCGATCCAAAAAGAAAGAAACCTTTCTGCAATGCATTCACA

GGTTGCGGAAGGAAACGTTCCGATGAATCGATGGCAACTCTTGTGGACCTGAACTCCGAGCCCGCCGTTGAGGAGCTG

AGCAGACAAATACTCTCCGAAGCTAAACTGTGGGAGGCAATCCAGGAGGCGCGCCAGGAGCTCATGAGGAGACGCCAG

CAGGAGGGGAAGCTGCCACCAATTCCGTACTCTTTAACAGGCATGAGAAGAAAGAAGCGATCTCCAGAGAAACCAGTC

ACAAAATAA 

Bursicon-alpha (Burs) 

>TRINITY_DN5062_c0_g1_i2.p1 

ATGACCTGCACGATTCAAATATTTATGCATGGAGCAGTCGTTCTTGCCATGATGCTGGCTGAGAGCTTCCAGAATGAC

GCCAAACCGGCCGGCGCAGTGTCTTCTGATGAGTGTCAGGTCACACCCGTCATTCATGTGCTTCAATACCCCGGCTGT

GTTCCAAAACCAATACCCTCATTCGCATGTACCGGAAAATGTAGCAGCTACTTGCAGGTTTCAGGATCGAAAATATGG

CAAATGGAAAGATCATGCATGTGCTGCCAAGAGAGTGGAGAAAGGGAGGCCAGTGTTTCTCTATTCTGTCCGAAAGCC

AAACCAGGAGAGAAAAAATTTCGCAAGGTGAATACAAAAGCGCCTCTTGACTGCATGTGTCGTCCCTGCACTGGGGTA

GAGGAGACTTCAGTAATACCACAAGAAATAGCTGGATATGCTGATGAGGGTCCCATGAACAACCATTTCAGATTACAC

AATTCTCGATAG 

Partner of Bursicon-beta (Pburs) 

>TRINITY_DN9187_c0_g1_i1.p1 

ATGGAAACACATACCTTAATCCTCCTGCTTTTCACATCAACAGAAGTATGGTTTTATAACGCTTATGCCGGTGAAGAA

GAAGTGTGTGAGACACTACCTTCAGAAATACATATCACCAAAGAGGAATTCGATGAGCTCGGGAGACTGCAGAGAACT
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TGCAATGGTGATGTAGCAGTGAACAAGTGTGAAGGAGCCTGTAATTCCCAAGTGCAGCCCAGTGTTGTCACCCCTACC

GGATTTCTCAAGGAATGTTTCTGTTGCCGTGAGAGCTTTTTGCGCGAGAGAACGATCACGCTGACCCACTGCTACGAC

CCGGATGGCATGAGGCTGACTGGCGCGCCCCAGTCGCAGATGGACGTCAGGCTGCGAGAGCCGGCCGAATGCAAATGC

TACAAGTGCAGTGATTATTCTCGATAG 

 

Ovogénesis 

β Spectrin (β Spec) 

>TRINITY_DN572_c0_g1_i18.p1 

AACATAAACGACCGAAGAAACGTGAACCGCGAACGAGCTCTCCAGCTCATGGAGAAGCTGAGAGATCAACTCCAACTC

CACCAGTTCCTTCAGGACTGCGAAGAGCTGGGCGAATGGGTGCAGGAGAAGAACATGACGGCGCAGGACGAGACCTAC

CGCAGCGCCAAGACGGTGCACAGCAAGTGGACGCGCCACAAGGCCTTCGAGGCCGAAATCGCCTCCAACAAGGATCGC

CTTGTCCGCGTGCAACAGAACGGCGAAGAGCTGATGAAAGAGAAGCCCGAACTGAAGGAGGTGATTGCGCCGAAGGTG

AGCGAGCTGCAGCAGCAGTTCGACGACCTGGAGACGGTGACGCGCGACAAGGGCGAACGCCTGTTCGACGCCAACCGC

GAGGTGCTGCTGCACCAGACCTGCGACGACATCGACACCTGGATGAACGATCTCGAGAAACAGTTCGAGTCGGCCGAC

ACCGGCAACGACTTGGCCTCGGTCAACATACTCATGCAGAAGCAGCAGATGATCGAAACCCAAATGGCCGTCAAGGCG

AAACAGGTGACCGAACTGGAGACGCAGACCGAGTACCTGGAGAAAACCGTGCCCGAAAAGATCGACGAGATCAAGGTG

AAGAAGTCGCAGGTGGAGCAGCGCTTCGAGCAGCTGAAGGCGCCGCTGCTGCAGCGCCAGCGCGCGCTCGAGAAGAAG

AAGGAGGCGTTCCAGTTCAGACGCGACGTCGAGGATGAGAAGCTGTGGATCGGCGAGAAGATGCCGCTGGCCACCAAC

ACCGACTACGGCAACAGCCTGTTCAACGTGCACACGCTCAAGAAGAAGAATCAGTCACTGGCGACAGAGATCGACAAC

CACGAGCCGCGCATCCACACAGTGTGCCACAACGGACAGAAGCTGGTGGACGAAGGCCACGAGGACAGTCACGAGTTC

AACGAGCGGATCGCCGACCTGCTGCAGCGCTGGCAGCTGCTCAACGCGGCCGTCAAGCAGCGCAACGCCCAACTGGAC

CAGTCCGAGAAGGCGCAACAGTACTTCTTCGATGCGTGCGAGGCGGAGTCGTGGATGAGCGAACAGGAGCTGTACATG

ATGGTAGAGGACCGCGGCAAGGACGAGATCTCGGCGCAGAACCTGATGAAGAAGCACGAGGCGCTGGAGCGGGCCGTC

GACGACTACGCGGACACCATTCGCCAGCTGGGCGAGACGGCGCGCCACCTCACCCAACAACAGCATCCGCACAGCGAT

CTAATTGCTGTCAAACAATCGCAGGTTGACAAGCTGTACGCCGGTCTCAAGGACCTGTCCGGCGAGCGTCGCGCCAAG

CTCGACGAGGCACTGCAGCTGTTCATGCTGAACCGCGAGGTGAGCGACCTCGAGCAGTGGATAGCCGAGCGCGAGCTG

GTGGCAGGCTCGCACGAGCTCGGCCAGGACTACGATCACGTCACGCTGCTGTGGGAACGCTTCAAGGAGTTCCAGCGC

GACACGGAGGCGACGGGCGGCGAGAGGGTGACGGGAGTCAATGCTATTGCCGATCAGCTGATTGCTGTCGGACACAGC

GATTCGGCGCTGATTGCTGAGTGGAAGGATTCGCTGAACGAGTCGTGGCAAGACCTGCTGGAGTTGATTGAGACGCGC

ACCCAGATGCTGGTCGCCTCCAGGGAGCTGCACAAGTTCTTCCACGACTGCAAAGACGTGTTGGGCCGCATTTCGGAG

AAACAGCACGCCATGTCGGATGAGCTGGGTCGCGACGCCGGCTCAGTCAGCACGCTGCAGCGCAAACATCAGAACTTC

TTGCAGGATTTGCTCACCTTACAGTCGCAGGTGCAGCAGATCGAGGAGGAGTCGGGCAAGCTGCAGGCGAGCTACGCG

GGCGAGAAGGCGAAGGAGATCACGAACAGGGAGGGCGAGGTGGTGGCGGCGTGGGCCGGGCTGCAGGCTGTGTGCGAC

GCGCGCAAACAGAAGCTGGCCGACACCAGCGACCTCTTCAAGTTCTTCAACATGGTGCGCACACTCATGCTCTGGATG

GACGACGTCGTTAGGCAGATGAACACTTCTGAGAAGCCCAGAGACGTGAGCGGAGTGGAATTGCTGATGAACAACCAC

CAGAGCCTGAAGGCCGAAATCGACGCCCGCGAGGACAACTTCACCGCCTGCATATCGCTCGGCAAGGAGCTGCTGTCC

AGGAATCACTATGCTTCCAACGAAATCAAAGAGAAGCTTGTAAGCTTAAGCAATCAAAACAACGCCCTTCTACACAGA

TGGGAAGAACGCTGGGAGAACCTGCAATTGATTTTGGAAGTGTATCAGTTTGCCCGTGACGCAGCCGTGGCTGAAGCC

TGGTTGGTGGCACAAGAACCTTACCTGATGAGCTCTGAACTTGGGCACACAATCGACGAAGTTGAAAACCTGATCAAG

AAGCACGAGGCTTTTGAAAAATCGGCCACCGCCCAGGAAGAGAGGTTCTGTGCTCTGGAACGATTAACCACCTTTGAA

TTGAAAGACCTGAAACGAAGAAAAGAAGAGGAGGAGCGAAAGAGACAGGAAGAGTTGGCCGCCAAGCAGGCCTCGCCA

CCCACCTCGCCACACGATGGAGGCGGTGACAGGCCTGACGGTGATACTTCAGCTGAAGGTGAAGCAGCCCTGAGCGAG

AAGGAAGACAGCAGAAAAGAACGTCCTAGCCCGGCAGCTGAAGATAACCAATTGGAAGGCACTTTGGTGAGGAAACAT

GAATGGGAGGCCACCACTAAGAAGGCTTCAAACAGATCGTGGGACCGCGTGTGGGTGGTGATAAGGGGCGGGGAGGTG

GCCTCGTACAAGGACCAGAAGGCGGCCAAGGCGACGCCCGAGGTGTTCTTCAAGGGCGAGGCGCCGCTCGATCTCAAC

GGCGGCAGCGCCGAGGTGGCCACCAACTACACCAAGCGCAAACACGTGTTCAGGCTGAAGCTGGCCGGCGGCGCTGAG

TACCTCTTCCAGGCGAAAGACGACGAAGAGATGCGTGTGTGGGTGGGGGCGCTGCAGTCGGCGTGCCAGGGCTCCTCG

GCGGCGGCCGCCTCTCGCACCTCGCAGACGCTGCCCGCCCCGCGCGACGCGCCCAAGGACGAGCCCAAGCGGCGCTCC

TTCTTCACACTCAAGAAAAACTAA 

Armadillo (arm) 

>TRINITY_DN6159_c0_g1_i19.p1 

ATGAGTTACCAAATGCAGTCTGCTCAAGCCAGAAACATGAACTACCAGGGTGGCGGCCAAGGGGGCGGCGACATGCCG



144 
 

ATGGGCGGCAAAGAGCAGCAGACGCTGTTGTGGCAGCAGGGCAACTACCTGGGTGACTCAGGCATTCACTCGGGCGCC

ACCACCCAGGCGCCGTCGCTCACCGGCAAGGAGGACGACATGGACGGCGATCAGCTCATCTTCGACCTCGACCAGGGC

TTTGCGCAGGGATTCACGCAGGACCAGGTTGATGAAATGAACCAGCAGCTGAGTCAGACGCGTTCGCAGCGCGTGCGA

GCGGCCATGTTCCCCGAAACTCTCGAGGAAGGCATTGAGATTCCGTCGACACAGTTCGACCAAGGCCAGCCGACCGCC

GTGCAGCGCCTGTCCGAACCCAGCCAGATGCTCAAGCACGCCGTCGTCAATCTCATCAACTATCAGGACGATGCAGAT

CTAGCGACGCGCGCCATTCCCGAGCTGATCAAGCTGCTGAACGACGAGGACCAAGTGGTGGTGTCGCAGGCGGCCATG

ATGGTGCACCAGCTGTCCAAGAAGGAGGCCTCGCGCCACGCCATCATGAACAGTCCACAGATGGTAGCTGCCTTGGTA

CGAGCGATCTCGAACAGTAACGATTTGGAAACGACGAAAGGCGCAGTGGGTACCCTGCACAATTTGTCTCACCATCGC

CAGGGTCTGCTCGCCATTTTCAAGAGTGGAGGCATACCGGCTCTTGTCAAGCTTTTGAGTTCTCCAGTGGAGTCAGTG

CTGTTCTACGCGATCACCACGCTGCACAACCTGCTGCTGCACCAGGAAGGCAGCAAGATGGCCGTGCGCCTGGCAGGT

GGGCTGCAGAAGATGGTCGCCCTGCTGCAGCGCAACAACGTCAAGTTCCTGGCGATTGTCACCGACTGCCTGCAGATC

CTCGCCTACGGCAACCAGGAGAGCAAGCTGATCATCCTGGCGTCGCAGGGCCCCGTCGAGCTGGTGCGCATCATGCGC

AGCTACGACTACGAGAAGCTGTTGTGGACTACGTCGCGCGTTCTTAAAGTGTTGTCGGTGTGCTCAAGCAACAAGCCA

GCCATAGTGGAGGCCGGCGGCATGCAGGCTCTGGCCATGCACCTCGGGCATCCCAGCCAGCGTCTGGTGCAGAACTGT

CTCTGGACCCTCAGGAATCTGTCCGATGCTGGAACTAAGGTGGACGGCCTCGAGGGCCTGCTGCAGTCGCTGGTGCGT

CTGCTGGCGTCGACCGACGTCAATGTGGTGACGTGCGCCGCGGGCATTCTGTCCAACCTGACGTGCAACAACCAGCGC

AACAAGGTGACCGTCTGCCAGGTGGGCGGAGTTGACGCCCTGGTGCATACCATTGTCAACGCAGGGGATCGCGAGGAG

ATCACTGAGCCCGCTGTTTGCGCCCTCCGTCACCTGACCTCGCGTCACGTGGACTGCGAGATGGCGCAGAACGCGGTG

CGCATGCAGCTGTACGGCATGCAGGTGATAGTGAAGCTGCTGCACCCGCCCAGCCGCTGGCCGCTCATCAAGGCCGTC

ATCGGACTCATCCGCAACCTGGCGCTGTGTCAGGCCAACCACGCCCCGCTGCGCGAGCACGGCGCCATACATCATCTG

GTGCGGCTGCTCATGCGCGCCTTCCAGGACTCGCAGCGGCAGCGTTCGTCGGTGGCGAGCAGCGGCGGGGGCGGCGGC

GGCAGCCAGACCGGGGGCGGCAGCAGCGTGTACGCGGACGGCGTGCGCATGGAGGAGATCGTCGAGGGCACAGTGGGC

GCGCTCCACATTTTGGCGCACGAGTCGCACAACCGCAGCATCATACGCAGCCAGCACGTGATTCCGATATTTGTGCAG

CTGCTGTTCAACGAGATTGAGAACATACAGCGGGTGGCGGCCGGCGTGCTCTGCGAACTGGCCACTGATAAGGAGGGC

GCCGAGATGATTGAGCAGGAGGGCGCCACCGCCCCGCTCACCGAGCTGTTGCATTCAAGGAATGAGGGTGTTGCTACT

TATGCAGCCGCCGTGCTATTCCGCATGTCCGAGGACAAGCCACAAGACTACAAGAAGCGTTTGTCAATGGAGTTGACC

AACTCTCTGTTCAGGGAAGACCAGAACCCGTGGAACGGTGGTGATCTAGGCATGGGTCCTGATTTACAGGACATGCTT

GGCCCTGATCAAGGCTATGATGCTATGTATACGCAAGGCCCACCCAGTGTACATAGTAGCCACGGAGGCAGGCAGTAT

CAGCAAGGTTATGACCAGATACCAGTAGACTCGATGCAGGGTCTAGACCTGGGCTCTCAGCACGACTCCAACTACAGC

CCAATGGAGGTGGGAGCCGATTTGGATTTCGATCATTTGGACGAGCTGCCCCAGCCGCCTCAAGACAATAACCAGGTG

GCCGCCTGGTATGACACTGATCTGTAG 

vas (vasa) 

>TRINITY_DN3339_c0_g1_i1.p1 

ATGCATCATCGTAAGAGATCTCGAAGCCGATCCAGGTCATCAAGTCCAGAACACTATAAGAGAACTAAAGGTTCTCAT

GGACGTGAGAGGAGCAGTAAGGAATATAGACGAAGGAGCAGATCAAGAGAGCGATCTCGTAGGTCCCACAGTAGGGAT

CGAGACAGAAAACTTTTCAAGAAGGACAAAAAGTCATCTGATTCACGGTCGAAGCGAAGTTATGGAAAAGGAAGGCGA

ACACGTTCTAGGTCTGATTCGAGATCGCGCTCCAGATCGAGATCGCATTCCAGAGAAAGGGGTAAACTCAAAGACGAG

AAGAAAGATTCGAAAGCTGACGATGAGCCTTTCGATCCCACCAATCTGGACAAAGAAGAAGAGCAAAAAAGGCTTGAA

TTGGAAATGCAAAAGAGAAGAGAGCGGATTGAAAGATGGAGAGCTGAAAGGAAAAAGAAGGAATTGGAAGTTGTAAAA

AAGGATCTGAAGTCATCTTTAGCCAATCTTCAACTTCCGACCAAGAAATGGAATCTTGAGGATGACAGTGACGAAGAA

GAAGATGGGAAAGCTGATAACAACAAGAATGATGGCGAGGAAGAACTGGATTCTTTGGATGCTTTCATGCAGGGTGTA

CAAGAAGAAGTGAGGAAAGTGAATAAGATAGAAGGAGCCAAGAGAACGGCCGATGGCCAGGGCAAGGTTCCGCCGGCC

GGATCCGGAGGCCTGGTCATAGTGACCGGTGTTGCCAAGAAAAAAGTCGACAACAAAAAAGGAGAACTCATCGAACAG

AATCAAGATGGACTCGAGTATTCATCAGAAGAAGAGGAAGAAGATTTGTCTACGACTGCAGCTAGCATAGCCAATAAG

CAGAAGAAAGAGTTGGCTAAAGTCGATCACACAAGCATCGATTATACTCCTTTCAGAAAGGACTTTTACACGGAGGTT

CCCGAAATTGCTCGGATGACACCAGAGGAGGTGGAAGCCTACAGAGAAGAACTTGAAGGTATAAGAGTGAAAGGCAAA

GGCTGTCCAAAACCTATCAAGTCCTGGGCTCAGTGTGGTGTGAGCAAAAAGGTTCTTGATGCATTGAAAAAGCAAGAT

TACGAGAAACCTACACCAATTCAGGCTCAAGCAATACCTGCTATCATGTCAGGACGTGATCTAATAGGAATAGCAAAA

ACTGGAAGTGGGAAAACACTAGCATTTGTTCTTCCAATGCTTCGCCACATCATGGACCAACCACCTCTAGAGGCGAAT

GATGGCCCACTTTCATTGATAATGGCCCCTACAAGAGAATTGTGCATGCAGATTGGCAAAGAAACTAGGAAGTTCACA

AAATCGCTCAATACTCGTGTCGTTTGCGTTTATGGTGGCACTGGCATCTCCGAACAGATCGCTGAACTGAAACGAGGA

GCTGAAATAATAGTTTGCACACCTGGCAGAATGATCGACATGCTTGCAGCTAATAGTGGTCGAGTAACAAATTTGAAG

AGAGTTACATACATCGTTCTTGATGAAGCAGACAGAATGTTTGACATGGGCTTTGAACCACAGGTTATGAGGATAATT

GAAAATATTAGACCGGATAGGCAGACTGTGATGTTCAGCGCTACTTTCCCCAGACAAATGGAGGCATTGGCAAGAAGG
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ATACTCACAAAACCTATTGAAATTCAGGTTGGAGGAAGGAGTGTGGTATGTAAGGAGGTCGAACAGCATGTTATAGTT

TTGGAGGAAGACCAGAAGTTTTTGAAGTTGCTGGAACTGCTGGGACATTATCAGAATCAGGGCAGCGTAATAGTGTTT

GTTGACAAACAGGAGAATGCTGACGCACTGTTGAAAGATCTCATGAAGGCTTCATATCAGTGTATGTCGCTACATGGT

GGAATCGATCAGTATGACAGAGATAGTACAATAGTTGACTTCAAAGCTGGAAAAGTCAAGCTTTTGGTTGCAACATCA

GTGGCAGCTAGAGGCTTGGACGTGAAACAGTTGATTTTGGTAGTGAACTACGACTGTCCGAACCATTACGAAGATTAC

GTGCATCGGTGTGGAAGGACAGGTAGGGCAGGAAACAAGGGCCACTCGTACACATTCATTACGCCGGAACAGGAGCGG

TACACGGGCGACATAATCAGGGCGCTGGAGTTGTCGTCGGTGAGTGTTCCGGACGCGGTGAGGGCGCTCTGGGAGAAC

TACAAGGCTAAGCAGGCGGCCGAGGGCAAGAAGGTGCACACGGGCGGCGGCTTCAGTGGCAAGGGATTCAAGTTCGAC

GAAACAGAGGCCATGATGGTCAACGAAAAGAAGAAGTTCCAGAAGGCGGCGCTCGGTCTGCAGGACTCTGACGACGAG

GACCTGGAGAACGACATCGATCAGCAGATCGAGAGCATGTTGGCGCCGAAGCGCATCGTGAAGGAGATCAAGGCGCCG

CTGGGATCGGCCAATGCGGCTGCGGCGGCGGCTGCGGGCGGGGCGGCGGGCGGCGGAATGCCGTCGACCGACAAGTTG

GAGCTGGCCAGGCGCCTGGCGTCGCGCATCAACATGGCCAAGAACCTGGGCGCCGAGGCGAAGGGCGCCACTCAGCAG

GCGGCCGAGGCCATTCTCAAGGGCGGCGCATCGCAGCCCATCATCACCGCCAAAACTGTTGCCGAGCAGCTCGCCGCC

AAACTCAACACGCGGCTCAACTATCAGCCTCGCGAGGAGGAGGACAAGCAGGAGGAGGAGGCCGTCGAAACGTTTCGC

AAGTACGAGGAGGAGCTCGAGATCAACGACTTTCCGCAGCAGGCTCGCTGGCGGGTCACCTCGAAGGAGGCGCTCGCC

CAGATCTCCGAGTACTCGGAGGCCGGCATCACAGTCAGGGGCACCTACTACCCGACTGGCAAGGCGCCGCCCGAAGGC

GAGCGCAAACTCTTCCTCGCCATTGAGAGCACCAACGAGTTGGCAGTCTCTAAGGCCAAAATCGAAATCACTCGTCTC

ATCAAGGAAGAACTTCTCAAGCTGCAGACTTCTGCTCATCACAGTATCAACAAATCTAGATACAAAGTTGTGTAA 

P-element induced wimpy testis (piwi) 

>TRINITY_DN185_c0_g1_i9.p1 

ATGAGTAAAATGGCAGTTAGCCAATGGAAAATACCTGAACGAAAGAAAAATGGCACCAAGGGCCGCAAAATTGAACTG

GAACTCAACCACTTCGAATTGTTTTTCAAGAAACAAAATTTTATCGCTATCCACTACGATGTATCATTCAAACCAGAC

AAACCTCGACGTATGTTCCGGCAAATAATGGAAACATTCCGACGAAAAAAGTTTCCCAACAATTACCCAGCTTTCGAT

GGGCGTAAAAATCTATACAGCGCAAAGGAACTTCCATTCGGAATGGAGGTGACAGATACAGTGAAAGTTTTCAACGAC

GAGCGTTATATGGATGTAGAGTATGAAGTGACGGTTAAGTTCGCGTCAAGAGTCGATATGAGTCAACTGAGCCAGTAC

TTGAGCGGCAAAGGCCAGTCTTATCAAACACCTCAGGAGGCGTTGCAGGCAGTTGATATAGTACTGCGAAATCCAGCT

GCATTGTCATTCATTAGTGTCGGAAGATCGTTTTTCTCGAAACCAGAATCCATCATTGAACTGGGAGAAGGTCTGGAG

CTTTGGTATGGATTCTACCAGAGTGCCATTCTTGGATGGAAGCCTTTTCTGAACGTTGATGTTGCTCATAAAGGATTT

CCGATGGGCGAAAGGTTGTTGGAGACCTTGTGTCGTTATCAAAGGTGTCAGATCAACGACTTGAGGAATTTGAAACAT

TTGGACAGTTACGTACAAAATGATTTCGAGAAGTATATTAAAGGATTGAAAGTGGAGTATCAAATCCCACAAAGACCT

GACACAAAGCGTGTTTACAAAGTCAACAAATTGGTGAAGAATGCTGTAGAGCAAAGATTCATTTTCGAAAAAGACAAC

AAAAAAGTGGAAATGACCGTTGGTGAATACTTCCAACGCGAGAAGAAGTGCAGTGTGCAGCTCCCCTACCTGCCTCTG

GTACACATTGGCCCTCTAAATAAAGAGTTCTTCGTTCCAATGGAGATGTGCACCATTGTTCGAGGTCAGTCAATAAAC

CGTAAGCTGACCCCGGTACAAACGGCTGAAATGGTCAGAAACGCTGCCAAGCCTCCCGACGAGAGGAAAAGAAGAATC

GCCTCGGCGTTGAAAAGGGCAAACTTCAACAATGACAAATGCGTACAGGAGTTCGGAATTCAGGTATCGGACAGATTT

GCCCAAGTAACTGGCAGAGTTCTTGATCCACCTACTTTGGAGTATAACAGGCAAATGATCACACCGCAGAAAGGAGTA

TGGCGATCTGGTAAGTTTCTCAACCCGGTTCAAATCCAAAATTGGGCGATCATCAACTGTGATCGTCGTACCAATGAC

GGACAGTTACAGCGATTTGCATCGGGAATGTCAGAACAAGGCAGAACACTTGGTGTGAATATTGGGGCAATATCCAAG

ATAATTCCGTTCTCTCAAATCCAACCCAACCGACCGAATTGGAGACAGGAGTTCAACAAGCTGCTCTGCTCCCTGCGA

GACAGCAAAACTGAAATTGTGATTGTTGTTATCCCTGAGATTGGAGACATTTATGCCAAGGTGAAACAAACGGCTGAG

CTAAGTGTTGGAATTCTAACACAGTGCATAAAATCGAAAACAATGTTCAAAATGAATCCGGCCACAATTGGAAATATC

CTCTTGAAAGTCAACTCGAAGTTGAATGGGCTCAACCATAAAATCGGCGGACGACCAAAGCTGCTGGCAAGACCTGCT

ATGATCATGGGTGCTGACGTCACTCACCCGTCTCCTGATCAAACTAATATTCCCTCCGTTGCTGCTGTGTCAGCAAGT

CATGATGCAAACGGGTTCATGTACAATATGATGTGGAGATTGCAGCCTGCCAAAATGGAAATCATTGAAGATCTGCAG

AATATTGTGGTGGCCCAGTTGAAATTTTTCTTTCAGAGGACAAGATGCAAGCCGGAAACCATCTATTTCTTCAGAGAT

GGTGTCAGTGAAGGCCAGTTCAATCAGGTTCTGAGCGCCGAGCTAACAGCCATCAGACAAGCGTGCCGGACGCTGAAC

GAAAACTACAAACCGGGAATCACATTCCTGGTGGTGCAGAAGCGTCATCACACGCGCTTCTTTCCGAAGAACGATCGC

GACAAAGATGGCAAGTGGGGAAACGTCCCGGCCGGCACCATTGTCGACACGCAGATCACCCACAAGTCGGAGACCGAC

TTCTACCTGGTTAGCCACGCTAGTATCCAGGGTACCGCACGACCCACCAAGTACCACTTGCTGTGGGATGACAACAAT

ATCGACGAGGACGACCTCGAGGAGCTGACCTACAGTTTGTGTCACCTGTTCACCAGGTGCACCCGATCTGTCTCCTAC

CCTGCTCCCACCTACTATGCGCACTTGGCCGCATTCAGGGCACGCGCCTACCTTGAAGGGCAACAGACTTCACCGAAT

TTGGCCCGTGAAATGGAGAGCCGTATGATCGAAGTCAATTTCCACAAAGCAAATCCAATGTTCTTCGTCTAA 

Twin 
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>TRINITY_DN11696_c0_g1_i1.p1 

ATGACAGTATTTGTGTGGCGTTGCAAAGTATTTCAAACATTGATTCGTTGTTGTAGTTTATCTTACAAGACAAATTTA

AAAACTAACCCTATGGAAAAACCAACAGCTTACTTCCGTCTAACTGATGGATCTGATACATTCCAGGTCAGTTTTTTG

TTCAAGAATGAAACATTGAATATAGAACGTGAGTGTAATTTCAACAGAAAATTGGATGAAAAAATTGGAGACTTTTTG

AATAGAGTTAGAGCGAACATAGATAAATTGAAATCATCCAAACGCAAGAATAAGAAGCATAAAGGACTGACTGATTTA

GAACTTGATATCAGTGAATCTTCGGCAGGTTTATTGCAAGGTGGTGTCTTGATAGATAGTGAGACCATTTGCCGGGAT

GCAATATTCTATAACAAGTCCACGGAAACCCTATCCCTCATTATCAATAAAGTAGAGTACACTGTATCAATTAATTCC

CCATGGGTGAATGAACTATGTCTTCCAACAAGCATGCTGGCTGGATTTTTAATCTACCCTTCAAAGTTCAATATTTTG

TTCTCTGAACAAAAATATTGTTCTTTCGAGTGGTTCAGGAAGAAATGTAAGCATGCACCTAGAAGTGATGATCTAGGA

TGGGAAAGAGTTGGAGAAGGATTTACTTACTCTACCACTAATGAAGATATTGGATATTATTTAAAGTTGACATGTGAT

CCGAGTAATGAGAAATTCAAGGGTCCTGAAGCTTCAACAGTCTCGTCAGGTCTTATTGAAGCTGGTCCAGGAATGTGC

CCATTTGAAGATCGCCATCCATTTACCAGAGAACGATTATCCGGGAATGAATTTCGTGTGATGACTTACAATATTCTC

TCTGATATTTACACCGAAACAGCGGAAGCTCTCAGTCATCTATTTCATTACTGCCCCCGTTACGCTTTGAAAATTGAT

TACAGAAAGCAACTTCTAATCAGAGAAATATTAGGATATAATGCCGATTTGATTTTCTTGCAAGAGGTGGATGATTGG

TTTTTCAATAGAGACTTGAAATATGTGTTGGGTCCTAACTATGAAGGGTGCTATGCACAGAAAGGTAGCACTGTGAGA

GAAGGTGTTGCTTGCTTCTACTCCAAAGATAGATTCAGACTCCTACACTCCGAATCGATTATACTGGGAGAAGAAGTT

CAGAACAACCCTTGCTTGAGCGAGATATGGGACGTTATTAGCAGAAAAGAACCACTTAAACTTCGTGTGATAGAAAGG

CATACAACTTTACAGATTTTGACTCTGGAAAGTTTGGACAAATCAGATGAGTTATTAGTTGTTGCAAACACTCATCTA

TATTTCCACCCAGATGCTGATCATGTTCGTTTAATTCAAGGAGGAATATCCATGAAGTATATCACTGACTACATTGGA

AAACTAAAAACAGAAAATCCAAATCGAAATGTATCACTCATTTTCTGCGGTGACTTCAACAGTGTTCCAGAATGTGGA

ATTTACAAACTTATGACAACTGGAATTGTACCAGAGGATTACGTTGACTGGACAAGTAATAAAGAAGAAGCTGTAGAA

GGACTTAGTGTGAGTCAGCCGTGGAGAATTGCCAGTGCGTGTGGCACCCCGCAATACACAAATCTCATCCAGGAGTTT

TCTGGTTGTCTTGACTACATATTCTATCAAACTGATCGACTAGCTGTGACTCAGGTGGTGCCATTGCCTACAGAAGAA

GAATTGAGACAGCATACAGCTCTCCCCAGTGTTGTATTTCCTTCTGATCACCTAGCTCTGATAGCAGATCTACGATGG

ACTAGTTAA 

aubergine (aub) 

>TRINITY_DN185_c0_g1_i9.p1 

ATGAGTAAAATGGCAGTTAGCCAATGGAAAATACCTGAACGAAAGAAAAATGGCACCAAGGGCCGCAAAATTGAACTG

GAACTCAACCACTTCGAATTGTTTTTCAAGAAACAAAATTTTATCGCTATCCACTACGATGTATCATTCAAACCAGAC

AAACCTCGACGTATGTTCCGGCAAATAATGGAAACATTCCGACGAAAAAAGTTTCCCAACAATTACCCAGCTTTCGAT

GGGCGTAAAAATCTATACAGCGCAAAGGAACTTCCATTCGGAATGGAGGTGACAGATACAGTGAAAGTTTTCAACGAC

GAGCGTTATATGGATGTAGAGTATGAAGTGACGGTTAAGTTCGCGTCAAGAGTCGATATGAGTCAACTGAGCCAGTAC

TTGAGCGGCAAAGGCCAGTCTTATCAAACACCTCAGGAGGCGTTGCAGGCAGTTGATATAGTACTGCGAAATCCAGCT

GCATTGTCATTCATTAGTGTCGGAAGATCGTTTTTCTCGAAACCAGAATCCATCATTGAACTGGGAGAAGGTCTGGAG

CTTTGGTATGGATTCTACCAGAGTGCCATTCTTGGATGGAAGCCTTTTCTGAACGTTGATGTTGCTCATAAAGGATTT

CCGATGGGCGAAAGGTTGTTGGAGACCTTGTGTCGTTATCAAAGGTGTCAGATCAACGACTTGAGGAATTTGAAACAT

TTGGACAGTTACGTACAAAATGATTTCGAGAAGTATATTAAAGGATTGAAAGTGGAGTATCAAATCCCACAAAGACCT

GACACAAAGCGTGTTTACAAAGTCAACAAATTGGTGAAGAATGCTGTAGAGCAAAGATTCATTTTCGAAAAAGACAAC

AAAAAAGTGGAAATGACCGTTGGTGAATACTTCCAACGCGAGAAGAAGTGCAGTGTGCAGCTCCCCTACCTGCCTCTG

GTACACATTGGCCCTCTAAATAAAGAGTTCTTCGTTCCAATGGAGATGTGCACCATTGTTCGAGGTCAGTCAATAAAC

CGTAAGCTGACCCCGGTACAAACGGCTGAAATGGTCAGAAACGCTGCCAAGCCTCCCGACGAGAGGAAAAGAAGAATC

GCCTCGGCGTTGAAAAGGGCAAACTTCAACAATGACAAATGCGTACAGGAGTTCGGAATTCAGGTATCGGACAGATTT

GCCCAAGTAACTGGCAGAGTTCTTGATCCACCTACTTTGGAGTATAACAGGCAAATGATCACACCGCAGAAAGGAGTA

TGGCGATCTGGTAAGTTTCTCAACCCGGTTCAAATCCAAAATTGGGCGATCATCAACTGTGATCGTCGTACCAATGAC

GGACAGTTACAGCGATTTGCATCGGGAATGTCAGAACAAGGCAGAACACTTGGTGTGAATATTGGGGCAATATCCAAG

ATAATTCCGTTCTCTCAAATCCAACCCAACCGACCGAATTGGAGACAGGAGTTCAACAAGCTGCTCTGCTCCCTGCGA

GACAGCAAAACTGAAATTGTGATTGTTGTTATCCCTGAGATTGGAGACATTTATGCCAAGGTGAAACAAACGGCTGAG

CTAAGTGTTGGAATTCTAACACAGTGCATAAAATCGAAAACAATGTTCAAAATGAATCCGGCCACAATTGGAAATATC

CTCTTGAAAGTCAACTCGAAGTTGAATGGGCTCAACCATAAAATCGGCGGACGACCAAAGCTGCTGGCAAGACCTGCT

ATGATCATGGGTGCTGACGTCACTCACCCGTCTCCTGATCAAACTAATATTCCCTCCGTTGCTGCTGTGTCAGCAAGT

CATGATGCAAACGGGTTCATGTACAATATGATGTGGAGATTGCAGCCTGCCAAAATGGAAATCATTGAAGATCTGCAG

AATATTGTGGTGGCCCAGTTGAAATTTTTCTTTCAGAGGACAAGATGCAAGCCGGAAACCATCTATTTCTTCAGAGAT

GGTGTCAGTGAAGGCCAGTTCAATCAGGTTCTGAGCGCCGAGCTAACAGCCATCAGACAAGCGTGCCGGACGCTGAAC
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GAAAACTACAAACCGGGAATCACATTCCTGGTGGTGCAGAAGCGTCATCACACGCGCTTCTTTCCGAAGAACGATCGC

GACAAAGATGGCAAGTGGGGAAACGTCCCGGCCGGCACCATTGTCGACACGCAGATCACCCACAAGTCGGAGACCGAC

TTCTACCTGGTTAGCCACGCTAGTATCCAGGGTACCGCACGACCCACCAAGTACCACTTGCTGTGGGATGACAACAAT

ATCGACGAGGACGACCTCGAGGAGCTGACCTACAGTTTGTGTCACCTGTTCACCAGGTGCACCCGATCTGTCTCCTAC

CCTGCTCCCACCTACTATGCGCACTTGGCCGCATTCAGGGCACGCGCCTACCTTGAAGGGCAACAGACTTCACCGAAT

TTGGCCCGTGAAATGGAGAGCCGTATGATCGAAGTCAATTTCCACAAAGCAAATCCAATGTTCTTCGTCTAA 

Bicaudal (Bic) 

>TRINITY_DN4949_c0_g1_i1.p1 

ATGAACCAAGAAAAACTAAAGAAACTGCAAGCCCAGGTGCGCATTGGAGGGAAAGGAACACCCCGAAGAAAGAAGAAG

GTTGTTCATGCGACTGCTGCTACCGACGACAAGAAACTACAAAGTTCATTGAAGAAACTATCGGTAAATACTATTCCG

GGCATTGAAGAAGTCAACATGATAAAGGATGACGGAACGGTCATCCATTTCAACAACCCCAAAGCTCAGGCTTCATTG

GCCGCTAATACGTTCGCAATTACTGGTCACGGTGAAAATAAGCCTATCACAGAAATGATTCCCGGAATCCTCAATCAG

TTGGGCCCCGAAGGATTGACTCAGCTGAAGCGTTTGGCTAAAACAGTAGCCAGCAACGCCAGCGGCGGTAAGGCTACC

ATCGAAGAAGACGACGAAGTCCCTGAGTTGGTCGAGAACTTCGACGAGCCCAGCAAGGAAGAAGTACCTGTCAGTATT

GCCACTGAAAAGGATGCTTCTGGCGAAGGCAAGGAGAACACCGCTCCAGTTCCTGAAGCGGAAACAAAAGAAAAGCCA

AACTAG 

Bicaudal C (BicC) 

>TRINITY_DN11822_c0_g1_i1.p1 

ATGACTGAAACAAACACTCATGTCTTATGGCCATCCAGATTAAAAATTGGATCAAAATCCCACAAAGACCCCTATATA

AGAGTACTCGGACGTTTAGAAGACATAAAGATTGCAAAAAATAAGATTATGGCAGTTCTTGACACAAGGGGCAGTAGA

GTGATGATGAAACTGGAGGTGAGCTATACAGATCACTCGCACATAATCGGCAAGGGAGGCCTAGTCATAAAGGAGGTG

ATGGAGGAGACCGGCTGTCACATACATTTTCCAGACTCGAATAGAAACAACCCCAACGAGAAGAGCAATCAGGTGTCA

ATAGCCGGCGAAATTAGTAAGGTGGAAAAAGCTAGATCTAGAATAAGGGAACTTTCGTCTTTGGCGTTCACATTCCAA

CTACCGGTGATGGGCACAGTGCATTCGGCTTCGGAGCTGGCGTCGTCGTACATCACCGGCTTACAAGAGAGATACAAT

GTGCACGTCAAATTCCAAACACAATCGAAACTCTACTCGACTCTGGTCGTGGTCAAAGGCTGTGAACAGGAAGTGAAG

CAAGTGGAGGAGGCCACCCTCCAGCTGGTCCATCGTTTATGTGGCCCAATGGCGGTTGGCGTTCAAATCCAAATGTTT

ATGGAGATATCACCGCATCATCATCAAATTGTTCGTGGAAATGGTGATAGTAATTTGTTGAAGATTATGGGATTGACA

AAAACAAAAATCTTATTCCCAGATGTGGATAATCCTTGTGTACCAACTCTTAAAAAGAGCAATGTGTCAATCACTGGT

GCTATTCATGATGTGTACTTAGCTCGCCAGATGCTAATGGGATCATTGCCGTTATTATTAATGTTTGAACTAGAGGAC

AAATTTCCAAGCACCGACCAAATAAACACAATCATGTACAACTTACAACTATCCATTATTGTGAAACAGAAACCTCGA

CTCAACTCGATCTCAATAATCATTAAAGGCATTGAAAGACAAGCAGACAATATTTATGAAGCTTACAGACAATTGAAA

GGACTGAAAGAACAAAGAGTAATTGCAAGTATTCCTTCGACGTACAATATTCCCAACTTCCCAACTCCTACTCCAATG

AAACCTGTGAAAGTGAATGAGCCAATGGGCTGCCAGAATATACCAGGACTACCAGGAAATCTGCCGGATCCAGAACTG

ACTCAACTATTCTGTCAATTGTCGCAGTTATTTTCTCAACATCAACATCAGAGAAATCTCACCGAAAATGCTCTTGGA

CAAGCTGTATCTTCATTGTCTCTTCCTGATATTTTCAAGGAATCTCATTCATCGCAAAACAGTAGATGCAGCAGCCCA

ATGCTGAGTCCCAATTCCAAATCGGCTCATGGCAGTGGTCAAATACCCAACACCAGTAGCGATTTGAGCATGAGTACC

GGTAGTAATAATTGGAGAGCTCCTGGCTTTGGTAGGAATTCGCATATTGAATACCAAGAGATGAAGCGCCAGGCTTTA

ATTGCTCTTCAGACGAAACCTAATGCAGATGATCCTCGTGTTCCAACGTCGACATGGGCAGGCTATGGCTTGAGTCGA

TCTGGTCCAGCAAATGTCACAAATAATGAACCACAGACCTCGTCAGACGTTGATGGAGCATGGGGAGGCGCGAGCTTC

GAGAACCAATACGGTACCAGCAATATTTTAGAATCTGTATCTAGTCAACACATGGAGGTGATCACTAGTTCGGAATCA

TATACGATTCCTTCTCTCCTGGCTTCTCTCAATCTGGAAATGTACATTCCTCTATTCCACATGCATCACATTGATTTG

CCTACATTTCGGACTTTAACCGAGCAGGACTTGAAAGAAATCGGGGTTTCCCTCGTAGGAGCTCGACGTAGGATTCTG

GCATCAATTGCAGAACTGAATCGGTCTCAGTCGAATTTGGCACCTGGCCTTTGGGACTATATGGAGAGATCCAACTCT

TCCAATGCTTCTTCAGGACCAGAATGA 

Dynein heavy chain 64C (Dhc64C) 

>TRINITY_DN50570_c0_g1_i1.p1 

GCTGTCAAATCACAGGAATTACAAGCTAAAAATGAAGCTGCCAACGCCAAGCTGCGTCAGATGTTGCAAGACCAGCAA

GAAGCCGAAAAGAAAAAGGTGCAGAGCCAAGAAATTCAATCTGAAATTGAGAAGCAAACCATTCAAATATCTCAGAAA

CGAGAGGATGTAATGGCCGACCTCGACAAGGTGGAACCGGCCGTCATTGAAGCTCAGCAAGCTGTGAAAGAGATAAAG

AAACAGCAGTTGGTCGAAGTGAGATCGATGGCCAACCCGCCTCCCATCGTCAAACTGACCCTCGAGTCCATTTGTCTG

CTGCTTGGTGAGAGTGCCAGCGACTGGAAATCCATCAGGACAGTAGTGATGCGAGAAAATTTCATCAATTCTATCGTG

TCAAATTTCAGTACGGAAAACATAACCGATGAAGTTCGAGAGAAAATGCATTCACGTTACCTGAACAATCCAGAGTAT
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ACTTTTGAAAAAGTTAGCCGAGCCAGTATGGCTTGTGGTCCTATGGTCAAATGGGCGGTTGCTCAGGTGAGCTACGCG

GACATGCTGAAGAAAGTGGAGCCGCTGCGCGAAGAGCTGCACAGCCTGGAGGTGCAGGCGGCGGAGAACAAGGAGAAG

GGCGAGGAGATGAAGGCCTTAATTGCACAGCTGGAGAAGAGCATAGCCGCCTACAAGGACGAGTACGCGCAGCTGATT

TCGCAGGCGCAGGCCATCAAGGCCGACCTGGAGAACGTGCAGGCCAAGGTGGATCGCTCCATTGCGCTGCTCAAGTCG

CTCGGCATCGAGCGCGAGCGCTGGGAGGCCACCAGCGAAACCTTCAAGTCGCACATGTCAACCATCGTTGGAGACGTA

CTCCTGTCGGCTGCCTACCTCGCCTACGCTGGCTACTTTGATCAGCATTACCGTACCAACTTGTTCGCCACCTGGTGC

AATCATCTTACCCAAGCTTGCCTCAACTTCCGTTCGGATATCGCTCTCACCGAATATCTGTCCAATCCAGACGAAAGG

CTGCGTTGGCAGGCGAATGCCCTGCCATCTGACGATCTGTGTACGGAGAATGCTATCATGTTGAAGAGATTCAACAGA

TACCCTCTGATCATTGACCCGTCTGGACAAGCAACTGAGTTCATTTTGAATGAATTCAGAGATAGAAAGATCACCAAG

ACCAGCTTTTTGGATGACTCGTTCAGAAAGAATCTTGAATCTGCCCTGAGATTTGGTAACCCACTTCTAGTTCAAGAC

GTTGAGAACTACGACCCGATCCTGAACCCGGTGCTGAACCGCGAGCTGCGCCGCACGGGCGGCCGGGTGCTGATCACG

CTGGGCGACCAGGACATCGACCTGTCGCCCTCCTTCGTCATCTTCCTGTCGACGCGCGACCCCACCGTCGAGTTCCCG

CCCGACATCTGTTCGCGCGTCACCTTCGTCAACTTCACCGTCACGCGCAGCTCGCTGCAGTCGCAATGCCTCAACCAG

GTGCTCAAGTCCGAGCGGCCCGACATCGACGAAAAACGCTCCGATCTGCTCAAACTGCAAGGGGAATTCCACCTTCGA

CTACGACAGCTTGAGAAGTCTCTGCTTCAGGCTCTCAATGAAGCCAAAGGAAAGATCCTGGATGATGATTCAGTCATC

ACCACTTTGGAAACTCTGAAACAAGAAGCTGCAGATATCAGCAAGAAAGTTGAAGAAACTGATAAGGTTATCGCTGAA

ATCGACACTGTTTCACAGCAGTATAAACCATTGTCTCAGGCATGCAGTAATATGTACTTCACAATGGACAGCTTGAAT

CAAATACATTTTCTGTACCAATACTCACTGCAGTTCTTCTTGGATATATTCAGCTCTGTATTGCTGAATAACCCTAAG

CTTGATTCTATCACCGACTACAACATCCGTCTGGGCATAATAACTAAAGATCTGTTTGCCGTTTGCTACGAGCGTGTT

GCCAGAGGTATGTTGCACACTGATCGCCTGACTCTGAGCATTCTGTTGTGTCGCATCCACCTGAAGGGCGTGCCCAGT

GAGCCCTCTCTAGACCAGGAGTTCCAGTTCTTCCTGCGCGGCAAAGAAGGCGTCTTCAACGCTCGAGCGCCTGCCATT

GAAGGACTGTCTCAAGAACATCATGATGCTATGTTGAGACTGACATCTAGATTGCCAACGTTCAAAAATCTGGCCAAG

AAGATTCAGGATATGCCGGAATTTAGTGCTTGGCTGCAACAGAGCACTCCTGAGAATTGTGTTCCTCGATTGTGGGAA

GAGGAGAAAGCTTTGAGTCCGATTGGCACTGCCATGTATCAACTTCTACTCATACAGGCGTTCCGACCGGACCGTGTG

ATTGCGGCTAGCTACTTGCTGGTGTCAGCTGTGCTGGGCGAGGGCTTCACGGCGTCGGCGGAGCGCGAACTCGACCTG

GGCACCATAGTGGAGACCGAGCTGAACGCCAACGTGCCGGCGCTGCTCTGCTCGGTGCCCGGTTATGATGCCAGCTCG

CGAGTTGACGATCTGGCCGCCGAGAAGGGCAAGCAGATCGCCAGCATCGCCATCGGCTCGGCCGAGGGCTTCAACCAG

GCCAGCAACATGATCAACGTCGCCGTCCGGTCGGGCCGCTGGGTGCTGCTCAAGAACGTGCATCTCGCGCCCCAATGG

CTCGTGCAGCTCGAAAAGAAACTGCACAGCCTACAGCCGCATGCCAACTTCCGACTGTTCCTCACCATGGAAATCAAC

CCTAAAGTACCAGTCAACCTTCTCCGAGCCGGACGCATATTCGTGTTCGAGCCACCGCCTGGCATCAAGGCCAACCTG

CTGCGTACATTCAGCACGGTACCCGCCTCGCGCATGATGAAGGTGCCCAACGAGCGCGCTCGTCTCTACTTCCTCCTC

GCCTGGTTCCACGCCATAGTTCAAGAACGTCTGCGCTACGTGCCACTCGGCTGGGCCAAGTACTACGAGTTCAACGAG

TCCGATCTGCGAGTGGCCTGCGACACTCTCGACCTCTGGATAGAAGCCACTGCTATGGGAAGAACCAACCTCAGTCCC

GAGAAAGTGCCCTGGGATGCTCTGGTCACACTGCTCTCGCAGTGCATCTACGGTGGAAAGATCGACAACGATTTCGAC

CAGAGACTGCTGGCGTCCTTCCTGGCCAAGCTGTTCACGCCGCGCAGCTTCGAGTCGGACTTTGCGCTGGTGGCGAAC

GTGGACGGCGTGGCCGGTGGTCCGGGAGGCCACAGACACATCACCATGCCCGACGGCACCCGGCGCGATCACTTCCTG

CACTGGATTGAAACTCTCTCCGATCGGCAAACTCCATCTTGGCTCGGTCTGCCCAATAACGCCGAAAAGGTTCTTCTC

ACGACGAGAGGAACGGATCTGGTGAGCAAGCTGCTGAAAATGCAGCAGTTGGAGGATGAGGATGAGCTGGCCTACAGC

CGGGAGGACTCGGCCGGCCTGGATGCCTCGGCCAGAGAGAGCCAGATCGACGGCCGCCCCGCCTGGATGCGCACCCTG

CACACGTCCGCCTCCACCTGGCTACAGCTTCTGCCCAAATCACTTCAGACTTTGAAGCGAACAGTTGAAAACATCAAG

GATCCACTGTACAGATATTTCGAGCGAGAAGTGAACTCTGGATCTCGTCTACTCCGCGATGTGATTCATGATCTAGAG

GACGTTGTGGCCATTTGCCAGGGCGAGAAGAAGCAGACCAACTACCACCGCGCCATGCTGAGCGACCTGGTGAAGGGC

ATTCTGCCGGGCAGCTGGCGCCGCTACACGGTGCCGCGCGGCTGCACCGTCATCCAGTGGATCACCGACTTCCGCAAC

CGCGTCGTGCAACTGCAAAAAGTCTCCACGCTCGTGTCACAGGGTGGAGCCAAGGAGATCAAGACCTTCCCAGTGTGG

TTGGGAGGACTTCTCAATCCAGAAGCTTACGTGACTGCAACTAGACAGTGCATTGCTCAGGCGAACAGTTGGTCACTG

GAAGAGCTAGTGCTGGATGTGAACATCACTGATTCCAATGATCCGGCCGTTGACGAGTGCAGTTTTGGAGTTGTCGGT

TTGAAATTGCAAGGAGCGCAGTGTCGTAACAATCAATTACTCTTGACGTCAACTATCATGATGGATCTACCGTTGACA

CTTCTTCGATGGGTTCGAGGTACCCCCGGCACTGAAGTTCCAGGCAAACTAACCCTTCCCGTGTATTTGAATTCTACC

AGAACCGAGCTTCTGTTCACTGTGGATTTGAACATCGCTCCTGGCCAAGACCACCACAGTTTCTATGAGAGAGGAGTG

GCTGTTCTCACCTCTACAGCTCTCAACTGA 

Bicaudal D (BicD) 

>TRINITY_DN45988_c0_g1_i1.p1 

ATGGAGACAACGGGACATGAAACCGTATCAGATTTGAAACAAGAAATCGAAAGATTGAGTCGTGAATTAGATCAGGCA

AACAGTGAAAGAACTCAGTCCGCGCAATATGGTCTTGTGCTTCTGGAAGAGCAAGAGCATTTACGACAAAGATTTGAA
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GAGTTGGAGAGCTTGTACGAAAATACTAAGCATGAACTTGACATTACTCAGGAGGCCTTGGCGAAATTCCAGACTACT

CACAAAGTAACAACAAAGTCCGGCATTGAACAAGAAGAGTCATTGCTGTCGGAATCTGCGGCTCGAGAAACGTCATTG

AGCTCTATAATTATTGACCTAGAAAATGACCAAAAATCTGTCCGTCAAGAATTGGAACGTGTTCAAGAGGAACGAGAT

CGGATGATCCAGGAGAATGCAGAACTTGTGAAGGATGTACAAGAAGCTGAAGCCGAGAGAAAGAGTCTACGAACAGAG

ATAAAAGAAATGAAGTTCAGGGAAACCAGGCTACAAACCGACTACGCAGAATTGGAAGAAGAAAACATTGCCCTCCTC

AAACAAGTTTCTGGACTCAAATCATCTCAGGTGGAATTTGAAGGTGCTAAGCATGAAATTAGAAGGCTTCAAGAGGAC

TTGGAAGATCTTCAACAACAAGTGAACGAAGCTAAGAAATTGAAAGAAATAGCCGAGAAACAAATGGAAGAAGCATTA

GAAACTTATCAGATTGAAAGAGAAGCAAAAAATGCATTGAAGAAAGAACTTGACAGCAGGATCAGCAGCGAATCCATG

TATAATTTAAGCAACCTCGCCTACAGTATACGTGGAAAAAGAAGAAATGCAGCCGAAATATTTGGGTTCATCCAATAA 

egghead (egh) 

>TRINITY_DN19137_c0_g1_i1.p1 

ACCATGTTGAGCAGCAGAGCGAAGCACTGTCTCCACTGCCTCCTACTGTTCGGTGTGATTGTCGTTTTCGAACTGTTC

ACCGGCGGCGTACGGCTTAAAGAAGACAATACCTTGGACTTTGATCCCTGGGAACGCTACGGTATTTTGGGGGCCTCC

TTACTCTACTTTCTACGACTCCTAACCTTCCTTCCACTGCCTCAAGTGCTCCTTAACTTCGCCGGCCTGACACTCTAC

AACGCGTTCCCCGATAAAGTCACATTAAAAGGATCACCACTGTTGGCTCCGTTTATTTGTATACGGATTGTGACTCGG

GGTGATTTTCCCCAGCTGGTTAAGGCTAATGTTGAACGCAACATGGCTAAATGTACAGAGGCGGGGTTAGAGAATTTC

CTATTGGAAGTTGTGACAGATAAACGAGTGGGACTTCCCGTTCACCGAAGAATACGCGAGGTGGTTGTGCCAACGACC

TATAAAACCAAATCGGGAGCGTTATTCAAAGCTCGTGCACTCCAGTACTGTCTCGAAGACGATGTTAACATGCTGGCA

GACACTGATTGGGTAGTGCATCTCGATGAGGAGACCCTCCTGACAGAAAATTCTGTGCGCGGTATTCTGAATTTTGTG

CTGGATGGGAAGCATCATTTCGGACAGGGTTTGATAACGTATGCCAATGAAGAGGTGGTGAACTGGGTGACAACACTG

GCGGATAGTTTTCGTGTGGCG 

exuperantia (exu) 

>TRINITY_DN8816_c0_g1_i1.p1 

ATGGTATCATCAAAGGTGTCACCATCAGCATCGGTGCCGGAGAAGAGTGCTCTGCCGGAAGGCAGGTTCCGTCTGGTG

GGTTGGGACGTGGACGCCACCGGACAAATGGTGACTGACGAAATTTGCCAGCTGGCAGCTTACACGCCCGCCGAAGAC

TTTTCGCAGTACATAATGCCCTACAAGGATCTGACGCTGTTTGCGCAGCGCCGCTACATGATGTACACGAAAACAATC

GGCAGGTTTCGCGCGCTCAAGGACAAAACCAACAATAAGATGCTTCGAACCAAATCAGAAATTTCAGCTCTGGTTGAC

TTTCTAATGTGGCTGGAAAAGATGAAAAATCAAGAGCCAGGCTGTACTGGTCTTATTCTGCTCTGCCATGACGCCCTC

GAATTAGCACCTCTCCTTTTGGTGCAGGCTCTCAAGAGGTATGACCTGTTGGACCGTTTCTCGAGCATTGTGAAGGGC

TTCAGCAACTGCTATGCGTTTATCAAGTTCAAGTGCGAGTCAAGTGTCACCTCGTTCACGCTGAAAACCCTGTCGAAA

ATTCTGCTCGACAAGGAAGACGAACAAACTCATAGCGCAAAAAATCGAGCGAGAATCGCTTATCAGTTGGTGCAGCAC

TTGCGCGCCGGCCTAGCGGACAATAGCCAGAAGGGCGACCTGATCAGCGATCTTGGCGAGCTCGGGCAGTTCACGTGG

ACGGTGAGCGACAAGGAGGCGTCAGTCGCGCCGCGACTCGAGCAGCTGCAGCGACAGATGTCGCTCACGCCGCTGTTC

AAGTCGTCGTCGCCGAACGCAGCGACCGAGTCGCAGTCGCAGGACAAGCCGCGGCGACCCAGCATGCAGGAGAGACGT

CGCGCTGTGCAGCTGAGGACTCAACTGCTTGAAGCGATGATTGACTATGACACGTTGAGCAAGACTTGGTCTGAGGGT

CAGAAGGAGAAGCTGGTTGGCCTGCTGGAGGCGGCGTTGAGCGAGTGGAACGAGGCTGACCGGCGCGAAGTGGTGGCA

ATAGCCGTGCGTCACTTCGAGTGTCCGCCGAGGGCCCGACGCCAGGGGCGCCGCAAGTCAGGGACGGCGGCTAGCGAT

GGCGGCAACTCGACGCCGCCCCAAACGCCCACCTCCTCCGCCTCTGCCTCCTCCGCCTCCTCCGCCTCTCCGTCCAGC

CTCACGCCCCCACCCACCATCAACAGCACCACTACCGAATAG 

Integrin alphaPS5 subunit (ItgaPS) 

>TRINITY_DN39338_c0_g1_i2.p1 

TTTTACCTTGGAGAACAGACAGGAGAAGTGTTTGGTGCTTCACTTTGTGCTACAGACTTCAATAACGATGGAATTGAA

GACATTATTGTTGGAGCACCATTTTTTGCTCACAGCGAAGAATCGTTCAATGAAGGTCGAATAAGAATAATAATTTCG

AATGAGAATGATTGGCGCAATCCGTTCACGACAAGTTATCGTTATGGTCAACAGAAGAAGTTAGGAGCTCAGTTTGGA

CTTTCATTGTCTGCTATTGGGGACTTGAATAAAGATGGATTGCCAGATATTGCGGTTGGAGCACCGTATGAGGATGGT

GCAGGTGCCATTTACATATTTCTTGGTGATAAATTGAAAGGCATTTCAGAACGTTTTAGTCAGCACATTGCAGCATCT

GAAATTCATCATTCATTACTCGGCTTTGGAATAAGTATGACTGGTGATCAAGACATTGATTCAAATCTTTTCAATGAT

ATTGGTGTTGGGAGTTATTTATCTAGCACAGTTGTTCTAATAAAATCTAAGCCAGTTATCAAATTAAGAGGAGATCTC

AAAATATTATCTGAATTTGAGCAAGGGGTAATCAGTGTGAACGATAAGCCTCTTCTTATTTCTGCTTGTGTGCATTAT

GAAGCAGGACAGTTGAAAAGTGATACGGCATATGTGCAAATGAAAATTGATGTGGATAAAAAAGAGAAGAGAACAAAA

TCAGTTCAGGTCAATTCCACCTTGGCCATTTTGAAAGGAACAACAATTGAAGCTGTCGCAGAAATCCCCTACAACACC

ACGTTCTGTTTGAATTTCACAGTTCAGTTGCAAGAAGAAATAAAAAACCGAGATGACGCATTGTTGATTGAAATGCAG
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AATTATACTTTGAATAACGATGAACGATGCGAAAAAAAGGAATGCCCAATGACAGATCCGAAATTGGAAGGAGATCTG

ACAGAACTGAGACTGCCTTTCGAAACTCATATTGCTGATCTACAGCTGTCTTTGGAGTTCATCAATATATCTGGATCT

ACATACAGGCATACCTCAGCGAAAAAGGATCTAGCAATTAGAGTGAAATTAATCAACAAAAGAGATACGGCAATTGGG

ACCAAGCTGGATATTGAGATGACTTCAATTCTGAGTGTTAAATATATTGAGGGAGATGAAAGATGTAAATCATTTACT

CAATTGGAAACAGAGGCTGGGCGAACTCATTATTATTGCAACTTCAGGAATGTAAAAAGGAACGAAGAGCGGACGATT

ATAATGCATTTATCCACCAGTGATTTAACGCCAGAAGTGGATGAATTAATTTTCAATTTCACTGTGTCTAGCTCCAGC

AAAGAATCAGAAGGTGATTTGAAGAATAATAATGCATCCCTGGCATTACTTGTTGAGGTGGATACTCCGTTGTTTATC

TCTGGTTATCCAAATCCTACAGAGATTATAATTTCAAAAGATGAGAAAAGTGACATTTTCAAGCATGTTTATGATGTG

TCTAACAAAAGTCCTATGAAGTTGGCTGTCGGGGTCAACATTACAGTTCCTATTCCTGTGATAATCAGCGATGCTGGA

AGAGTACCGATGTTTCTTCTTCAGGGTAAACTGCAGTTACCAAATGATGAAGAAATTACCTGCTCAAATGACGCAGAT

GAAAATTTGAAGACATTCCTCACCGAGTGGATAGATATACCTGATCAGAATTTTATAACAAGTCTTGGCGAGAAACTG

AAATTGAGAGCTGAGAAAATAATGAGAAATCATCTCGACTGCAACTATCAATCACAAGTATTCAGCACAGAATCTTCC

ATTGCACTGGCTTGTGTCAACATCTCCTGTTCTAGTTCTCTATTCGAAGGAAATGCAACCATTGAACTTGAAATGAGA

TCTTCATATAAAGTATTTGAATATTTGATTGACACTGATGGCATGAGGAAATTCGTAACTGAAGCGAGCGTATTTCTC

TCTCACTATCGGAAAAAATTCCATTTAACCGGCATTCGGGAGGCGGTTGTTGAAACGAAAATAACAGTAGACATCCAT

AAGAATCCAATTTGGCCATTGGTTCTTGCCATTGTTCTCACTGTCATCCTGCTCATAATAATTACTTTTGGTTTATAC

AAGGCGAATTTTTTCAAGCGGAACAGAGTAAACAAAGTTATTTCAACTGACGCAGCAGCGACAAGCACCGACAATTTG

TTGACTGAATAA 

cappuccino (capu) 

>TRINITY_DN5275_c0_g3_i3.p1 

ATGTCTCGAAAGGACAAGAACATTGGAAGCGGAGGCTTTCTGGAAACCCTGTTCCGGCCGAAGAAGACCGGATTCAGA

GGCGGCTCCAGTCAGCTTCCGAGGCCTCGCTCCGAAACAGACTTCAATGAAACCGATGAACAAGTGGATGTCATCGAG

CACCTCGACGAACAGTCACTCAATAGTAAATTCGAGGAGATGTTGGATGACATGAACTTATCAGAAGAAAGAAAGGAA

CCCCTCCGAGCTCAACCTACTATGAATAAGAAGAAAATGCTCATTAATCATTATAAGGGTCTAGTGCAAGAAAATAGA

AACAAATTCGATAAACCGGCTGAGTACATCCAGTATCTTTCAACGCCAGATCTTAGTGTGAATAAAATGTACAACTGT

ATAGAATCTCTAAGGATAGCCCTAACTAATAATCCAGTTAGTTGGGTCCATGAATTCGGCACCACCGGATTAAAACAA

GTCTTATCAATATTGAACGAGTGTTATCGAAACGACAGCCGCTACGACCGAATCCAGTGCGAGTGTCTGCGATGTCTG

CGCGCGATCATGAACAACACAGTCGGCCTGAAACAGATGTTCGGCCAGAAGGAGGCGTTGACGGTAGTTGCGCGGTCG

CTGGACCCTTCCAAGCCGTCCGTAATGCTGGAGGCGGTCAAAATGCTGGGCGCCGTGTGTCTGGTGCATGACTGGGAG

GACGACGGGTTCTCCGGTCACAAGAAGGCGATCGAGGCGATCACAATGAGTGGAGAGCTGAAGGGGAGAGAGCGGTTT

ACGCCCGTCGTGCAAGGACTGATGATCAACGGCAACGAGCCGCTGAGAGTCGCCTGTTTACAACTGATCAATGCCATT

GTGTCCACGCCTGATGATATGGACTTCAGGCTGCACCTCAGAAATGAGATTATGCGCTGTGGACTCATGGATATTTTG

GAGACGTTGGAGAAAGATGCCAGTGAAGATCTTGAAAAGCATTTGAAAATATTCCTGGACCACAAAGAAGAAGACTAC

TACGAGTTCATTCAGAGGTTCGACAATGTGAGACTGGAGTTGGATGACGTCAATGACTGTTTTGAAACAGTCAAAAAC

CTTGTCATGGATACACCGGCCGAACCTTATCTACTTTCAGTATTACAGCATTTATTGTTCATCAGAGATGACTCTGTG

ATAAGAACTGCATATTATAAGTTGATAGAAGAATGCGTCTCGCAAATAGTTCTCCATAGAGGCGGGTGTGATCCTGAT

TTCCGAGCCACGAAAAGGTTTCAAATAGATGTCCAACCGTTAATTGATACTCTAGTCGAAAAATCAAAAGTTGAAGAA

GAAAGACGATTAGAAGAGGTTCTTGGGAAGCTTGAAGAAGCGTTAGCAATGAGACAGGAAGCTGAAGCCAAATTAGTT

CAAGCCGAAAAGACAATCTCCGAACTTCAAGCTGGTGGGGCTACCAAGGCACCGTCATCGGGCGGCGGCCCACCACCC

CCGGCTCCACCGCCACCTCCGCCCATGCCCATGCTGCGTCCGCCGGCTCCGCCAATGGGAGCGTCCAATGCTCCGCCG

CCCCCGCCTCTGCCCGGCATGATGCCTCCCGGGGGCGGACCTCCGCCGCCGCCTCCCATGCCAGGCATGGGGGGACCG

AGGCCTCCCCCACCCCCCGTGGGCGGATTTGCCGTGCCCATGCCGCCCAAGCCCCCCGATGTACTGCCGCACGGCATG

AAGCCCAAGAAGAAGTGGGAGGTTGAGGGACTCAAACGCGCCAACTGGAAAACGATCGTACCTCAAAAGCTATCCGAG

AAATCGTTCTGGGTGAAAGTACAAGAAGAAAAGTTAGCGTCACCCGACATTCTCAACGGACTAGTAGCCAAGTTCTCG

TCGAAGCCATCCTCCAAACGGTCGGACGACGTGATAGACAAAGGAGGCACCTTGAAAAAAGTCAAAGCTCTACGGGTA

TTAGATGGAAAGTCTGCTCAAAACCTGTCCATACTGCTAGGAGGTAGTCTGAAGCATTTAAGTTATAAGGATGTAAAA

AGATGTATATTGAGATGCGACTTCAATGTACTGTCTGCCAGTATTCTAGAACAGTTGATCAACTACCTTCCTCCGCCC

GATCAACTTAAACGACTAATTGAGCTAAACGTTGACTACAACCAGTTGACTGAGGCTGAACAGTTTGCTGTAACGATT

GCAGAAATTAAAAGGCTTCTTCCAAGGCTGAAATCAATGAGATTCCGGCAACAATATCCCGAGTTGGTGCAGGATATA

AAACCGGATATAGTTGCTGGGGCTGCTGCTTGCGAAGAAGTGAAGCATAGTAGAAAGTTCACTCAAATATTGGAACTG

ATTTTACTAATGGGCAATTACATGAACAGTGGTTCAAGAAACGGGCAAGCGTTTGGCTTTGAAATCAACTTTCTCACC

AAGCTGACAAGTACAAAAGATGTTGAGAACAAAACAACGTTGCTGCATTACCTAGTCGACACGATAGAGCGCAAATTC

CCCGATCTGTTGACGTTCGCCGACGAGCTGACGCACGTCGACAAGGCAGCCCGAGTGTCGACTGAGACCATCGAAAAG

GCATTGCGCGGCATGGAGGCACAGGTGCGCAACCTGGAGACAGATCTGAGCAACAGTCGACAGCCGCAGTGCGATGAC
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GATTTGTTCGCCGACACAATGTCTGCGTTCGCTTCGGACGCCAGGAAACAGTGTGGGTTGCTGCAGAACATGTTCCGT

AACATGGAGACGCTGTATGCGGAGCTAGCCGAGTACTACGCGTTCGACAAACAGAAGTACACTCTGGAGGAGTTCTTC

ACCGATATTAAAGGCTTTAAGGATGCGTTCCGTCAGGCGTACAAGGACAATCTCCTGGTGAGGGAGACGGAGGAGAAG

TCTCGAAGGGCAAGGGAGGCGAGAGAGAAAGCGGAGCAGGAGAGAGCCGAGAGGGCCGCTAGGAAGAAGCTGGTCGAC

ATGACTAACGATCAGACTCAGGAAGGTGTTATGGACAGTCTGCTGGAGGCTCTTCAAACGGGCTCGGCGTTCACGAGA

GACCAGAGACGCAAACGGCAACGTCCTCCGAGGGTCGATGGTGGACCCGACAGGGTCTTTTTGCGATCGTTCTCGTGT

CCGTCCATCTATCAGCACGATGTCTATAGAACGGAAGATCGTACACTTTTGAAATTTAGAATTTAA 

Dynactin 1 (DCTN1) 

>TRINITY_DN22476_c0_g1_i1.p1 

GAATCAAAAGATGATATGGCTGATTTGGCCGATACTCTGGAGATGGCAACTCTGGATAAGGAAATGGCCGAAGAGAAG

GTGGATACGCTCCAACTGGAATTGGAAAGCGCCAAAGAAAAAATAGAAGAGTTGACTCTAGATTTAGAACTGCTCAAA

GAAGAACTGTCGGACAAAGGATCTGGAGAAGCTTGCGTCTCATCTTATCAAACAAAGCAATTGGAACAACAGAACAAT

AGACTGAGAGAGACTCTAGTCAGGATGCGTGATCTGTCAGCTCATGAGAAACACGAGACTCAAAAACTTCAGAGAGAT

CTAGAAACTAAAAGAACTGAAATTGCGGACTTGGCTAAAGCAAATGAGAAGCTTCAAGCAAGACTAACAGATATGGAA

AGTCAAGTTGCCGATCTCCATGAACAGGTGGATGCTGCTTTGGGTGCAGAGGAAATGGTAGAGCAACTCGGCCAGCAG

AAGCTCAGCTTAGAAGAACGTGTCAAGGAACTGGAGGAAGCAGTCAATGACTTGGAAGCCATTCAAGAACTGAACGAT

CAACTCCAGGAAGACAGTAAAGAACTTGAATCCGAACTGAGAGAAGAGGTTGATTTGGCCAATGCTGCCACTCGTGAG

GCATTGAAGCAGAAAGAAGCTGTTCTTGAAAGTCTTGCTGATAGGGAATTGACAATTTTGAAGTTCAGGGAACTTGTT

CACAAATTGCAAGACCAATGTATGGATTTGCGTGCTCAACTTGAACGTGAATCATCTTCTAAGGCAACAATTGCTGCT

GCAATTCCTGAAATTCAAGACTTCAAGAAAATGTTTGCTGAAACGAAAGCTCACGCTCGTGCCATAGACTTGGAGTTG

AGGCGTATTGAGGTTCACCAATCACAACAGCATATACAATATTTGGTGGCCTACATGCCTGACTCTTTCATGAATAGA

GGAGGTGATAACGATGCTCTGCTGGTGCTCTTGTTGATTCCTCGGCTGGTGTGGAAGTGCGACGTGCTCATTTCCCAG

GCGAAGGACAAGTTCCCAGCCGTCGAGCTGGTCGATAAGAAGAGTCTAACCAAAGGCCATTCGGTCGAGCAGTTCGCG

TCGAGAGCTCGCCTGGTCATGCACTTGCACAACCTGCAGGGCATTCTCAGGCAGTTCATGTTCGGCCTCAACACGTGC

AGTCCCGAGACACTGCTGAAGGTGGGAGGAGCTCTGCCTGACATGATCCAACAGGAGAAGGTGGTCGACAGCTATATA

GATATGATGAAACGAGATCAGTTGGATGAGAACGTGAACACAGAAGCTTTGGAGCGTTGTGTGACGTACTTCAATACG

ACACATCCACTGTTCCTTTTGGCCAATGGAGAGACACAAGTCCACCAGAGCTATCTCGTTCAAGATGTGGGCAAGGCT

CTTCTGGCTGCTACAGATTGCATCAGAACTGATTCGACTATCATTCAAGTATTGGCTCAGACGGGTCCCGATCCGAGC

AATATAATGCTGCTCTGCCAGCACCTGTGCACGGTGTGCGAGGTGATCCAGCAGCAGCTGAAGCAGATCCGGCGCAAG

AGCGTGGACTGGCCGCAGCTGCCGCTGCCCGCCGTCGACCTGCACCAGTGCACCGTGGCAGCGGCCCGCGTCGCCAAG

GTCATGCGTGACGTCGCTAAAGCTGCTCTCGTACAGATACCTGTTTCAGGAGAGATAGAAGGTTCAATAGACGGTGCC

AAGCTGTTGGAAGCACTGAATGCGTCTTGGGAG 

oo18 RNA-binding protein (orb) 

>TRINITY_DN2621_c0_g1_i1.p1 

CATGTGAATGTGGAGTGGCCCAAGGGTGTGAACAAGGGCGCTGGACTGGACAACCAGAACCACAAGAAGGGATACGTC

TATGTGATTTTTGAAAATGATAAGCAAGTTAAAGCATTACTAGCAGCCTGCACACAAGATTTAAGCAAAGGGCCAGAT

ACGCTGTTCTACCCGGTATCATCGAAGAAATTCAAATTGAAATTGGTACAAGTGATACCGTGGGCGACCTGCGACAGC

AACTACATGAAGTCGTCGCACACCAATCCTAGCGCCAAATGCACTGTGTTTGTCGGCGCATTACACGGCATCATGCAC

GCCGAATTCCTCTTCAACGTCTTTGACAGTCTCTTTCAAGGCGTCGTCTTTGCAGGTATTGATACGGATAAATATAAA

TATCCGATCGGCTCAGCCCGTGTGATGTTCGACAACATGAAATCTTATATGCGAGCTGTGAATGCTCAGTTTGTGGAC

ATCAAAACTCAAAAATTTCAAAAGACGGTCCAAGTTGACCCCTACCTGGAGGACTCTGAGTGCAGCTACTGTCACCAC

CAGCAGGGGCCCTACTTTTGCAAGGCGTCCGCTTGCTTCAGCTACTTTTGCCACAACTGCTGGCAGGTGCGCCACCCG

GCCAACACACCCCTAGGCGCTCACCAGCCGCTGATGCGCAACTCGAAAACGCCATCGGGCAGCAACCTGGCAACACAG

CAGCTGGCGCAGCACCGTCGCTCAGCTCAAGGCCTGAGCCTGACGTCACAGCTAGGTGGCCGCAGCAGCAGCATGACG

TCACAGCTGGGAGGCCGTAGCAACAGCATGACGTCACAGCTAGGAGGCGTACCGGCCTATATTGGGGCAGGTCCCGTT

GTCGGCGATGTAGCCGCTGCCCTGCTGAACAATAATAACTATTACTGGAAAAACGACAATGCTCCCGCTTCAGCTGTG

GGCCCAGCTAATGTTAATGCCGGTGCTGGTGGTGATATGATCAGGGGCAACTTGGATTAA 

18 Wheeler (18w) 

>TRINITY_DN7562_c0_g4_i1.p1 

GTTCTGAATTTATCGCACAACGCCCTCACTCGTATTGATGCAAAAACATTCAAAGACTTATTCTTTTTGCAGATCTTA

GACCTTAGGAACAATTCAATCGGTTTCATCGAAAACAACGCGTTTTTACCACTCTATAATTTGCACACTCTCAATCTT

GCCGAGAATCGTCTTCATCATATCACAGCTACTCTTTTCAACGGTTTATTTGTGCTGACCAAATTAACACTGAGTAAT
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AATTTGATTGTGAACATCGACCCTCAAGCATTCCGTAATTGTTCAGATTTGAAAGATCTTGATCTCAGCTCGAACGCA

ATTCAAGAAGTACCGGAAGCCCTAAGTGAACTAAATTTCCTCAAAACATTGGACCTGGGTGAAAATCAAATCAGTACT

TTCCGTAATGGTAGTTTCAAAAATTTACAACAGTTGACTGGATTACGTTTGATCGACAATGACATTGGTAACCTCACA

AAGGATATGTTTTGGGATTTGACAGGGCTTCAAGTTCTGAATCTAGCCAAAAATAAAGTGCAACAAATCGAAAGAGGC

ACATTCGAGAGAAATACCCAATTAGAAGCGATCAGATTGGATGCAAATTTTCTGTCGGATATAAATGGTGTGTTTTCA

GCATTGGCTAGTTTATTGTGGCTGAATCTCTCCGAAAATCATCTAGTTTGGTTTGATTACGCTTTTGTTCCTACAAAT

TTGAAATGGTTAGATGTTCATGGTAATTACATAGAAAAACTGGCCAACTATTATAAACTGCAGGATGAGTTGCACATT

AAAACCCTTGATGCTAGTCATAACAGAATAACTGAACTGAATGAATTGTCTATACCAAACAGTGTTGAAGTTGTTTTC

ATAAATAATAATTTCATATCTCAGGTGAAAGTGAACACGTTTTTGGAGAAGAGAAATTTGGCACGAGTTGATATGTAT

GCTAATGAGTTGACTAGATTGGATTTGAATGCTCTTCGATTGGTCCCGGTACCTGAGAATAGAACTTTGCCAGAATTT

TACTTGGGTGGAAACCCATTTCACTGCGACTGTTCCATGGACTGGTTGCCGGTAATTAACAACATGAGTCTGAGACAG

CATCCCCGAGTGATGGACTTGGAGAATGTCATGTGTAGGATGAGCTACTCAAGGGGCCTGGTTCACCTGTCAGCCGTC

GACTCCCGTCCTTCCGAGTTCCTCTGCAACTATGAAACTCATTGCTTTGCACTGTGTCATTGCTGTGATTTCGATGCT

TGCGACTGTGAGATGACTTGCCCGACCAACTGTTCCTGCTATCATGACCAGACGTGGAGCACTAATGTGGTCGACTGT

TCAAGACAAAACAACGATCAGATCCCAAGACGAATTCCCATGGATGCTACTCATGTCTATCTGGATGGAAATAATTTA

AAAGAACTACAAAATCATGTATTTATCGGAAGAAAGAATATGCGCACACTGTTTGTAAATGCTAGTAGAATTCAAACT

ATACAAAATAGAACTTTCAATGGACTGAATGCTCTACGTGTTTTACATTTGGAGGACAATTTAATCAAAGAATTGAAG

GGTTATGAATTTGATCATCTTTCTCAACTGCGTGAACTGTATTTGCAAAATAATTTGATAGCTCATATTGGTAACTCA

ACACTATTCCCATTGAAATCGTTGGAAATTCTGCGTTTGGATGGAAACCGTCTTGTGAGCTTCCCCGTATGGCAGCTG

ACCTTGAACTCTTATCTAGTCGAAGTAACGTTGGGCAACAACCGATGGAGTTGCCGCTGTAAGTTCCTGAAAGAGCTG

CGATTATGGGTGTCGGATAACTCTCAGAAAGTGGCTGATAGCGGAGACATCTGGTGCTACGCGAACGAAACGAGAACA

CCCTACCGGCGCGAGGTCGACCTCAATAACACCGCCTGCAGTGATTACTACTCGGACAGTTCGGTGATTCAGAGTCTG

ATCGTTTCAGATTACTTGCCGATGGTGATCGTTACACTATCGGCACTTGTGATAGTTGTTGTTTTGAGTGTGGTAATG

TTCATTTTCCGCGATTCGGTGAGGGTGTGGTTGTTCTCGACGTACGGCGTCAGACTGTTCCAATTCAAGGCGCCGTCA

GCCAAGCACTACGGGGAGGATAGGGAGAAACTGTACGATGGGTATGTTGTATATAGTCCGAAGGACGAGGAGTTTGTG

CTGCAAAGCATAGTGGCCGAGCTGGAGCACGGCAGTCCGTCGTTCCACTTGTGCCTGCACTACAGGGACCTGCCGCAC

TCGGCAGCGCCCTACCTGCAGCACACGTCGCCGGTGGTGGTGGAGGCGGCCGAGGCCAGTCGGCGTGTCATACTTGTG

CTTTCAAGAAACTTTTTACAGACCGAATGGTCGAGGTTCGAGTTCCGTTCAGCGCTCCACGAAGCGTTGAAAGGCCGA

GTGTTCAAATTGGTGCTGGTCGAGGAGGGCAGTATTCTGCCCGAGGCTGAGCTCGACCCCGATCTGAGGCCTTACCTG

AAAACGGGCACAAGGATCAGGTGGGGCGAGAAACGGTTTTGGGAGCGACTGCGCTATGTGATGCCCAGTGCGGCGAGT

GATAATAAGAGGAAGTCGTGCAATTACAGGAGGAACATCAACAACTATAGTCTAGACGGAGGCGGGCCAGGGCACAAT

CACGCTTATCTGCAGGAGAAGACGCTGCAGGCGCCGTACCCGGCTGAGAATCTGCCGCCGGCGTACAAGGAGGACGCC

AACTACTCGTCAGCGACAACTGCGACGCCGTCGCCGCGACCCGTGCACCGACACCACGGCTACGCCAATCCCGAGAGA

CCCTCGTCCGAGCACATCTACTCGTCGATAGACTCGCCTGACTACACGGGCTTCGAGAGGAGCGACTCGCGGACGCAG

CAGCGGTCGCCGGCGCTCAACAACCACCAGCCGCCGCACCCGCACTCGCAGCCGCCGCCCGCCTGGAGGACGGCAGGC

GCCGCCGTAGTCAACAACGGAGGTGTCCAGGCCTACCTAGTCTGA 

brainiac (brn) 

>TRINITY_DN915_c0_g2_i2.p1 

ATGACTGCACAAACAAAAGAGGAATTTCAACCGAAAGAAGATCCTCCAACTACGAATGCAGCTGCGTCGGATAAAAAA

GTGAAACAGGAAGCAGTATGCTGTTTTTGTCCAATACGACCATGTCCTTTGATTCTGCTCATGCTGATAACGCCAATC

TTTGCCTTGGGAATGTACTCGGCTTTCTATGATCCACACTACGTCTATGTGATTGTTGCCTACGGCATACCATCATCC

AATAACACCGGTGCGCAAAACAAGACAGATTTACCACAAGCCGACGCATCCACTCAAAAAGAAGGTGAGAAGATTTTC

TATCTGCCATTTGAAAATCATTTTCCACAATCATCAGAAGAAAAATCGGGTGAACATCTAGCTGACAGCGATCAACAG

AACGACACACTGCAATCAAAAATCTCCTTTTTCCTGGTAGATTTTCCCTACTACTATCGTTTGATATTCTATGGAGAC

ACTGATGAGGGAAAATCTTCAGGGAAAGCTGCTACAAGTGGGGGGAAAAGTGTGGAAGGATTACAAAGTGTGGTGAAC

AATCTACTAAAGGAACAGAAAATTAAGGAGGACACATCCCCAGTTATCGTTAAACTTCAGCAGAATGAAGCCAAAACT

GATAAACCCAGCTCTGATAAAAATGAGATCCCTGTTTCTGAAACAACCGCTTTGGCTATCATCGACCCCTACCAAGAG

AGACATTTCCATTACGAGGAGGAATTCTTCAACATTCCCAACCCCAATCTCTGTGAAAACTACGGTGAAAACGTCACA

ATAATAATCGGTATACACTCGTTTTGTGTGGATTTTGAGAGGCGGAAAGCCATCAGGGAGTCCTGGGCCCAGCTGGCT

GATAACCAATTCTACAAATACGTATTCTTCCTCGGGTTCCCAATGTCTAATGACGTCATGAACAAAGTAATGCACGAA

AGTCACAAGCATCACGACATCATACAAACATCGTTCATTGAGGGCGCAAACACGGAGTCGGCACAGAGTGTGATGTTT

TTGAAATGGGTTTCGAAGGAATGTCCCAGAACACAGTGGGTTATGAAGACTGAGGATGATGTTTTTGTGAACCTCCCC

TATGCTTTGTACTCGATGAGTGAAAAACATTCTGCAGAAAGGGCCATCTATGGTTTTGTGGATACTGTAGAGGAAGGA

GCAGAGTTACATACCCATCATGGTTACCATGATGGGGTATCAACTACTGCAGTTACAAGCAAAGTAGATAAAAAAGGA
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CAAAAATTCCCTGCTTTTGTAGGTGGTGCTGGTTACATCCTTCCTGGGTTCCTAGCTGAAGAGCTGTATCATGCCGCA

AGTGATGTACCAACCATACAACATGAAAGTCTTTTTGTAACAGGAATCTTAGCAGAAAAACTGAACATATCCCGAGTG

GATGTTCCATGGTTTGATGCCTCCTCTGTCACCGACATCCCCAGAGATGACCCCTGTTCTATAATGTCGGTCTCCTTC

ATAATTCATCCGTTCTCGGCTGACGATATGACGTCATTCTGGAACATGTTGAGGCAGAAGAGTTTCAACTGTGGTAAT

TTCAAGTATTTTGCGGCGAAGATGAAGTCGGATTACACCAGTCTTATGTATTCGTCGAGTTTGGATAATCCGAAGGTG

AATGTGGTTCAATCGTTCAGTGTGACTCCGTATCAGGGGAATGAGGAATCCAAGCGATTTGAGTGA 

squid (sqd) 

>TRINITY_DN4198_c0_g1_i7.p1 

ATGTCTAGGCTAATAGTGAAAAACCTACCAAACAATGTCACCAGTGAGAGTTTGAAAGAGCATTTCAGTGAGAAAGGA

GTGGTGACCGATGTACAACTGAAGTACACGAAGAAAGGCGAGTTCAGACATTTCGCATTTGTTGGCTACCAGTCCGAA

GAGCAGGCCAAAGCTGCAATCGAATACTTCAACAACACCTACATACGTTCAGTACGTATTGAAGTGCAGCCGTGCTCA

GAACTTGGTGATGCAAGCAAACCGAAATCGTGGAGCAAATACGCTGCAGACAGTTCTGCCTACAAGAAACTGCATCAG

GATGAGATCAAAGCAAAAGCCAAGGCGGAGAAGGAGGCCAGAAAGAAGAGCAGGAAGGAGGCAAAGTTCAAGAACAAA

ACTGAAGAGATGATATCGGAGAGAATGAAACAGCACAAAAACGATCCTCTATTCTTGGAATACTTGGAGGCTCATGGC

AAAGATGCGGCGAATATTTTGGAAAAGATGAAAGTGTCAGAAGACTCCGGAGTAGAAGACGAAGATGATGACAATAAG

GAAGAAGAGGCAAAAGAAGTCACTGCAGCCACAGCTGAAATTTCGGATTTGGATTATCTCAAGTTGAAAATGAAGCCG

GGCGCCGACGAAAAGCAAAAACTGCAAGAACTGGTGCAAGAGAAAAGAAAGGAAGAAGCGGCGAAAGCAAAGTATTTC

ACGGTGAAAATCAGCGAACTGCCGTGCACAGTGAAGAAGTGCGAATTGAAGGAATTGTTCAGAGAGCTGCATCCCACT

TCCATCCGCCTGCCGCCGCGCCACAAGGGATTCGCCTATGTCGGCTTCAAAACCGAACAAAACATGCGGCAGGCGCTC

ACCAAGAATAAAAGCTTTGTTGGGAATAAACAGATAATAGTGAAAGAATTCAAAGGAGAAGGTGATAAAGAAGAAACA

AAGGAGGAGAAAAGAGAAAGATGGAAACGTCAAGAGGAAGCCTTGATGCAGGAGGAGAATATTGGGGAGTCAGGCCGG

ATATTTGCTAGAAATCTAGCCTACACAGTCACCGAGGAAGAACTGGAACAGTTATTCAGTAAATTCGGGCCAGTGACA

GAGGTTAGCGTGCCGGTTGACCGACACACACGTCAGTCGAAGGGCTTTGCGCACATCACCTTTCTCATGCCAGAGCAC

GCGGTGCGCGCGCACACACAGCTGGACGGCACAGTGCTGCACGGGCGCATGCTGCATCTGCTGCCCGGCAAGGCCAAG

ACCGAACAACAAGATGAGGACGAAGAAGAAGGAGGCCAGTTCAAACAGAAAAAAGCGAAAAAACAGAAAGAAACGGCG

ACGCAGGCCTATAACTGGAATACACTGTTCATGGGGCAGAACGCTGTGGCAGATCTCATAGCTCACAACTACAACACC

ACTAAAGAAAAAGTTCTAATGGGCGATGACACAGCTGTTCGCCTGGCCCTTGGCGAAACTCAGATTGTGGCCGAGACC

AGAGAATTTCTCGAAGACAACGGCGTCAAATTGGAGGCCTTCAATCAGGCACCCAAGCATCGTTCGAAGACTGTTCTG

CTGGTGAAAAATCTGCCAGTGAATACGACAGCAGCTGACATTCGTGACATGTTTGCTAAGCATGGTGAACTGGGCAGG

GTTGTTCTGCCTCCCTCTGGAGTCACAGGAATCGTTGAGTTTCTGGAGCCGTCTGAGGCAAGAGCCGCTTTTGTGAAG

TTGGCCTACACCAAGTACAAGAACCTGCCGCTGTACCTGGAATGGGCACCCGATGATGCTTTCACATCACCATCGACT

AAACAAGGCGCTGCTGGTAGTGGAGAGATTGATAAGAAAGAAGATAAAATGAAAGAGATTGAGGAAGAAGTGGAAGAA

GAACCGGAACCGGACACTACTCTTTTCATTAAGAATCTGAGTTTTTCAACCAACGAAGAAACTATCAAAGATCATTTT

TCGAAATGCGGGAAAGTAGCCAGCGTAACCATTGCTAGAAAAAAAGATCCAGCTAAAGCCGGGGCCCTACTGTCAATG

GGATACGGCTTTGTGCAATTTTATAAAAAGAAATCGGTGGACCAGGCTCTGAAACAGTTGCAGCAGAGCACTCTGCAA

GGACACAGTCTCGAGTTGAAACGTTCCAACAAGACGCTGGCTGTGAATGTGGCTGCCGAACGCAAGAAGACAAATGTC

GAAAAACAGACTGGAGTGAAAATACTCGTGAGAAATATTCCCTTTCAAGCCACACACAAGGAAATCGATCAGCTTTTC

AGGGTCTACGGAGAGATAAAATCGTTGAGGTTGCCAAAGAAAATGGTTGGAACAGGACCTCACAGAGGATTCTGTTTT

GTCGAGTATTTGTCGAAGAATGATGCCAAGCGAGCAATGTTGGCGCTGTGCCAGAGCACGCATCTGTACGGCAGGCGG

CTGGTGCTGGAGTGGGCACGCGCAGAGGACTCGCTCGAAGACATCAGAAAGAGAACGGCCGACAACTTCCTGGCCAAA

GAACCATCTCATCACAAGAGGCAAAAGGCTACAGCAGACCTAGAAATCGGAGAGAACGACCCTGATGATTGA 

chickadee (chic) 

>TRINITY_DN499_c0_g1_i1.p1 

ATGAGCTGGCAGGATTATGTTGATACACAATTAGTAGCAACAAAGTGTGTTACAAAAGCAGCCATCGCTGGATTAGAT

GGAAATGTTTGGGCGAAAACAGACGGATTTGAAGTCTCAAAAGATGAACTATTAAAATTGGTGAATGGTTTCGAAACG

GAAGACCTCCTAACGTCATCAGGAGTAACGCTCGAGGGAAACCGATACATATACCTTTCCGGAACAGACAAAGTAATT

AGAGCGAAACTCGGCAAAACTGGAGTACATTGTGTAAAAACGCAAAAAGCTATTGTTGTATCTTTGTATGAAGATCCT

ATCCAACCACAGCAAGCTGCATCTGTAGTCGAAAAGCTCGGAGACTACTTAGTGGGATGCGGTTTTTAG 

Egg-derived tyrosine phosphatase (EDTP) 

>TRINITY_DN2829_c0_g1_i1.p1 

ATGGAGGAAGAAATAGACGGGTGCAATGAAAGTGAAATCCAAGATCTCCTCATGTATTTCTCTAAAAATACGTACCGA

GCAAAAGAATCTGACCATGAGAGTCAACGAATATTAGATAAGTGCATTGAACTTATATCTTTGGACTACAATCATGTG
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TTGGTGAACAACTCGAATGGAGAGCTGAGTGCCCACTACCCGGCTCAAATAGTTATAATGGAGCACGAGAGAGCGCAG

CAGCCCGGTTCGCCGTCACCGGAAGTCCGCTCACAGGACACAATCTATGAGAGCATGTGTGATGTGTCCAAGTTGAAA

GAACTGTTCGGAAAAGCGAAGCCGGCCAGGTGTCGAGGACGATTTCCTGTTCCAGTCATTTACTTCAAAGGAAAATAT

GTTTGCAGATCAGCCACTCTGTCTGGTGGAATTGAAATCTATGGCAGATCAGGCCTGGATTTTCTCTCAACAACTGAA

ACCGATTCAGATTCAGTGCAATTAGAAGAGGAGATGTCGGGCAACTGGCAGTTATTCAACCGAGTGCGCAGTCATGAC

ATTCGCCTGCTGCAAACTTTGAATATTGGCACCATTGTTGACTTCATGGTGGAAAAGAAAAAAGTAAAATATGGAATA

AATGTTTCCTCTTCAGAGAAAGTGGACAAAGAAAATCGATATGCTGACTTCAAGATTGTCTCCCTGCCATATCCGGGC

TGTGAATTTTTCAAGAACTATCGAGACAATGATTACATCGCCAATGGTTTGGTGTTTGACTGGGAGCAGGCATATGCA

GATGCAGTTCTGGAGGTGCCTGATGAACCCATCGCCAATCAACTCAAGATTAACTGGAATGATTATAAGATTTGGGAC

CTGAAGGAGATGACGGAGAACTACGTGCGCCTGCTGGTGCGCTACCTTGTGGAGGGCAGCTGCGGCATGCTGGTGCAT

TGCATCAGCGGCTGGGATCGCACGCCGCTCTTCATCTCGCTGCTGCGACTGTCGCTGTGGGCCGACGGCGTCAGCCAC

CGCTCGCTCACCACGCGTCAGATCCTCTACCTGACGCTCGCCTACGACTGGATGCTGTTCGGCCACGACCTCGTCGAC

CGCCTCAGCAAGGGCGAGGAGATTCTCTTCTTTTGCTTCTACATGCTCAAGGCCATATCGGGCGAGGAGTTCAGTGTC

AACAGGAAAGAGAAGAACATCTGTAAACAGCCGCAGCCAGTTATAAGAACCGACTCTGAAACGCACTTGGAAGGCGTT

CTATTTGAGGCTGGCTCCCAAGGCTCACTGAATTCGTCATGGAGCTCCCTCAGCAGCAGAAGCCAAGAAACTGCTAAC

TTCTATTGTACTGATGATACTAATGGCAATGCCGTCCAGGTGCCAGTCGTACCGCCTCAGCCTCAGTACTCGTGTTCG

TCAGCCAGCACGTCGTCATCAGTGGCCAGCTGCACCGATCAGCTGCGATCAGCTGATCAGCTGCGATCGACCGACGAC

GAAGCCCACAACGGCAACGCCGCCCACCTCAACCATTCCAAACCCCACACGAGTCCTGTGGCTGTGCCTTCCAGACCT

GTGGTCAGACATCGTAACGAATCCACCGGATCTCTTAATGTCGGCAGCTGGCAATTTATTACCGGTTCTGGCAGCCTA

AGAGGATCATCGTCTTCCAGCTCAAATGTAACGACCAGATTCAGTGACTCTGCATTTCATGAGGATGAACCTACGAAA

TTGGCTGGTGACACACCGACCGGTCCCACTCAATTAGAAGATTGTTTCATCTACAGTAATGGAACACTTGACGCTGTG

CCTTTACGGAGCGAGAGATTGAGAAAAGTACGGGAATTGTTCCTCTACTGTTTTTGCTCAACCATAGGACTTAGAACG

AAGGATGGCTCCGAGAAAAGCTTAACTAGCCAAGCGTTGAATAGTATAGTTGAGCAATGCAACAAATATGTGTACAAT

AAATATTAG 

Dynein light intermediate chain (Dlic) 

>TRINITY_DN1812_c0_g1_i8.p1 

ATGTCAAAATGTACTATAGAAAAATCGGATTCACCTGGGTTTTCAATAAATGATAAGGAAGAACAAGATGAAAAGGAT

GATAATCTATGGACCTCTATCCTTAGTGAAGTTCAAACAAGAGGTAGCACCAAATTGCCATCATGTAAATCGGTACTT

GTATTGGGTGACAACGAATCTGGTAAAACAACATTGATCGCAAAACTCCAAGGAGTTGAAGATCCAAAAAAAGGATCG

GGCTTGGAGTATGCATACATAGATGTTCGAGACGAATATCGAGAAGATCACACAAGACTCAGCGTGTGGGTGCTGGAC

GGCGAGCCGTCGCACGCGCACCTGCTGAGGTTCACGCTGACGCCCGCCTCGTTTCCGCACACCCTCGTCATGTTCGTG

GTTGCCATGACCACGCCCTGGAGTCTCCTAGAACAATTAGAAAATTGGGCCACAGTCCTACAGGATCACATCGATCGG

CTCAAAATTCCACCCGACCAGCTGCAGGAGTACAGGCATAAGTGTACGAGGAGATGGCAGGAGTATGTGGACGAAGGT

GAAGATCTAAACTTGGATTCTCATCTAAGGAGAACTTCAAGAAACTTGGATGGCGAAGACGGTGTGGATGGGGATGTT

TTCCCTCTAGGCGAGGGAGTGCTCACAAGAAATTTGGGCCTAGATATAGTTGTAGTTGTAACTAAGACGGATTATATG

TCAACATTAGAAAAAGAATCCGACTATAGGGACGAATATTTCGATTTCATCCAGCAATGGATACGAAGGTTTTGTTTG

CAATATGGAGCTGGATTATTCTACACATCAGCCAAAGAAGATAAAAATTGTGATTTACTCTATAAATATCTCACTCAT

AGAATTTATAGTTTTCCTTTTCGAACACCTGCACTTGTCGTCGAGAAAGATGCTGTTCTTATACCTTCTGGATGGGAT

AGTATGAAAAAAATTAGTATATTGTTTGAAAATATGCAAAGCATGAAGCCAGATGATTACTACAGGGATGTAATAGCT

CCTCCAGTAACAAGAAAGACTGTGACGCGGGAAACGGAAATCCAGGCGGAGGAGGAGCAGTCGTTCTTGTCGAAGCAG

CAGGCGCTGCTGCAGCAGGGCGCGCCGCCCATGCGCCAGGAGTCGCCGATGCGGTCGCCGGCCGGCGTCCAGAAGACG

GGCGACCGCCGCATACAAGGATCACCTTCGGTACAGGGATCCCCCAAGAAGATGGATCCTACGAAGCCAGGAGCTGCC

GGAAGTGGCGAGGGTGTTTTAGCCAATTTCTTCAACTCGTTGTTGCATAAAAAGACTGGAGCGGCGGGAAGCCCATCT

TCATTAAAATCTCCAAACGACCTGTCGACAAGTCCAGCGCCGCACTCGCCGGTGGACAAGGCGGCGATGCGTTCGGAC

GCGGCTGCTGAGCTGGACCGACTGACGCGCAAGAAGCCCCCCCACCCGCTCATCACGCTCAACAACTCCAACTCGAGC

TCCTCCAACTCCCAGCCATCGACTCCCGACCACAACTCCTCTGAATGCTAG 

cornichon (cni) 

>TRINITY_DN23649_c0_g1_i1.p1 

ATGGCTTTCAATTTCCCCGCATTTTCTTACATAATTGCTTTAATAATTGATGCTTTCCTCATTTTCTTCGCAATCTTT

CACGTGATTGGCTTTGATGAATTGAAAACCGATTACAAGAACCCTATCGATCAGTGTAACAGTCTCAACCCGCTTGTT

TTACCGGAGTACCTCCTGCATATTTTGTTCAACATTCTCTTCATATTCTCTGGACAATGGTTCACCTTGTGCCTGAAC

CTACCGCTGATTGCCTATCACATCAACAGGTACCGCACCCGACCAGTTATGTCTGGACCTGGTCTGTATGATCCTACA

AGCATCATGAACGCCGATGTCCTGACGAAATGCCAAAGAGAGGGCTGGATAAAGCTAGCATTCTATCTTCTCTCCTTC
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TTCTATTATCTTTATGGGATGATTCACGCTCTAATCACTACATAA 

Heat shock protein 60C (Hsp60C) 

>TRINITY_DN10510_c0_g1_i1.p1 

ATGTTCAGGTTACCTCTTGCACTTCGTACTACAGCCATAAGGCAGCTGAACTCTCAGCTCAACCGCAACTATGCTAAG

GACATACGCTTTGGCCCAGAAGTGCGTGGCCTCATGCTTCAAGGTGTCGACATTCTTGCCGACGCTGTTGCGGTTACC

ATGGGACCAAAGGGAAGGAACGTCATTCTCGAACAATCGTGGGGAAGCCCAAAAATAACAAAGGACGGCGTGACAGTA

GCTAAAGGCGTTGAGCTGAAAGATAAATTCCAGAATATTGGAGCCAAATTAGTTCAGGATGTAGCCAATAACACAAAT

GAGGAAGCCGGTGACGGAACCACAACTGCCACAGTGCTAGCTCGCGCCATTGCCAAAGAAGGATTCGATAAAATTAGT

AAAGGAGCTAATCCCATTGAAATCCGAAGAGGTGTAATGCTTGCTGTTGACGCCATAAAGGAACACCTTAAGGCACTA

TCGAAGCCCGTCACAACTCCAGAAGAGATTGCACAGGTGGCTACTATTTCCGCCAATGGTGATAAGGCTATTGGTGAA

CTTATCTCTGCTGCAATGAAGAAGGTTGGAACGGAGGGTGTAATTACTGTCAAAGACGGCAAAACTCTTGAAGATGAA

CTGGATGTCATTGAAGGAATGAAATTCGATAGAGGATACATATCTCCGTACTTCATCAACACATCTAAAGGAGCTAAA

GTGGAATTCCAAGATGCTCTGGTTCTACTCAGTGAGAAGAAAATTAGCAGCATCCAGTCCATTATTCCAGCCCTGGAG

CTAGCCAACTCTCAGAGGAAGCCTCTGGTGATTATTGCCGAGGATGTTGATGGAGAAGCTCTCAGCACATTGGTCGTC

AACAGGCTCAAAATAGGATTGCAGGTAGCCGCTGTCAAAGCTCCTGGATTCGGCGATAATCGCAAGAGTACTTTGCAA

GATATGGCGATCGCCACTGGCGGCATTGTTTTCGGCGACGAGGGTGCCAATCTGAAACTGGAGGACCTCACCCCGACC

GATCTGGGCCAAGTTGGAGAAGTGGTCATCACCAAGGACGATACTCTCCTGCTCAAGGGAAAAGGCAAAAAGTCTGAT

ATCGATAGAAGAGCCGAGCAGCTGAGGGATCAAATTCAGGACACAACATCTGAGTATGAACGTGAAAAGTTGCAAGAA

AGACTAGCTAGGCTTGCATCTGGTGTGGCTGTTGTGAAAGTTGGAGGCTCGAGTGAGGTGGAAGTGAATGAGAAGAAG

GACCGCGTGACGGATGCTCTGAACGCGACGCGGGCAGCCGTCGAGGAAGGCATCGTTCCCGGGGGCGGCACCGCTCTC

CTGCGCTGCGCCGCCAAACTGGCAGAAGTTGTCACGGCCAACTCCGACCAGAAAACGGGCATTGACATTGTGCAGAAG

GCGCTGCGCATGCCCTGCATGACCATTGCGCAGAACGCCGGTGTGGATGCGTCGGTAGTGGTCAGTAAAGTGCTGGAG

GGCAAAGGCGACATGGGCTACGATGCTCTCAACAACGAGTACGTGAATATGATTGAGAAGGGAATCATCGATCCCACT

AAGGTGGTAAGAACAGCACTAACAGATGCAGCTGGTGTGGCATCACTGTTAACGACAGCTGAGGCGGTGGTCACCGAA

CTCCCGAAGGAAGAGCCGGCCATGCCAGGAATGGGCGGCATGGGTGGTATGGGAGGAATGGGTGGTATGGGCGGTATG

GGAATGTAG 

maelstrom (mael) 

>TRINITY_DN1714_c0_g1_i4.p1 

ATGAGTTCTAAGAAGAAGAAGCAGGCAGCCCCGAACGCTTACCTCATCTTTATGCGGGAATTTCAAGAAATGCAGAGA

AATCAGGGACGTAACTATACTATGGAAGAATGCGCCGTTCATTGCTCAGATTTGTGGGCGAAATTGCCGCTCGAAGAG

AGAGCCTACTATCAACACCAGGCTGACGATGCAAAGAATAGACTCCGAAACGGAAAGCTGAATAGTAAAGGGGAAGCT

TTACAAAAAATACACCAGTTCCACGTTAGCGAAGAAATGAAACTGCGTGAAATGAATGAAGAAATTGAATTTTCAGTG

CAATGCCTCGATACCAAAACACTTCTCTCGAAAGTCTTTCATGTGATTCATATTAACTACTTCTGCAAAACTGACAGA

GGCGTTTTTTATCCAGCTGAAATTGCACTGGCGGAGTTCACTCTAAACGACGGAATAATTCGTGTTGTACACAGCTTT

ATCGATTCTGGTGAATTACCTAAAGGATATAGGTCAACGGCAATGGAGCATTGTAACGCCACGCACAGAACGCCGTTG

GACCTAAAGGTTGGAAATAAAATTTTGAAAAGTATTAGAGTTGAGGACACCGTAGAACTAATTATGGAAACTCTTCAG

GCGGGTCCAGGAATGGGAGAACTGCCTCGCCTATATACGATGCCTGATGAGGTAAACACAATTCTCAATGAGTCCTGC

GTCTTAAGCGTCTTGGGAGAACTTTGCAGAATCACTAAAAAACCCGAAAACACATTTAAAGTGTATAATTTACCGAAG

CTGTTTTACGAATTGCGCAATAAAGCTCGTAGTGACACATTCCCCTCTGTCGCTTTAGCATTGAGTGAGCTGGAAAAA

GACGTTTTCAAGTATACAAACGGAATCGCTTGCCCGTACCACGAAGAGGAGGACGTTACTTCTTATTGTTCAAAATCA

ATTGTTCAGCGATGGGTGTATATGATTTGTGACCACGTTTGCAAGGATCTCGGCGTGCGAATGCTGCCTGGCTTTCAT

TGTCCCCGCAACGCTGATCTGCACGGATCGTCAAGATCTAGGGTCTTTTCTACAAGTGACAAAGCAAACGTTAAGACT

TCTGCCTTGAAAGAAAACCGTTCTACTAATTATGTACCACAAAAAGAGCCGCAAATTCGTGAGCCGCATTTTTCGAGG

GCCAGTAGCTATTATGACTCCGATGCAACGAGTGTAAATTCAAGTATGATGGGAGCGAAGGATAGTGACTCGCCGTGC

CAGTGGAGAATGCCGGCAGAAGAGGAGGGGAGGTCCCAGTGGAGGGGAGCCGCCGCCCCTGCTCCCGCCCCTGCCCCC

CAGCAACGCGGCTGGAGCAACGCAGCCAGCACTAAAGGCGCAGCTGTTCCGCAGTTCGACAACCTGGACGACTTTCCG

TCCATCGGCGGCTCTGCAGCCCCTAAACCAAAGCCAAGTGCCAATGAAAATCGTTGGGGTGCCCGTGGACGAGGTCGC

CATTTGAGTGATGATTTGAAGGACATGCGATTGGAATGA 

Peroxinectin-like (Pxt) 

>TRINITY_DN1715_c0_g1_i5.p1 

ATGAAAATTGCCATTGCATGTGTTGAGGCTTTCGTGTACAAGAACCCTGGCGGTGTAAAAATGGTATGCAGCAGTGTG

GCAGTGGCCATTGTGATGTGGTCAGTGGTGCAGTTTGGCAGTCAGTCGGTTCTGATGGCTGCCATGAGTGATGCCTCT
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CAAATGCTCAAGGCACCCGCCCTCACCTTGCAAGCCTATTTGGAGTCTGACCAACCCCCCCTCCCCCCACGCACCCGT

CGTGCGTTGAAGCAGCGTCTGCCCTCCATCTCGAGCAGGGAACTGGAGACGGCGCTGGACTTCGGCCGCACGTTGATT

GACAAGCAGTCGCGTCACGAGGCCAACATCGCTGGCTCGGGCGTGACTGTCAGGAAGGGCACACCCTCGCAAGGCATG

CTGGCCGAGTCGCAGCCGACCCGCGACGCCCTAGGCCACGCCCTAGACGCACATGTGGCGCTGAAGGCGGCGCAGTAT

ATCGGCAGCAAGTATTGTCTCAGAGCTGGCATAGACGACGAGTCCTGTGCCAACCAGATCTCATTTTTGTCTCTGGGC

TCCACTTCGCTGGGCCAGAATTGTTCCTCGCATTACAAGACTGAACTCTACTGTTCGGAGTTGAACGTGTACCGCTCC

TATGACGGCTCTTGCAATCATAGAACACACTCTGCTTGGGGAAGATCGCTCACTCCCTACAGAAGAGTGCTTGCTGCT

GATTATGAGGATGGTCTACATGTGATGAAGGGCTCCCGCAAAGGAAAGCCGCTAGTGAGTCCCCGCCAAGTGAGTGTC

ACACTGACAAGCAACTTGGATCTCCCGGACACTTCGAAGACACTGGCCGTCATGCAGTGGGGACAGTTTATCGCACAT

GATATGGCTCACACCGCCTCCTCAAGAATGTTGACAACCAGTAGCACGATCTCATGCTGTAGTAGCAGCGGCAGAAAA

CTATCTCCGAGACACGAGCACTCCTCTTGTGCCCCCATCGACATTCCCATCACTGATCCGTTCTACTCGAAGCTCGGT

CACACTTGTATGCCCTACGTTCGCTCACTGATGGCTATCAGATCTGACTGTACTCTGGGGCCTATTCAACAGATGAAC

CAAGTAACTCACTACCTGGACGGATCCGTTATCTACGGTTCAACAGCTGAAGTGGCCACGTCTCTCCGCCAATTCCAG

AACGGACGTTTGCGCACAAAAATACACAACGAACGCGAATTTCTTCCCGCTCCAAGGCTTCCCGAATACAAGTGCTTA

CATAACGACACTTGCTTCCAATCTGGTGATGTGCGTGTGAACAGCCAACCAGGTCTAGCAGCTTTGCACACCCTGTTT

CTGAGGGAGCACAACCGCATGGCCAGTCGTCTGTCCATTATGAACCCCAGCTGGGACGACGAACGCCTCTATCAGGAG

GCCAGGCGCATTGTCATCGCTGAAATACAACACATCACCTACAACGAATGGCTGCCCGTTGTACTAGGTGTGAAATAC

ATGAAGCGCATCGGTTTAACGATCCAGCCGAGAAGTTTCAGTGCCAAGTTCAACGATCAGATTGATGCCTCGACCAGC

AACAGCTTCGCCACGGCCGCAATGGCCTTCATCAACTCAATGATTGAGGGACGAATCGGGCTGTACGAGGAGGATCGC

AATCCCGAGTTCACCGTGCAGCTGAAAGACGTCTTCAACAAGCCTGCACTGGTGCAGAAGAGCTCGAATCTGGATGCT

TTGATCCGTGGTCTAGCCACACAAAGCAGCCAGAGTATGGATCTTCAGTTCTCAGAAGCTGTAACCAATTACCTCTAC

AGAGAGAACCAATCTTATGGTTTAGACAGACTGAGTATCGATATCCAGAGAGGTAGAGACCATGGGTTACCCAGCTAC

AACAAGTTCAGAGAATTCTGTGGTTTGCCCAAAGTTAAAGAATTCGCACAACTGACTGACAAGATTCCAATTGAGGTG

GTTAGCAAACTGAAGAAGCTGTACAAGAGTGTCGACGAGGTGGATCTAGTGGTCGGTGGACTGGCAGAGTCGCGCGGG

GAGGAAGGCCTCGTCGGTCCTACGTTCAAGTGTATTTTGTCCGAACAATTCACAAGAACAAGGATTGGTGACCGTTTC

TTCTATGACATTGCTGGACAGCCGGGGTCATTCAATGAAGATCAATTGAGAGAAATCAAAAAAGCCAATCTAGCAAGG

ATTTTCTGTGATAACAGTGATAATATCAGGAACATGCAAGCTTTCGTCTTCCACAAGCCATCAACACCAAATAACGAC

TTGGTGCCTTGCGGCGAAGTTTCTTTGATTGAGCAAATGGACTTGGAACCATGGCGGGAAGCGCAATCTCCATCTCTG

TTGCCATTGTAA 

quail (qua) 

>TRINITY_DN2076_c0_g1_i19.p1 

ATGGGCATGCGGGATCTGAAGAGAGCAGTTAGCCGCGAAATGAACGACTCCATCAACAATGTGGATCCAGCCTTCAAA

CTCGTCCCCAGAAATTCTACTGCTTTTCTCATATGGAGGGTTGAGAATCTGACAATCGTTCCAGTTCCCAAAGACCAA

TATGGAACATTTTTCGAAGGTGACTCTTACATAATATACGCCGCCTCGGCTCCAGGGCAATTCGTTGGGCCAGGAATA

AAAAATCAAGACGTGCGTGGACCTCTAGAAACGCACATTCACTTCTGGCTGGGCGAAGAGACAAGCCAGGACGAGTCA

GCGGTGGCTGCTTATAAAACTGTTGAGCTCGATGATTACTTATCGGGATCACCGGTGCAGCACAGGGAGGTGCAGGGC

ACTGAGTCACCGCGATTCAAGTCTTACTTTCGAAATGGAATCAGGCTGTTGAAGGGCGGAGTGAGCTCAGGCCTGCAC

CACGTCATGGACACATTCGAGCCGCGCCTGTTCCGCGTGAAGGGCCGGCGCACACCGTTAGTTCGCCAGATGCCCGCC

ATCGCTTGGGAGCACTTCAATCACGGCGACGTGTTCATCATCGACACCAGTGACGTCATCTTTGTGTGGATTGGTAGT

GGGGCCAATAGCATGGAAAAGCTTTTGGCCACCAGGGTAGCCGTCCAGTTGCGCGACGAACACAACGCGGTGTCAATA

GTGTTCGTGGACGACGGCAAGGAAACAGAGTTGCCCGAGTCCGAGCGACTGTTGCTCGGCGTCTACGTGGATCTGTCG

CCGACGGCGCGTCAAGCCGTCAAGAAATCGGCGGGCGACGACCAACGCGTGGAGCGCTTCGAACGGGCCACGCTCAAA

CTGTACCAGTGCTCGGACGAGGATGGCACCTACAAAGTGGTCGAGGTCAAGTCGGGTCCGCTCTTCCAAACCGACCTC

AACTCCAATGACTCGTTCATAATCGACAACGGGGCGCTTGGCATTTGGGTTTGGGTGGGGAAGAAGGCGTCTCCGAAA

GAACGCGTGGAAGCGATGCGCAACGCTTACGGATTTGTGAAGAAGAAACAGTATCCAAACAACACCCCGGTCAGCCGC

GTCGTCGAACATGGAGAGCCTGTCGAGTTCAAAGCGCTCTTTCTCAACTGGACAGACAAGGACATCGCTGCAGCCAAG

CCGCAGTTCAACCGCACTAATTCTGTGAACAACAACAAAACGAAACCGGTTGCAACGAAACTGGACGCCGCCTCGCTG

CACGCCACGCCCAGCTTGGCCGCTGAAACGCAATTGGTCGACGACGGCAGTGGTGAAACTAACATATGGCGAGTGCAC

CAATCACAGCTCATCCCAGTGCCCAATTCACAGCACGGAGTGTTCTACGGCGGCGACTGTTATCTCATACATTACAAG

TATTCTGCCATCGGACGGCAATCTCATGTGCTTTATTATTGGCTGGGACTTCACTCGTCAGTGACAGAGCAGACGGCG

CTGGCGTTTCACACAGTGGCCGAGGACGAGAAGCTAGACGGCGTGGCCACCCAAGTGCGCGTCGTGCAGGGCAAGGAG

CCGCCCCACCTGCTCGCCATATTCAAGGGACGCATGATCACACTGCTCGGCGATCACAAGGAAGCCTTTCCCGCCAAA

TACCTGCTGCAAGTGCAGGGAAATCGCATGCACAATGCTAGAGCTTCTCAGGTGCCTTTTAGGATGTCGTCATTGAAC

TCCAACGATGTGTTTGTGATGGTGAACGGATCTAGTTGCTATATATGGTGCGGCAAAGGTTCCACAGGCGATGAAAGG
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GAAATGGCGAAAAGTATAGCTTTAAAGATTAGTGGTCCGGAGTTTGTCGTCGTATATGAAGGACAAGAGAAAGAAGAT

TTTTGGAGTACAATTGGCAACAAGGAACCATACGCAAATGACAAACGATTGGCAGAGCCCAGTAATCCTGTTCCAGCA

CGACTATTTCACTGTTCCAATGCTAGTGGCTCTTTCAAAGTGGAGGAAGTTTTAAATTTTCATCAAATCGATCTGGTG

CCTGAAGATGTGATGCTACTTGATGCATGGACATCCATTTTCATCTGGGTTGGCTACAAATCTAACAAAGAAGAACGT

AATAGTGCTATTCAGTTGGCATTCGATTATCTTCGAACAGATCCCAATGGAAGAGACGAAAAAACTCCAATTATTCAA

TTGAAACAAGGATATGAACCGCCAAATTTCACTGGATTTTTTGGATCGTGGGATTCTCAACTTTGGGAAAGTGACAAA

TCTTTTGAAGAGGTGAGACACGAACTAGAAGGCCAGAAGCCAGTGCTTCAAGTGGAACTGAAGCTGACGAACGGAGTA

AATGATTTCGATGAATGTAAAAAATATCCCACTCAAGATCTGCTACCCAAAGATCCCGAAAAACTGCCAGATGGTGTG

GATCCTCTCCACAAAGAGTTACATCTCTCTCATCCAGATTTCATAACAGCGTTTGGTATGAAATACGAGGACTTTGCT

CAGCTACCGAAATGGAGGCAAGAGAACCTCAAAAAAGCAGCAGGACTTTTCTAA 

Rac 

>TRINITY_DN786_c0_g1_i4.p1 

ATGTCTGAAAGTCCCGAGCCCAAAAAAACTTTTTGTGAACTGAACGACATTAAATTGAAAACAAATTCGCTCGATAGG

AAAAACAAAACAAGACTATCGTCTTTGATAAGATTTAGTTTGAAAAGGACATTCAGTATGAGTTCGAAAAACAAGGAG

CTTGAGAGAGGAGGGGAGGATGAAGCGGTAACTAGTACCACAACGACAACGGGAAAGAAAGGAGGGAAGAAGGGGAAG

AAGAATGCGTTGACAAAGACGAAGACGATTGGGAAAACGGAGGGGGGTGAAGGAAGAACAGCCAGCCCGGAGAATAAG

GGATCTTCGTCGAAGGCGTCGTCGATGGTGCGCCGACTGAGTCTGGACAAGATAGTGCCGAAGCTGAAGGGAAGCTCC

AAGTCGAGAGAGGAGAACGGCGACGGCCGCAGATCGACAACGCCCGACATCAAGGAGCAGGCGGCGCCGGTCGATCTG

CGCCAGGAGCTGGAGGAGGCGGAGAAGAAGCGGCGCGACGACCTGCCCGTGCCCAAGATGTCGGAGGAGTCGGGCGAC

CTGAGCGGAGACGACTACAGGACTCCGGTCTGCCAGTCGCCCGAGGGCTCCGTGGCCGCCCCTGACAGTGTCGGCTCG

CTCACCGTCTCCAGCTCGGAAGCGTCGTTCGAGTCGGCCTTCCAGACCTCCAAGTCCAGTCCCGACTCGGCCAAGATG

GAGCGATCCGTCAGCGACACAGAAACCATCACGCCGACCGACAACGTGCAAGATCCGCTCACTGGTCCCACATCCTAT

CCCGTCGACGCGAAAGAAAATCAAAACTCTGTTTCCGAAAAGCCAGTAGTAGCAGCACAGGCATCAAAGCCCTCCTCG

ACCCAGTCGAAGGAGAGACCGAAATTAGAGAAATCGCCTTCCATTAGAAATTCAGAGACACAACAAGCACTGAACGAT

AGAAGAGAGTCGTTGTTCAAAATTCTTGTGATCGGCGAGCTAGGAGCTGGAAAAACATCCATCATAAAACGCTATGTT

CACGAATTCTTCTCACAAAACTACCGAGCAACAATCGGCGTTGATTTTGCTCTCAAAGTACTCAACTGGGATCAAAAT

ACAGTCGTTAGGTTGCAGCTATGGGATATTGCAGGTCAGGAGAGATTCGGTAACATGACAAGAGTCTATTACAAAGAG

GCTGTTGGTGCTTTAATTGTGTTCGATGTTACAAGAGCTGCCACGTTCGATGCTGTTCTCAAGTGGAAGCAAGATCTC

GACTCGAAAGTTCAGCTTCCAGACGGGAGTCCTATACCTTGTATATTATTAGCGAATAAATGTGACCAGCCGAAAGAA

GGAATAGTGAATGACAAAGAAAAGATGAACGAGTACTGCAAGCAAAACAATTTCTCAGCTTGGTTTGAAACATCAGCT

AAAGAGAATATCAACATTGATAATGCAGCCAAGTGTCTAGTTGAAAAAATCCTTCAAAACGAAAAGTTCAACCAGAAA

GGTGATTCACAAAAGGATGGGAACAGAGTGTCGCTTGGAGGCCGGGGTCAAGGTGAACTACAAGATGGCAAGAAGAAG

TTCTGTTGTTGA 

Ser/Thr-rich caspase (Strica) 

>TRINITY_DN3046_c0_g1_i2.p1 

ATGGATTCGCACAATCTGATGGAAGAAAGAACTACCGGTGATTCAAAGGATTTGTGTTTAAAAATATCGCATTTCGGC

CAACTTGGAGAAGCAGGAAGTTATGGTTCAGTGCTGTTTAGTCAGGAAAAGCTAGACGCTAATATAAACTTGGATGTA

ATAGAACTATTAGAGAAAGATATGGATTTCAACGATATAGTGTCATTATTATTTCTTGTAAGTGAAGAGAGGCATTCC

CAGTATATTTTCCAAAGAATAACCCAGTTCTTGAAAATCAAATCAGAAAATATTGAAATATTAGAAAGTGTCAACTAC

AGTCTCATCTCTGACTGGTGTTTATCAAATCCAAAAAACTGGCGGTTGAAAATAATTGAAGGTTTAGCAATTGTTGAA

TGTTTCAATATACTTTCTAAACTAGGCTACAAGAAAATAGATGTCACGGATTACTTTCAACCAGATAACTCTGAGTTT

ACTGTATGCATTTCACTATTGAAGAAGAAACTTTATATTGAGTTATCAAACTCATCAATACTAAAAATTGAGTCTCTC

TATGATTGTTTGGAAGAAGTTGATAACTGCTCAACTGATTTATTATTACAACATTCATTAATAAATAATAGTCGATAC

TTTGAGTTTCTACTCATCTACCTATCGGCAGAATCATTAATAAGATATGAAGAATATCCTGAATTGAAATTCCTAATA

AATCTACTTGAGAAAGCAAACTTACTAGACTTGAAACAAATTTTAGAAAGTTATTTATTGAAATTCAACGAAAAAAGT

TCTCTAAGCAAAGAATCGGAAAATGTAACATCGAAATCACATCGATCGAAAGTGCCTCCCGATCTTGATAGACCATAT

TCTAAGGATTCTTCAAGAATTAATCAAGTGAAAGATGAAGACTTTGAATTGGAGAAAACAAAAAAAGTAGCTCTTGCT

AATGATGATGATGAATTGAACTACTACAAAATTGGAAATACACAAGATCTTGGTATTTGCCTGATAATCAACCAGAAA

AATTTCATAAAATGTCGAGAAAGGAATCCTAAACTTCAGAGAATTTTGAGCCATAATTTACTAGTGGATCGTCATGGA

ACTGAAAGAGACGTCGAAAGGTTGCAAGAAACATTCAATCACTTCAAAATTTCAGTTATTGTTGAAAATGACGTGTCA

CATTCAATGATTGGAGAGATTATAAAAGACACAATTGACCGCGAGTTCAAACAACACCATTCAGTATTCTTCTTAGTC

ATTTTGTCTCATGGAGAAGAAGGAATTATCTACGGAGTTAACAGTATACCAGTCACTATAAACTCGCTGGTTGATGCA

GTCCTGAGATCGTATTCTAAGCTCAGGAATATACCCAAAGTCATAATAGTTCAAGCGTGTCAAGGCAACTTGCCAAAT
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CCAGTATTAGAGACAGATGGAGGTAGCTGTGGAGTAGCGATTCCTACTCAGCCCAAATACTCTGATATTGATTCCAGA

AAGAATGAAATTAACAGTGAGAAAATAAGGACTGCCTACCATGATGACCTTTTAATGTGCTTCTCGACAGTTAGTGGA

TACGAATCTTACCGGCATACCCGAGAAGGATCAAAATATATTCAAATTCTCTGTGATAATTTGATGAAATATGGACAC

AACGATGATTTTTTGAGCATATGTACTCGAGTGAATAATGATCTGAAAAAGCTGTACGTTCCTATAAAAATCAATGAA

GGTGTGCTAATACCATCAACTCAAGTATCTGAGACAAGCTCTTGCCTACACAAAAAATTGTTTTTAGTGGAACCCTTG

AGAGCTTTTCCAACTTGTACTGATGAGCCAAAACTTTCAAATAGACGTCTCAAGTTGTATTGA 

Endophilin B (EndoB) 

>TRINITY_DN37749_c0_g1_i2.p1 

ATGGATTTCAATGTGAAGAAGTTGATTAACGATGCAGGAAACGCATTAAGTAGAGTAGTTCAGATGACCGAAGAAAAA

CTCGGAACGTCGGAGAAAACCGAACTGGACGCACATTTCGAAAATTTGGCCGAACGATCTGACCAGACCAAACTGTGG

ACCGAGAAATTGCTCAGTGATACTGAGGCTGTGTTGACTCCGAATCCAGGAAACCGCGTTGAAGACTATTTGTTTGAG

AAGATTGAAAAGAAGAAACCGACACGTCTCACTAATCTCGAGTATCTAGGAAATGACATGATCGAAGCTGGCAACGAC

TTTGGACCGGGAACGTCTTACGGAAGTGCTTTAATAAAGGTAGGACAATGCGAGCAGCGTATCGGCTCAATAGAGAAG

GAATTCATAGCATCGGCCAATCACTGCTTTTTAACGCCTCTCAGAAAGTTCCTCGATGGCGAAATGAAAACTATTTTG

AAAGAACGAGGTCTGTTGGAGAGTAAAAGATTGGATCTAGATGCGTGTAAGAGTCGAGTGCGTAAAGCCAGATCTATG

TTGGGACAACCACCCAATGCGGAGCGCGACTTGCGCGTGGCACAGTCCGAGTACGACCGACAGGCCGAAATCACGAAG

CTGCTGCTGGAGGGCGTGAATAGTTCGCACGCCAGCCACCTGCGCTGCCTGCACCAGTTCGTCGACGCGCAGGTCACC

TTCTACGAGCGCTGCCATCACACCATGCAGCAGCTCAAGTCCGAAATGCAGAGTGATATGAAACCAAGTCCAGTTCTT

CGTCTCAACAGTGAAGATCTGGACCAATCCTCTCCAGCCCATATTCCTGTCACTGAAATAGTGCACTCTCAT 

G protein-coupled receptor kinase 2 (Gprk2) / Darkener of apricot (Doa) 

>TRINITY_DN207_c0_g1_i2.p1 

ATGGAGGACGCCGGTGAGTACACGGCCGAGGCCCGCAACGGACATGGAACGGTGGCTTGCACGTGTCGTCTGGTGGTA

GACAAGGGCATCAGAGACTACATTGCGCCCGCATTTCTGGCCGAAATCGAAAAGCATGCCACTGTCAGAGAGGGAGGC

ACGCTCAGGCTCAGAGCCACCGTTGAGGCCTATCCTTCCGTTGATATTATGTGGCACAGAAACGGCACCAGATTGCGT

CAGTCACGCAGACTCACGTGCACTCTCGACCTCGAGGGTCACGTCGAGTTCACGCTGGCCGACGTGGCGGCGCGTGAC

GCGGGCGTCTACACGTGCACCGCCACCAACGAGGTGGGAAGGTGTGAGACGGTGTGCGAGGTCGCGGTCACGCCGAGG

CTTGTTGAGGCTCCATTGGAAGACGGCGGTGTTCAGCGGGGTGAAGACGGGTTACCATACTCGCAAGCTCCAATGTTC

ACGGTGAAGCCTCGTTCAACCGATGCGGTGGAAGGCGACACGGTTATCCTGATGTGCGAAGTCGTTGGAGATCCAGAA

CCGGAAATCTTCTGCCTCAGGGACGGGCTGAAGCCGGACTACTACCACCACGGGCCGGGGTTCGTGGCGGAGCGGGAG

GGCTGCCGCTACCGGCTGCACATCGAGCAGGCGCGGCTCGACTACACGGGCGCCTACGCCATCATCGCCCGCAACCGC

CATGGTGAGGCGCGCGCTCTAGTCTCGCTACAGATCTACGCCAGAGGTCAAGGAAAGGAGGGAGTCATGAGCTCAGGC

GAAGTCAAGCAAGGAGAAGTGCAGACGTTGCCCGAAGTGAGGAAAGAGCTGAAGGACATGCGATGCTGCGACGGCGAC

AGCGTGACTCTGGAGTGCCACGTGTACGCCACGCCTCCGCCCGACATTCGCTGGCTCAAAGATGGAAAGATAGTAGCA

CTGGGCGGCGACATCTCGTCGGATGTTGAGGGCGAGGTGGCTCGCCTGACCATACGCAAGGTGTTCCCGGAGGACGAG

GGCGAGTACACGTGCATGGCCTACAACGAGCTCGGCCGAGCACTCACCTCGGCTTGTCTCATCGTCGATGTTCCTGAA

GAGAAGGAGACAATGGTTACCAAACAGCTTTCAAAACCTCCAGGATTCCTCTCAGCTCCTACCACCCCTCGCACCACG

CCTTCCAGGAGTATATCACCTGGAGTACAAGTCACTCGAGACTTCTCGACGCCGCTCAACCGTCCGCAGCGCAAGCGC

ACAAAGCTGTCGTCGCCAAAGTTTTACGCGGTGCCGCACAACCGAGTGGCCCAGGAGGGCGAAACGGTCAAGTTCCAG

TGCTCGGCGGCAGGACACCCGAGCCCCTGGTCGTCGTGGGACAAGGACGGACACATTGTCACGCCGTCGGCGCGCCTC

ACTCTGCTCGAGCAGGACGATCTGCGCATTCTGCAGATCAAGGAGGTGACGCCCGAGGATGCAGGACTGTATAGGGTC

ACGCTGGAGAACGATTATGGCAGTGTGGAGGCCACGGCTAGGCTGGAGGTTATAGCTCACAAAGGTACAAAGACAAAA

GGCGTGAGGGCATGGAGTGCTTCGCGGGCGTCACCGACTTTCGGTCGTCGCCTGGTGGGGTCGGCAGCCCGAGTGGGG

GGCACTTTCGCCCTCGCCTGCGACGTGCAGGCGTCGCCATCACCCAACATCACCTGGTACAGGGACACAGAAGCAATC

GTGAAAACGGACCGGATCCAGCCGTTATGGGACGGACGCACGGCCCGTTTGGAAGTGAGCCGCGTCGAGCCTGACGAT

GCCGGCGTGTACACGTGCGTGGCTGAGAACGAGCTGGGCACGACGAGGTGCTCGGCCGAGCTGCTCGTGTTGGCCGCA

GATGACCCGAGCGACGCTGACCTCAGGCCGCCCGTGTTCGTCGCGGGACTGCCGGAGACCACCAACGCAACCGAGGGA

CAGCCGATGGAGCTGCAGGTCGAACTGCAAGGAACACAGCCGTTAGAAGTGGTGTGGTCAAAGGACAAAACAGAACTG

CCCGATTGCATGGATTTCCGGTATGTGGATTATGGAGATGGAAGGTTTGGACTCCGCATCGCCGATGCGTTTCCAGCA

GATGCCGGCCTCTACTCGTGCGAAGCCTTCAACAAGCATGGCGATGCAATCACCTACGGACACTTGCAAGTGACAGAA

CAATGCGAGTCACCACCTGATAGTACAAAGAAACAACTCTACTTCACCAAAACGCCGCTACCTCTGGAAGCCGAGCTT

GGCCAGCCGGCCTGTTTCTGCGCCCGGGTGCACACTCCGCCCGACTTGCAAGTTCACCTACAGTGGTCGGTCGCTGGT

CGCCCGGCTTCCCAACTGCCCAACAGGTTCAAGGTGGAACGCGACGGTGACACAACAGTGCTGCGAATACCTTGTGTC

CGCGCGGACGATATCGGCGCGGTTAGTTGCCGCGCGCACGTGTGCGCCTTGGGCGACCGCGAGCCGGTGGCCGGCTGC
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CGCGCGTGCTACGTCACTTCGTGCACGTGTCGGCTGTCGCCCGCACCCGGCATGCACGGCTCCTGCCCCGCCCAGCTG

CTGCACGGACCCTTGGATACGACGGCGCTGCGCGGACAACGGGTCATACTGCAGGCGGCCTACGCGGGCAGCCCGCAG

CCGGTTGTGCGCTGGCTCAAAGCGGGAAGAGAGCTGTCAAATAACAGTTGCATGACGATAATCAATGAAGACGGTCTG

TCGTCGCTGATTCTGGATCCAGTGTCGGCCGATGACAGCGGCAAGTACGTTGTTAGTGTGGAAAACAGCCATGGAGCT

GATTGTCACTTTGCTTCGGTGGCGGTGGAAGGGCCCCCAGATCCTCCGGCAGGTCGACCCAGCGTTAGAACGTTCAAT

AGCACAGCCACAATAGCCTGGTCGAGTCCACCCTACGATGGAGGGTGCATGGTCACCGGCTACAGAGTCGAGATGAAG

AAGCTACCTCAAACGTCGTGGACGGTTGTTACAGACAGATGCCACTCATTGTCGCACACAGTGCACGACCTGGTACCT

GGTATTGAGTACGTGTTCAGGGTGAGGGCTGAGAATGTGCATGGAGCCAGTGAAGCCAGCGCCGAGACTGTCAGCGTT

TCTATTGGCTCCAAGTCGTCTTCAGGTTCGGAGGAAGACGACACAGTGGACCAACAACCAGCTGTGACGTGGGACCGC

GTCACAGTGGAGCCGGGCGAAGTGTTCACCGGCCGCTACGACATCATGGAGGAGCTGGGCAAGGGCCGCTACGGCGTC

GTGCACAAAGTGCAGGACAAGGCCACGGGGCAGCGCATGGCCGCCAAGTTTGTGCGCTGCATCAAGAAACAGGACAAG

CAGAAGGTGTTTGAGGAGATTGAGATTATGAACTGCCTCAGGCATCCCAAGCTGCTGCAGCTGGTGTCTGCCTATGAT

AACACTAGGGAGATCGTCATGGTTACTGAGTACATAACTGGTGGAGAACTGTTCGAGAGAGTTGTAGCCGATGATTTC

ACATTGACTGAGAGAGACTGCATGCTTTTCATGAGGCAGATATGTGAGGGTGTTGACTACATGCATCAGAATAGCGTT

GTACATTTAGATCTCAAGCCAGAGAACATAATGTGCTACACACGAACCTCTCACCAGATCAAAATCATTGATTTTGGT

CTGGCGCAAAAGTTGAGTCCTAGCATAATTCTAAGGGTGCTGTTTGGTACGCCTGAGTTTATTCCGCCAGAAATCATC

AACTACGAGCCCATTGGAGTCGAATCAGACATGTGGTCCGTTGGAGTCATCTGCTATGTTCTATTATCGGGACTTTCG

CCGTTCATGGGTGACAACGATGCTGAGACGTTTGCGAATATCACCAGAGCCGATTTCGACTTTGATGACGAAGCTTTC

GACGCTATTTCTCAGGACGTCAAAGATCTGATCAGCAACTTACTAGTTAAACGAAAAGAGAAAAGATTTAGCGCTAGA

CAATGTTTAGAACATAAATGGATGTCACAATGTGATAAAACTATGAGCTGTGTAAAACTTAGTACCGATAAGCTGAAA

AAATTCATAATTCGTAGAAAATGGCAGAAAACCGGAAACGCAATCCGAGCTCTGGGACGTATGGCCACCTTGTCGGCC

AGTAGGAGAAATTCGGCCTCACCGTCGCAGTCGAGCAGTCCGCGACAGTCGCTGGCAGGAGGGGGTGTGTCGCGCATG

TCCAGTCTGAACGAGGAGGAACAACACAATCATGTCAGCACCAATGAGGAAATCCATCAGCAGCACAGTATCAGCGCC

GAATGCAATGGAAAGAACGGTCGGGTGCGGGTTTGCAGCGAGAGGAGTGACAGTGGAATCAGCGACTGTTCCTCTATT

AACGCGCCAACCTCCCAGCAACTCCACGGTTGCCAACCGCTCACCGACAAAGCCTTCTCAATCTCGGAAGAAAACGAA

CTGTGCGATGGTTCGACAAGCATTGCCGAGTCAAAACTAACCAGTTCACAAAAGACCAATGGTGGCATCACTGTCGAG

TCAAAACTAACCAGGTCACATGATCAAAACAACTCTGATAAATCTAAATCATCTCCAAACGAATCTAGTGATAGAACG

AGTCTCGGATCGAAGCTGACACGGTTTCGTGATGATGACAAGTCCAGGACACTCAAAGAATTGACGACACCTAAACTA

AGATCTGATACAAGTACAAAACAAGTAGATCAGTTCAAGGAAGCGACAAGAACTAGGTTTGCCGATAATTTAAAGCCG

AGTTTAGATGAAGCATCTTTGAAAGGTGCGAAAGAAGCAACTAGAACTAGGTTTGCAGAAAATTTAAAGTCGAGTTTA

GATGAAGCTTCTTTGAAAGGTGCGAAACAGTTGAAAGATGCGTCTAGAACTAGGTTCGCCGATAATTTGAAGCCCAGC

TTAGATGATGCATCTTTAAAGGGTGCGAAACAGTTGAAAGAAACAACTAGAACTAGATTTGCTGAAAATTTGAAGCCA

TGTTTAGATGACGCGTCTTTGAAAGGTTCAAGACAGTTGAACGATGCGTCTAGAACTAGGTTTGCCGATAATTTAAAA

CCAAGTTTGGATGAAGCTTCTTTGAAGGGTTCAAAACAGTTGAAAGATGCGTCTAGAACTAGGTTTGCTGAAAATTTG

AAGCCCAGTATAGATGAGGCACCTTTCCGTAGTAAAGTTGACGTTGAAAATAATAGAAGGAATGATTCAAAACGTAGT

GTAGGTGGTTATGATAGTACAAATAAAAGACTGGAAGATAGGAACACAACGAAAGTTAATAGTAGTAAATCCCCTGAA

AATACTAGTGGGGTAAGTAGTTTGAGAGACGCTAGTAGTGGTTTGCCAACTAAAAAGCCTGCTAATAGTGTTGTGAGT

TCGAGTCCGTTTTTGAATAACAGCTTTGCAACTGATGACAACAGTTTGAAAACGAAACAGACTGATGGTAGTAAATTT

GTGGACAATTTTTCAGACTCCGACGCCGATAGAAGTAGTGGCACGCTTCAGGCGGGAGGCCTAAAAGTGACGACGGAC

GCACGAGCTCGGTCGCTGAGTCCTGCTTTGCAGAAGGACGCCAAGGTTCTCGAGAAGAGTGAAAATTTCCAGAAGGCA

TTTGCTTTCTGGAAACGGTGA 

 

Olfacción 

Receptores Ionotrópicos (IR) 

>TRINITY_DN11355_c0_g1_i14.p1 

CTTTTAGAAGAAGCTTCTAAAGATGAGATTTTCGATATTTTTGGGTTTTCTGATGCATTTCTATTCACTAATAGCGTT

CTTTATCAATTAAGCACCCCGGAATCGGTTAATAGACATTTTTCAGCAATCGCATTAGAAGCTATAGGCCCATCTAGA

CCAAAAACCATCGGACAACTACCCAACTTTGAGAGGAAATTGCTTCAAGTGTCCACTTTCGATTGTCCTGTTCATGTG

TTCATGAAGACTATCAACAACAAAACAGTAATCTACGACGGCCTAGAGTACACAATGTTCGTGGAGATCGCCAGACGC

CTGAACTTCACCTACCAGTTTCGGCTGTTGGTGGACGAAAGCAACAAGTGGGGCAAGATGTTGGACAACGGCTCGTGG

ATGGGCGGCATCATCGGATCCATTCTCGACTCGCAGCGGCAGCGCGATCAGCGCGTGCATGTCGGCTTCTGCGGCGTC

TGGAAGATACATCCGCAGTCGCTGTTCGTCGATCTGACCACGTCTCTTATACAGGAGAAGAACCGTTTCCTGGTGCGG

CAACAGACCGAGGTTCGCTGGAGCTGGATGTCGCCATTCACCGAGTTCCAGCCCTCTGTGTGGCTCTGCATCGCCGCT
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CTATTCCTGCTACAAGCTGCCCTTCTCAACACGGCCGCCAAACGGTTACCCGCCTTTCACTTGACAAGATATTTTCGC

GTGAGCTCGTGCCTGATGGAGTTGCTGGGCATTCACGTGCTGGCCTCCTCCCCCAGTTGGAAACGAAAATCAGCCTAT

CTGCTCATGATACAGTTCTATTCGCTGGTCATCACCACCAGTTACACTAGCTACATACTCAATCGGCTTTTGACACCA

TACGTTAGTGAAGGAGTGACATCCATCGAGCAACTGATTGAAGGCGACTATTACTGGGGAAAGCCTTACCCGACTTCA

GGATACTTCATCAACTATGTGTGTAAACTTAAACTCAATGAGGCTATATTGTTGAAAAATCGGCAATATAAATTTATT

TATATTTCACTATTTCACCTGAATAGATGTACAACTACCTTACAGAAACCAGCGCACGTGCCGTTCATAGAACGTCGT

CGGCTGTTGAGCGTGCGTCGCATCGACTACCTGCTGCGTCACGACGAGCGGTTTGCGCTGGTGGTGGGCACCATCATG

GACACGCTGATCAAGACCGACATCAGCGTGAACTTGTCGGTGCTGCAGCAGCGCCGCTACCGTGCCGTGCCCGACGAT

CTGCAGGCCTACAGCATTGCGTTTGCGCTCAGAAAACACTCGCCCTACACGCCCGTCTTTGATCGGCTCATTGCACGC

ATTGCTAGGTCAAGTCACCAAATGGGACACTCCACTATCAAAAGTCATTAA 

>TRINITY_DN17880_c0_g1_i5.p1 

GTGGTGGACTTTACAGTTCCATACTACGATTTGGTGGGCATAACGATACTGATGAAAAAGCCACAAACGCCAACATCA

TTATTCAAATTTCTTACGGTGCTTGAGAAAGATGTATGGCTTTGCATACTAGCCGCTTACTTTTTCACCAGTTTCCTG

ATGTGGATCTTCGACCGATGGAGTCCTTACAGCTACCAAAATAATAGAGACAAGTATAAAGATGACGAAGAGAAAAGA

GAATTCAATCTGAAAGAGTGCTTATGGTTCTGTATGACATCTCTAACGCCACAAGGTGGCGGAGAAGCTCCGAAAAAC

CTTTCGGGCCGGTTAGTGGCCGCCACTTGGTGGCTGTTCGGCTTCATAATAATCGCCTCGTACACGGCCAACCTGGCC

GCCTTCCTGACCGTGTCACGACTCGACACTCCTGTTGAGAGTCTCGACGATCTGTCCAAACAGTACAAGATTCAGTAC

GCGCCGCTCAACGGCTCATCGGCCATGACTTACTTTCAGAGGATGGCCGATATTGAAGCGAAATTTTACGAAATTTGG

AAAGACATGAGCCTGAACGACAGCCTGAGCGAGGTGGAGAGGGCGAAGCTGGCCGTGTGGGACTACCCGGTGAGTGAC

AAGTACACGAAAATGTGGCAGGCCATGAGAGAGGCCGGCTTACCCAACACCCTCGATGAGGCGATCGAGCGCGTTCGT

GCTTCAAAGTCATCCAGCGAAGGATTCGCCTATCTAGGTGATGCAACCGACATAAGGTATCAAGTATTGACTAACTGT

GATCTTCAAATGGTTGGTGATGAATTTTCTCGAAAGCCGTATGCTATTGCTGTTCAGCAAGGCTCTCATCTCAAGGAC

CAATTCAATAATGCAATATTACAACTATTGAATAAGAGGAGATTGGAAAAACTGAAGGAAAATTGGTGGAACCAGAAT

CCAGAGAAAAAAGTATGCGAAAAACAAGATGATCAGTCAGATGGAATAAGCATACACAATATTGGAGGCGTATTTATA

GTGATATTTGTTGGCATTGGATTGGCGTGTATAACTTTGATTTTCGAGTACTGGTGGTACAAGTATCGGAAGCCTCAG

CGTGTGGCCGAGGCAAAAGGCAAGGCGAGCGAACATTCGCGACGAGATTTCCTTGAAAAATTGGCCACCAGCAAGAGC

GAGTTTCCCACTTTCAGGGCACGACAAGTTTACCATGGGCAAACTACTACAAAACGAAATCCAGGAATAACGCCAGTA

GCAGAACCACGTAGATGGTGA 

>TRINITY_DN19602_c0_g1_i2.p1 

ATGACACTAACTGGGTTCAGCAACTCCACTAAGAACACTGGATTTCCCACTGAGACACTTGAAGGAGACAAAGATGAA

TCGGCCCTCAACCCTGCTGTTTGGAACAAAGTTATCAGTGCTGTTCAACAGAAAAAGATATTTCTTGGCGCTTGTGCT

TTTACTGTTACCGATGCTAGGAAGCTGGCAGTGAACTTTACAACTGCAATAAGTGTGGAGCCCTATGTTTTCTTTCTT

TCTCGGCCGAAAGAGTTGAGTCGTGCTCTACTATTTATGTCTCCTTTCACCATCAGTACTTGGTGTTGTATTACGGCA

GCAGTTATCCTGATGACACCCGTGCTGTGTGCTATCAGCCGAGCCAGTCCGTTCTATCGAGTTTATGGCGCCGATCGG

TCCGGTGGTTTTCATTCGCCAATGAACTGCTTCTGGTATATCTATGGCGCTCTACTGCAACAAGGCGGAGGAGCGTTA

CCGGCTGCCGATAGTAGCAGGCTGGTCATAGGCACTTGGTGGCTGGTGGTGCTGGTGCTGGTGACCACTTACTCGGGC

ACCCTGGTCGCCTTCCTCACCTTTCCCAAAATGGATCACCTGGTGGCTGATGTCGACGAACTACTCGCCAGCAAGGAC

CTTTTCACTTGGGGCATTCCTGCCGCATCCACACTTGAGACATCACTCAAGTCAAGCGATGAAGATAAGCTGAAAGCA

TTGTACAAGGGAGCACGTCTGCACCCTGCCATATCCAAAGAGTTGATTGAGGATATTCGCTCTGGCCACCACGTGTAC

ATTCAGCGCAAAACTAGTCTGCTCTTTCTCTTGCACAGACTCTACCTGAACACTAGTACTTGTGATTTTTCGCTTGGC

ACAGAAGAATTCTTGTATGAACATCTTGCAATGGCTATTACAAAAGGCAGTCCTTATTTGAAAATAATCAACAAGCAA

ATTGATTGGATGCACCGAGTTGGCTTGATAGGGAAGTGGCTGAAACAGTATCTGCCAGAGAAAGACCAATGCTCTGTT

TCAGTGTCTTCTTCCGAAGTCAATAATCACAAGGTCAATCTTGATGATATGCAAGGATCTTTCTTTGTCCTATTTCTA

GGTTTCGCTGTTTCAATTCTACTTATTGGGATTGAATTCTTGATGAAAAAATACATTACAGCTAAAGAACGCAGAATT

ATTCAACCATTCGTAACGTAA 

>TRINITY_DN2107_c0_g1_i1.p1 

ATGTTCAAGAATTTAGCGTTTACATTTTTTATTACTTCAATTCACGTAATTCACAGCTCTAATGGAGAAGAACATGAT

GCTGTGGAAATACCAATTGGCGGCTTGTTGCACTCTATGAATGATGAAGATGAACTGAGTGCCATAAATGATAAGGCG

TTTCATTACGCAGTTGATCTTGTCAATAATGATCCAGACACGTTCGCTGAATTCAAATTGAAAGCACTCTCCCAGAGA

GTGAAGGAGCACAACAGTTTCAATGTAGGTTTTAAAGTGTGTGAGCTTCTATCAAAAGGCGTTGCTGGTATATTCGGA

CCTCAATCACAGCTCAGCTCATTGCACGTTCAGTCGATCTGTGACGCTATGGAAATTCCTCACATTGAGGTGAGATTC

GACGCTCTGCAGCGACGTGGATCTTGTCTTGTCAATCTCTATCCGCATCCTTCTGAACTTTCAAATGTTTATGCTGAC

TTAGTTAGAATGAGCCACTGGAAGAGTTTCACTGTCATTTATGAAGACAATGATGGCTTAATGAGATTGAATAAGCTG
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CTCACATTCTATGATAAAAAAGGATATCCAGTGACTGTGAGGCAGCTATCATCCGATGATAATCACAGGCCAATTCTT

CGCCGAGTGAAAAATGCTGGAGAAAAATTTATCGTGCTGGACTGTTCGATTGGAAAGCTGTACTCGGTATTGGAGCAA

GCGATGCAAGTTGGATTGATGGGTGACGACACCAACTACATTATAACTAATTTGGACATGCAGACCATCGATCTGAGC

CCATTCATGCATGGTGGCACGAATATAACTGGTCTAAGGATGTTCAACCCTGAAGATGAGGATGTCAAGCAAGTTCTT

GACAATTGGAAAGAATGTCCTAAACACTCGAAAGATGGAGCGGATTGCACTCCAGTCATTGGCCCTGATTCACAAGTT

CATCTCGAAACAATTCTAGTTATGGATGCTGTGTTCTTATTCGCTGTTGCTCTTCAACATTTGAGTAATACTATGGAT

TTTGCAGTGACCCCTCTCAATTGCTCTGAAGATCGCAGCTGGGAGCATGGCTACAGTGTCATAAATTTTATGAAAGTG

AGTGAATTGAAAGGTCTATCAGGCTTGATAAAATTCGACCATCAAGGGTTTCGAACCAACTTCAAACTAGACATAATT

GAATTGACGTCCACTGGACTGAGGGAGAAAGGCACTTGGAATACAACAGAGGGCGTGAATCTGACTGCCGTTGCTTCA

GGTTCATCTGCCGATCAAGCCGTGGAAGATTTAAGAAACATGACGTTCATTGTCCTAACTGCTTTGACCCATCCTTAT

GGTATGCTGAAGGAAACAAGTCACAAGTTGACTGGAAATGATAGATTTGAAGGATTTGGGATCGACTTGATTCATGAG

TTATCACTGAAATGTGGCTTCAATTACACGTTCCGTTTGCAACCAGATAAGAGCAGTGGAAATCCAAATCCAAAAACA

GGGAAATGGAATGGCATGATAGGAGAAGTATTAGCTGGGAGAGCGGATCTTGCAATAGCGGACATAACTATAACAAGG

GAGAGAGAACAGGATGCTGATTTTACTATGCCTTTCATGAATCTTGGTATCAGCTTGCTGTATAAAAAGCCGATGAAA

GAACCACCAAGTTTGTTCTCCTTCTTGTCACCATTCAGCTACGAAGTTTGGGGATATATGATTGCCGCTTATATAGGG

GTGTCAATATTGCTTTTCTTCATGGCAAGAATTAGTCCAGCTGAATGGACCAATCCATATCCATGTATAGAAGAGCCT

GATAACTTAGAGAACCAGTTCAGCTTGAACAATTCATTGTGGTTCACCATTGGCTCACTCATGCAGCAAGGATCGGAA

ATCGCACCAATCGCTATCTCGACGCGTATGACTTCTGCTATCTGGTGGTTCTTCACTCTGATCATGGTCTCCTCTTAC

ACCGCCAATCTGGCCGCTTTTCTCACAGTCGAGAACACTATTTCGCCGTTTAAGAACGTTGAAGAGCTAGCTAATCAG

AAGACTATTAAGTATGGGGCTAAGGCTGGCGGCTCTACTGCTAATTTTTTTCGGGATTCAAACCATTCGACCTATCAG

AAAATGTGGCAATTCATGAAAGAGAATCCGAGTGTCATGACCAGTTCGAACGATGAAGGTGTGAGACGGGTGATCAAC

CCCGATGAGGACTATGCTTTTCTCATGGAATCCACGTCTATTGAATATGAAGTCGAGAGGAAATGTGAACTCAGTCAA

ATTGGAGGACTGCTAGATAATAAAGGATATGGAATAGTCATGCGCAAAAATTCACCTTATCGCAATGCATTGAGCACC

AGTGTTATAAGTTTGCAAGAAACGGGAAAGTTGACGAAATTAAAAAACAAATGGTGGAAAGAAAAACGTGGAGGGGGA

GCTTGTCAGCAAAAAGATGATTCAGCTAGTGCGGCTAGTGAACTGGGACTTGAGAATGTAGGTGGTGTTTTCGTAGTA

CTAGTTTGCGGTGTCTTTGTTGCTTGCTTTGTTGCTCTTGGAGAGCTTTTCTACGACGTTAGCACTAAAGAAGAAAGG

GGACCTTTGAGAGAAGAGCTGATGCAAGAGTTGAGGTTCATCACACGATGTCGAGGATCAACGAAGCCGGTTCGTAAG

GCTGGTAGTGAAGAGGAGGAAGATGAAGAAGAGGAAACCAATAACGACGTCACCTCTGAAATGCCCCTGGGCCCTTTC

TCTACACCCTACCGATCATTCGATACTAATTCAAAACAACCTCTTTGA 

>TRINITY_DN40231_c0_g1_i4 

GGAAAGGCTCATGTTGGTCTTTCTGCTCTCTATCTTTGGTACAATGAATACCAATATTTGGATTACTCAGTATCGTAC

ATACGCACTGGAATCACCTGTTTGGTCCCGAAAGCCCAGTTGATATCTCCTTGGCTTTTGCCGATTCAGCCTTTTGAC

AAAGCATTGTGGGCTATCGTAGTGATGACTCTTGTCACATCAACTATCACGCTGTATTATGTGTCAAAAATTACAAAT

ATATTTTCAAGAAATTGGAGACGTAGATTTCGAACTGTGGATGACAGCGTGCTCAGGGTTATTGGGATGCTTGTTCTC

CAAGTGCCAACAGCAAAAGGCATAAGACCGCCGCCTACTGCATTACGCTATGTTATTACTTTCCTAGAAGTTATGTTC

CTGCTTGTCGTAACCAGTTATCACAGTGGATTGGCTTCTGTTCTGACTTTACACAGACATGAACCAGCAATAGAAACA

GTGCAGGATTTGGTTGATAGCGGCCTGCAATGGGGTGCCACTCACGATGCTTGGATATTTTCAATTCTGCTCTCCCAA

GACCCAAGAACAAAAACTCTAGTTGATAGATTCAAGGTGCTGAATGAGAAAAGTCTCAATGAGCGAACACAAACTAGA

AATTTCGCTTTCAGTTTGGAGCGCTTACAAGGAGGCTATTTTGCAATTGGAGACTATATCACGGAGGAATCAATGAAT

CACCTGCAATTGATGAAAGAGGATATTTATTATGAATATTGTGTTTATGCACTTCCAAAAGGTTCACCATACAAACAA

CCGCTTGATACCCTTATTTTGAACATCCAGAGTGCAGGCCTCGTTCTGCATTGGGAAGGCGAGGTTGTCCGCAATTAT

TTGCCAGTAAAAGTGCAGTATGTAGTTGCTCAGAGCAGTGCTGCACCTACTGAAAGTGAGCCAATCGTTTTAGAGCTG

AAGCACATCCATGGAGCTCTCACAATTCTTGCCGTTGGATTGGCCTCATCAACTCTGACATTCATCTTGGAATTATTT

TGGAAC 

>TRINITY_DN45996_c0_g1_i6.p1 

ATGACGGCATTCAGAATGGTTGATGCCGAGGATGTGAATGTGAGACGAGTTCTTGAAGACATGCAACGCTTCCAGCCA

ACCGGGCATAGTCCTCTAAACAAGACTTCTGTCATACAGGCTGGTCCTGCTCTGATGTATGATTCAGTCTTAGTATTC

GCTGTCGGTCTTCAAACACTGGAGCAGAGCCATTCGCTGGTCCCCGCCAATGTCTCGTGTGATGCCGAAATGCCTTGG

GATGGCGGCTTGTCTCTCATCAACTACATCAACTCAGTGGAATTGAAGGGGCTGAGCGGGCCAATCGAATTCAAGGAA

GGCAGGCGAATCCAATTCAAGCTCGATCTGCTGAAGTTGAAGCAGCACTCGCTGGTCAAAGTTGGCGAATGGAGTCCC

GCGACCGGAGTCAACATTTCTGACAGAGCCGCTTTCTTCGATTCTGGATCGATGAACGTCACCCTCGTTGTCATCACA

ATATTGGAAACGCCGTACGTGATGATCAAAGAGGGCGAGAACTCGACATCGCAGAAATACGAAGGCTTCTGCATAGAC

CTGCTGAGAGAGATAGCTAATATGGTGGGATTCGAGTACCAAATCCAGTTGGTACCCGATGGGAAGTATGGCGTTTTT
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GACCATGAGACTGGAGAATGGAACGGGATTGTTAGGCAGCTCATGGACAAGAAAGCCGATCTGGCAGTTGGATCAATG

ACAATAAACTACGCAAGAGAGAGTGTTATAGACTTTACAAAGCCATTTATGAACTTGGGAATCAGTATTCTTTTCAAG

GTACCGACAGACAAAGAATCTCGCTTCTTCACATTCTTGGATCCGCTGGCTTTTGAGATCTGGATGCTAGCGTTTGTG

GCTTTCGTGTCAGTTTGCCTTTGCCTGTATGCCATCTCTCGTTTCTCGCCCTACGAATGGTACAACCCGAAGCCGTGG

AAAGGCAAGGACGATCCAAGACTGATGGTGAACACTTTTTCACTCAGTAACAGTGTTTGGTTCATCACCGGTACTCTA

CTTCGTCAGGGCGCTGGACTCAACCCCAAGGCAACTTCGACAAGAATAGTGGGCGGAATTTGGTGGTTCTTTACACTC

ATCATAATCTCGTCCTACACGGCAAATCTGGCCGCCTTCTTGACGGTGGAGAGGATGATCACTCCCATTGAGAATGCT

GAGGATCTGGCTGGTCAGACTGACATCTCCTACGGCACTTTGGATAGTGGTTCCACCATGACGTTTTTCAGGGACTCA

ATGATAGAAACGTATAAAAAGATGTGGCGGTTCATGGAGAATAAAAAGCCTTCTGTATTCGTGCCGACTTATGAGGAG

GGAATCAGGAGGGTTCTTGAAGGGAACTACGCATTCCTTATGGAATCCACCATGCTTGACTACATAGTTCAAAGAGAT

TGTAATCTTACACAGATCGGTGGTCTTTTGGACTCAAAAGGTTATGGAATAGCAACGCCTATGGGCTCACCTTGGAGA

GATAAGATTTCATTGGCAATTTTAGAGCTGCAAGAGAAAGGAGAAATTCAAATGCTGTATGACAAGTGGTGGAAGAAT

CCAGGAGACACGTGTACAAGAAATGAAAAAGGAAAAGAATCTAAAGCCAATGCGCTGGGTGTTGATAACATAGGTGGT

GTGTTTGTTGTTCTCCTCTGCGGTTTGGCTATTGCAGTGATTGTGGCAATTTTCGAATTCTGCTATAATTCTAAGAAA

ATAACTAAACTTGAAAGGAGAGTAGCCTCGGCACCCCATCAGAGCCTCTGTGCCGAAATGTTGGAAGAGTTGTGCTTT

GCTTTGAGGTGTCGTGGCTCGAGACAAAGGCCGGCGCTGAAGAGACAATGCTCAAAGTGCTTACCTGGCACAACCTAC

GTTCCAGCCACATTCGATCTCCCTCCTCCTGTTAATAATGGATTGAGATCGCAGAGAAGCAGCATGGCAGTTTCCCTA

GAAGTGCCACCCGACCTACACGGACATACATCCTCCTGTGATCTTGACCATAGGCCTTGA 

>TRINITY_DN7133_c0_g1_i5 

TTCAAGTACCATGATGGGCTTCTCAAAGGTGAAGGTCAGACACCGTTCACCTTGCACAAACTTGACGAAGGCGATGAC

TATAGACCATTGTTGAAGCAGATCAAGGTGTCAACTGAGACTCACATAGTTTTGGACTGCGCAGCGGGAAAGATTCTG

AGCATTTTGCGGCAGGCCAGGGAAGTGGGAATGCTGGGTGACTATCACAGCTATATTGTGACGTCATTAGATGCGCAC

ACAATTGATTTCGAAGAAGTAAAGCTGGGTCGCACGAATATCACAGCTCTGCGTATGTTGAACCCGGGTCTAGGCGTT

GTCCAGCAAGTAATAGATGAATGGATATTTGAAGAGCAAAGGAAAAATCGCACACCCGATTTGGTAGCTGATACTTTG

AAGTCGCATTCGGCATTGATGTACGACGCAGTACAACTTTTTGCAAGAGGCTGGGCTCAACTGGAATTGAAGGAGCCT

CCGCACCGAGTCGAGTGCAACGCTAAAGACAAGCCAAGCCATAAGAACCCAAACGGATTTCGACTTATCAGCTTCATA

AAAACGATCCGAATGGAAGGTATGACTGGCATGATGGGCTTCGATGAGCTGGGAAGGAGAGATTTCTTCTCCTTGGAA

ATAATTGAACTAGTGAAGACAGGCTTCAAGAAAATAGGATCGTGGGACCCGAAACATGGCATCAACTACACGCGTACA

CAAAGCGAAATGTTGAATGAAGTTATGATGAGCATTTCAAATAAGACGTTCATTGTTACTTCGAGGCTGGGTCGACCA

TACCTGGATAAGAAGGAAGGGGAAGGCCTCAAGGGTAACGATCGCTTCGAAGGATATTCCCTGGATCTGATTGACGAA

ATCGCCAAGGAACTGGGCTTCACCTACGAGTTCAAACTTGTGCCGGACAACCAGTACGGTTCACTAAATAAAAAGACC

GGCCAATGGAATGGACTTATCAGGGAACTTCAAGAAAGGAGAGCAGATCTTGCAATCTGTGATCTCACCATCACATTT

GACCGGAGGAGTGCGGTTGACTTCACTATGCCATTTATGACTCTGGGTATCAGTATCCTTTACAGTAAGCCAGTCAAA

CAGCCGCCTGATCTCTTTTCATTTCTGCTTCCATTCTCCCTTGACGTCTGGATCTACATGGCCACTGCGTATTTGGGT

ATTTCCCTACTTCTCTATTTCCTTGCAAGATGCTCTCCGTATGAGTGGGAGAACCCCCACCCATGCAACCCCGATCCG

GACGAGCTTGAACTGACGTTCAATCTGCCAAACTGTCTCTGGTTCGCAATCGGCTCGCTCATGGCACAGGGATGCGAT

CTTTTGCCAAAGGCAGTGTCGACTAGATTGTGCGCCGGCATGTGGTGGTTCTTCACTCTGATTATGATCTCGTCGTAC

ACGGCCAACCTGGCTGCCTTCCTCACCAACGAGCGGATGGAGGATACCATCGAGAGTGTCGAGGATCTGGCCAAGCAG

AACAAAATCAAATACGGCGTCCTCAACGGCGGATCCACGGCTAGCTTTTTCAGGGACAGCAACGTGAGCATGTACCAG

AAGATGTGGAGCACGATGGAGTCGGCGCAGCCGTCGGTGTTCGTGAAGAGCAACGACGAGGGCGTGGAGCGCGTGCAG

AAGGGCAAGCGCACCTACGCCTACTTCATGGAGTCCACCTCCATCGAGTACCAGATGGAGCGCAAGTGCGACCTGGCG

CAGGTCGGCACCCTCCTCGACTCCAAGGGATACGGCATCGCTATGCCTTTCAACTCTCCATTCCGAACAGCCATAAGT

GGAGCTGTGTTGAAGATGCAGGAATCTGGAAAATTGCAAGAGCTGAAGGATAAATGGTGGAAAGTTATGCACGGCGGT

GGAGCATGCGATGGGCAAGATGAAGCACCGCCCTCGAATGAGCTAGGACTGTCCAACGTGGGTGGTGTGTTCCTGGTA

CTGATATGTGGCTGTGCAGTGGCCCTTTTCGTTGCTATGCTCGAATTCTTATGGAATGTCAGAAAAGTTGCCGTTCAA

GAAAAGATATCACCGAAGGAAGCCTTCATGTTGGAATTGAAGTTTGCCATCAGATGTCATGGAACATCAAAACCAGTT

AGAAGACCAAGAGAGCCTAGCACCAAGGGATCTTTCATGCAGTTGGATGCCTTTGAAAAGAAAGGCTCAATGTGA 
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CGTCTTCTCGCGCAAATTGAGAAGATTCCTCCGCAAGATAGTTTCCATGCGTCCAAGCGAGTTTGTCACCTACTGCGC

AGCGGAGTGGCGGCCATATTTGGGCCGCAGTCGGGGCAGACAGCCAGCCACGTGCAGTCGATCTGCGACACGATGGAG

ATTCCACACCTAGAGACCAGGTGGGACTACCGGCTGCGCAGGGAGAGTTGTCTGGTCAACCTCTACCCTCACCCCACC

ACACTGTCCAAGGCTTATGTCGATCTGGTCCAAGCATGGGGCTGGAAATCTTTCACCATCATCTATGAGAATAACGAG

GGACTGGTGAGACTTCAAGAGCTTCTCAAGGCTCATGGACCGTCTGAGTACCCTATCACAGTGAGGCAGCTGGGAGAA
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GGCTCTGATTACAGACCACTTCTGAAGCAGATCAAGAACTCGGCCGAGTCCCACATTGTACTGGACTGCTCAACTGAC

AGGATCTACAATGTACTGAAGCAAGCCCAGCAGATAGGAATGATGAGCGACTATCACAGCTATTTGATCACATCTTTG

GATCTTCACAGCGTAGATCTGGAAGAGTTCAAGTACGGTGGTACCAACATAACAGCGTTCAGACTGGTAGACCCCGAG

AAGCCAGAGTTGCAGCGCGTCGTCAGAGACTGGATAAATGGAGAACAGAAACTCGGCAGGAAACTCGATTTAATAACA

CACTCGCAATATGGCCGAGACAACATAACTTTTATCAAG 
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ATGCAGAACCAATCCTATGTTAGATTTACTTTTGAGAAAAAGGAAGACCCTCTCTTCGCCGAGATGTATAAAAGAAAG

ATTCTGAAAGGGCCCGGACCAGTGCTGAGTGCAGTAGACGGTATAAAAATGGTGCAGAACACCCACTTTGCTTTCTAT

GGCGAGGAGGCAATCATCTATCGGTTAATAGAGAACGGTTTTACCAATGAGGAGATCTGCTCGTTGGCAGAAATTGAT

ATGGACGTACCTCTACCATTGTTTTTCCCAGTTAAGCGAAATTCGCCGTTGATAGAGTACTTGAACTTTGCGTTGATG

AGAATGAAAGAGTCCGGAATCGTAGATGAGCAGAACCGGAAATGGAACCCCCGCAAACCAGAATGCCAAGGCAATGCC

AACGTACCAGCAGTGCAGTTACAGTCCGTCCTTGTCGCCTACATCGTCTACTTCGCTGGATTAGTTATGTCACTAGTT

CTGTTGATGTTAGAAAGACTAGCATATAAACGAAAACCGTCAAAGAAACTTTACAAAAAGCTAAACAGAGTTAGATTT

ATGCAGGCAGCTAAGACTGCTTGA 

>TRINITY_DN11355_c0_g1_i14.p1 

CTTTTAGAAGAAGCTTCTAAAGATGAGATTTTCGATATTTTTGGGTTTTCTGATGCATTTCTATTCACTAATAGCGTT

CTTTATCAATTAAGCACCCCGGAATCGGTTAATAGACATTTTTCAGCAATCGCATTAGAAGCTATAGGCCCATCTAGA

CCAAAAACCATCGGACAACTACCCAACTTTGAGAGGAAATTGCTTCAAGTGTCCACTTTCGATTGTCCTGTTCATGTG

TTCATGAAGACTATCAACAACAAAACAGTAATCTACGACGGCCTAGAGTACACAATGTTCGTGGAGATCGCCAGACGC

CTGAACTTCACCTACCAGTTTCGGCTGTTGGTGGACGAAAGCAACAAGTGGGGCAAGATGTTGGACAACGGCTCGTGG

ATGGGCGGCATCATCGGATCCATTCTCGACTCGCAGCGGCAGCGCGATCAGCGCGTGCATGTCGGCTTCTGCGGCGTC

TGGAAGATACATCCGCAGTCGCTGTTCGTCGATCTGACCACGTCTCTTATACAGGAGAAGAACCGTTTCCTGGTGCGG

CAACAGACCGAGGTTCGCTGGAGCTGGATGTCGCCATTCACCGAGTTCCAGCCCTCTGTGTGGCTCTGCATCGCCGCT

CTATTCCTGCTACAAGCTGCCCTTCTCAACACGGCCGCCAAACGGTTACCCGCCTTTCACTTGACAAGATATTTTCGC

GTGAGCTCGTGCCTGATGGAGTTGCTGGGCATTCACGTGCTGGCCTCCTCCCCCAGTTGGAAACGAAAATCAGCCTAT

CTGCTCATGATACAGTTCTATTCGCTGGTCATCACCACCAGTTACACTAGCTACATACTCAATCGGCTTTTGACACCA

TACGTTAGTGAAGGAGTGACATCCATCGAGCAACTGATTGAAGGCGACTATTACTGGGGAAAGCCTTACCCGACTTCA

GGATACTTCATCAACTATGTGTGTAAACTTAAACTCAATGAGGCTATATTGTTGAAAAATCGGCAATATAAATTTATT

TATATTTCACTATTTCACCTGAATAGATGTACAACTACCTTACAGAAACCAGCGCACGTGCCGTTCATAGAACGTCGT

CGGCTGTTGAGCGTGCGTCGCATCGACTACCTGCTGCGTCACGACGAGCGGTTTGCGCTGGTGGTGGGCACCATCATG

GACACGCTGATCAAGACCGACATCAGCGTGAACTTGTCGGTGCTGCAGCAGCGCCGCTACCGTGCCGTGCCCGACGAT

CTGCAGGCCTACAGCATTGCGTTTGCGCTCAGAAAACACTCGCCCTACACGCCCGTCTTTGATCGGCTCATTGCACGC

ATTGCTAGGTCAAGTCACCAAATGGGACACTCCACTATCAAAAGTCATTAA 
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CAGTGGCAGCTGTCATCCTTCCTGACCAACCCAATATCACAAAGCCTAGTTAACCTGTTGCTGTTGTTTGACCCTACA

CTGACTGTGGAAGGCCAAGAAGCGAGAAATAATACAAAAGAAATAATAATTTACACTCATCTGCTCTTCACTGATTCG

ATGGGAGCCACCGTGCCGAAAGTGATGACTGTGTGGCGATGTAATCGTCTCACACAACCACAAGTCAACCTTTTCCCA

AATAAATTCCAGTCTGGATTCAACGGCTATAGATTTCGTTTATCGGGAGCTCAACAGCCACCTTTCGTTTTCAGAAAG

AAAAACCAGCTTAGCAAAACTAATCTGGATGAGAGAATCACAACATGGGATGGATATGAAGTAAGGCTTTTACAACTG

GTTTCCGAAGCTCTAAATTTCACCTTCAAGATAGAAGAGCCGCTTGAATCAGGGAATGCTTCTGATATTCGAGTAATC

AAAGAAGTAAGAAAAAATAGAGCTGATTTTGCAATAGCAGGAATTCCAGCTATAGCTGAAAGGATGAATGAGTTTTCC

TTTTCGACAGTGCATTCCTTCGACTGTGCTAATTTCATCACATTAACGTCAACCGCCTTACCAAAATATACAGCTATA

TTGGGACCATTCCGGCTAGAAGTGTGGATCTGCCTGATAGTGATCTACTTATTTGCCATAATTCCCTTATCGTTCTCA

TCAAGACACACGCTCAAGCATCTTTTGGAAGATCCGTGGGAGATTGAAAACATGTTTTGGTATGTTTTCGGCACGTTC

ACCAACTGCTTCACTTTCGTCGGAAAAGGTTCTTGGACAAGTGGAAAGCATAATGCTACACGTTTGTTTATAGGAACC

TATTGGGTATTCACAATAATAATCACTGCAGCATACACTGGCTGTATTATAGCCTTCATAACTCTACCAGCTTACCCA

CCCATTCTGGACACAGCTAAACAGCTTGTGAAAGCCAATTATCGAATAGGAATCTTGAATGGAAGTGGGTGGCAAGCA

GCATTTGAGAATTCCAGTGATAAAGTGACAGAAAAGCTATTGAAAAAAGCAGACTTTGTTCCAAATCTAGAACTTGGC

TTGAAAAATGTCTCCAAAGCCGTTTATTGGAAACCGTATGCATTTCTTGGTTCGAAAGAGGAAATGAAGTTTATGATC

AATACCAACTATACCCCTAGTTCAAGGCACAAAAAATCACTGTTCCATTTGAGCGAAGAATGCTTTGTTCCTCTGATG

GTATCCGCTGTCTTTTCAAAAGATGCCATCTACAAACATCCACTAGATGTGACCATTATGAGGGTGATCCAGAGCGGA

TTGTTCATGAAGTTGTCAAGGGATGTCGAGTGGGACCAGTACCGTTTGAGTACAGGAAAGTTGATGTATCATCAAGCA

ACTTAA 
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GAATCCAAGAAACTCATCCACCATTACGACCATTACATGAAGAATCTCCATGGACTGAAAATAGTGGTCAGATCATAC

CACGATGTATTCTCAGTTCATATGCGTTGGAAAGGCATCGATCAAATGTTTTTGGAAACTTTAAAAGTAACTTTGAAC

TGTACAGTTGTGTTCGAGTTCAGAGATGTGGCTTTCGACGCTTTCTATCTGGGAACAGGGAAGATTAAGAAGAAGATG

ATCGATGTACTGTTGAACAGATATTATATGACGGGCAACTATGGCGAGATTTCCATTGTTAGTCCGCTAAACTTCGAT

GAACTATGTTTTATCACAGGACAGGAGCCGAGAGTGTACCAGGGTGATAATCTGAGAAAAGTTTTCAAACCCACTGTG

TGGTTCATGATATTTATCACCATAGCTATTGTCATTATGCTTACTAGATTGATGTCGTTCATGATTGGAGGACCTTTA

AGAACAATTCACATAATTCAATCACTAGTTTCAACCGGCAACGTTCATGTCGTAATGCTGAATCAGCGTATTTTCTGG

CTGAGCTGGATGCTATTCTCCTTCATCATAGCATGCTCCTTCTCCAGCTTCATTGTCACCATGATGACCATACCGATA

TACGACCATAAACTCTCAACCCTAAACGACATCCTAAAATCGGGTAGGAAGATCTATCTCTACGAATCGTACTCAAAC

TCGGTGTGGACGAACACGTCTCCAATTTTGCAGAAAGTTGTTGAGAAATCAATCCCAAACAGTGATAATGTAGTCAAA

CAATTCTGGAATTCTCTGAGATACAGAGACAGTGTTATCGCTACTGGCAGACTTACCAGAAAATTCTATGAATTCACT

TTGCACAAGGAAGGTCTCATGTTTTATACAATACCCCAATGCATGGGAAGCTTCTTCACCGGATACGTTATGCGGAAA

AAATCTATACTCTTCTACCCTATGAGACTTGTGATAAACAGATTCAAAGAGTCTGGCTTTTATGAGAAATGGTATCAT

ATGGCTGAACATATAGCCAGACTGAAGCCCATTCAACCTGAAGAGGAAAAGTATCAAAATCAACCCCTTAAAGTTGAT

GATTTCAAAGTGATTTTCTTCATTCTGATGGGTGGATTGCTTATCAGTTTCTTGGTTTTTCTTCTAGAAGTACAGAGT

TTCTTTGTGAGGAAGAGGATGAAATTGCGAAGATTGAAGAAATTGCTGAAAAATAGAGTGGAAGAGCTTTCTTAG 
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ATGGCAAGCGGACAAGAGCGAAAGGGAACTTTCAAAGTAGAATATCTACAGAAGATCGAGAAAGAAGTGCAAGAGAGA

TGGGAGAAGGAGAAAATCTACGAGATCGATGCTCCCACTTCGAAGAACAAATCAGGGGCAGATTGTGAGAAATTTTTC

ACAACCTTTCCATTCCCTTACATGAATGGTAGACTTCATTTGGGTCATACATTTACCCTCTCAAAATGTGAGTTTGCT

GTCCGATACCATCGGCTGAAGGGCAAAAAATGTCAATTTCCTTTTGGGTTCCACTGTACCGGCATGCCTATCAAAGCA

TGCGCCGATAAGCTC 
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GTGGTGGACTTTACAGTTCCATACTACGATTTGGTGGGCATAACGATACTGATGAAAAAGCCACAAACGCCAACATCA

TTATTCAAATTTCTTACGGTGCTTGAGAAAGATGTATGGCTTTGCATACTAGCCGCTTACTTTTTCACCAGTTTCCTG

ATGTGGATCTTCGACCGATGGAGTCCTTACAGCTACCAAAATAATAGAGACAAGTATAAAGATGACGAAGAGAAAAGA

GAATTCAATCTGAAAGAGTGCTTATGGTTCTGTATGACATCTCTAACGCCACAAGGTGGCGGAGAAGCTCCGAAAAAC

CTTTCGGGCCGGTTAGTGGCCGCCACTTGGTGGCTGTTCGGCTTCATAATAATCGCCTCGTACACGGCCAACCTGGCC

GCCTTCCTGACCGTGTCACGACTCGACACTCCTGTTGAGAGTCTCGACGATCTGTCCAAACAGTACAAGATTCAGTAC

GCGCCGCTCAACGGCTCATCGGCCATGACTTACTTTCAGAGGATGGCCGATATTGAAGCGAAATTTTACGAAATTTGG

AAAGACATGAGCCTGAACGACAGCCTGAGCGAGGTGGAGAGGGCGAAGCTGGCCGTGTGGGACTACCCGGTGAGTGAC

AAGTACACGAAAATGTGGCAGGCCATGAGAGAGGCCGGCTTACCCAACACCCTCGATGAGGCGATCGAGCGCGTTCGT

GCTTCAAAGTCATCCAGCGAAGGATTCGCCTATCTAGGTGATGCAACCGACATAAGGTATCAAGTATTGACTAACTGT

GATCTTCAAATGGTTGGTGATGAATTTTCTCGAAAGCCGTATGCTATTGCTGTTCAGCAAGGCTCTCATCTCAAGGAC

CAATTCAATAATGCAATATTACAACTATTGAATAAGAGGAGATTGGAAAAACTGAAGGAAAATTGGTGGAACCAGAAT

CCAGAGAAAAAAGTATGCGAAAAACAAGATGATCAGTCAGATGGAATAAGCATACACAATATTGGAGGCGTATTTATA

GTGATATTTGTTGGCATTGGATTGGCGTGTATAACTTTGATTTTCGAGTACTGGTGGTACAAGTATCGGAAGCCTCAG

CGTGTGGCCGAGGCAAAAGGCAAGGCGAGCGAACATTCGCGACGAGATTTCCTTGAAAAATTGGCCACCAGCAAGAGC

GAGTTTCCCACTTTCAGGGCACGACAAGTTTACCATGGGCAAACTACTACAAAACGAAATCCAGGAATAACGCCAGTA

GCAGAACCACGTAGATGGTGA 
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ATGACACTAACTGGGTTCAGCAACTCCACTAAGAACACTGGATTTCCCACTGAGACACTTGAAGGAGACAAAGATGAA

TCGGCCCTCAACCCTGCTGTTTGGAACAAAGTTATCAGTGCTGTTCAACAGAAAAAGATATTTCTTGGCGCTTGTGCT

TTTACTGTTACCGATGCTAGGAAGCTGGCAGTGAACTTTACAACTGCAATAAGTGTGGAGCCCTATGTTTTCTTTCTT

TCTCGGCCGAAAGAGTTGAGTCGTGCTCTACTATTTATGTCTCCTTTCACCATCAGTACTTGGTGTTGTATTACGGCA

GCAGTTATCCTGATGACACCCGTGCTGTGTGCTATCAGCCGAGCCAGTCCGTTCTATCGAGTTTATGGCGCCGATCGG

TCCGGTGGTTTTCATTCGCCAATGAACTGCTTCTGGTATATCTATGGCGCTCTACTGCAACAAGGCGGAGGAGCGTTA

CCGGCTGCCGATAGTAGCAGGCTGGTCATAGGCACTTGGTGGCTGGTGGTGCTGGTGCTGGTGACCACTTACTCGGGC

ACCCTGGTCGCCTTCCTCACCTTTCCCAAAATGGATCACCTGGTGGCTGATGTCGACGAACTACTCGCCAGCAAGGAC

CTTTTCACTTGGGGCATTCCTGCCGCATCCACACTTGAGACATCACTCAAGTCAAGCGATGAAGATAAGCTGAAAGCA

TTGTACAAGGGAGCACGTCTGCACCCTGCCATATCCAAAGAGTTGATTGAGGATATTCGCTCTGGCCACCACGTGTAC
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ATTCAGCGCAAAACTAGTCTGCTCTTTCTCTTGCACAGACTCTACCTGAACACTAGTACTTGTGATTTTTCGCTTGGC

ACAGAAGAATTCTTGTATGAACATCTTGCAATGGCTATTACAAAAGGCAGTCCTTATTTGAAAATAATCAACAAGCAA

ATTGATTGGATGCACCGAGTTGGCTTGATAGGGAAGTGGCTGAAACAGTATCTGCCAGAGAAAGACCAATGCTCTGTT

TCAGTGTCTTCTTCCGAAGTCAATAATCACAAGGTCAATCTTGATGATATGCAAGGATCTTTCTTTGTCCTATTTCTA

GGTTTCGCTGTTTCAATTCTACTTATTGGGATTGAATTCTTGATGAAAAAATACATTACAGCTAAAGAACGCAGAATT

ATTCAACCATTCGTAACGTAA 
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GTTGAGGACATTCTCACTGCTCGCGACACACTTTATAGATATCAAGCTGATCCCGAAATCCGTCATATGTATTTGACT

AAAATCAAACCAAAAAAAGAGGAAGCATTTTACACTGTCGAGGAAGGCGTTGCTCTGATGAAACGAGGTGGCTTCGCA

TTCTACGTGGACCCAGCTGCTGCTTACAAACTCATCGAAGACACATTTTCCGAACAGGAGAAATGCGACCTAACTGAA

GTCTGGATGCATGAGCCTGATGTGCACACTCTGCCAATACAAAAGCGTTCTCCTTACAAAAAACTGTTCAATTTTGGA

ATGCGACTGGCCCTGGAGTACGGCGTGGTGAAACGCGAGCGGCGCAAGTGGCACAGCCGGCGGCCGGAATGCGTACTA

GCCAAGAACCATCGCAGCCACGTCAGCATCGGGCTGGCCGAGTTTCGTCCCGCTCTGCTGCTGCTGGCAGCCGGCATG

ATGCTCGCTCTGTTCGTGCTCGTACACGAGATAATG 
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ATGTTCAAGAATTTAGCGTTTACATTTTTTATTACTTCAATTCACGTAATTCACAGCTCTAATGGAGAAGAACATGAT

GCTGTGGAAATACCAATTGGCGGCTTGTTGCACTCTATGAATGATGAAGATGAACTGAGTGCCATAAATGATAAGGCG

TTTCATTACGCAGTTGATCTTGTCAATAATGATCCAGACACGTTCGCTGAATTCAAATTGAAAGCACTCTCCCAGAGA

GTGAAGGAGCACAACAGTTTCAATGTAGGTTTTAAAGTGTGTGAGCTTCTATCAAAAGGCGTTGCTGGTATATTCGGA

CCTCAATCACAGCTCAGCTCATTGCACGTTCAGTCGATCTGTGACGCTATGGAAATTCCTCACATTGAGGTGAGATTC

GACGCTCTGCAGCGACGTGGATCTTGTCTTGTCAATCTCTATCCGCATCCTTCTGAACTTTCAAATGTTTATGCTGAC

TTAGTTAGAATGAGCCACTGGAAGAGTTTCACTGTCATTTATGAAGACAATGATGGCTTAATGAGATTGAATAAGCTG

CTCACATTCTATGATAAAAAAGGATATCCAGTGACTGTGAGGCAGCTATCATCCGATGATAATCACAGGCCAATTCTT

CGCCGAGTGAAAAATGCTGGAGAAAAATTTATCGTGCTGGACTGTTCGATTGGAAAGCTGTACTCGGTATTGGAGCAA

GCGATGCAAGTTGGATTGATGGGTGACGACACCAACTACATTATAACTAATTTGGACATGCAGACCATCGATCTGAGC

CCATTCATGCATGGTGGCACGAATATAACTGGTCTAAGGATGTTCAACCCTGAAGATGAGGATGTCAAGCAAGTTCTT

GACAATTGGAAAGAATGTCCTAAACACTCGAAAGATGGAGCGGATTGCACTCCAGTCATTGGCCCTGATTCACAAGTT

CATCTCGAAACAATTCTAGTTATGGATGCTGTGTTCTTATTCGCTGTTGCTCTTCAACATTTGAGTAATACTATGGAT

TTTGCAGTGACCCCTCTCAATTGCTCTGAAGATCGCAGCTGGGAGCATGGCTACAGTGTCATAAATTTTATGAAAGTG

AGTGAATTGAAAGGTCTATCAGGCTTGATAAAATTCGACCATCAAGGGTTTCGAACCAACTTCAAACTAGACATAATT

GAATTGACGTCCACTGGACTGAGGGAGAAAGGCACTTGGAATACAACAGAGGGCGTGAATCTGACTGCCGTTGCTTCA

GGTTCATCTGCCGATCAAGCCGTGGAAGATTTAAGAAACATGACGTTCATTGTCCTAACTGCTTTGACCCATCCTTAT

GGTATGCTGAAGGAAACAAGTCACAAGTTGACTGGAAATGATAGATTTGAAGGATTTGGGATCGACTTGATTCATGAG

TTATCACTGAAATGTGGCTTCAATTACACGTTCCGTTTGCAACCAGATAAGAGCAGTGGAAATCCAAATCCAAAAACA

GGGAAATGGAATGGCATGATAGGAGAAGTATTAGCTGGGAGAGCGGATCTTGCAATAGCGGACATAACTATAACAAGG

GAGAGAGAACAGGATGCTGATTTTACTATGCCTTTCATGAATCTTGGTATCAGCTTGCTGTATAAAAAGCCGATGAAA

GAACCACCAAGTTTGTTCTCCTTCTTGTCACCATTCAGCTACGAAGTTTGGGGATATATGATTGCCGCTTATATAGGG

GTGTCAATATTGCTTTTCTTCATGGCAAGAATTAGTCCAGCTGAATGGACCAATCCATATCCATGTATAGAAGAGCCT

GATAACTTAGAGAACCAGTTCAGCTTGAACAATTCATTGTGGTTCACCATTGGCTCACTCATGCAGCAAGGATCGGAA

ATCGCACCAATCGCTATCTCGACGCGTATGACTTCTGCTATCTGGTGGTTCTTCACTCTGATCATGGTCTCCTCTTAC

ACCGCCAATCTGGCCGCTTTTCTCACAGTCGAGAACACTATTTCGCCGTTTAAGAACGTTGAAGAGCTAGCTAATCAG

AAGACTATTAAGTATGGGGCTAAGGCTGGCGGCTCTACTGCTAATTTTTTTCGGGATTCAAACCATTCGACCTATCAG

AAAATGTGGCAATTCATGAAAGAGAATCCGAGTGTCATGACCAGTTCGAACGATGAAGGTGTGAGACGGGTGATCAAC

CCCGATGAGGACTATGCTTTTCTCATGGAATCCACGTCTATTGAATATGAAGTCGAGAGGAAATGTGAACTCAGTCAA

ATTGGAGGACTGCTAGATAATAAAGGATATGGAATAGTCATGCGCAAAAATTCACCTTATCGCAATGCATTGAGCACC

AGTGTTATAAGTTTGCAAGAAACGGGAAAGTTGACGAAATTAAAAAACAAATGGTGGAAAGAAAAACGTGGAGGGGGA

GCTTGTCAGCAAAAAGATGATTCAGCTAGTGCGGCTAGTGAACTGGGACTTGAGAATGTAGGTGGTGTTTTCGTAGTA

CTAGTTTGCGGTGTCTTTGTTGCTTGCTTTGTTGCTCTTGGAGAGCTTTTCTACGACGTTAGCACTAAAGAAGAAAGG

GGACCTTTGAGAGAAGAGCTGATGCAAGAGTTGAGGTTCATCACACGATGTCGAGGATCAACGAAGCCGGTTCGTAAG

GCTGGTAGTGAAGAGGAGGAAGATGAAGAAGAGGAAACCAATAACGACGTCACCTCTGAAATGCCCCTGGGCCCTTTC

TCTACACCCTACCGATCATTCGATACTAATTCAAAACAACCTCTTTGA 

>TRINITY_DN25091_c0_g2_i1.p1 

TCAGAAAGAATCCTACTGATAACAACTCTTATTAGTGGAATGATGATTTGTTTTCATTTCAGTTCTATGATTGTGACC



166 
 

GTACTCATACGTCCTGTGCCCATTTCAATAGTGACAGCGGAAGATCTAGCCGCCAGTAAGCTGAAGATAGCTGTTCAC

AACATATCTTATTTCCACAACTATTTCAAAGACACGAAGAACGCTTACATTCGCGAGTTTTACCGCAAGAAAATGAGA

AATCAACATAGATACGTTACAATACCAGTGGGAATTGAACTGATGCGGACAGCCGGCTATGCGTTTTTCACTGAAGAA

TCTTATCAATATCCTTTGATTGGCAGCACATTTACAGATTCCGAAATTTGTACAATATCCGATGTGGAACTTGTCAAA

CCCTACATGGTGCCAAGCCCTATGAGAAAGGATACACCGTACAGAAAATACGTTAACTGTGGTTTGCTCATTATGAAG

GAGGTCGGTATATTAGCTAGAGAAACAAATCAATGGAGAACCACACAGCCCAAGTGTCATGGTTCCATTGATTACAGT

AGTGTTCATTTTGAGAGTTTAACCGTGGCCTACGTTATTTATCTAACAGGGATGATTTTGTCGATTGTGATACTTTTT

GCTGAGAATCACACTTATAAGAAGCAAACGGAGTTATTGAAACAGTGTAAGCGACGTTTGAGATTCAAAAGGTTGCAA

GTGCTCTTCAAAAAATGA 

>TRINITY_DN3618_c0_g1_i6.p1 

GATGAAATCAAGAACTTTGCTGATGAACTTTACTGGCTTGATTATTTTCCACCGTTAGCCGTCAACGATCTGCGACGG

ATTGGGTTGCATGTCGACTGGCGAAGAACCTTCATCACAACCGACTCGAACCCGTTCTTCGACAGTTTTGTGCGCTGG

CAGTTTCTCAAGCTGCAGAAGGCGAACAAAGTGATATTCGGCAAACGCTACACGGTGTTCTCGCCGAAGGATGGTCAG

CCCTGCATGGACCACGACAGGTCCAGCGGGGAGGGGGTCGGACCCCAGGAGTACACCCTTATCAAGATGAAGGTGGTG

GCGCCCTATCCAAAAAAGCTGAGTATTTTCAAAGACAAGCCCCTGTTCTTGGTGGCTGCCACACTGCGACCTGAAACC

ATGTACGGCCAAACTAACTGCTGGCTGAGGCCTGATATGAGGTACATCGCTTTCGAAACTAAGTTTGGCGACGTGTAT

GTGTGCACTTATCGAGCGGCTAGGAATATGTCCTATCAGGGCTTCACGGCTAAGGATGGCGAGTTTAAACCAGTGGAG

TTGATTGGCCAGGACATAATGGGCATAGCACTGAACGCACCACTGGCCGCTCACAAAGTGATCTACACTCTGCCAATG

CTGTCGATCAAAGAAGACAAGGGAACTGGGGTGGTGACCAGTGTGCCCTCAGACTCGCCCGATGACTACGCCGCCCTC

GTCGATTTGAAAAAGAAGAAACCGCTTAGGGAGAAGTACAACATTGCTGATCATATGGTGCTGCCGTTTGAGCCTATT

CCGATAATCGATGTACCAGAATATGGGAATCTGTGTGCAGTTCATCTGTATGAAAAATTGAAAATTCAAAGTCAGAAC

GACAGAGAACTTCTACAACAGGCTAAAGAGATGGCTTATTTAAAAGGATTCTATGATGGGGTTCTCCTGGTTGGAGAC

TTCAAGGGAGAGAAAGTTCAAGAAGTTAAAAAGAAGCTCCAAAAGCTGCTTCTCGACAAGAACGAAGCTGTAGTGTAC

TATGAGCCTGAAAAACAGATTATATCAAGATCTGGCGATGAATGCGTGGTAGCCCTCTGCGATCAGTGGTTCCTCGAC

TACGGCAATGCAGCTTGGAAAGACAAGGCACGAAAATGTCTGGGCAACATGAACCTCTATCATGACGAAGTGCGCAAG

AACTTCTTGGCTACTCTGGATTGGCTCCATGAGTACGCTTGTTCGAGGACTTACGGTCTAGGTACTAGGCTGCCCTGG

GATAAGAAGTGGCTGATAGAATCACTGTCTGACTCTACTATCTACATGGCCTACTACACGATAGCCCATCTCATACAA

GGGAACTCGTTCAAGGGTGAAAAGCCCAACGCCTTGAATATCAAAGCCGACCAAATGACACCCGAAGTCTGGGACTAC

GTTTTCATAAAGGGGTCACCCTTCCCCAAAAACACCACTATCCCGAAAAAGGCTCTGGACAAAATGAAGAACGAATTT

GAATTCTGGTACCCGTTGGATATGCGTGCCTCAGGCAAAGATCTCATTCCCAATCACCTGACTTTCTGCATATTCAGC

CATTGCGCCATCTGGCCTGAGCAGGAGGACAAGTGGCCGAGAAGTATACGAGCCAACGGACATTTGCTGCTCAATTCT

GCTAAGATGTCGAAATCCGACGGAAACTTTCTGACCTTGGATGAAGCTATCAAGAAGTTCAGTGCAGATGGTATGAGG

CTTTGTCTGGCTGATTCTGGAGATACTGTTGAGGATGCCAATTTCCTCGAGAGTATGGCTGATGCTGGTGTTCTGCGT

TTGTACACTTTCATTGAATGGGTGAAAGAAACAATAGCGAATAAGTCTGCATTGAGATCTGGTCCAAAAGATTCATTC

AATGATAAAGTATTCCTCAATGAAATGAACCTGAAATCGCGCGAAGCCGACGACTTCTACAACCGCATGCTGTTTCGC

GACGCGCTGCGCGTGGGTTTCTTCGAGATGCAGGCGGCGCGGGACAGATACCGCGAGCTGAGCCAGGCCGAGGGAGGC

ATGCATGCTGAGCTGGTGATGCGGTTCATCGAGCTGCAGGCCATCATGCTGGCACCCGTCTGTCCGCATGTGGCCGAG

CATGTGTACGGCCTGTTGGGCAAGACGGAAAGCGTGGTAGACGCCCGCTGGCCTGCGGAATCTCCAGTGGACGAAGTG

TTAATCAAATCGTCGGCTTATCTGATGGAGGCGGCTCACTCGTTTCGTCTGCAGCAGAAGAACCTGCTGGCGCCCAAA

GGCAAGAAGGGCCAACCGCCACAGACCGCTGAGAAGCCGTCCCTTGCCACCGTATGGGTGTCGAAAACGTTTCCGCAG

TGGCAGACCATAGTGCTGACCACCATGAAGGAGTTGTATGATAAAAACAACGGCCAGTTCCCCGACAACAAAGTGATA

TCTTCGACACTGAGCGTGATTCCCGAATTGAAGAAGTACATGAAGAAGGTGATGCCTTTCGTGCAGGACGTCAAGTTG

AAAGTGAACGCCATCGGCCTCAAAGCGCTTAGTCTCACCCTAGAATTTGATGAGATGGAAGTATTGAAATTGAACAAG

GCCTATCTGGAGAACACTCTTGACCTGGACGAAATCAAGTTCGAGTACGCGTCGAGCAAGGACGCTCCCGCCCACATC

AGCGAGAACTGCACCCCTGGTACTCCATTCATCACGTTCACCACTCCGCCGCCAGGTGTCGCGCTGACGGTTATAAAC

GCACAGGCGCATAGCGGCCTGTTCACACACACGGTGCCAGTCAGGCCGGGCGACACTGTGCACAGTGTGGTGAAGCGA

GTGGCGGCGGCTGAGCGCCACATTAAGGACGTGACCAAAGTGGAACTATGGCGCTGGGATGATCCGATTCTGGGACCG

AGAAAGTTTCCCGCTTTCAACGACCCCACCGCGGGCCGTATCCGCCTGGAACCCAACACTGAACTCATCGTTAATGTT

GATGCAAAATCCATCGCCGTGCAGAACAACGGCAAACAAATCAGCCTGGGAGAATCGATAACTTATTTAATTACTGGT

TTATAG 

>TRINITY_DN40231_c0_g1_i4.p1 

GGAAAGGCTCATGTTGGTCTTTCTGCTCTCTATCTTTGGTACAATGAATACCAATATTTGGATTACTCAGTATCGTAC

ATACGCACTGGAATCACCTGTTTGGTCCCGAAAGCCCAGTTGATATCTCCTTGGCTTTTGCCGATTCAGCCTTTTGAC
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AAAGCATTGTGGGCTATCGTAGTGATGACTCTTGTCACATCAACTATCACGCTGTATTATGTGTCAAAAATTACAAAT

ATATTTTCAAGAAATTGGAGACGTAGATTTCGAACTGTGGATGACAGCGTGCTCAGGGTTATTGGGATGCTTGTTCTC

CAAGTGCCAACAGCAAAAGGCATAAGACCGCCGCCTACTGCATTACGCTATGTTATTACTTTCCTAGAAGTTATGTTC

CTGCTTGTCGTAACCAGTTATCACAGTGGATTGGCTTCTGTTCTGACTTTACACAGACATGAACCAGCAATAGAAACA

GTGCAGGATTTGGTTGATAGCGGCCTGCAATGGGGTGCCACTCACGATGCTTGGATATTTTCAATTCTGCTCTCCCAA

GACCCAAGAACAAAAACTCTAGTTGATAGATTCAAGGTGCTGAATGAGAAAAGTCTCAATGAGCGAACACAAACTAGA

AATTTCGCTTTCAGTTTGGAGCGCTTACAAGGAGGCTATTTTGCAATTGGAGACTATATCACGGAGGAATCAATGAAT

CACCTGCAATTGATGAAAGAGGATATTTATTATGAATATTGTGTTTATGCACTTCCAAAAGGTTCACCATACAAACAA

CCGCTTGATACCCTTATTTTGAACATCCAGAGTGCAGGCCTCGTTCTGCATTGGGAAGGCGAGGTTGTCCGCAATTAT

TTGCCAGTAAAAGTGCAGTATGTAGTTGCTCAGAGCAGTGCTGCACCTACTGAAAGTGAGCCAATCGTTTTAGAGCTG

AAGCACATCCATGGAGCTCTCACAATTCTTGCCGTTGGATTGGCCTCATCAACTCTGACATTCATCTTGGAATTATTT

TGGAAC 

>TRINITY_DN43282_c0_g1_i1.p1 

ATGTCGGATTACATTAATAAAACAATGAAGCAGGTGTTGGAGAAGGACAGATGCACCTACGTGTTGACCTCTGACAGC

TATCTCACTCGCTCCACTGCATTCGCCTATCCCAAGCACAGTATCCTGCCAACGCTGTTTAATAGAGTAATGCTGTCC

TACGTAGAATCCGGCATCATAAACCATCTAGCCTCCTACAACACTCTGTCAGACACTCAAATCTGTCCCCTGAATCTG

CACAACAAGGAACGTCAGCTACGAAACACAGATCTGCTGACTACTTACTATGTGGTGATGTCTGGCTTCATAACCGCC

GCTGTGGTTCTTATCTGCGAAATTATCTGGAGAAAACTGTCGGGAAATGGGTCGGGGAAAGCGGTCAGCTCGTGGAAA

GTGGAGGAAATTTTCGACATTCAAGGCAAACCGCCGCGGTTTGCATTATGGCGGCGAGCGTTTAAAAGTATGCTGAAA

GATGCGCCCAGGAAAGAGGTTAATGGTAGGGAGTACTATGTGGTGCAGACTAAGCAGGGAGAGAAACGATTGATACCG

GTCAGG 

>TRINITY_DN45996_c0_g1_i6.p1 

ATGACGGCATTCAGAATGGTTGATGCCGAGGATGTGAATGTGAGACGAGTTCTTGAAGACATGCAACGCTTCCAGCCA

ACCGGGCATAGTCCTCTAAACAAGACTTCTGTCATACAGGCTGGTCCTGCTCTGATGTATGATTCAGTCTTAGTATTC

GCTGTCGGTCTTCAAACACTGGAGCAGAGCCATTCGCTGGTCCCCGCCAATGTCTCGTGTGATGCCGAAATGCCTTGG

GATGGCGGCTTGTCTCTCATCAACTACATCAACTCAGTGGAATTGAAGGGGCTGAGCGGGCCAATCGAATTCAAGGAA

GGCAGGCGAATCCAATTCAAGCTCGATCTGCTGAAGTTGAAGCAGCACTCGCTGGTCAAAGTTGGCGAATGGAGTCCC

GCGACCGGAGTCAACATTTCTGACAGAGCCGCTTTCTTCGATTCTGGATCGATGAACGTCACCCTCGTTGTCATCACA

ATATTGGAAACGCCGTACGTGATGATCAAAGAGGGCGAGAACTCGACATCGCAGAAATACGAAGGCTTCTGCATAGAC

CTGCTGAGAGAGATAGCTAATATGGTGGGATTCGAGTACCAAATCCAGTTGGTACCCGATGGGAAGTATGGCGTTTTT

GACCATGAGACTGGAGAATGGAACGGGATTGTTAGGCAGCTCATGGACAAGAAAGCCGATCTGGCAGTTGGATCAATG

ACAATAAACTACGCAAGAGAGAGTGTTATAGACTTTACAAAGCCATTTATGAACTTGGGAATCAGTATTCTTTTCAAG

GTACCGACAGACAAAGAATCTCGCTTCTTCACATTCTTGGATCCGCTGGCTTTTGAGATCTGGATGCTAGCGTTTGTG

GCTTTCGTGTCAGTTTGCCTTTGCCTGTATGCCATCTCTCGTTTCTCGCCCTACGAATGGTACAACCCGAAGCCGTGG

AAAGGCAAGGACGATCCAAGACTGATGGTGAACACTTTTTCACTCAGTAACAGTGTTTGGTTCATCACCGGTACTCTA

CTTCGTCAGGGCGCTGGACTCAACCCCAAGGCAACTTCGACAAGAATAGTGGGCGGAATTTGGTGGTTCTTTACACTC

ATCATAATCTCGTCCTACACGGCAAATCTGGCCGCCTTCTTGACGGTGGAGAGGATGATCACTCCCATTGAGAATGCT

GAGGATCTGGCTGGTCAGACTGACATCTCCTACGGCACTTTGGATAGTGGTTCCACCATGACGTTTTTCAGGGACTCA

ATGATAGAAACGTATAAAAAGATGTGGCGGTTCATGGAGAATAAAAAGCCTTCTGTATTCGTGCCGACTTATGAGGAG

GGAATCAGGAGGGTTCTTGAAGGGAACTACGCATTCCTTATGGAATCCACCATGCTTGACTACATAGTTCAAAGAGAT

TGTAATCTTACACAGATCGGTGGTCTTTTGGACTCAAAAGGTTATGGAATAGCAACGCCTATGGGCTCACCTTGGAGA

GATAAGATTTCATTGGCAATTTTAGAGCTGCAAGAGAAAGGAGAAATTCAAATGCTGTATGACAAGTGGTGGAAGAAT

CCAGGAGACACGTGTACAAGAAATGAAAAAGGAAAAGAATCTAAAGCCAATGCGCTGGGTGTTGATAACATAGGTGGT

GTGTTTGTTGTTCTCCTCTGCGGTTTGGCTATTGCAGTGATTGTGGCAATTTTCGAATTCTGCTATAATTCTAAGAAA

ATAACTAAACTTGAAAGGAGAGTAGCCTCGGCACCCCATCAGAGCCTCTGTGCCGAAATGTTGGAAGAGTTGTGCTTT

GCTTTGAGGTGTCGTGGCTCGAGACAAAGGCCGGCGCTGAAGAGACAATGCTCAAAGTGCTTACCTGGCACAACCTAC

GTTCCAGCCACATTCGATCTCCCTCCTCCTGTTAATAATGGATTGAGATCGCAGAGAAGCAGCATGGCAGTTTCCCTA

GAAGTGCCACCCGACCTACACGGACATACATCCTCCTGTGATCTTGACCATAGGCCTTGA 

>TRINITY_DN7133_c0_g1_i5.p1 

TTCAAGTACCATGATGGGCTTCTCAAAGGTGAAGGTCAGACACCGTTCACCTTGCACAAACTTGACGAAGGCGATGAC

TATAGACCATTGTTGAAGCAGATCAAGGTGTCAACTGAGACTCACATAGTTTTGGACTGCGCAGCGGGAAAGATTCTG

AGCATTTTGCGGCAGGCCAGGGAAGTGGGAATGCTGGGTGACTATCACAGCTATATTGTGACGTCATTAGATGCGCAC

ACAATTGATTTCGAAGAAGTAAAGCTGGGTCGCACGAATATCACAGCTCTGCGTATGTTGAACCCGGGTCTAGGCGTT
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GTCCAGCAAGTAATAGATGAATGGATATTTGAAGAGCAAAGGAAAAATCGCACACCCGATTTGGTAGCTGATACTTTG

AAGTCGCATTCGGCATTGATGTACGACGCAGTACAACTTTTTGCAAGAGGCTGGGCTCAACTGGAATTGAAGGAGCCT

CCGCACCGAGTCGAGTGCAACGCTAAAGACAAGCCAAGCCATAAGAACCCAAACGGATTTCGACTTATCAGCTTCATA

AAAACGATCCGAATGGAAGGTATGACTGGCATGATGGGCTTCGATGAGCTGGGAAGGAGAGATTTCTTCTCCTTGGAA

ATAATTGAACTAGTGAAGACAGGCTTCAAGAAAATAGGATCGTGGGACCCGAAACATGGCATCAACTACACGCGTACA

CAAAGCGAAATGTTGAATGAAGTTATGATGAGCATTTCAAATAAGACGTTCATTGTTACTTCGAGGCTGGGTCGACCA

TACCTGGATAAGAAGGAAGGGGAAGGCCTCAAGGGTAACGATCGCTTCGAAGGATATTCCCTGGATCTGATTGACGAA

ATCGCCAAGGAACTGGGCTTCACCTACGAGTTCAAACTTGTGCCGGACAACCAGTACGGTTCACTAAATAAAAAGACC

GGCCAATGGAATGGACTTATCAGGGAACTTCAAGAAAGGAGAGCAGATCTTGCAATCTGTGATCTCACCATCACATTT

GACCGGAGGAGTGCGGTTGACTTCACTATGCCATTTATGACTCTGGGTATCAGTATCCTTTACAGTAAGCCAGTCAAA

CAGCCGCCTGATCTCTTTTCATTTCTGCTTCCATTCTCCCTTGACGTCTGGATCTACATGGCCACTGCGTATTTGGGT

ATTTCCCTACTTCTCTATTTCCTTGCAAGATGCTCTCCGTATGAGTGGGAGAACCCCCACCCATGCAACCCCGATCCG

GACGAGCTTGAACTGACGTTCAATCTGCCAAACTGTCTCTGGTTCGCAATCGGCTCGCTCATGGCACAGGGATGCGAT

CTTTTGCCAAAGGCAGTGTCGACTAGATTGTGCGCCGGCATGTGGTGGTTCTTCACTCTGATTATGATCTCGTCGTAC

ACGGCCAACCTGGCTGCCTTCCTCACCAACGAGCGGATGGAGGATACCATCGAGAGTGTCGAGGATCTGGCCAAGCAG

AACAAAATCAAATACGGCGTCCTCAACGGCGGATCCACGGCTAGCTTTTTCAGGGACAGCAACGTGAGCATGTACCAG

AAGATGTGGAGCACGATGGAGTCGGCGCAGCCGTCGGTGTTCGTGAAGAGCAACGACGAGGGCGTGGAGCGCGTGCAG

AAGGGCAAGCGCACCTACGCCTACTTCATGGAGTCCACCTCCATCGAGTACCAGATGGAGCGCAAGTGCGACCTGGCG

CAGGTCGGCACCCTCCTCGACTCCAAGGGATACGGCATCGCTATGCCTTTCAACTCTCCATTCCGAACAGCCATAAGT

GGAGCTGTGTTGAAGATGCAGGAATCTGGAAAATTGCAAGAGCTGAAGGATAAATGGTGGAAAGTTATGCACGGCGGT

GGAGCATGCGATGGGCAAGATGAAGCACCGCCCTCGAATGAGCTAGGACTGTCCAACGTGGGTGGTGTGTTCCTGGTA

CTGATATGTGGCTGTGCAGTGGCCCTTTTCGTTGCTATGCTCGAATTCTTATGGAATGTCAGAAAAGTTGCCGTTCAA

GAAAAGATATCACCGAAGGAAGCCTTCATGTTGGAATTGAAGTTTGCCATCAGATGTCATGGAACATCAAAACCAGTT

AGAAGACCAAGAGAGCCTAGCACCAAGGGATCTTTCATGCAGTTGGATGCCTTTGAAAAGAAAGGCTCAATGTGA 

>TRINITY_DN7270_c0_g1_i1.p1 

ATGGCAGTTGTTCTTGCAAGGAATTGTTTGAATTTACGGGGTATTTGTACTAGCTGCGTTCGATTTGAATGGCCAAAA

GAAAAGCCAGCCGCATTCCCTGATACATACAACTCGTACAATGTACAAAAAGACTGGTACAATTGGTGGGAGAAGAAT

GATTACTTCAAACCAAAACCTGGCAGTCAGTCCGACGATAAATTTTGTATAGTTCTGCCACCTCCTAATGTGACGGGA

ACTCTACACTTGGGGCATGCGCTGACCGTTGTTTTACAGGATGTTTTATCCCGATGGCATCGGATGAAAGGCTCCGAA

GTACTATGGGTGCCGGGAACAGATCATGCTGGCATTGCTACTCAGGTGGCTGTTGAGAAACATCTGATGAAGAAGAAG

AACATGAGGAGGCTGGACGTGGGTCGCGAGGAGTTCCTGAAGCTGGTGTGGAGTTGGAAGAATGACAAGGACGGCACC

ATCAAGAAGCAGTTGCGTATGCTGGGCGCGTCGGTCGATTGGTCGAGGGATACTTTCACCATGGATAAGAACTACAGT

AAAGCTGTGAACGAAGCCGTTATCAGACTGTGGAATGCTGGCCTATTCTACAGGAAAGAAGCACTCGTGAATTGGTCG

TGTTATTTGCAATCAACCATTTCCGACATTGAAGTGGAGCATAGGCTGATAAATGGTCCACAAACTCTCAATGTACCT

GGGTATTCGTCACCTGTCACGTTTGGAATTATTGATGATTTCGCATACAAAGTTGTTAATTCAGACAAAGAGATAGTA

GTTTCAACCACTCGCATAGAAACAATGCTGGGAGATGTGGCAGTTGCCGTGAATCCAAACGATGAAAGGTACAAGGAG

TTGCATGGAGCCAGGCTGAGACATCCTCTGCGCAATGCTGACATCCCTGTCATCTGCGATGAGTCGGTTGATGTCAAG

TTTGGCACAGGCGCAGTGAAGGTCACCCCTAGTCACGATCACAATGATCACAATCTAGCTTTAAGGCATAGTCTTCCA

TTTATCTCTGTCATTAATGACCAAGGGCTGATACACAATTTCCCCAACTCGTCTTATTCAGGTATGAAGAGGTTCGAG

GCAAGAGAAGCAATAAGAGAGGAGTTGAAAAAGCAAGGACTGTACAGGAATCAGAGGCCCCACCAGTACCAGCTGCCC

ATGTGCAGTCGGTCTGGTGATGTCATCGAACATCTCCTCAAACCTCAATGGTTCATAAATTGCAAAGACATGGCAGCG

AAGGCTCTCGAGGCAGTCAAATCCGGTCAGCTGGTGATACAGCCTAGTTCTTTCGAGAGGGTTTGGATGCATTGGTTC

GAGAATATAGAAGACTGGTGCGTGTCAAGACAGCTGTGGTGGGGCCATCGTTTACCCATCTACGAAGCATCCAAAAAA

GACAGTGGAGAGAGCGTATGGGTGGCAGCTCACTCGATCGCCGATGCCACTCAGCAAGCGGCCGCCATTTTGAAAGTG

TCTGAAGCTGAGGTGGCACTGCGCCAGGATCCCGATGTGCTGGACACGTGGTTCTCATCGGGCATATTTCCCATGGCT

GTGTTCGGGTGGCCTCAAAAGACTGATGATTTAGCCAAGTTTTACCCGTTGAGCTTGATGATAACCGGCCATGACATT

TTGTTCTTCTGGGTGGCTCGGATGACAATGCTAGGGCAACAGCTAACTGGACAACTGCCTTTCAAAAAAATATTGCTC

CATGGTATTATATGTGACAATGAGGGCAGAAAAATGTCCAAAAGTCTGGGAAATGTGATCTACCCTGAAAATATTATA

AAAGGCGTTACATTAGAGGACCTGCACAAAGAAGTGGAGAAAAATTACAAGTGTGGCCTAATATCGGGGGAAGAAATG

AAGAAAGCGCTCAAGGGACAAAAAGCGACATTTCCGCCCAATGTGCCCGACTGTGGCACCGATGCTCTGAGGTTCACG

CTTATGTCGCAGAATATCCACAGGCACGCAATCGAAATCGACATCCAAGATTTCGTCAACAACCGCTCGTTCTGCAAC

AAAATCTGGCAAGCGTTCCGCTATACCTTGAATAAGATCTCCGACCTCAATATAGATATAGAGGATGCGTCAGTGTTG

CCCTACGATTTGCACTCACTGTCGCTTATCGATCAATGGATTCTGAGTCGGCTGAGCGAGGCTGTTGACAAAATGAAC

CAAGGCATTGAAAATGCTGACTTGCACATTGCTACCACGGCTTTTCGACGATTCTTCCACTCGTTTCTGTGTGATGTG
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TATCTGGAAGCCACCAAGCCAGTATTCCGTAAAAGCGACGACAAAGAAATCAGTAAGGCGATTTCAACGCTGATGTTT

TGTCTAGACAGCTCGCTGAAACTGCTGGCGCCCCTCATGCCATTCCTGTGCGACGAAATCAACTATCAGCTGCCTGGA

AAACGGCCCACAACGCTCATCAATGCTCAATATCCCTCCCAATTCCAGTTCAGAAACACCCATCTAGAGGATGAAATT

GAGTTCACAATGGATGTGATAAGAACTATTAGAAGAATGAAGAAAACTCATGATGTGAAGAAAATGGCTGCTCATGTT

GAAATTGAAAGCCAACAAGGAGACACCCTGACAAGACACTATCAATTGATCAACAGTTTCATAAATGATGATTACATC

ATAACTGATCTCGTAGAGCATAAGAATGAAGAAAATTTCGTATGCGAGCCTGTCAGCTTTCATACGCATGTCTTTTTG

AAATTACCGTTATATGAAATTCCCGATGATGAAATTGAGAGACTGTTAAACCAAGAAAAGAAATTGAACAAAGCTTTA

GTCAAGTTGTTGGAAACTGTCGAAAATGAAAGTTTTAAAGCAAAAGCTCCACTTGAGGTTCAAGATAGTCATCGAAAG

AAGATTCTGAGTCTCCAAGAGAAACTGCTGCAGATTCGGAGGAAACTTGACTCGCAACTATTGCACCAAAACGTAGAA

CCTTGA 

>TRINITY_DN85391_c0_g1_i1.p1 

ACTGCAGAAAGAGGCATTCAACTTGTCAAAGAAAATAAACATTTCGCTCTAATTGGTGGCAGAGAAACATTTTATTAC

AACACACGAAGATTTGGAGCACATTTCTTTCATCTAAGTGAGAAACTCCATACTAGATATTCTGCAATAGCATTGCAA

GTTGGATGCCCATTCATACAGAACTTCAATAGAGTTTTGATGCAGTTATTCGAAGCTGGTATTCTAACAAAAATAACT

GAAGACGAGTATCAGAAATTAATAGAGGATAAAAACATAAGTGACAACAAAAAAGCGGACACAGTAACCGAAGGTAAA

AAGGCAGCAAAAGAAGAAGAACAAGATGGAAGTCAGCCGAGAGCAATGAGTATGGACACTCTGAGTGGAGCCTTTCTC

GTTCTTTTCATCGGCTACTGTGCTTCAGTGCTGCTACTACTTTTGGAAATAGCTTATTTCAAAAGGAAAATGAAGAAG

ATTCAAACAGTTTTGGAACGCGAAAGGAATGAAAGAGACAACCATAATCATAAATATTATTATCGTGATTGA 

Receptores Olfativos (OR) 

>TRINITY_DN27871_c0_g2_i2.p1 

TGGACTGAGGATGTTGCAACAGAAAAGAAACTCCAAAAAGATACGAGGCTCATTGTGCACTTTCATCAGAACCTAAAT

CGGAACCAAAATGATTGTGCTATTATCTCAGGATACAGCATATTGATGATGAGCTTTCTTGTGGCTTTGGATACCTGC

TTCAATATATTCCTCATGATGCAGGCAAACAATCCAAAGGTGTTTATGAACTACGCTGCAGCCTGCGTGTGTACTAAT

ATACCTCTACTACTGAATTATTACATAGGTCAACAAATTTTCAATCAGAATGAAATATTTCGTCAGTGTTTAACGGAG

CTGCCCTGGATAGATAAGCCTCACTGGTTTAAGAAGAGCGTGCTAATTATGATGACCAGAGCCAATGTTGACACGGAG

TTTAAACCCTATGGAATTTTCGTTCTGAATCTCACATCATACAAAGATTTGATGAAAGCTGCCTTTTCGTTTGGAAAC

GTACTCTACAGGAGAAAGCAAATAATGAACTAA 

>TRINITY_DN77195_c0_g1_i1.p1 

AACTTCAAGAGCTGCTCAAAAAATTCAGCCTATGTCACGTTGGTTGTCAGCTTTGTGATAAGTGTCGATACTTGTATA

GACATCTACATGATGCTCAAGAGAGATGATACTAGAACAAGAGTTACCTTTGGAATCTATGCTCTATTCATAAATTTG

TTCATATATTTGACATATAGTATTGGACAAAGAATTAACAACCAGAACGACATTTTTCGGCGAGTACTTGCTGACATA

CCATGGACTAACAAACCTCATTGGTTTAAAAAGTCTCTGCATATTATGATGGGCCAGGCCAGTTATGACATGGAGATA

AAACCTTATGGCATTTATGTACTGAACCATGCATCATTGAAGAATATAATCAAGGCATCATTCACCTTTGGAAACTTC

TTATTCACAATGAAAACTGTGGATTGA 

>TRINITY_DN10113_c0_g1_i1.p1 

TTTAAAATATGTTTGGATGGCTCAGGAAAAATGATCTCACTACTCAATTTTGTTAACGTGCTTTACTCCTCCACTGCG

GCATATCTCTTGTTCACGACCGATGATTTCAAGAAGAAAGTGAACTTTGCTGTGATGTTCATCATGGTGAGCATGGCA

ATATTTCTTGTTTACCATAATGGCCAACGAATATTCAATCAGAACGTCATCTTGAGACGCACACTGGCAGAAATTCCA

TGGACAGACAAGCCTCAGTGGTTCAAACACACTCTATGCATGATGATGACCAGGGCTAACGTGGACATTGAGATGCGA

CCCTACGGTATTTACACGCTAAACTATCTGTCATACAAAGACTTGATGAAGACAGCTTTTTCCATTGGAAATATTCTC

TACACAAAGAAGCTGAGTAGCCAAATACAACATTGA 

>TRINITY_DN4341_c0_g3_i3.p1 

ATGATGAAGGCAACCAATGTGAAAATAATGGTGAATTTTGCAGTTGCTTGTGTATTTGTTAACTTGATAATACTATTC

TGCTACCACAACGGACAAAAAATAGTGAACCAGAATGATATTTTGCGACAGTATCTGAGAGAAGTTCCATGGATCGAC

AAACCACATTGGTTTAAAACCTCATTATGCATTATGATGAAACGTGCCAACAATGACACAGAAATGAAACCTTATGGC

CTCTTCGTGCTAAATCATGAGTCGTTCAAAAATATCATAAAGGCAGCATTTTCCTATGGAAATGTAATCTATTCTGTG

AAGTCGAATACTTAA 

>TRINITY_DN11791_c0_g1_i1.p1 

TGCAAACCTAACCCAACCTCAATTGATTGTAGCAGCAGACAATCTAACCTCAATCCAGCCCTCATTTTGAAAGTATGG

CTGCCTTTTGATTACTCTTGGACTCCATTCTATCAAATTGTTCATCTGTTGACAAGTTTCATATTATTTGACTGCTGT

TTGATTTATGTGGCACAAGATGTGTTTTGTTTCACCTTGCTGTATGCTGTTTGTGGTCAGTTTCAAATTCTTGAAGAA
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AGTTTGATGAATCTGGGTGATTTGGCTCAAGGGAAACTGTTCAATGGATACAAGACCACAGAGAAGACATACTCTACT

GCTGCAGTTCAAAACTCTGAACAAGGAATGCAAGAATTAATTTCACCTCACAACAATGACAACTTGGATGAGAAATTA

TTGCATAAAATGTTCAGAGAATGTGTCCAACAACATATTTTATTATTGAAATTGCTTCGAGACTATGAAAAATTAATG

GGGAGTATGATAATTATTGACTTTCTCCATGCTATTTGTTCTTTAAGCTTTGCCTTGCTTGAACTCTCAGTTGAACAC

ACTTTTATTCATGCGATAAAATTATTTTCTTTCATTGCTATCTGTATTGTACATCAGTACATGAATAATTTTTTTGGA

GAAATGGTTATACAAAAGCAATTGAGCATATCACGAGCTGTCTACTCTTTGCCATGGGAAGAATATCCGAAAAAAATA

AAAAGCTCAATTTTGTTTATGCTTCTAAGAACCGAGAGACCAGTTGTCATTAATGGATTCAAGATGTACCTTCTTTGC

TATAAAACATTTGTTGAGTTCTTGAAAGCTATCACCTCCTACTATACAGTTTTAAGGAACGTTCATCTAGAAAAGTGA 

>TRINITY_DN12315_c0_g2_i2.p1 

AGGGGGTTTCCCACTCCTTTGGTCACCTACACCCCTTCGAATATCAATCAAATCTCGTTTTTCATCTACATCTTTGCT

CTCCACAGTTTTCTGATGCTTTTTCTGGCCTTGGAGGCATTTAGTGGGTATGCTCTGCTTTGGTTGTGTGTAAAGAAG

ATAATGACAGATTTTGAAACGATTTATATACTGTTGAATGAGATTGGGAACGATTTCCCTGGGTTTGCTGTAAAAGAT

TATTTAAAAATGAGCGAGCAAGAAATTCCAGGTGGCTATGCAGAGAATAATAATGAAGATATGGAGAATCGACACGTT

GATCAATGGAACAATGGAGTTGATAGAGAAGACATCCTTCGAAAAGATTTGGCACTCATTGTGAAATGTCATCAGAAT

CTTAATCGGAATCAAGACGATTGCTCTAGAGTCTCAGGATACAGTATTTTGGTGATCAGCTTTCTTGTTGCTCTAGAT

ACTTGCTTCAATATCTTCTTAATGTTGCAGGCGAATAATCCCAAGATGTTTGTAAACTACGCTGCGGCTTGCATTTGC

ACCAATATTCCTCTGCTACTTAATTATTACATTGGTCAACAGATTTCCAATCAGAATGAAATATTTCGCCAGTGCTTG

GTTGAAGTGCCCTGGATAGACAAGCCCCACTGGTTCAAACGCAGCTTGCTAATTATGATGGAACGAGCCAATGTAGAC

ACTGAGTTCAAACCTTACGGCGTTTTCGTTCTCAACCTCACATCCTACAAAGATTTGATGAAGGCTGCCTTCTCATTT

GGAAATGTGCTCTACAGAAGAAAGCAGGTAATGAATTAA 

>TRINITY_DN12588_c0_g1_i3.p1 

ATGGCTTTGAAAATTACAATCTACGATTTGAAATTTTTGTGTCTAACCCTTGAAGAGTTGGACGTGAAAAATAATTTG

AATAATTATGATGCTATGTTCAATTCCAATTCAAATTCAATTGATGCTATTTATAATGATGACGGAGAGTATGGTAAT

ATGCTGAGTTCGAGAAAGGAGGAGAGTAATATTCGACTTGAATATGATTTGCCATTGCTGAAAGCTGGAATTGTTAAC

GTGATCAAATTTCATGATATTATATGCAGTCGAGCAAGCGGCATGAACAAAGATTTTGAGATGATGTACATAATTTTG

AATAACACGATTTGTTTTCAAATTTGCGTGTGTCTCTACTCATCAGCAAAGATGGATGATTTGGTTCTGAAAATAGAG

AATTTTCTCATTATAATACCTCTGGCTGGTATGTTATTCCTCTATTGCTTCTATGCTCAACAGTTGCTGAATGAGGGC

GAAAAATTTCGAACAACTCTTTGGGAAAGCAATTTTATCGACAAACCAAAATGGTTCAAATCATCCTTGTTGATAATC

ATGATTCGTATCGCTAAAGAATTGGAAATCAAGCCTTTTGGATTCTATGTTCTCAATCTGAGAACGTTTTCAATGGTG

ATGAAAGCAGCTTACTCCTACTATAGTATGCTCAACTCTTTGAAGAAACGTATATGA 

>TRINITY_DN38863_c0_g1_i1.p1 

CTGGAAGAGTTCAATGCATTCTACGGACGGAAAAATGCTGATTTGACCAGTTCTGGGGAGAGCCGCAGAGAAAATGAT

TACCAGTCGAGCGGCTTCCAGGGAAGTTTCGATGACAAAGCATCGTACCATGCTAGTCTGAGAAATTGCATAAGAAAT

ATGGCCATTCATCATCAAACTATCCTTAGGAAAATTCGAATGCTGAATAAAATGTTCAGCTTCTCAATGTTTTACGCA

AATACTTTCATCTGTCTGCAACTCTGCTTTGCTATATTCTGCTTCCAGATAGGAGACTTTGTATTCAAAATAAAATAC

GGTCTTTTATTAGTTTCAATGTTGTTGCTTCAATATGCCTATTCTGAGAATGGACAAATGGTCAAGGATGAGGTGGAC

AAAATGAGATTAAGCTTCAACGAATGTGAGTGGGAAGGCCACCCATCTTGGTTCTATCCTTATTTTAAAATGATGCTT

ATTCAGAGCTCAATTCAACCGAAATTGCAGGATGTATTCAACATTTTCACACTGGATAGGAAGAATATGGCATCTGTG

GTTCAAGCAGCCTATTCTTACTTCAATCTTCTAAGTCGATTAATGAAGAATTGA 

>TRINITY_DN12954_c0_g1_i2.p1 

TTTATCTTTAAGGACGTGAGTGACCAGCAAAAATCCAGATTCCAAGTACTGAGAGACCGCATCTGGAACCGTTCCCGG

TTCACGCCTTTCCCTCAAATCACCGTTATCGAAATACTCATCACAGCTATTGTCACCTACTTTGTGACGCAAACTGCC

CTGCTCCTAATACTCCACTGGGACTCCTACGACATCAACTCCCGTCCCGAACTTTTCGCCAACTTAAGCTACAACCTC

TTCGTATTCCTTGTCACAATGGAGGTGTTTTTCGTCAACGGACGACTTCGCATTTTCATGCAGATCATCGAGTCCGAG

TTCAAAATCACCGGTCTGGACGCGAAACTCATCGAAAAGAAGCGAATAAGAGTAAGTGAAATGGAGGAAACATCGCTT

AAAAACTCGAAAGCCCTCGGCAATATACTTTTATTCTTCTGTATAGGATACTCCTTCAACTGTGTTCATGGTATTCTA

TTGTGCGCGTATAAACTAAGACCCTTCGACGAACTTCCAATCACGTTTTCTTTCTTCCTACCTGCCGACTTCACAAAA

ACAAAGGAAAGCGGATACTTATTCATGTTTATAGCTTTACTACAAATCTGGTACCTGTATTTCGGCTATATCATCGTT

TCAGTCCTCTATTCCTCGCGTTTATTCGCCTACAACAGCATTTTCACCGAGATCGAACTGTTTCTAATCACACTGGAA

GAGCTGGATCAATTCAAATTCGAAAATGAAGGAGGAATTAATTCCGCAACACGTGTGGTCACACCACGAGACGTGGAG

CGCTTGAGAAGTATAATTCGAACGCTGGGTATACATCATCAGATACTTTTCAATAAAATATCAATGTTCGAGGAAGGT

GGAAGATACCATCTTTTCTACGTGAACGCGAGTCTGTGTTCACTCCTTTGTCTCGCCATATTCTGCACATCGAGAGTA
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ACATCACACCATTTGAAAGTTAGATACGGTATATTGGCACTAAGTATGCTCGCTGGCTGTATGGTCTATTCAGAGAAC

GGACAACGACTGATGAACAGGGGTGAGAATGCAAGGAAAGCAATCTACGAATGCTCCTGGATTGATAAACCGATTTGG

GTGCAAAAAGCGTTGCTGATAATGATGATGAGAAACACACAGGATTTGGAAATAAATTTCTACGGCATTTTCAAAACT

AATAGAAGCAATGTCAGCAGTTTACTGCAGGCTGCATATTCCTACTTCAGCTTCCTCAACAATACAAACTGA 

>TRINITY_DN13549_c0_g1_i2.p1 

ATTCTGGTCATGACAGTGCTGGTGCTATGCAGTCTGGAACACGCTTTTGTACCTGAGAAAATTAATAGACTGATGGAT

GTAATCGAAGAAGAGTTTTTGGTCGGGAGGCACACGAGTTTGAAGAAACAGGGCCCGAAAAATATAAAATACCAGAAA

TTCTTCAACGACAGCCATGAAGAAATGAAACAGCTTCACAATAGAATATTTCTAACGCTTGTGATAATTTTTGGTGCA

ACTCTCTTGAAGCGGCCAATAAGAAACTGGATGGAAATACTGGATAACAAAGAGCCCGATGACTGGCCTACCCCTTAC

CTATTCTACTACCCCGAAGGATACAGTACAGCTCCAGTGTTTGTATTAGCATTTGTTCTACACTCGATTCAATTATTT

TTCATGCTACTGGCTGGCTATTGCATGCTGGTGTCAACTGCAATTTCTAGTACGAAGATAACAGCAGACTTCAAAGCA

TTCTGTCTCTACCTGGAAGACTTCGGCAAAGAATTCTACTTTTTGGCTGGTAATGAACTTGACTATGACTATGTTAAC

AAAACGGATTCGAACGACAAGGAAACCTCTCAAACTGCCAATTATTATGATTCAAACAATGAACAGATTCCAACTGAA

AGAAATAATCAGAGAGAATATACGAAAACCGAACAGGACCTGAGAGAAGAATTGAGAGAAATAGTGAAGACTCATCAG

GATCTCTATAGGAATATGAGAACATTGGAGATCAACTCAGGCACAATGTCTCTTATCAAAGATGCTGCTATTAGCTTT

GAAACCTGTATTGGACTTTTCGTTATCATGAAGACAGACGACTCAGTAACAGCAATGAATATGGTTGTGGCTGTGGTT

GCAATTGACTTTCTCCTTCTATTCTCATGCAGTAAGGGACAGTTGATTATAAATCAGGGCAACGACGTGCGTTTTCAG

CTAGCCAAGTGTCCGTGGATCGACAAGCCTCAATGGTTCAAAAAAGCTTTGCAAATTATGATGGCCCGCTCTAATTTG

GAAACACAACTGAATCCTTTCGGACTGTACGTCGTCAACTACGAGTCTTTCACAAACATTTTGAAAGCTTCATACTCT

TTCTGCAATCTACTCAACGCCATGCCGTAG 

>TRINITY_DN58542_c0_g1_i1.p1 

ATGGAAGCCCACTCAGAACACTTTCTGAAACTATTTATCTTCATGAATTTCGTCTACTCCTACTTGCCTTTCTTGAAC

GCAGTCTACATTCGTGTCAGCTCGGAAAGCTCAACGAATTTCAAAAACGTCGCACAAATATCCTACTTCTACTACCCC

ACGAGCGAGGTCACATTCCTCCATTATTGCTTTGGAACCATATTTCTTTACGTTGGTTTGATTTATGCTTCGGTGTTC

AGCTTCTGTATACTTTACTCCAGCTATTTGGCACTGCATTGTGTAGTGTCGGCATTTAGTCAACTGAGGACGTTCATT

TTGGAATGGGATAAAATTTCTGACAAAAAAGTGGAGCATGAAATGGAAATGGAAGACTGCTTGCTGGAGATTGTTGTG

TTTCATCAGGAAATTTGCAGTGAAGCAAGACTTTTAAATAAAGGAATGGAGACGGCGACTATGAATCTGTTACAAGGC

TGTGTGGTACAAATATGCTTGAGTCTATTCAATATTCTTGAGGGAGGTGATAAAATCAAGTTTGGTGGATTTACTATT

TTTATGCTCCTCATGCTGGTTGGATTCTCTTCTTTTGGACAAATTCTAGAGGATAGGATAGCCCGGATAAAAATGACA

CTATGGGAAAGCCGTTGGGTGGAAAAGCCGCTTTCCGTGAGAAAAACGCTTTTCATGATGATGATCGGTGCCTCGACT

CAAATGGAGCTCAGGCCTTTTGGGTTGCGAGCTGGTTTAAACATGCAGAGTTTTGCAAAGGTCCTGAGAACAGTGTAC

TCTCTTTTCAACGTTATAAATCATTCAAGCTCCGTTCATGATACAAATCTATCATGA 

>TRINITY_DN14580_c0_g2_i1.p1 

CTCAACGAGTCATCGTTCCTTGCTGTCGACAACGTGGTCAGGGAGATGAGGTTGTTCCAAATGAATTTGCAGGAGTTG

AACGCTAACGCTGACGCCATAGAGCAACAGGCGAACAATGCTCCGAATGCCACCGACGATTACAACAGATTGAAAGTT

GTCGTTAGGCAGATTTCAATTCATCACCAGCTTATCTACAAGAAAGTTGGAATGCTGAATAAAGGGTTCGACTTTCAA

GTTATGTACAATAACGCATTCATCTGCTTCCATCTATGCCTGGCTATCTTCTGTATGGTGAAAGTGGATCTGCTTTAC

AAAATCAAGTATGGGGTTTCTATTTGCGCTATCACTATAATTTCATTCATGTATTCCGAAAATGGACAGCGACTGGAA

AATGAGGGAGAAAACCTACGTTTGGCACTGTACAGTTGCAGTTGGATAGGAAAGCCTTCCTGGTTTTGCCGATCTCTA

TTGATTCTAGTCACTCAGAACAATAGGATTCCGAAATTAGAGACTTTCAAAATCTTCACCCTCAACAGAAACAATCTT

AAAGTGGTGATGCAAGCGGCGTATTCATACTTCAGTGTGCTTATAAGATTTTCGAGGTGA 

>TRINITY_DN64921_c0_g1_i1.p1 

AATATCAACATGCTTATATGTGGTTTGGCCTATCCTCTAGTGGACAGCGATACTTACAGCTTGATATCGCACGGAGAG

GACCAACGAAACCGTGGAACCAAACATAATTCAGACGTCCGGACATCACTCGATAAAAATCTGGATCAAGAGCTCGAT

TTGATTAATAAAGTTCTCTATTCTATCGTGCTATCTTCAGTGGTAGCTGTCACTTTTGGCCCTTTAATGGCAGCCTTG

ATTAAATATCATCCGCAAATATTTATGGGTGCTCTTCACAAAATCGAAGTCACTGGGCTTACTCTACCTATAAACTTT

AAATACTCGGAAAAATACACAAACCTTCCCACCTACTTGTTTATTTACGGTTTGCAAACTTTTTACATGTATTTGTTT

GCTGGTTACATGTATAGTACCCTTGCATCGGGATTGCTGGCTTTAAAAATGACAATATATGACATGAAAGTATTGTGT

CTCATGGTTAAAGAATGGGATATGATTGCTTTTAAGGAAACTGGTGGAGAAATGAATGATTATGAAGTACCAAGCAAT

TGTACAACATTTTCGGATCGGCATACCAAATTTTTGAAAAGTGCCCTTGTCAACGTGATCAAAACTCATGAATTAATA

TGCAGAAGAGCTGGTAATCTGAACAGGAATTTGGAAAATATGTATGCCATCCTCAACAACACAATTTGCTTTCAAATA

TGCGTGTGCTTGTACTCAGCTGCAAAGATGGAAGACTTTGTTCTGAAAATTGAAAATATTCTTCTTGTTCTGCCTATT
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GCTAGTATTTTGTTCCTTTATTGTTCTAGTGCTCAGCAGCTTTTGAATGAGTGTTCCAATTTCCGTACCGCTCTCTGG

GAAAGTACGTTTTTTGACAAGCCCAAGTGGTACAAATCATCATTCCTAATGATCATGATACGCAACACAAAAGATTTG

GAGATGAAGCCGTTTGGTTTCTACGAATTAAACCTGAAAACCTTTGCTGTGGTTATGAATGCCGCCTACTCTTACTTC

AACGCGCTTAATTCTTTGAATAAAAGAATATGA 

>TRINITY_DN15317_c0_g1_i2.p1 

GTCTATTTCCTCTACATCTATTCTACTGTGGCATTTACAATCTATTCAGCTTTGCAGAACACTCATTCTCATACGGTC

GTTGAAGTAATGGTACTAGTCTACTTTACTCTTATGACTTTGACAAACTTCTACATTCTTTGTCATTATGGCAATAAA

ATCAAAGAACAGAGTGAAAACACAATTAGGACAGTATTTGCCGCACCCTGGTATGATTGCAGTCATGTTGATAAAACT

CTTTTGAAAATAGTAATTTTGAGATCACAAAAGGCTATTGTTGTCACCTCGTTCAACTCCACTGTTTTCGATCTTACC

AATTCAACTTTTATTGTAATAATGAAATCTATTGTTTCATTCTACTTGGGACTTGTCAAGATGAGACAGCAAGCGGAA

ATGTTATCAGAAATTTGA 

>TRINITY_DN18132_c0_g1_i3.p1 

ATGGCCGGTCATAGCACCAAGTGTCTCTACATCAGCTACAGTCTCAACTCCATTCATGGCATCTTGACTTATTTGATC

GGCGCAATTCAGGAAATTGAAGAACTTCCCAAACCCTGCATCATTGAAATACCATTCCAATATATAGCTCCACCTCAG

GATACCATCTTGCACTATGTATTGGTGACGGTCTTGCATTGTTTATACCTATACTTATGCTACGATATAACGGCGACT

ATATACGTGTTTTGTGTCACTGGATATACGGCTGTAGCGGTTGAACTGAAGATGTTTTTGGTGAGATTAAAGGAACTG

GATGAGATGTACCTGGCGAATACTTTGAATTTGGATGATAAGAGTCGTAATGACTTGGATGATAATTTTCAAACTGTC

ATCAAGAACCGTGTGAAGACTCTGGTTGTGGATCATCAGAGGATTTTCAGAAAAATGAACCAGTTGAGCAAAGGCAAC

TCGTACATGATTTTCTATGTCAACGCATTTGTCTGCATTCAAATCTGTCTGGCGATAATCAGTTTTCAAAACGGTGCA

ATTTCGGACAAACTCAAGTGCAGTTTCCGTGGAGCCTCAATTATCGCGTTCTGCTATGTCTATTCTGAGTATGGTCAA

GGCATACAAGAAGAGTTTGAGAATGTGAGAAATGCGTTGTACGACTTTAGTGGCTCTGGAAAGCCAGTCTGGATCCAG

AAAACCTTCCTCATTCTCATGATTAGAAACACTCATATCCCTCAACTGTCGTTCTTCAACACCTTCACCAATGAGAGA

AGGAACCTTGCAAATGTCACTCGTGCCGCATACTCCTATTTCAATCTTCTGAATCAGCGAGATAAGCTACTGAATCAT

AATTGA 

>TRINITY_DN20422_c0_g1_i1.p1 

TACCTAATTCTGAAGCGATCTATACTGAGTGTGGAGCATCGCGCTTTGGAAAAGTACAGCGGCTACACTCGAGCCAAG

CATCCCCAAATTGAAATAATCAGGAATGATCCGATTTATGCAACATTCGTTCAAGATTGCCTGAAAGAGAATGTACTT

CATCACATTGAAATTCTTAGGCTATTCAATCTCTACCAAGATGTTACGTCAACACTCTATGGTGTTATCATTGGAGTC

AGTATGATGGTCCTAGCATCTTTATCGATTGTGCTATCGAAGACAGAATTGTTATCGTTGGAAGCTGTCAAATTCACA

ATAATCTTCATATTGGAGCTCGTAATTGTTTTTGGATATTGTTTGATGGGCACTTTTCTTACCCTTGGAAGTCAAGAA

ATACCAAGAGCATTATATAACTGTCCCTGGTTCAATTACAATGAAAGTCACAAAAGAACACTGAGAATCTTCCAGTTC

AATTCGTCAAAAAGTATTGAATTGAGGGGTAGCGGACTCTTTTTGATAGATCTTCAATTGTTTGTACAGATTGTGCGG

ACAACTTATTCGATATTCAATATATTTTCATCCATGGAAAGCCAGCAATGA 

>TRINITY_DN20522_c0_g1_i1.p1 

TCGAAACCCACGACTACTGCTGCTCGAACAAAGATTGAAAGTTTGGACTCGGAACTTCCGCAAGAAAATAATTTTAAA

GATTTCTTCAATCGAATCATAAAGGACCATCAATCGGTATGCAGTGCTGCAAAAATGCTAAATGGGAAAGTAATTGGT

ATCACAATGGGGTTCATGAACATCTTCGGGTTTCAATTGTGCATTTTCTTGATGTTTATTGTGGAGGTGAAAGAGATG

ACATTGAAAGTGAGATATGTATTCCGCTATTGCTTAGTACTGGGAATACTGTTTTTCTGCACAAAAAAATGTCAGAGA

ATAAAAGATAAGGGACAACAGCTCAGGCATGCAGTTTACGGGAGCCCGTGGACCGACAAGCCGAGATGGCTGCGCAAA

TCAATCAACATCATGATGACGATGGCCAATAAAGATATGCAAATCTCGCCCTACGGACTCTATGTCATTGACATGAGC

TACATGACCAATATTATCAAGGCTTCATTTACATACTTCAATGTATTGAGCGCTCTGAAAGCGTGA 

>TRINITY_DN20817_c0_g1_i1.p1 

GAGAATAATGCACGGCTCAAGAGGTACCTGCAGAAAATCATCATACACCATCAGGATATTATCAAATCGATGAAAATG

TTGAATAACGAGTTCCAACTGACAATAATCATATTCATAAATATCTATAGTTTACAGCTTTGCTTGTACATCATTTTT

ATTTTGAAGATGCCATCAATTGTTCATCGAATGAAGTACTTTTTTGTCTACTGCGTGGTACTGATTATTCAACTGCAG

TGGGCGACTTTTGGACAGGACCTGATTGATAATGGAGACCGACTTCGACTGGCGCTGTACGAGAGTTCGTGGATCAAC

AAGCCGCTGTGGATGAAGAAGTCGCTGCTGATCATGATGGCGCGCGCCGAGCAGCCCCTCGAGTTCAAGCCCTACGGC

CTCTATGTGCTCGACAAACAGTACATGGCCAATCTCTTCAAAGCGACCTACACCTATGTCAATTTG 

>TRINITY_DN24825_c0_g2_i1.p1 

ATGCTAATTGTTGTATCTCCACTGCTTTTGACTATATTCGGAGAAGGAGATAGACCAAAGATCAAGGAAATCAACTAC

AAATTGCCAATTCCGTTTTGGTTCCCTTTCAGCACTGATTCTTGGACAGGGTTCACTGTTGCCTTTCTGCTCTTGTCT
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GGAGAAATTTCGATGGTTCTCTTCTACGTTGGGGTAGCTCTACCGTTCATAGTTCATCTTGCACTGGAGGTGGGAGTG

CAGTTTAAAATACTGCACGACTCTATTGTGAACATTGAGCCGAGAGCTATTGAGAGATACAATGATAGGCAGCTGGGT

CATCAAGGTCACAGCGATGCTGAAACTCTGGGAGAGGATCCCTTATTCCAAATGTGCATGAGAGAATGCTTGAAGGAA

AACATACTGCATCACATTCAAATTGTCAGATTTTTCAATCTCTTCCAATATGTTACTTCGGCTATTCTTGGTTTTTCC

ATAGGAGTAAGCTTGATATTTCTAGCATCTCTGTCGCTTGTTCTTACAAAGATTCCAATATTCTCGTTTGAAGCTGTG

AAGTTCGCATTTTTCTTTCTCCTGGAACTTTGCTTTGCGTTCGGTTTTTGTTTTATGGGAACCTCTCTCACTGAAGCA

AGTAAGCAGATTCCAAACGCTTTATACGAATGTCCTTGGTTCAGACTGCTCAGGAAAGAGGAAAAGAAAACATTACTG

ATATTTGAAAGGAATACACAACAAAGTTTGGTTCTGAAAGGAAGTGGCCTCTTTGTTATCGATCTACAATTATTTGTA

CAGATTGCACGAACGACTTACTCAATCTTCAACATATTTTCTTCAAGCGAGAAATAA 

>TRINITY_DN27120_c0_g1_i1.p1 

TATGGTCCGATTCTATTGTTTCTGCTTTTGATTGGCGGTGTGTTTCTCTGCACCAAAGCAATTACACTGCTTGAGATC

AATAAGCTGAATGATGCCCACCTATTTAGGAACCTGTTCCGCATGGTGCAGTCTGTTCTGAGCTTTACAAGCTACATA

TTTGTGTTCTGCTGGTATGGTGAGGAAATAACACAGGCGGGAGCCGAAGTATTCGACGCACTGTACTTCTGTCCGTGG

TTCGATTCACCCAGAAAATTGAAAAGGGCCATTCACACAATGATGATCTGCAATGTGAAAGCTTCGCAAATGTCTGTA

GCTGGTCTCAAGACTCTCAATCTAAAGACGTTTGGCGAGGTAGTGAGTACAGCCTACTCTTACTTCAACATTGTGAGG

AGTATGAAGTAG 

>TRINITY_DN53574_c0_g1_i1.p1 

AAACGAGTGATTGTCTATTTTAGACCCATAATTGTTACAAAGACAATATTCTATTTTGGAATTTTAGCTGATCTTCTT

TATGCTATCACTGAGCAAACTGCAGGCACTGCCCAACAAATAAACTGTTGCTTCTGTCTAATGAGTTGTGGGTATGAA

CTGCTTTTAGACTGCTGGTGTGGAGAATATATTGCAAGGAAGAGTCAGCTCGTTGGTTTTGCAGCGTATAAATCAGAA

TGGCACAATATGTCATTCAATGTGAGAAGAAGTTTGATGATTGTCATTAATAGAGCCCAGAAGCCGGAACAGTTGAAT

GGACGTACTGGATTCATACCCATGTCACTGGAGACCTACATACAGATTTTCAAAGCATCCTATTCCTACTATACAGTG

CTCCAAAACTTGAATAAGGCCGATCAACAACTGCAAATATGA 

>TRINITY_DN74751_c0_g1_i1.p1 

GTTATAGCATGCTATTGCTTCTTCCAAATTTATGAGGGAGTGAAAATGATGTCACTGTACAGAATAACGTCTGGCCTG

CTTTTACTGAATTCAATTGCCATTCATGTTTTTATCAACTTTTACTGTGGAGAAAGACTCACCAGTACGAGCAATGAT

TTTCAAAACGATCTGTACTGCTCACATTGGTATACCAGCAGTTTAAAAGTGCGGAAAATGTTGATCATAGTGGCCGAG

TGTCAAAAGAAGCCCATTTTATTTAAGGCCGGCTCCATAGTTCCCATCACTCTGAGTTCATTTGTTACAGCTGTACAA

GCAGCAGTATCCTACTTCAATCTTCTGCTAGCTCTGGCTAAACAA 

>TRINITY_DN34345_c0_g1_i1.p1 

TTGTTGAAATTTCTTCGCGATTATGAAAAACTGAGCCAAACTATGATTATTGTTGACTTTTTACATGCAATTATTTCA

CTGAGCTTCGCACTGCTGGAGATCACAGTTTCACAAAACATTATTGAGTACACTAAGATGCTACTGTTTCTGGTGATT

TGTATTTGGCATCAATTTCTGAACAACCATTTCGGAGAGCTTATTATACAGAAGCAAATGAGCGTAGCCGATGCAGCT

TACGATTTGCCCTGGGTTGAAAGATCTCCACAATTCAAAACTTCAATGAAAATTATGATAATGCGTTCTCAGCAGCCT

GTGATTTTAAATGGGCTAAAAATGTATTTTCTCTGTTATAAAACCTTCATGGAGTTCACGAAAGCCCTGATATCTTAC

TTCATGGTTCTGAGAACATTACAGGAAGGAAAATAA 

>TRINITY_DN43788_c0_g1_i1.p1 

ATATATCAGATTTACTCAACCACATCATTTGTTAGCCTGATGAAAAACATTTGCATGTTGGCAGCTCTAATTGTTCAT

GAATTTGTGTACTTCTTTTTCGGACAACGTTTAGTTTCGAAGACCCAGGATCTCCATCAGTCTGTCTACTTTTGTGAA

TGGTATAATGAGACAAAGTCATTCAAGAGCTCAATGAACATTGTTCATATAAGAATGAATAAATCATTCACAATTCTG

GCAGGAAAGATTGTTCCCGTTACTCTGGCTTCATTCATATCGTGTTTGAAAGCAGCCTTCTCGTACTTCAATTTATTG

AGAGCACTTTCACATACATGA 

>TRINITY_DN3941_c4_g1_i2.p1 

GTCAATTTGACGGCGCTGTCGATTTTTGTACTGATTAAAAAATTGATGGCCGGTGAAAGTCTGTTTGAAAACGTGGAA

TATGTGCCGTTACCCTTTGAGTACTCCTACACTTTTGTTAAATGCAATATGGCGTCTTTCCTGGTCATCTATGCTGTT

CAGTCGATATGGTTCATGATGTCAGCTCCTGCTTTTGCCTGCTGTGTTTACATGGTTACAGTCCAGGCCATGAGACGA

GTTAAAACTGAGCTGGATCTCCTAGTCATAGCTCTAAATGATTTGGACAAATCTATTGGACATGACACAGACCTAGTC

GATGAATATCATCGGCTAATGATGCAACAAAAACTGAAATCACAACTCAGGAATTTCGTACAACATCACTACTTTATT

ATACAGAGAGTGAATGAACTGAACATGGGATTGAAACTCACGCCTACTATTACTCTACAAGCATTCTGCTTTCTCATC

TGTTCCTGCTTGTGGTACATTGTAAAAGGCGAAGAAATAGTACTGAAAGTCAAGTACGTGTCATTCTTGATACCTCTT

CTAATCTATCTATTCTTATATGCAGCAGCTGGCCAGGATATTATAAATGGGCAAGAGCAGTTAGCCATAACTCTATTT
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GAGTGTCCTTGGATGGATAAACCGAAATGGTTTAAAACCTCGATAGCCACCATGATGATATTTGTGAACAAGCCTTTG

TACGTGAAACAGTTCGGCATCTATAAACTGGACATGCCCTATTTTTCCAAGATTCTAAATGCTGGCTACTCATACTTC

AATCTTCTAAATACAGTGCAGTAA 

>TRINITY_DN53423_c0_g2_i1.p1 

CCGGCCGCCTGGAGCACCTTCCACGTGCTGGTGGTGTTCTACGTGCTGCACGTGGTGTTCTACGTGAGCGGCCTGCTC

AACACCTACTGTCTCTTCACCAGTGTCAACCTGGCCGCGCACCGCGTCTGCTACGAACTGAAGATGCTCTGTCTGGCG

GTGAGCAGCGCCGCGTCGGCCGCCCAGCCCGACCCCGTGTTCCTTGCCAATGTGGTCGCTCATCACCAGAAAATTTGC

AGAACAGTGGAGTTGATTAATCAAAATTGTAACTTCTCTGTTACAATAAGCAATCAATGCATTGGAATACAAATTTGC

CTCTATTTATACATGACTGTTGAGGCTGACAGCATTGGCTTACAAATGGTTTCACTCGCCAACTTCTGCTTCATAGTT

TTCATTATTTACCTATACTGCGATGGAGGACAAAGTATCATAAATGAAAATGTGTTGTTGAGAGACTCGCTAGCTCAA

TGTCCCTGGCCGGGTAAACCGTACTGGTTCCGTCGTACCATTCTCTTCATGCTAACTAGAGCAACACCAGAGCTGAAA

GTCAAGCCGTTTGGTCTCTACATCCTTAATCTCTCCACATTCAAATCAGTTTTAAACGCTTCCTACACATTCTTCAAT

ATGATTAGAACTCTCAGCAGACAATAA 

>TRINITY_DN5629_c2_g1_i1.p1 

AACGAAATGAGTGCGTTTATAAAATGGTTGAGCGCTTTTTCAACTCGCGCCTTCAGGCTCATTTATACGTTTGCGGCC

GTCCTACCGCTCGTTCATATACTGATCGTGCTGTCCAAGGCACATTTTTCAGGAAAAAAACTAGATGAAGACCGTATT

CCCTCAGTGATGCACTTCTATGTTCCTATGAAACTAAGAACCATTCCTGGATACTTCCTAGCCAACCTGGCAGCCTCC

ATCTGGTACGCTTTCTCTCTTTACATCTGGAGCATAGTTTTCAAACTTTTTGTCATCGGCATTGGATGTATGTGCACT

GAAATGGAGCTGCTATTTGAGGCGGTCAACGAGATTGATCATATTCCACGAGCTGACAAACAATCCACAACTATCGAT

TGCACCATGCAATTCAATCAAGTTCTACTCAAGAGGAGGTTCAATGGTATTATTGAGCATCATCAAGATATAACCAAA

ACAATGAAGCTGATGAACCGGATGTTTCAGACTACAATCGTTCTTTTTTTGAACGTTTACTGTTTGCAGCTGTGCTTG

TACATAGTTTTTGTTATGAAATTGGAAGATGTCGTTCAAAGAATCAAATTTGCAACACTTTATATCTTCGCATTGTAT

CTCCAATACCAATACGCTGCTTGTTCTCAAAGGATAAAAGATCGGGGAGAGACATTCGGAGAAACTCTGTATGAATGC

GGTTGGGTGGATAAGCCACAATGGATGAAAAAAATGCTTTTGATAATGAAATGCATGGCAGATCAACCCTTGGTTATG

AAGCCCTACGGCTGGTATGTCGTCGATCGTGTATTCATGGCAAATATATTCAAAGCAACATACACTTATTTGAATGTT

GTCAACGAATTCATCAAATAA 

>TRINITY_DN7031_c0_g1_i1.p1 

GACAAGTATTTTTCAAATTGTAATGATAAGAAGAATAAACAATGCATGAGAAAAATGCAATTAATTGATGCGATGGAG

CAAAAAACTGTCAAATTGGTCAACCAGCTTGAAATGATTTTGATTTGCTTCTACACTGGATACATGCTCGCTCCAGCT

TTCGGTATAATTCTCCATGTCATGAAATCACAAAGTTTGAACAAAGTAATACTGCCATTCATGTTTTTCGTATCGCAA

GAAAGTGCCGCCAGGAGCCCACCAGTATTTTCAAGCCTTCAAACCCTACTGCCAGTTTTTCTAGTGGAGTCATTCTAC

ATCTACATACAGTTGATCTGCACAGTCATTCTCCACACTCGCTGCATCCTCACTGTCAGCCATGTTTCCATCGAAATT

GATCTGTTCTGCTTGGATATTGAGCAGCTCTGTTTGGAAAATGTTGAAACGTTTCCAGAAGGTTACTACAATGAGAAA

AATTTAGCACATCGGGCGAGAAAATTGGAAGAGGTTGTGAGGAATTTAGTCATTCACCACCAAATAATAATGAAGAAG

GTGCAGAAGCTGAATAGTTCTTTGGTGTCATCCCTGATTTACGGGAATTCATTCCTGACCATCCAGCTGGCAATATTG

ATATTCTGTTTACAGCAGCATCCAGATTTTCTCCAACGCATTAGATATGCAATTATGATGATACCTTTGCTGTTCATG

CTTATTGCGTACTCTGAGTATGGACAGAGAATAGAGAACCAGGGAAATAAGATGAGACTTGCTCTTCACAATTTCCCT

TGGCAATCGAAACCGAAATGGGTACAAAGCACTCTTAAAATTCTCATGGTTCGTTCAAATAAGTCTCCTCAAATCAGC

AGCGTCTACAACTTTTTCAAACAAAATCGACAGAATATGAGTAAGCTGATGAAGTTCGCCTACTCCTATTTCAACCTT

CTGGAAAGAATTTCTACTTGA 

>TRINITY_DN76106_c0_g1_i1.p1 

TCACATTCCCGATGCAGGATATCTCAATCCGTGGTTGCACTAATGAGGCCGTTCATATTTCTAAAAACGTTCTTTAGT

TTTGGGATGCTTAGCATTGGTCTCTTCACTACTCTGACTGTGGGAATTGGCAGTCCCTCTTTCTTCACGGCAGGAGGA

TTTCTGGTTGTAGCCACTCTGGAATTGTTTCTTGTATGCATCTATTCCGAAAATCTATCAACTTCGAGTTTGGCCGTC

TATAACGCAGCCTACAATGTGAGCTGGCCTGACATGAAGGAGTCCTCCAAGAAAAGTCTGGTGCTGTTAATGTTACGC

GCGCAACGACCTCTTCAGTTGAATGTGAAAAGCAATTTTGTGCCTCTAGATCTCAACACGTTCATTCAGGTGATACAA

ACATGTTATTCGTTTTTCACTGTTCTACGTGAAACACTTGGCAAACAAAACTGA 

>TRINITY_DN8662_c0_g1_i1.p1 

TGCTTCAACCATATGAATAACCAAACTGTATCGAAGAATATCTTTAAAGAAAAGCATCGAGTTCCCAACATCTCCATC

CTAACATCCAACATCACACCCACACCAGCCTATGGGTTCTTTAACTCATTTGTATTAATTTTGCAAATTGATTTGACC

ATCAACTTATACACAACATGGCATGACGTCATTAGCAGATTGTTGACTTTAAAGGAATTCCTACTGTTATGGAGCGGA

ATGCTAGGATATTCGGCATCAAACGATTACAGTAAGATGCTCCGATACGTTCACAGTCATTATAAGAAGTATGAAAAT
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AGAGAAAATTTTACAAATGAAGAGAGGGAGATACTGGAAGACCGTGATAAGCAATTGTTGAAATACGACAAAGTTGTG

GTTTTCATGTTGAAGTATATTTTGCACATTATGTGCGGTCTCCTACCCTACGTTGTTATACTTATATCTATCTACAAG

CGTTACAAAAGAGGTGAAAATTATGAGAAAATACCTGAAATAATTCACACCCACTTTCCCAAGGCGTTCAACACTTCA

ATTCTGTTTCAACTGGTGTACCAAACCGGCATTTATTTATGGTACAGTATGTTGTTGTACAATTGGTCGCACATATCG

AGAAGCATGCTGTTCAGTTTCACCTGTTTGGATACGGAAATCAAACTGTTGTCGCTGACTTTGAGGAAAATTGAAGAC

TGGAGTGGGAAGGAGAGAGGAGAGGGGGAAAGGAAATTGGATCAACGGTTGAGGAAAATTGTACTTCACCATCAGTCG

ATTTGCAGAAGATTATTGGATTTGGAGAAATATTCCAGTAAAGTTGTTTTCGGATTTGTGAACTTGTATGGATCACAA

ATGTGTATTTACTTGGCTTTCATCACTCTGATAGATGACCTGGTGACCAAGCTGAGGTACATATCTCGCTATTTGATA

ACTTTTGCCTTCGTTTACTATACCTGCGATAGCGGCCAAACTGTCACTGATCTGGGAAAGAAATTGAGATTTGCATTC

TACGAGTGCTCGTGGGTCGACAAACCCTATTGGTTTAGAAGAACAATATTTCTTATGAACTTGAGAGCCTCTAAAGAA

ATGGTAGTGAGACCATTTCGACTGTATGTTCTCGATATTGGCTGTATTGTATGGATAGTGAAAGGTACTTATACATAC

TTAAACTTCGCCAAGAAGCTACTCGATTAG 

Correceptor de Receptores de Odorantes (ORco) 

>TRINITY_DN24825_c0_g2_i1.p1 

ATGCTAATTGTTGTATCTCCACTGCTTTTGACTATATTCGGAGAAGGAGATAGACCAAAGATCAAGGAAATCAACTAC

AAATTGCCAATTCCGTTTTGGTTCCCTTTCAGCACTGATTCTTGGACAGGGTTCACTGTTGCCTTTCTGCTCTTGTCT

GGAGAAATTTCGATGGTTCTCTTCTACGTTGGGGTAGCTCTACCGTTCATAGTTCATCTTGCACTGGAGGTGGGAGTG

CAGTTTAAAATACTGCACGACTCTATTGTGAACATTGAGCCGAGAGCTATTGAGAGATACAATGATAGGCAGCTGGGT

CATCAAGGTCACAGCGATGCTGAAACTCTGGGAGAGGATCCCTTATTCCAAATGTGCATGAGAGAATGCTTGAAGGAA

AACATACTGCATCACATTCAAATTGTCAGATTTTTCAATCTCTTCCAATATGTTACTTCGGCTATTCTTGGTTTTTCC

ATAGGAGTAAGCTTGATATTTCTAGCATCTCTGTCGCTTGTTCTTACAAAGATTCCAATATTCTCGTTTGAAGCTGTG

AAGTTCGCATTTTTCTTTCTCCTGGAACTTTGCTTTGCGTTCGGTTTTTGTTTTATGGGAACCTCTCTCACTGAAGCA

AGTAAGCAGATTCCAAACGCTTTATACGAATGTCCTTGGTTCAGACTGCTCAGGAAAGAGGAAAAGAAAACATTACTG

ATATTTGAAAGGAATACACAACAAAGTTTGGTTCTGAAAGGAAGTGGCCTCTTTGTTATCGATCTACAATTATTTGTA

CAGATTGCACGAACGACTTACTCAATCTTCAACATATTTTCTTCAAGCGAGAAATAA 

Proteína de Unión a Odorantes (OBP) 

>TRINITY_DN11975_c0_g1_i5.p1 

ATGTTGTACGTATTATATTTTGTTATTGTTACTTCAGCTCTGTCAGCTGTGATAACTCAAATCATGGCTGCGGACTCA

TCATCAGATATGCTCACAGTTTTCAACAAATGCAGGGAAGAAACCAGTGCAACAGAAGATGATATCAAGACTTTCAGA

GCTCAACAAATTCCTACCACAACAACTGGAAAATGTATGCTTGCCTGCATGTTCAATCACTCAGGGCTAATGAAAGAA

GGCAAATACGACTCAGAGGGTGCACTGAAGCTTGTGGGTCAGGTTTTTGCAGATAATCCAGTCAAACTCGGCAAGGCA

AGAACGCTTATCAATTCATGTTCAGATGAAGTGAAAAACGAGAATGACAAATGTGAAATTGCTTCCAAAATCGCAGAC

TGTACCGTAAAAATGACCTCTCAGGTTGGTCTTTCTTGA 

>TRINITY_DN14064_c0_g1_i1.p1 

ATGTTGCTCGAAGTTTGCAGATTTTCTGTGTTTCTGTTTGCGCTTTCTGCTACAGTCAATGGACGATTCTCTGAAGAA

GAGAAGCAACTGATGAATCAAGTTCACTCACAATGTGTAACTGAAACTGGCACAGCAGAGGATGTAGTTTCCAAAGCG

ACCAAAGGTGATTTTGCAGATGATGACAATCTCAAGTGCTATGTCAAATGCATTTGGAGTACCCTGACTGTGATGGAT

GATGATGGCAACTTTGATGTTGGTGTCCTAGAAGTAATGTTGCCAGCTGATATGAAGGATACAGTGATGAAAGCTATG

AGCGCCTGCACAGGAGTAGGTGGGGGATCACCGTGTGAAAAAGCTTTTGCAGTCACGAAGTGTTTGTATAAGGAAGCA

CCAGCTGATTTCTTCTTACCATAA 

>TRINITY_DN1864_c0_g1_i1.p1 

ATGAAGGCTTCAGCTGCACTTACACTTGTCTTTCTAACGTTGGCTGTATTCCATTGCTCAGAGGCAAAAATTGATAAA

GCAAAGAAGGAAGCTGCTATTAAGAAATGCCAGGCTGAGACATCGGCCTCTGACGAGGATGTGATGAAAGTGAGAAAG

GAGCATGTTGTGCCTGAATCTGAGGAAGGAAAGTGTTTCATTGCCTGTGGATTCAACCATTACGACATGCTGAAGGAC

AATAGAGTCAACCTGGAAGGAGTGAACGCGTTCTTTGAGAAGCTGTATGACGAACAGGAGAAGCGCGATATCGCCATC

AAGGCCGCTGCCAGCTGTGCTGCCACTGAATCTGTAAGCGGACTGAACGATTGCCACGTTGCAGCCAAGTACTTCGCC

TGCTTGCAGAGGCATCCTGACTTTGTCAAGATGAAGGACGACTTTGATGTTTAA 

>TRINITY_DN206_c0_g1_i10.p1 

AGAATGTGTAGCCCAACAATGAAGTCAGTTGGTTTGTGCATTCTAGTTGTAGCTGTTATGGTGTCCTCAGCCGATCCT

CTATCAATGGCGAAGGCGGCGACAGCAGCGACAGCGGCGACTCCGGCGACAGCCGCGACACCGGCGAGAGCCGTTCTG

CCCCCTCAAAACATAGATGATTCTCTAAACAGAGCTAGAAGGGAAGCAGTGGAGATGAACCTGGTAGAGGAGCCAGTT
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AAGAGAGTTGCCAGGGAATCACCTGAAGAGAACAAGGCATGCCAACCTACAAGACCAGAACAAGGAGCTAAGGCATGC

TGCGAGTTGCCATTGGTGTTCCGGGGAACCCCAGAATTGTTCAAGGCATGCAAAGAAGAATTGGGTATTCCTGACCAT

AAGCCACCTCCACCACCAGAAGGGCGTGGACCTCACGGACCTCCACCACGTGGAACGTGCGTTGCTGAGTGCCTTTTC

AACAGGACTGGTTTATTGGAAGGAGGAAAGATAAACAAGGAGGCATTACAAAAAGCTCTAGATGAATACTTGAAAACT

GATGGAGCTTGGAAAGATGTGGCAACATCTACCCTCAATATATGCTATGATGCTCAAAGCAAAGGTGACTTCAAACCA

GACAATGAGAAGTTTCAGTCTGGTTCATCTGAATTCCTGAGATGCTTCAGCAGAAGCCTGTTTATGAAATGTATTCCA

GAAAAATGGACTGACACGGAAGAGTGCAACAAAATGAAGGAGAAGCTTGACAAATGTCCAAAAATGGTGCCTCCAGCA

TTATTCAACAAACGACCTCACTAA 

>TRINITY_DN3903_c0_g1_i1.p1 

ATGAAGTGTCAAGTGCTACTGGCTTCCTTTGTTTTGGTTGCAGTTTTCGATCTCAGCTATGGGGGTCTGACCCCAGAT

AAATTGAAAGAACTCAAACCATTGATTGACACTTGTATCAAGCAATCAAAAGTTGAAGAAGAAACACTTGGAAAACTG

CACAATGGTCACGAAATTCCATCCTCTCAATCTGGAAAGTGCTTTATTGCCTGTATGGCTGAGCATATGAAACTGATG

AAGGATGGAAAATTCGAACCAGAAATGACAATGGAGTTCATTGATAAGATGGTTCAGGACAAAGATAAGGCTGCCGAG

ATCAAAAAGGCCGTCGATGAATGCTTCAAGAGTGTTGCCGATACTGGAGACAAGTGTGAAATGGCAGCTGAACTAGCG

ACTTGCATGAAGGATCATCATGCTGAGCTTGCCGGTATGAACTGA 

>TRINITY_DN43095_c0_g1_i1.p1 

CTAGTCTCGCCACAGGTCGGTCTTCACGCAAAAATGAACTCGTTTATTGTTTGCGTCGTTCTCTCCTGCCTTCTGGTA

GCCAACATCAAGGCTGACGAGGCCACCTCGTCGTCGTCTCCAGATGCGGACACGCTGATCACATCGACGACTCTGTCG

CCAGCCTCGAACGAAACGGACGCCGCCCGCGCCGCCATCAAGGAGCAACTAGCCAAACTCACTGAGAGCTGCAAAACC

TCCAGCCAAGCAAACTCTGATGATGTTAAAATTATTGAAACTGAATCAGTGCCAAAGACTGAAGGAGAGAAGTGCTTC

CTGCAATGCGTCTATGGTGGATTGGGAATTGTGAAGCATGATCAATTCTCAGTAGAAGGAGCAAAGCTATTAGCACAG

AAACGGTTTGGATCTTTCCCTGAGGAACTGGAAAAGGCCAATCAGCTGATTGAAACGTGTTCAAAGGAAGGGATCAGT

GAGGAAGGAGGATTGAAGATGAAAAGGAGGAGAAGACGGAAGAGAAGGGTGAGGGGGACTTTGCCGAGAGTAACAATT

ACCAGACGAGGAATAAGAAGGAGACGGCCGTGA 

>TRINITY_DN5192_c0_g1_i6.p1 

ATGTATTTCTACCCAGTTTTTCTGTCTTCCATTGCTTTTTTAGCGATCATCCAAGGCGGGAGGGCTGATGGTGGAGAT

GGTGACGAAGACCAATACAGAGTTCTGATTGGAGATTGGATCCAGCAATCAATGCAATGCAAGAAAGAAATGGAAGAT

TCAGGAGTGGAAATGAAATTGATGCCTTGTCTCGCTTTCTATGAGGGAGGTAAGAATATTGATCCAAAATTGAAGGAA

TATGACAGCTGTAAGGCATTGATGGCGTGTGTTATGAAGAAATCTGAAGTTATGTCTTCAGATGGAACATCGCTTATC

AAAGACAAAATGTTGGAGGTAGCCGGAATTTTCGAGCGCAAACATAAAGGAATAAAAGATGAATTCAACGATGTCATT

TGGCCAGCCTGTGAGAAATCTACTGGAAAAGATGGACAGATGGCCTACAATTTCATGGAATGTGTTTTCAAAAAATCT

GCAATGGCTAAAAAGCTGAAAGATAGGTTCTTTGCCTTCTTCCACGATCAACAGGACGACAGTAGATGA 

>TRINITY_DN5517_c0_g2_i1.p1 

ATGAGCGGCTTCCATAAGTTTGTAATTTCGGGCATGGCTGTACTGGCCGGAGCTATGTTGATTAATGCAGAGGACACT

ACTATCAAAATAAAGAACCCATCTCCACACAAGCAACAGCAAGTTTACTGCCAAGCTCCCCCCACTGCTCCAGAAAGG

CTAGAAAGGATTATCGAACAGTGTCAGGATGATATCAAGACTGCTCTTCTACAAGAGGCTCTCAACGTTTTGACTGAC

ACATCTCCAAGAGATCTCGTAAAAAAATCAAGAAGCAAGAGAGAGGTTTTCTCCGGTGAAGAAAAGAGGATAGCAGGG

TGTCTGCTGCAATGCGTTTACAGGAAAGTGAAAGCTGTTGATGACCAAGGAATGCCCACAGTTCCAGGCCTTGTGAGA

CTTTACTCGGAAGGCGTCCAAGACAGGAACTACTATGTGGCCACGGTGCAAGCTGTACAACAGTGTGTGTCCGCCTCC

CAGCACTTCCGCTACTACAACCCTCAAGTGCTCAAAGAAGATGGATACACGTGCGACTTGGCTTATGATATGTTCAAC

TGTGTAAGCGACAAGATTGAAGCATTCTGCGGCAGAACGCCTTGA 

>TRINITY_DN5568_c0_g1_i1.p1 

ATTTGTTGGAAAAAATCATCTTCAAACTATTCAGAGCAGAATTTTCATTTCATTGTTCTCAGTTGGTGTATCAGTTCA

ACGATTTCAAAGTCTCTTGTAAGCAAAATGGAGAGATCGCATGTATCAATAATAGTTTTTGCTTTCATCCCATTTTTA

TCTTCAGCTCTGGAAGCTAATTTTGCAATGATGCAGCAATCACTGCAGGGAACTGGTATACCAATGATTCAATCAATA

GCTGGCGAATTGAAGTATTGCATGGATGTAAATGCAGACCAGGAAAGAGATGGACTTGAGGACTACCTTCCCCTACTA

TTTAATGAAGAGCTGCCATCTTCTCTTGGTCAAAAGTGCTTTCTCACCTGTCTGTTCAATCGGTTTGGTTTGTTAAAA

GATGGATTTCTCGACGCACAAACAGCGAAAACGTTGGTAGAAACTTTTTATAAAGATAAACATGACGAGAAAACGATG

GCAAATATTGCAATAAACGTTTGCCGTGTATCAGCCGTGCCAGATGTACTGAATCCTTGTGAAATTGGTTTCTCATTG

AAGAGCTGCTTCGTTGACAGCAACAAAAAGGGTAAAGAATTAAGAGGCAGGAACTAG 

>TRINITY_DN5926_c0_g1_i1.p1 
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ATGGGAATTTATACGACAAACTTGATTTTCACACTTCTTGGCTCAGCGGTTGTTTCTGGGGTGTTCATAGATGGAGAG

AATGGTTACAGATTGACCAGGCAGGCGCCACCTGATGACGAGTGTCGCCCACCAAGGCCCGGCTCCAGCGAGGACGGT

CTATGCTGTGAAATGCCTCCTGTTTTCCGAACGGCTCACGATAAATTCGAGAGCTGCTTGGAGGAGTTGAGCAGCATT

TTCCCCCCTCCGCCTCCTCCGCCCCATGGACATCACGGACCGCCTCCTCCTGGGGGTCCAGGGGGCTATGGACCCCCT

CCCCCTCCTCCCAATGGAGGCAACCGAGGCCCACCCCCCGGATTCGGAGGACCTCCTGGACATGAACCACCAATTTTT

TCTTGCGCTCATGAATGTTTGTTCAACAAAACTGGACTATTGGAGAATAACAAGGTGAACGTGGAAGCATTGATGAAG

AAACTAGAAGGCGAACTGGGAGACGATGAAGTGTGGAAAAAGTTGGTGCAATCCATTGTTGACAAATGCATGGAGTCA

AAAGACCCTCCATCAAACCAAATGTGCACTAGTGGATCCCATGAGCTTGCGAGATGCGTTCTCAGAGACATGTTTATG

AACTGTCCACAAGAGAAGTGGAAGGAATCCGACGATTGCAGTAATATGAAGATGAAATTGGAGAAGTGTCCTGAACTT

GTCCCACCAATGTCAATGAGACTTTCAAAACCTCCATCAATGCCGTGA 

>TRINITY_DN6387_c0_g1_i4.p1 

CCACGAACTGTTAGTTCATCCGCAGCTATCGACATGATCACGTCCGGACTAATGCAGGCTGTGACTGCTGCCTGCCTA

TTGCTGGTCACCACTTACGCCTATGATTTCAGTGATCCCTATTTCAATGAACACCTCCAGAGCGCAATGGAGGAGATA

ATGGAAGAGGAACTTCTATCCATTGGCAGAGTGCAGAGAGACGCAGATCAGAGCCAAGAAGTTGCAGATGAGTACTTC

AAATGCAAACACAGGAACCTGAAGACATGTTGCGGTAAAATCAATCTGATGAAAAACTATGGCGACAAAGGAAAGATC

TACGGCAAGCAGTGCTATGAGGAAGTGGTCAGCGCATTCAAAACCAATTCTTCATCAACAGCAGATGATGATGAAAGT

ATGATGGACATGTTTTCCTGTGAGAAAGTGAAAATGATCAAATTGAAGCATATTTGCGTTCACGAATGTATTGGAAAG

AAAACAAAAATCCTGAAAGAAGATGGTTCCTTGAATGCAGAAGAAATCAAACAGTATGCAAGAGAATACATGTTCAAT

GAAGAATGGTCCAAGGAGCTGGGAGAAAAAGCACTCGACAAGTGTCTCACTCAATCTTACAACAGCGTGACCAAGATG

TTAGACGAATATGAGATCAAATGCAACCCAACTTCGGTTCAGTTCCATCACTGTCTCTGGAAAGAAATTGAAATGACT

TGCCCTGAATCAAAGGTTGACCTGAGTAAGTAA 

>TRINITY_DN6777_c0_g1_i1.p1 

ATGAGTGCACTAATCAGAGTTGGTTTTGTTTTTTTGGTTTGTTTGTGTTCATACAGTGAGGCTAGTCCGGCATTAACA

GAGGCACAGATAGAGCAAGTTGGGAAAGCAATGGCGAATATGTGTATATCTTCATCAGGCGTTCAAAGGAGTTTAATA

CAAAAGGCAATGAAAGGAGAGATAGAAGATGACCGTAAATTGAAATGTTTCTTTGGTTGCATCATGGAAGCCATTCAA

GTGACAAAAAACGGTAGAATGCAGCCAGAAGTACTGAAAAGGAGAGCTAACGCCATGCTGCCGAAAACAATGAGAGAA

ATGATTCTGCCAACCATCGATTCTTGCAGCCATATTGAAAATGAAGACAAATGCGAATTGGCCCATTCGATTGTCAAG

TGCCACTTCTCTGTCAACGGGAAAAATCCATTCTTCTTCAACTTTTAA 

 


