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Resumen



La creciente disponibilidad de métodos asequibles para la secuenciacion de genomas
completos, junto con el desarrollo de grandes proyectos de anotacidon gendmica, ha generado
una gran cantidad de datos que deben convertirse en informacion funcional. En este contexto, el
analisis 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 patégeno causal
de la enfermedad Mal de Rio 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 realiz6 la extraccion de ARN total y, posteriormente, se obtuvo
el perfil de expresién génica mediante secuenciacion de ARN (ARN-Seq) utilizando la tecnologia
lllumina.

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
anotacion génica, la cual se contrasté con diversas bases de datos asociadas a procesos como
la ovogénesis, ecdisis y olfaccion. De este modo, se logré 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. Tecnologia de secuenciacion masiva del ARN (ARN-Seq)

La tecnologia de secuenciacion de préoxima generacion (NGS, del inglés Next Generation
Sequencing) se desarroll6 originalmente para permitir la secuenciacion masiva y simultanea de
genomas completos, proporcionando informacion especifica sobre la estructura, funcion vy
dinamica del ADN (Satam et al., 2023). La gran cantidad de datos generados por NGS impulsé
el desarrollo de herramientas bioinformaticas, esenciales para su procesamiento y analisis
eficiente. Esta combinacion tecnolégica y computacional permitié la extension de NGS a diversos
enfoques O&micos, tales como la transcriptomica, la epigendmica y la metagendmica,
contribuyendo de manera sustancial al avance en la comprension de la genética y la diversidad
biologica (Wesolowski et al., 2013; Levy & Myers, 2016).

La transcriptomica, definida como la secuenciacion del conjunto completo de moléculas
de ARN mensajeros (ARNm) de una muestra bioldgica, ya sea a nivel celular, tisular u organico,
ha surgido como una herramienta fundamental en la investigacion biologica (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 expresién génica en un
momento y contexto determinado, modulada tanto por factores internos como externos
(Velculescu et al., 1997). La secuenciacion de ARN transformo el andlisis de transcriptomas, al
permitir obtener una cobertura completa de los transcriptos, incluso en organismos sin genoma
previamente caracterizado. Ademas, permite detectar un amplio rango de expresion 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 analisis 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
problematicas bioldgicas 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 tecnologias de secuenciacion han evolucionado de manera significativa a lo largo de
las ultimas décadas, y se suelen clasificar en tres generaciones principales: primera, segunda y
tercera (L6pez de Heredia, 2016; Rubio et al., 2020). La primera generacioén, representada por el
método de Sanger, se basa en la terminacidn de cadenas, y constituyé el primer enfoque exitoso
para la secuenciacion (Sanger et al., 1977). Posteriormente, la llegada de la tecnologia de
segunda generacion o NGS, transformd 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 pirosecuenciacion (454 Sequencing de Roche) y el PCR en puente
(Bridge PCR de lllumina) (Nagalakshmi et al., 2008), siendo este ultimo el mas utilizado en la
actualidad a nivel global (Goodwin et al., 2016; Valderrama Martin et al., 2020). A pesar de los
avances, estas tecnologias presentan la limitacion de generar secuencias (lecturas) relativamente
cortas, lo que requiere posteriores procesos de ensambles complejos (Blencowe et al., 2009;
Wolf, 2013). En contraste, la tecnologia de tercera generacion constituye un avance adicional al
posibilitar la secuenciacién en tiempo real de moléculas unicas de ADN (single molecule real time
sequencing), permitiendo la obtencién de secuencias largas (Bautista Moreno, 2010; Rodriguez-
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 aun se encuentra en desarrollo, ha demostrado ser particularmente util en la
secuenciacién de genomas de pequefio tamafo (Lépez de Heredia, 2016).

Las tecnologias de secuenciacion de segunda generacién, ya sea para la obtencion de
ADN o ARN, e independientemente de la plataforma utilizada, comparten una serie de etapas
fundamentales que las caracterizan. En cuanto a la secuenciacion de ARN (ARN-Seq),
inicialmente, se extrae el ARN total de una muestra biolégica de interés y se procede al
enriquecimiento de ARNm. Este paso puede realizarse mediante la seleccidon positiva de los
transcriptos poliadenilados (poly(A)) o a través de la deplecién de ARN ribosomal (ARNr).
Posteriormente, las moléculas de ARNm se fragmentan en unidades mas pequefas y se utilizan
para sintetizar moléculas de ADN complementario (ADNc). A estos fragmentos de ADNc se les
afaden adaptadores de secuencia conocida en sus extremos, los cuales actuan como iniciadores
para la amplificacién mediante PCR (Fedurco et al., 2006; Rodriguez-Alonso & Shishkova, 2018),
generando asi la biblioteca de secuenciacion, que constituye el material de entrada para el
secuenciador. Las lecturas resultantes pueden ser single-end, secuenciadas desde un unico
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 mas 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; Rodriguez-Alonso & Shishkova, 2018).

La reconstruccién del transcripto presenta un desafio operacional debido a multiples
fuentes de variabilidad, entre ellas, la introducida durante la preparacion de la biblioteca, la tasa
de error inherente al secuenciador y la variabilidad biolégica propia de cada muestra (Metzker,
2010; Wesolowski et al., 2013). Ante esto, se requieren métodos eficientes, capaces de

reconstruir transcriptos de diferentes tamanos, con niveles de expresion e isoformas variables, y
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garantizar resultados de calidad. En este contexto, se han desarrollado diversas herramientas
bioinformaticas que permiten superar dichas dificultades y enfrentar de manera eficiente los

distintos desafios presentes durante el analisis transcriptémico (Haas & Zody, 2010).

2. Analisis de datos de ARN-Seq

El analisis de las lecturas generadas por ARN-Seq requiere estrategias computacionales
especificas para procesar el gran volumen de lecturas y enfrentar los desafios asociados al
ensamblado y la interpretacion bioldgica (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 bioinformaticas 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 reconstruccion de novo
constituye la estrategia mas adecuada (Conesa et al., 2016). Este enfoque, ampliamente utilizado
en organismos no modelo o en especies con informacién genémica incompleta o fragmentada
(Conesa et al., 2016; Rodriguez-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 nucledtidos, se conectan a través de
un solapamiento exacto de un largo de k-1 nucleétidos desde sus extremos (Figura 1), lo que
permite reconstruir secuencias mas 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 mas de un k-mero que puede ser alineado, se genera una burbuja, y se continta la
extension de la secuencia en las dos posibles variantes, representando isoformas, variantes
alélicas o errores de secuenciacién (De Bruijn, 1946; Good, 1946). Por ello, resulta esencial
disponer de lecturas limpias para evitar solapamientos falsos que desvien la reconstruccién por
caminos incorrectos (Grabherr et al., 2011). Entre los programas disponibles para la
reconstruccion 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).

15


http://hannonlab.cshl.edu/fastx_toolkit/

Y
ATGGLG]
AN
GGCGTGC
N

I
TGCAATG
BE
CAATGGC
R 6

Genome: ATGGCGTGCA~

Figura 1. Representacion grafica del proceso de ensamblado. Cinco
lecturas de longitud k-mer 7 muestran los posibles solapamientos como
consecuencia de su coincidencia de base. Los numeros especificados en las
flechas rojas determinan el camino de reconstruccion del transcripto. En la
derecha de la figura se observan las lecturas alineadas que constituyen la
secuencia génica (extraido de Compeau et al., 2011).

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 proteinas, que refleja la completitud del ensamble, asi como las métricas de cobertura y
estadisticas descriptivas relacionadas con la longitud y la cantidad de transcriptos generados, las
cuales definen al transcriptoma ensamblado (Seemann & Gladman, 2012; Cock et al., 2015;
Simao et al., 2015). La obtencién de métricas robustas establece una base soélida para avanzar
en la identificacién de los genes que caracterizan el ensamble (Anders & Huber, 2010; Mclintyre
et al., 2011; Wang et al., 2011).

3. Anotacion génica mediante similitud de secuencia

La genodmica 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 caracteristicas compartidas por diferentes
organismos se encuentran codificadas en regiones genémicas conservadas a lo largo de la
evoluciéon (Hardison, 2003; Jiang et al., 2013). Si bien la funcién de un gen se determina
experimentalmente, la identificacion de secuencias ortdlogas constituye una aproximacion, dado
que genes con similitud de secuencia suelen desempefiar funciones biolégicas afines (Aguilar-
Bultetl & Falquet, 2015).

La comparacion de genomas ha sido clave para comprender procesos bioldgicos
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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 conservacidn 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 analisis, una de las herramientas mas utilizadas es Blast (Basis Local Alignment
Search Tool), que mediante un enfoque heuristico permite identificar secuencias similares y, con
ello, detectar si los genes de interés se encuentran representados en ambas especies (Altschul
et al., 1990). La eleccion de la base de datos de referencia para estas busquedas depende del
objetivo del estudio, pudiendo abarcar desde genomas completos hasta bases de datos
especificas, disponibles en repositorios publicos 0 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 informaciéon clave tanto para la
comprension de su biologia y evolucién, asi 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 érdenes 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 anotacion por similitud de secuencia constituye una herramienta
valiosa para identificar regiones funcionales y sentar las bases para la prediccién de funciones
bioldgicas (Hardison, 2003). No obstante, este enfoque presenta limitaciones, especialmente en
organismos no modelo, debido a la escasa disponibilidad de anotaciones especificas, lo que
restringe el alcance de las inferencias. En estos casos, las predicciones dependen de la
informacién 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 habitats que ocupan (Purvis & Hector, 2000; Stork,
2018). Entre ellos, el orden Hemiptera destaca por su riqueza taxonémica, con mas de 110.000
especies descritas (Berenbaum, 1996; Bartlett et al., 2018). Un suborden particularmente

relevante es Auchenorrhyncha, el cual esta integrado exclusivamente por especies fitéfagas,
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muchas de las cuales representan plagas agricolas responsables de importantes pérdidas
econdmicas (Maramorosch & Harris, 1979; Nault & Ammar, 1989; Virla et al., 2004; Bartlett et al.,
2018).

La familia Delphacidae, dentro de Auchenorrhyncha, redne numerosas especies plaga
que ocasionan dafios a los cultivos a través de la oviposicion, la alimentacion y la transmisién de
fitopatogenos (Wilson, 2005).

Dentro de ellos, se destaca Delphacodes kuscheli Fennah como vector del virus del Mal
de Rio Cuarto (MRCV), causando la enfermedad Mal de Rio Cuarto (MRC), que afecta el cultivo
de maiz en Argentina (Remes Lenicov et al., 1985). Esta enfermedad es ocasionada por un virus
de la familia de Fijivirus (Conci & Marzachi, 1993), cuya transmisién 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 duracion de varias semanas, y comprende la
etapa de huevo (7,5 a 10 dias), 5 estadios ninfales (I a V, con una duracion aproximada de 3 a5
dias cada uno) y el estado adulto (1 a 3 semanas). La duracion de cada estado y estadios ninfales
depende de la planta huésped en la cual se encuentre, variando también segun el sexo (Virla &
Remes Lenicov, 1991).

Los principales hospedantes de D. kuscheli son gramineas y cereales de invierno, como
avenay 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 jovenes de maiz, lo que favorece la transmision del patdégeno a este cultivo (Remes
Lenicov et al., 2008).

A pesar de su importancia biologica y econdmica, los elementos genéticos que
caracterizan a la especie son aun limitados en comparacion con otros hemipteros. Estudios
recientes han aportado informacién relevante mediante el andlisis transcriptémico del cuerpo
graso, lo que permitié identificar genes involucrados en diversas vias metabdlicas (Pascual et al.,
2025). En paralelo, la caracterizacion de su microbioma revel6 la presencia de una comunidad
de simbiontes tipo levadura (YLS) que contribuyen a funciones metabdlicas esenciales,
evidenciando una estrecha relacion 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 deteccién
de compuestos volatiles mediante la olfaccion, y su elevada capacidad reproductiva (Andlla et al.,
2018).

4.1.1  Ecdisis

La ecdisis 0 muda es el proceso mediante el cual los insectos reemplazan su antigua
cuticula por una nueva, lo que posibilita el incremento en tamafio corporal (Wigglesworth, 1934;
Reynolds, 1980). La cuticula, que constituye la capa mas externa del insecto, es una estructura
multifuncional formada por proteinas fuertemente entrelazadas, y se encuentra organizada en
dos capas: la epicuticula, la mas externa y rica en lipidos, y la procuticula. Esta, a su vez, se
divide en la exocuticula, esclerotizada y rigida, y la endocuticula, capa interna y mas flexible. La
cuticula actua como barrera frente a factores ambientales, la pérdida de agua y como defensa
ante sus depredadores, ademas de permitir la insercion de la musculatura responsable de la
locomocién (Gangishetti et al., 2012; Moussian, 2013).

El proceso de muda puede dividirse en cuatro etapas principales: la apdlisis o premuda,
durante la cual el insecto separa la cuticula vieja de su epidermis y comienza a formar una nueva;
la muda o ecdisis propiamente dicha, donde se produce el desprendimiento de la cuticula vieja;
la postmuda o esclerotizacién, en la que la nueva cuticula se endurece progresivamente; y la
intermuda, etapa en la que el insecto se alimenta y crece (Schwartz, 1977; Truman & Riddiford,
1999).

La formacion de la nueva cuticula y eliminacién de la vieja esta regulada hormonalmente.
Dos familias de hormonas regulan de manera central la ecdisis, las ecdisteroides y la hormona
juvenil (JH). Las primeras inducen la produccion de una nueva cuticula, mientras que la segunda
modula el proceso; en particular, la disminucién en sus niveles desencadena la transicion de larva
a adulto (Truman & Riddiford, 1999). Ademas, multiples genes participan en la coordinacion del
proceso, actuando como reguladores, a través de la represion o activacion de la expresion génica,
desencadenando respuestas celulares especificas (Doctor et al., 1985; Dubrovsky, 2005; Soares
et al., 2007; Charles, 2010; Gangishetti et al., 2012; Planell6 et al., 2015). Entre ellos se destacan,
por un lado, los relacionados con la regulacién de la ecdisis, como corazonina (Crz), la hormona
de eclosién (eclosion hormone, EH), la hormona disparadora de la ecdisis (ecdysis-triggering
hormone, ETH) y el péptido cardioactivo de crustaceos (crustacean cardioactive peptide, CCAP)
(Lorenz et al., 1989; Zitnan et al., 1996; Ewer et al., 1997; Kingan et al., 1997; Helfrich-Forster,
2004; Truman, 2005; Planelld et al., 2015; Daubnerova & Zitiian, 2021); y por otro lado, los que
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actuan 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 formacion 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 embrién (NUsslein-Volhard & Roth, 1989;
Schupbach & 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 diptero Drosophila melanogaster (Brody, 1999), y en los ultimos afos se han
generado avances significativos en otras especies, como en el coledptero Tribolium castaneum
(Baumer et al., 2012; Schmitt-Engel et al., 2015), el hemiptero R. prolixus (Pascual et al., 2021) y
el delfacido Nilaparvata lugens (Zhang et al., 2015), aunque este sigue siendo muy limitado.

La sucesion de eventos que conforman la ovogénesis refleja la compleja interaccion entre
el ovocito y las demas células que lo acompanan (Lynch, 2019). Se establecen diferencias entre
los polos opuestos del ovocito, o que permite establecer la polaridad y definir los ejes corporales
que definen la anatomia del futuro embrion (Roth, 2003). En este contexto, los genes involucrados
en dicho proceso pueden clasificarse segun su funcién en los relacionados a la progresion 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 embriéon (Manseau & Schipbach,
1989; Nusslein-Volhard & Roth, 1989; Hay et al., 1990; Kelley, 1993; Goode et al., 1996; Cox et
al., 2000).

4.1.3  Olfaccion

La deteccion de sefiales quimicas del medio ambiente, se da por medio de la olfaccién
(Chapman, 1998; Guidobaldi & Guerenstein, 2012; Liu et al., 2022), y el circuito neural especifico
activado es el determinante de la respuesta conductual (Stocker et al., 1983; Carlson, 1996). Los
insectos se basan en gran medida en sus estimulos olfatorios tanto para la busqueda 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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sefales quimicas 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 proteinas de unién a olores (OBP) y proteinas
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 ionotropicos (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 mas conservados, el co-receptor del receptor olfativo (Orco), esencial para
desencadenar la respuesta (Harini & Sowdhamini, 2012; Liu et al., 2022).

Aunque el circuito de olfaccion basico se conserva entre especies, la diversidad en los
repertorios génicos presentes provoca que las respuestas olfatorias varien, adaptandose a sus
diferentes nichos ecoldgicos y comportamientos especificos (Hallem & Carlson, 2006; Bohbot et
al., 2007; Bohbot et al., 2011). En este sentido, estudios en delfacidos como Sogatella furcifera 'y
Nilaparvata lugens evidencian que esta diversificacion génica se asocia a sistemas olfatorios
especializados, orientados principalmente a la deteccion de volatiles de plantas hospedadoras,
lo que refleja una adaptacion funcional a su ecologia especifica (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 olfaccion, entre ellos OBPs, IRs, ORs y
CSPs, los cuales permiten al insecto detectar compuestos volatiles emitidos por plantas
hospedadoras y feromonas. Esto sugiere que el sistema olfativo de este delfacido esta altamente
especializado para identificar su planta hospedadora de preferencia, detectar senales quimicas

del entorno y facilitar comportamientos claves como la alimentacion, dispersion y reproduccion.

En base a lo explicado hasta el momento, en este trabajo nos propusimos generar
informacion transcriptomica de D. kuscheli, e inferir la identidad de los genes involucrados en
algunos de los procesos mas importantes para la supervivencia del insecto: ecdisis, ovogénesis
y olfaccion. El conocimiento de la genética de D. kuscheli no soélo permitird esclarecer aspectos
biolégicos fundamentales de la especie, sino que también podria ser crucial para disefar nuevas

estrategias destinadas a reducir la transmision del virus del Mal de Rio Cuarto.
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Hipotesis
Y
Objetivos



Hipotesis

Delphacodes kuscheli presenta un repertorio genético caracteristico, cuyo correcto
funcionamiento es esencial para su desarrollo y supervivencia, y se encuentra conservado

evolutivamente.

Objetivo General

. Generar informacién genética relevante sobre Delphacodes kuscheli mediante la

caracterizacion de su transcriptoma.

Objetivos Especificos
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 anotacién 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:
v Ecdisis
v" Ovogénesis

v" Olfaccién
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Y
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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 fotoperiodo 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 duracién promedio de 7 a 10 dias; cinco estadios
ninfales: I, 1, lll, IV y V, los cuales poseen una duracion promedio de 4; 2,5; 3; 4 y 5,5 dias
respectivamente. Luego emergen los adultos, que presentan un periodo de pre-oviposicion de
unos 4 dias aproximadamente, y una longevidad de 1 a 3 semanas (Virla & Remes Lenicov,
1991).

2. Extraccién de ARN

La extraccion de ARN a partir de los ejemplares de D. kuscheli, se llevd a cabo
seleccionando muestras independientes para cada etapa del ciclo de vida: huevo, ninfa I, ninfa
I, ninfa lll, ninfa IV, ninfa V y ejemplares adultos (tanto machos como hembras), con el objetivo
de garantizar una representacion completa de todo el ciclo de vida. La identificacion de los
estadios ninfales se basd en Remes Lenicov et al., (2008). Se colect6é una cantidad aproximada
de 10 individuos adultos y un volumen similar de los distintos estadios ninfales (el numero de
ejemplares varia de acuerdo al tamafio del estadio). Esto se realizé en base a que sabiamos que
por extracciones previas esto representaba un volumen suficiente para la obtencién de la cantidad
requerida de ARN.

Para la extraccién de ARN total, se utilizé el reactivo comercial TRIzol (Thermo Fisher
Scientific), siguiendo las especificaciones recomendadas por el fabricante. El ARN total se
cuantificoé por fluorescencia utilizando QUBIT 2.0 (Invitrogen), su integridad se evalué mediante
un gel de agarosa 1 % en Buffer TBE (1x). La extraccion de ARN se realizé de manera
independiente para cada estadio, y luego se tomé 1 ug total de cada uno de ellos para generar

un Unico molde de secuenciacion.

3. Secuenciacién de ARN
La biblioteca fue preparada a través del servicio de secuenciacién de Macrogen (Corea)

con el kit de preparacion de muestras TruSeq Stranded mRNA LT de lllumina. La misma fue
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secuenciada con la plataforma NovaSeq 6.000 de lllumina. Los parametros establecidos para la
secuenciacion fueron lecturas del tipo paired-end (R1: forward y R2: reverse) de 100 pb de

longitud.

4. Analisis Bioinformatico

4.1 Analisis 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 observo el numero total de
secuencias obtenidas y su longitud final.

La busqueda de secuencias adaptadoras y contaminantes se realizd 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 consistié en una busqueda por similitud
entre las lecturas crudas y la base de datos de nucleétidos UniVec, descargada de NCBI
(ftp://ftp.ncbi.nim.nih.gov/pub/UniVec). Como resultado, se obtuvo una lista de secuencias que
dieron hit, indicando con qué longitud y en qué posicién. El siguiente paso consistid en ejecutar
un script escrito en lenguaje Python (Anexo |: Comando 2), para eliminar de nuestras lecturas las
secuencias contaminantes encontradas. Se establecié como parametros de remocién la longitud
de la similitud y posicién 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 ultimas 30 pb, se eliminaban conservado las primeras 70 pb, y, por ultimo, 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 (aparicion de lecturas singles), ya que quedaba la secuencia
reciproca en el otro archivo sin su pareja. Para sincronizarlos, se utilizé la herramienta SeqKit
v2.5.1 (Shen et al., 2024) (Anexo |: Comando 3). Luego, mediante el software Trimmomatic v.0.39
(Bolger et al., 2014) ejecutado desde el mismo entorno (Anexo |: Comando 4), se realizé un ultimo
paso de filtrado y limpieza para asegurar que los archivos R1 y R2 quedaran sin ningun tipo de
contaminantes. Los parametros de frailing, leading, minlen e llluminaclip utilizados para su
ejecucion fueron los recomendados por Bolger et al., (2014), para descartar lecturas de muy baja
calidad, de corta longitud o adaptadores remanentes. Ademas, se incluyé el parametro
keepBothReads para mantener la condicion paired-end. Mediante FastQC se corroboré

nuevamente la calidad de las secuencias obtenidas (Anexo Il: Figura 1), considerandose como
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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 reconstruccién de los transcriptos mediante
un ensamble de novo, utilizando el programa Trinity v.2.15.1, estableciendo datos paired-end, el
parametro Strand specific data activado en el modo Reverse-Forward y el parametro minimo de
cobertura (min_kmer_cov) de 2 (Grabherr et al., 2011). Quedando el resto de los parametros por
default.

4.3 Anadlisis de la calidad y completitud del ensamble

Para remover la redundancia en los transcriptos ensamblados, se utilizé un script en
lenguaje perl del paquete Trinity
(https://github.com/trinityrnaseq/trinityrnaseqg/blob/master/util/misc/get_longest_isoform_seq_per
_trinity_gene.pl), el cual selecciona y conserva la isoforma mas larga por cada gen/transcripto
definido por Trinity como secuencia representativa. Este procedimiento permiti6 generar un
ensamble no redundante, compuesto por transcriptos unicos, reduciendo y/o eliminando la
presencia de secuencias asociadas a la fragmentacion del ensamble y de posibles artefactos de
secuenciacion, asi como también eliminando isoformas alternativas al conservar Unicamente la
secuencia mas larga.

Se utilizé el programa Fasta Statistics v.2.0. (Seemann & Gladman, 2012), para reportar
y comparar la estadistica caracteristica de cada ensamble. Por otro lado, se evalud la calidad y
el grado de completitud de ambos transcriptomas generados, utilizando el programa BUSCO
v.5.4.6 (Siméo et al., 2015), analizando la ortologia a nivel de Eucariota, Arthropoda, Insecta y
Hemiptera en cada caso. A partir de este paso, sélo se siguié trabajando con el ensamble formado
por transcriptos Unicos.

Para predecir las regiones codificantes de los transcriptos reconstruidos se utilizd
TransDecoder v.5.5.0 (Haas et al., 2013), el cual se ejecuté con todos los parametros por default,
excepto strand-specificity, el cual fue activado.

Se realizé una busqueda de similitud de secuencia utilizando la herramienta heuristica
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
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2.0 (2023, https://doi.org/10.1093/nar/gkab1090). En particular, de Uniprot se descargaron las
bases UniProt total (5669.793 secuencias), Uniprot Arthropoda (15.579 secuencias) y Uniprot
Insecta (11.019 secuencias), con el fin de abarcar un amplio espectro de ortologias.
Complementariamente, se utilizaron las proteinas 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 busqueda se realizé estableciendo que el valor minimo

de cobertura de los hits fuera del 30% y el punto de corte del e-value < 1x107°,

5. Caracterizacion 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/). Ademas, se analizaron para predecir la secuencia de péptido sefial y
regiones transmembrana, utilizando SignalP v.5.0 (Almagro Armenteros et al., 2019) desde
Ubuntu 20.04 LTS (Anexo |: Comando 5) y TMHMM 2.0 v.0.0.17 (Cock et al., 2013).

Para realizar la anotacién funcional del transcriptoma generado se utilizé el software
EggNOG en su version 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 utilizé el paquete bioinformatico de anotacion
Trinotate v.3.2.2 (Grabherr et al., 2011). El programa se ejecuté de manera tal que se incluyeron
en la anotacion los resultados obtenidos tras la contrastacion con las diferentes bases de datos
previamente mencionadas de Uniprot (Anexo |: Comando 6), el cual permitié generar un reporte
integral del analisis realizado sobre el transcriptoma reconstruido.

Para visualizar los resultados en una interfaz gréafica se implementaron scripts en lenguaje
R (Anexo |I: Comando 7), que permitieron observar la distribucion de los géneros mas

representados en cada busqueda realizada.

6. Anotacion Génica

Para realizar la anotacion génica dirigida a procesos especificos, 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
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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 numeros
de acceso en las bases de datos de origen (NCBI, UniProt, Flybase o VectorBase), permitiendo
su trazabilidad (Anexo llI- Ecdisis, Ovogénesis y Olfaccion)

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 ampli6 la base de datos generada previamente (Andrada, 2021)
con secuencias proteicas obtenidas de NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein)
correspondientes a multiples 6rdenes de insectos. Debido a la limitada disponibilidad de
anotaciones en Hemiptera, la inclusion de especies filogenéticamente diversas permitié aumentar
la cobertura y sensibilidad en la deteccion de genes conservados. Se incluyeron insectos
pertenecientes a los oOrdenes Blattodea, Coleoptera, Diptera, Hemiptera, Hymenoptera,
Lepidoptera, Orthoptera y Thysanoptera. Esta base de datos qued6é conformada por 114
secuencias correspondientes a proteinas clave del proceso: Burs, Crz, EH, ETH, Pburs y CCAP.

Para la base de datos de olfaccion, se incorporaron nuevas anotaciones de especies
hemipteras obtenidas de NCBI y VectorBase (https://vectorbase.org/), con el objetivo de mejorar
la representacion 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 incluy6 342 secuencias correspondientes a las familias IR, OR, Orco y OBP.

Utilizando las diferentes bases de datos, se realizé una busqueda de similitud mediante
Blastx, estableciendo un umbral de e-value < 1x10°, y dejando el resto de los parametros por
default.

Los programas Trinity, Filter Fasta, BUSCO, Fasta Statistics, TransDecoder, Blast,
Hmmscan, TMHMM vy Trinotate fueron utilizados desde la plataforma web Galaxy

(https://usegalaxy.org/ y https://usegalaxy.eu/).
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1. Analisis Bioinformatico

1.1 Analisis de calidad y limpieza de las lecturas

Como resultado de la secuenciaciéon de ARN (ARN-Seq), se obtuvieron dos archivos, R1:
forward y R2: reverse, dado por la naturaleza de la secuenciacion paired-end. Ambos
comprimidos en formato .gz, de un peso de 5.1 GB.

El analisis realizado a través de FastQC permiti6 identificar la presencia de 105.896.152
lecturas totales en cada uno de los archivos generados, todas con una longitud de 101 pb.
Ademas, se observé un porcentaje de GC (Guanina-Citocina) del 42% para R1 y 43% para R2.
Pese a la distribucidén normal esperada se detectaron picos adicionales, los cuales evidenciarian
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 afadido una base errénea en las lecturas fue menor a 1 en 1.000 pb (Figura 2 C-D). Esto
se complementa con la obtencién de lecturas sin presencia de N en sus secuencias (Figura 3 A-
B). Por ultimo, se observa la ausencia de secuencias adaptadoras reconocidas por FastQC en

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

31



@ Distribucién de GC sobre todas las secuencias Distribuclén de GC sobre todas las secuencias

Cantidad GC per lectus

Cantdad GC per lecturs
Dstrbucion tecrca

Ostrbucidn teerca

024 68 11 14 17 2023 26 29 32 35 3841 4447 50 53 5659 6265 68 71 7477 80 85 86 89 29598
Contenlido de GC (%)

02468 111417 202326293235 38414447 50535659 6265 68 71 7477 S0 83 86 89 929598
Contenldo de GC (%)

B8R

°
Puntuaciones de calidad de todas las bases (Sanger / lllumina 1.9 encoding) @ Puntuaciones de calidad de todas las bases (Sanger / lllumina 1.9 encoding)
36
34
2
30
28

2 RE 8
2 ¥

3]

Puntuaciones de calidad
g

Puntuaciones de calidad
BB

1234567801213 129 M5 DI BI 043 849 5455 6061 6857 7273 7879 5435 0091 9897 12345678 01243 1899 2426 3031 I 43 549 5455 BIG1 G367 7273 7479 8435 Q091 WA
Posiclén en la lectura (pb) Poslcién en la lectura (pb)

Figura 2. Analisis de calidad de las lecturas obtenidas mediante FastQC. Contenido de GC por
lectura (rojo) vs. la distribuciéon 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 distribucion de GC sobre las
secuencias. Distribucion de Phred Score en funcién de la posicién 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).
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Figura 3. Anadlisis 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. Distribucion
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.

Se complementd la busqueda de secuencias adaptadoras utilizando la base de datos de
UniVec, lo que permitié identificar 15.244 y 15.628 lecturas contaminantes en R1 y en R2,
respectivamente, las cuales no habian sido reportadas por FastQC. Estas lecturas fueron
eliminadas de los sets de datos, generando lecturas no apareadas (“singles”), las cuales también
fueron descartadas mediante SegKit. 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.
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Tabla 1. Datos de secuenciacion. Lecturas crudas y lecturas finales obtenidas tras la eliminacion

de secuencias inespecificas. Entre paréntesis, se indica el porcentaje de retencion 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 analisis de calidad

La reconstruccion del transcriptoma generé un total de 140.247 transcriptos totales, de los
cuales 69.314 fueron transcriptos unicos, 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 unicos alcanzé el 37,72%. La longitud media obtenida fue de 808
pb en el conjunto total y 669 pb en los unicos. Del mismo modo, el valor de N50, como estadistico
de calidad del ensamble, fue de 1.295 nty 1.121 nt, respectivamente (Tabla 2).

El grado de completitud del transcriptoma mediante el andlisis del porcentaje de
representatividad de ortélogos report6 valores superiores al 80% para cada una de las cuatro
bases de datos consultadas (Tabla 2, Figura 4). En particular, se observd un mayor porcentaje
de ortélogos de copia Unica al realizar la busqueda en el conjunto de transcriptos Unicos. En
contraste, el andlisis realizado con el set completo de transcriptos evidencié un elevado nimero
de ortdlogos duplicados con porcentajes cercanos al 50% en cada base consultada. Ademas, se
observé que el numero de ortélogos identificados aumenté con la especificidad del nivel evolutivo
considerado (Figura 4).

Cabe aclarar que, en base a las métricas obtenidas, se prosiguié a realizar los analisis

subsiguientes considerando el nimero de transcriptos Unicos reconstruidos.
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Tabla 2. Métricas de calidad del ensamble de novo. Se muestran las estadisticas basicas (%

GC, longitud media y N50) correspondiente a los conjuntos de transcriptos totales y Unicos. Ademas,
se presentan los porcentajes de ortélogos identificados mediante BUSCO en cuatro niveles
filogenéticos: Eucariota, Arthropoda, Insecta y Hemiptera. (nt = nucledtidos).

- Fasta Statistics BUSCO (%)

Longitud
Ensamble %GC g N50 (nt) Eucariota Arthropoda Insecta | Hemiptera
media (nt)

Transcriptos
totales

1.295 91,00 87,30 83,90

Transcriptos 37.72 6

(o]

9 1.121 88,70 85,90 82,40 78,50

unicos

I completo (C) - Copia simple (S) il Completo (C) - Duplicados (D)
Fragmentados (F) - Perdidos (M)
Niveles
o totales
Eucariota
Unicos
totales
Arthropoda
Unicos
Transcriptos
totales
Insecta
Transcriptos
Unicos
Transcriptos
p totales
Hemiptera
Transcriptos
Unicos
I I I | I I
0 20 40 60 80 100
%BUSCOs

Figura 4. Analisis de completitud del ensamble transcriptémico mediante BUSCO. Se muestra
el porcentaje de ortélogos BUSCO identificados como completos (de copia simple y duplicados),
fragmentados o perdidos, a partir de los conjuntos de transcriptos totales y Unicos, en distintos niveles
filogenéticos: Eucariota, Arthropoda, Insecta y Hemiptera.

35



Por otro lado, se realizé un analisis de ortologia, 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 busqueda 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 busqueda de predicciones proteicas se realiz6 a nivel nucleétido, se reportd
un mayor numero de hits, con 8.135, 7.865 y 7.848 transcriptos en cada base de datos,
respectivamente. Respecto a la busqueda especifica entre los delfacidos, se identificaron a nivel
proteico 15.027 transcriptos por ortologia contra L. striatellus, 14.060 transcriptos contra N. lugens
y 13.810 contra S. furcifera. De igual manera, se observé un mayor numero de transcriptos
identificados cuando la busqueda se realizé a nivel nucledtido, 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 reporté D. kuscheli frente a las bases de datos de
Uniprot (39,24 %), Arthropoda (36,87 %) e Insecta (36,65 %) resultaron similares entre si.
Asimismo, se observaron valores préximos al compararlo con otros delfacidos, alcanzando un
80,76 % con L. striatellus, 75,56 % con N. lugens'y 74,22 % con S. furcifera, evidenciando un
porcentaje de similitud notablemente mas alto al comparar directamente con especies del mismo

grupo (Tabla 3).

Tabla 3. Analisis de ortologia. Numero de Blast Hits Unicos obtenidos al realizar la busqueda de
ortélogos a nivel de transcriptos (Blastx) y predicciones proteicas (Blastp) contra las bases de datos

Uniprot, Arthropoda e Insecta. A nivel de delfacidos, se utilizaron como bases de datos las especies L.
striatellus, N. lugens 'y S. furcifera.

Delphacodes kuscheli vs.

: Uniprot Uniprot . .

Blastp  7.302 6.860 6.820 15.027 14.060 13.810

Hits
Blastx  8.135 7.865 7.848 21.147 19.438 20.376

En cuanto a los géneros mas representados en la busqueda 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 busquedas en Uniprot Arthropoda y Uniprot Insecta, el género mas
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 mas
frecuentes anotados a nivel género mediante Blastp y Blastx, contra
Uniprot (A), Arthropoda (B) e Insecta (C). Se observa en el eje X el
numero de transcriptos correspondiente a de cada uno de los géneros
representados en el eje Y.
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Ademas, se realizé una anotacién funcional utilizando la base de datos de ontologia
génica (GO), estructurando las identidades en tres categorias principales. Dentro de procesos
biolégicos (Figura 6), se destacaron la regulacion de la transcripcion por la ARN polimerasa |l
(GO: 0006357), regulacién positiva de la transcripcion por la ARN polimerasa |l (GO: 0045944),
desarrollo de organismos multicelulares (GO: 0007275), la division celular (GO: 0051301),
transporte de proteinas (GO: 0044861, GO: 0032596) y la regulacién negativa de la transcripcion
de ADN por ARN polimerasa Il (GO: 000122). Respecto a los componentes celulares (Figura 7),
los términos mas representados fueron los componentes citoplasmaticos (GO: 0005737),
nucleares (GO: 0005634) y del citosol (GO: 0005829), asi como los componentes integrales de
la membrana (GO: 0016021), membrana plasmatica (GO: 0005886), nucleoplasma (GO:
0005654) y mitocondrias (GO:0005739), como los mas frecuentes. Por ultimo, en la categoria de
funciones moleculares (Figura 8), predominaron aquellas relacionadas con la unién de iones
metalicos (GO: 0046872), union de ATP (GO: 0005524), de ARN (GO: 0003723) y de ADN (GO:
0003677), de proteinas idénticas (GO: 0042802) y de iones de zinc (GO: 0008270). En suma, se
realizé una caracterizacion del transcriptoma en base a la categorizacion obtenida con EggNOG,
donde los transcriptos se agruparon en un total de 24 categorias. La correspondiente a funcién
desconocida (S) fue la mas asignada, seguida por las categorias de mecanismo de transduccién
de senales (T); modificacion postraduccional, recambio proteico, chaperonas (O); transcripcion
(K); traduccion, estructura ribosémica y biogénesis (J); trafico intracelular, secrecién y transporte
vesicular (U) (Figura 9).

Ademas, en las predicciones proteicas se identificaron 10.017 dominios proteicos, 4.370
proteinas transmembranas y 7.843 péptidos senal.

En la tabla 4 se muestran las métricas y caracteristicas biologicas del transcriptoma
generado. En conjunto, estos proporcionan una base sélida para la inferencia y anotacion génica

del transcriptoma reconstruido.
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Categorias

regulacién negativa de transcripcion por medio de ARN polimerasa |l
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regulacién negativa de transcripcion, ADN molde
ciclo celular

fransporte intracelular de proteinas

regulacion negativa de proceso apoptético
proceso metabdlico de la proteina dependiente de ubiquitina
protedlisis

fosforilacion de proteina

espermatogénesis

reparacion de ADN

guia de axén

ubiquitacion de proteina

regulacion positiva de transcripcion, ADN molde
diferenciacion celular
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Figura 6. Anotacion funcional. Anotacion ontolégica mediante la base de datos Gene Ontology
(GO), en funcion de los procesos bioldgicos 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 bioldgicos representados en el eje Y.
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Figura 7. Anotacion funcional. Anotacién ontologica mediante la base de datos Gene Ontology
(GO), en funcion 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.

41



Funciones moleculares

unién de calmodio
actividad heterodimerizacion de proteinas
componente estructural del ribosoma
union de heme
componente estructural de la cuticula
actividad factor de transcripcion de unién de ADN
unién de iones de magnesio
- unién de GTPasa pequefia
union de actina
union de complejo que contiene proteina
actividad de proteina ligasa de ubiquitina
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actividad de hidrdlisis de ATP
union de microtubulos
union de ARNm
actividad de proteina serina/treonina quinasa
actividad del factor de franscripcion de union de ADN, especifico de ARN polimerasa |l
unién de proteina quinasa
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unién de cromatina
union de acido nucléico
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Figura 8. Anotacién funcional. Anotacién ontologica mediante la base de datos Gene Ontology (GO),
en funcién 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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Y - Estructura nuclear

N - Motilidad celular

V - Mecanismos de defensa

M - Biogénesis de pared / Membrana / recubrimiento celular

W - Estructuras extracelulares

F - Transporte y metabolismo de nucleétidos

H - Transporte y metabolismo de coenzimas

D - Ciclo de control celular, division celular, particionamiento de

B - Estructura y dinamica de la cromatina

Q - Biosintesis de metabolitos secundarios, transporte y catabolismo
C - Produccién y conversion de energia

P - Transporte y metabolismo de ién inorgdnico
Z - Citoesqueleto

E - Transporte y metabolismo de aminoacidos

| - Transporte y metabolismo de lipidos

L - Replicacién, recombinacion y reparacion

G - Metabolismo y transporte de carbohidratos

Categorias ontolégicas

A - Procesamiento y modificacion de ARN

U - Tréfico intracelular, secrecion y transporte vesicular

J - Traduccion, estructura ribosémica y biogénesis

K - Transcripcion

O - Modificacién post-traduccional, recambio proteico, chaperones
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Figura 9. Anotacioén de la categoria funcional. Caracterizacién de los transcriptos obtenida mediante EggNOG.
En el eje X se representa la cantidad de transcriptos que pertenecen a cada una de las distintas categorias

funcionales representadas en el eje Y.
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Tabla 4. Resumen de métricas y resultados del
transcriptoma. Se listan las principales caracteristicas biologicas
obtenidas mediante Trinotate, incluyendo predicciones proteicas,

busqueda por similitud (Blast), identificacién de proteinas
transmembrana, péptidos sefial, dominios proteicos y anotaciones
funcionales a partir bases de datos especializadas.

Unicos
Transcriptos totales 140.247
Transcriptos Unicos 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
Proteinas transmembrana 4.370
Dominios proteicos 10.017
Ontologia genética Pfam 6.100
Péptido senal 7.843

1.3 Anotacién Génica

Los 69.314 transcriptos reconstruidos se compararon con bases de datos especificas para
caracterizar genéticamente los procesos vitales para la supervivencia del insecto. Se muestran
los mejores hits para cada uno de los procesos analizados, segun posean mejor cobertura y mejor
e-value. En relacion 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 cO g1 14), el gen de Burs
(TRINITY DN5062 c0 g1i2) y de Pburs (TRINITY DN9187 c0 g1 i1) involucrados en la regulacién
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 reporté un 44% de similitud de secuencia
con la del diptero 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 estan activos durante la
diferenciacion celular (entre ellos armadillo (TRINITY DN6159 c0 g1 i19), piwi (TRINITY DN185
c0 g11i9) y vasa (TRINITY DN3339 c0 g1 i1)), los que representan un rol en la determinacion 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 mas especificas 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 busqueda. 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 olfaccion, se han encontrado varios transcriptos
correspondientes a los diferentes receptores, entre ellos 25 receptores ionotrépicos (IR), 30
receptores olfativos (OR) y un correceptor de receptor olfativo (Orco) (TRINITY DN24825 c0 g2
i1). Respecto a las proteinas solubles, se identificaron 12 proteinas de unién a odorantes (OBP)
(Tabla 7, Anexo IV-Olfaccion). Los porcentajes de identidad fueron muy variados, abarcando
desde el 20% hasta el 98%, siendo, en lineas generales, los OBP los que presentaron los

mayores porcentajes de identidad.
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Tabla 5: Anotaciéon Génica. Identidad de los transcriptos obtenidos mediante similitud de secuencia contra
la base de datos generada para el proceso de ecdisis. Visualizacion 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.

Especie - Gen ID
(Mejor hit)

e-value

Regulacion de la Ecdisis

BURSICON- . N. lugens 4.23e-
ALPHA (Burs) TRINITY_DN5062_c0_g1_i2 1.193 160 (BAO00937.1) 95,60 159 108

CORAZONINA , . e
TRINITY_DNG9828_c0_g1_i4 1026  *132 BAOOeAy) T35 80 158e2

S TRINITY DN0SS2.c0_g1_11 476 *117 Aol 423 82 1312

ECLOSION (EH) (XP_001647653.1)

HORMONA

DISPARADORA . N. lugens 3.8%-
DE LA ECDISIS TRINITY_DN1204_c0_g1_i1 907 215 (BAO00949.1) 77,36 212 121
(ETH)

PARTNER OF A. pisum

BURSICON- TRINITY_DN9187_c0_g1_i1 773 139 ) 77,48 111 1.17e-62
BETA (Pburs) (XP_008179450.1)

PEPTIDO

CARDIOACTIVO N. lugens

DE TRINITY_DN7706_c0_g1_i14 1.639 *159 - ug 92,59 135 1.77e-73

(BAO00946.1)

CRUSTACEOS
(CCAP)

46



Tabla 6: Anotacion Génica. Identidad de los transcriptos obtenidos mediante similitud de secuencia contra la base
de datos generada para el proceso de ovogénesis. Visualizacion 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.

Long.
Transcripto

(pb)

Diferenciacion de las células madre y germinales

A [EReRET B TRINITY_DNG159_c0_g1_i19

AUBERGINE (aub) TRINITY_DN185_c0_g1_i9

P-ELEMENT
INDUCED WIMPY
TESTIS (piwi)

PUMILIO (pum) -

TRINITY_DN185_c0_g1_i9

TWIN TRINITY_DN11696_c0_g1_i1

VAS (vasa) TRINITY_DN3339_c0_g1_i1

B SPECTRIN (B

Spec) TRINITY_DN572_c0_g1_i18

Determinacion y formacion del eje A-P

BICAUDAL (Bic) TRINITY_DN4949_c0_g1_i1

BICAUDAL C
(BicC)

BICAUDAL D
(BicD)

TRINITY_DN11822_c0_g1_i1
TRINITY_DN45988_c0_g1_i1

BICOID (bcd) -

DYNEIN HEAVY
CHAIN 64C
(Dhc64C)

TRINITY_DN50570_c0_g1_i1

Selely /3200 (0| TRINITY_DN19137_c0_g1_it

EXUPERANTIA

(exu) TRINITY_DN8816_c0_g1_i1

GURKEN (grk) -

INTEGRIN
ALPHAPS5
SUBUNIT (ItgaPS)

TRINITY_DN39338_c0_g1_i2

OSKAR (osk) -

4.361

4,065

4,065

1.987

3.305

5.108

1.146

2.525

967

4.696

726

2.249

2.386

815

830

830

601

1.013

*1.048

184

692

286

*1.440

*242*

404

*732

Especie - Gen ID

(Mejor hit)

D. melanogaster
(FBpp0089033)

D. melanogaster
(FBpp0079754)

D. melanogaster
(FBpp0079755)

D. melanogaster
(FBpp0083952)

D. melanogaster
(FBpp0401445)

D. melanogaster
(FBpp0306508)

D. melanogaster
(FBpp0086896)

D. melanogaster
(FBpp0080363)

D. melanogaster
(FBpp0296968)

D. melanogaster
(FBpp0304986)

D. melanogaster
(FBpp0309090)
D. melanogaster
(FBpp0085555)

D. melanogaster
(FBpp0423081)

85,19

25,82

21,69

26,51

39,75

76,70

71,35

45,79

64,49

78,09

71,97

41,30

25,09

729

457

807

347

395

837

171

356

276

1.442

239

184

562

0.0

1.78e-29

1.62e-30

2.31e-25

9.25e-89

0.0

6.58e-61

3.85e-97

1.20e-100

0.0

4.92e-116

5.77e-41

1.23e-27
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Establecimiento de la polaridad D-V

18 WHEELER .

e TRINITY_DN7562_c0_gé it
SIS ) TRINITY_DN915_c0_g2. i2
el 2 TRINITY_DN5275_c0_g3. i3
(capu)

e 0 (| TRINITY_DN23649_c0_g1_if
DYNACTIN 1 .
Al TRINITY_DN22476_c0_g1_if

0018 RNA-
BINDING PROTEIN
(orb)

TRINITY_DN2621_c0_g1_i1

SQUID (sqd) TRINITY_DN4198_c0_g1_i7

DARKENER OF

APRICOT (Doa) TRINITY_DN207_c0_g1_i2

DYNEIN LIGHT
INTERMEDIATE
CHAIN (Dlic)

TRINITY_DN1812_c0_g1_i8

EGG-DERIVED
TYROSINE
PHOSPHATASE
(EDTP)

ENDOPHILIN B
(EndoB)

G PROTEIN-
COUPLED
RECEPTOR
KINASE 2 (Gprk2)

HEAT SHOCK
PROTEIN 60C
(Hsp60C)
MAELSTROM
(mael)

PEROXINECTIN-
LIKE (Pxt)

TRINITY_DN2829_c0_g1_i1

TRINITY_DN37749_c0_g1_i2

TRINITY_DN207_c0_g1_i2

TRINITY_DN10510_c0_g1_i1

TRINITY_DN1714_c0_g1_i4
TRINITY_DN1715_c0_g1_i5

QUAIL (qua) TRINITY_DN2076_c0_g1_i19

RAC TRINITY_DN786_c0_g1_i4

SER/THR-RICH

CASPASE (Strica) TRINITY_DN3046_c0_g1_i2

Otros genes involucrados en la ovogénesis

3.530

2518

3.688

1.029

1.749

2.796

2.715

6.303

3.289

2.297

921

6.303

2.621

2.333

4,058

2911

3.158

2.486

*1.003

568

1.062

145

*584*

*332

856

1.955

525

653

285*

1.955

575

507

784

850

524

619

D. melanogaster
(FBpp0085620)

D. melanogaster
(FBpp0070606)

D. melanogaster
(FBpp0288516)

D. melanogaster
(FBpp0080406)

D. melanogaster
(FBpp0075498)

D. melanogaster
(FBpp0290706)

D. melanogaster
(FBpp0082320)

D. melanogaster
(FBpp0289031)

D. melanogaster
(FBpp0073299)

D. melanogaster
(FBpp0086114)

D. melanogaster
(FBpp0085743)

D. melanogaster
(FBpp0306622)

D. melanogaster
(FBpp0078744)

D. melanogaster
(FBpp0088574)

D. melanogaster
(FBpp0082932)

D. melanogaster
(FBpp0080550)

D. melanogaster
(FBpp0305023)

D. melanogaster
(FBpp0307275)

54,08

21,19

25,12

76,39

49,72

52,08

25,32

24,82

57,23

49,69

63,18

23,33

75,45

27,86

38,81

30,64

27,87

30,20

980

302

414

144

529

240

158

270

491

322

277

270

554

341

603

904

122

202

0.0

1.15e-09

4.81e-23

8.83e-72

1.08e-136

2.32e-72

4.08e-07

1.71e-13

1.23e-179

3.70e-103

2.46e-124

2.61e-15

0.0

1.01e-25

1.45¢e-124

1.58e-124

9.09e-06

243e-12
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Tabla 7: Anotaciéon Génica. Identidad de los transcriptos obtenidos mediante similitud de secuencia contra la
base de datos generada para el proceso de olfaccion. Visualizacion resumida de los transcriptos y sus métricas que
hacen mejor hit con los distintos genes estudiados en el proceso de olfaccion.

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.

Especie - Gen ID
(Mejor hit)

CORRECEPTOR DE

RECEPTORES DE i
ODORANTES TRINITY_DN24825_c0_g2_i1

(ORco)

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

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

PROTEINA DE
UNION A TRINITY_DN5192_c0_g1_i6 968 179 N, viridula (QCZ25113.1) 3178 129  2.06e-06
?O%"’,‘)?ANTES TRINITY_DN5517_c0_g2.i1 1311 197 L. lineolaris (AHF71059.1) 61,29 155  3.46e-67
TRINITY_DN5568_c0_g1_i1 750  *201  N.lugens (AGZ04895.1) 8424 165 1'12531‘*'
TRINTY DN5926.c0 g1 it~ 883 259 N lugens(AGZM8%6.1) 8333 246 %"
TRINITY_DN6387_c0_g1_i4 1653  *245 S.furcifera (AGZ04907.1) 9837 184 4'131389'
TRINITY_DN6777_c0_g1_i1 681 146 S furcifera (AGZ04902.1) 9621 132 9.70e-93
. . N. lugens
TRINITY_DN11355_c0_g1_i14 1427  *459 (XP_ 022187223 1) 2747 9 4.40e-07
. N D. citri
TRINITY_DN17880_c0_g1_i5 2017  *423 (XP_026679576._11) 3333 132 1.16e-19
. A. pisum
TRINITY_DN19602_c0_g1_i2 1376 414 (XP. 050345826 1) 2082 365  5.60e-16
N. lugens

TRINITY_DN2107_c0_g1_it 3099 926 (XP_ 022200713 1)
RECEPTORES H. halys

58,74 744 0.0

IONOTROPICOS TRINITY_DN40231_c0_g1_i4  1.022 *341* (XP_014272502_1) 21,93 301 4.70e-07
(R) A. pisum
TRINITY_DN45996_c0_g1_i6  2.571 761 (XP_029346343 1) 61,37 "7 0.0
: . N. lugens
TRINITY_DN7133_c0_g1_i5 3.237 727 (XP_022200714_1) 55,09 786 0.0
N. lugens

TRINITY_DN95621_c0_g1_i1 741 *248* 86,49 37 1.86e-14

(XP_022200717_1)
TRINITY_DN11316_c0_g1_i8  1.590 199 R prolixus (RPRCO17345) 3232 198  2.83e-15
TRINITY_DN11355_c0_g1_i14 1427  *459 R prolixus (RPRC000379) 21,37 454  243e-06
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RECEPTORES
OLFATIVOS (OR)

TRINITY_DN13434_c0_g1_i2

TRINITY_DN14179_c0_g1_i1
TRINITY_DN14755_c0_g1_i1

TRINITY_DN17880_c0_g1_i5
TRINITY_DN19602_c0_g1_i2
TRINITY_DN20443_c0_g1_i1
TRINITY_DN2107_c0_g1_i1

TRINITY_DN25091_c0_g2_i1
TRINITY_DN3618_c0_g1_i6

TRINITY_DN40231_c0_g1_i4
TRINITY_DN43282_c0_g1_i1
TRINITY_DN45996_c0_g1_i6

TRINITY_DN7133_c0_g1_i5
TRINITY_DN7270_c0_g1_i1

TRINITY_DN85391_c0_g1_i1
TRINITY_DN27871_c0_g2_i2
TRINITY_DN77195_c0_g1_i1
TRINITY_DN10113_c0_g1_i1

TRINITY_DN4341_c0_g3_i3
TRINITY_DN11791_c0_g1_i1
TRINITY_DN12315_c0_g2_i2
TRINITY_DN12588_c0_g1_i3

TRINITY_DN38863_c0_g1_i1

TRINITY_DN12954_c0_g1_i2
TRINITY_DN13549_c0_g1_i2

TRINITY_DN58542_c0_g1_i1

TRINITY_DN14580_c0_g2_i1

1.880

1.360
435

2.017

1.376

507

3.099

810

3.852

1.022

600

2.571

3.237

3.219

647

626

501

563

969

1.217

992

817

734

1.356
1.191

919

629

470

415
110*

423

414

“169*

926

240
*1.016

*341*

200*

761

727
990

*180

167

*139

142

109

*286

273

255

*200

414
*374

279

202

N. lugens
(XP_022203339_1)

R. prolixus (RPRC000379)
R. prolixus (RPRC002763)

A. pisum
(XP_008183092_2)

A. lineolatus
(APZ81410_1)

C. lividipennis
(AXU25111_1)

A. lineolatus
(APZ81411_1)

A. lineolatus
(APZ81415_1)

R. prolixus (RPRC002763)

H. halys
(XP_024214423_1)

A. lineolatus
(APZ81410_1)

A. pisum
(XP_008183092_2)

N. lugens
(XP_022187829_1)

R. prolixus (RPRC002763)

C. lividipennis
(AXU25112_1)

N. lugens
(XP_022200348.1)

N. lugens
(XP_022200348.1)

N. lugens
(XP_022204744.1)

N. lugens
(XP_022204744.1)

N. lugens
(XP_022200228.1)

A. pisum
(XP_016660447.1)

H. halys
(XP_024214259.1)

H. halys
(XP_024214259.1)

A. lineolatus (APZ81474.1)
A. lineolatus (APZ81500.1)

N. lugens
(XP_022192649.1)
A. gossypii
(XP_027836930.1)

91,58

24,39
61,54

84,69

24,42

32,48

30,30

26,98
58,75

20,79

38,61

35,16

28,32
28,11

52,26

29,81

30,44

42,75

41,30

45,66

28,74

25,00

25,75

24,07
28,31

26,47

25,49

463

246
104

405

344

117

439

215

160

303

202

512

452

153

155

161

115

138

138

265

167

152

167

162
166

170

153

0.0

1.56e-06
1.06e-41

0.0

2.37e-23

1.45e-12

6.03e-48

3.35e-16
1.11e-61

7.05e-07

1.24e-37

1.81e-73

1.61e-44
9.83e-08

1.51e-43

1.36e-16

2.42e-17

3.35e-41

5.27e-35

9.72e-78

4.65e-07

1.64e-09

2.04e-06

2.90e-06
5.13e-07

1.83e-06

2.57e-06
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TRINITY_DN64921_c0_g1_i1

TRINITY_DN15317_c0_g1_i2
TRINITY_DN18132_c0_g1_i3
TRINITY_DN20422_c0_g1_i1

TRINITY_DN20522_c0_g1_i1

TRINITY_DN20817_c0_g1_i1
TRINITY_DN24825_c0_g2_i1
TRINITY_DN27120_c0_g1_i1

TRINITY_DN53574_c0_g1_i1
TRINITY_DN74751_c0_g1_i1

TRINITY_DN34345_c0_g1_i1
TRINITY_DN43788_c0_g1_i1

TRINITY_DN3941_c4_g1_i2
TRINITY_DN53423_c0_g2_i1
TRINITY_DN5629_c2_g1_i1

TRINITY_DN7031_c0_g1_i1
TRINITY_DN76106_c0_g1_i1
TRINITY_DN8662_c0_g1_i1

1.142

617

990

627

615

457

1.091

562

551

361

731

455

961

720

960

1.008
493
1.439

*349

*136
295
*199
178

*153*

279

*134

“144
*120*

*142

1M1

*286
217
293

*319
*148
*400

H. halys
(XP_024220181.1)

A. gossypii
(XP_027842896.1)

A. lineolatus (APZ81502.1)

N. lugens
(XP_022207573.1)

R. prolixus (RPRC000235)

C. lividipennis
(AXU25094.1)

C. lividipennis
(AXU25099.1)

H. halys
(XP_024217960.1)

H. halys
(XP_024217960.1)

A. lucorum (AQM56101.1)

N. lugens
(XP_022199828.1)

N. lugens
(XP_022193747.1)

H. halys
(XP_024214894.1)

D. citri (XP_026689162.1)

C. lividipennis
(AXU25102.1)

A. lineolatus (APZ81479.1)
A. pisum (AQS60742.1)
R. prolixus (RPRC000616)

25,77

23,53
28,86
64,23
25,29

20,14

21,66

27,85

25,93
25,58

25,66

64,36

28,75
28,57
24,84

24,84
29,46
22,68

97

102

149

137

170

144

217

79

81

86

113

101

80

126

157

153
129
313

1.58e-06

9.08e-06
7.75e-07
9.06e-55
1.06e-07

9.48e-07

1.04e-07

1.85e-06

1.36e-07
2.18e-07

1.54e-07

1.50e-46

5.05e-06
2.18e-06
5.79e-08

3.55e-09
8.55e-08
6.20e-06
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1. Secuenciaciéon y ensamble

La técnica de ARN-Seq permite generar grandes volumenes de datos a partir de
organismos o tejidos especificos (Trapnell et al., 2010; Satam et al., 2023). La cantidad de
lecturas necesarias para un experimento de secuenciacion depende del objetivo experimental y
de la naturaleza de la muestra. Segun el consorcio ENCODE (Instituto Nacional de Investigacién
del Genoma Humano, NHGRI), para el analisis de genes altamente expresados se recomiendan
entre 5 y 25 millones de lecturas por muestra; para evaluar la expresion génica global o analizar
splicing alternativo, entre 30 y 60 millones de lecturas; y para la identificacion y cuantificacion
precisa de nuevos transcriptos, un minimo de 100-200 millones de lecturas de mas 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 identificacion 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 generacion masiva de transcriptos mediante ARN-Seq puede producir errores
de secuenciacion (Fang et al., 2012; Goodwin et al., 2016), los analisis de calidad indicaron que
en nuestro estudio no fueron significativos; la eleccién de la plataforma lllumina, reconocida por
su alta precisién y confiabilidad (Metzker, 2010), contribuyd a minimizar el posterior sesgo en la
secuenciacion y obtencion de lecturas.

Aun teniendo lecturas de buena calidad segun FastQC, se realiz6 una busqueda de
similitud contra la base de datos UniVec, ya que la presencia de secuencias contaminantes es un
problema relevante en los analisis transcriptémicos. En especies sin un genoma o transcriptoma
de referencia disponible, la deteccion y eliminacion de dichas secuencias resulta particularmente
desafiante, ya que no es posible discriminar mediante alineamiento directo cuales secuencias
pertenecen al organismo estudiado y cuales provienen de fuentes externas. Su omision puede
sesgar el numero 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 analisis
posteriores (Davidson & Oshlack, 2014). En esta linea, Alvarez & Landsman (2024 ), comprobaron
que al realizar un ensamble de novo de lecturas de Solanum lycopersicum (orden Solanales), la
presencia de contaminantes afectd significativamente el resultado, generando transcriptos
errébneos que comprometieron la calidad y completitud del transcriptoma obtenido. En este
sentido, la busqueda 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 construccion de la biblioteca.

La reconstruccién de transcriptos constituye un paso fundamental para obtener
informacion bioldgica significativa (Istrail et al., 2004; Grabherr et al., 2011; Ono et al., 2015). Los
parametros 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
segun las caracteristicas especificas 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
biolégico 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 sdlido y
confiable. La utilizacién de secuenciacién paired-end contribuyé a este resultado, al proporcionar
informacién bidireccional de los transcriptos y mejorar la capacidad de ensamble y la resolucion
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 precisidén de las lecturas. Estudios previos han demostrado que las lecturas paired-
end facilitan la reconstruccion de transcritos completos y la resolucion de regiones repetitivas, en
comparacion con los ensambles basados unicamente 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 representacion de isoformas que aquellos
construidos unicamente 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 analisis de busqueda de ortélogos evidencio
una alta conservacion génica, con valores de porcentaje de cobertura superiores al 80%. No
obstante, se observé una proporcién considerable de ortélogos duplicados, que podrian reflejar
limitaciones algoritmicas 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 numero 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 aplicd esta estrategia, dado que la seleccién de los transcriptos mas largos como
representantes por gen (locus) permite recuperar secuencias mas completas y con mayor
contenido informativo. No obstante, es importante considerar que la isoforma mas larga no
necesariamente representa la variante biolégicamente funcional o predominante, y que este
criterio implica la pérdida de isoformas alternativas (Yang & Smith, 2013; Yan et al., 2026).

Independientemente del nivel de ortologia analizada, las métricas de cobertura obtenidas
en nuestro estudio resultan significativas. De acuerdo con Siméo et al., (2015), un ensamble
puede considerarse integro cuando presenta un porcentaje de representacién 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 ortoptero Shirakiacris shirakii se reportd un 78% de genes
conservados (Qiu et al., 2016), mientras que en el hemiptero plaga Phenacoccus solenopsis se
alcanz6 un 82% (Singh et al., 2019). Valores similares se han observado en especies hemipteras
de interés agronémico, como D. maidis y N. viridula, con aproximadamente un 85% de cobertura
de genes conservados (Palacio, 2018; Perez-Gianmarco, 2018). En hemipteros de relevancia
médica, como Rhodnius montenegrensis y Rhodnius robustus, de Carvalho et al., (2017) también
reportaron mas del 80%, mientras que en el hemiptero 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 bioldgicos de interés.

Si bien el transcriptoma generado se obtuvo a partir de un pool de todos los estados de
desarrollo de D. kuscheli, y present6 altos porcentajes de cobertura, el analisis con BUSCO
reportd 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 expresion de
estos genes en las condiciones de muestreo, una expresion tejido especifica, 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 observdé que el numero de transcriptos detectados fue
consistentemente mayor cuando el alineamiento se realizd a nivel nucleotidico en comparacién

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 aminoacidos necesarios
para la busqueda, generando potenciales redundancias, frente al Unico 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 identificacion de estas especies (Uniprot 2023,
https://www.uniprot.org/). Sin embargo, al comparar con los delfacidos se observd un elevado
numero de transcriptos conservados, consistente con la estrecha relacion filogenética dentro de
este grupo (Glover et al., 2019). La mayor coincidencia observada fue con Laodelphax striatellus,
un planthopper polifago vector de Rice black-streaked dwarf virus, que afecta al cultivo del arroz
(Zhu et al., 2017). Esta conservacion entre delfacidos, también fue evidenciada recientemente en
un analisis transcriptémico del cuerpo graso de D. kuscheli (Pascual et al., 2025), reforzando la
hipotesis de que la cercania filogenética y la superposicion en la seleccion de plantas
hospedantes contribuyen a patrones de expresidn 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 anotacién presente en el genoma de L. striatellus en comparacién
con las demas especies analizadas (Zhu et al., 2017).

Al realizar la anotacién funcional del transcriptoma mediante GO, se observd que las
categorias mas representadas corresponden a procesos relacionados con la regulacién
transcripcional y a funciones de uniéon como las de iones metalicos, de ATP, de ARN y ADN, de
proteinas idénticas y de iones de zinc, coincidiendo con lo reportado en otras especies de insectos
como O. fasciatus (Baricalla, 2020). Estas dos funciones estan altamente relacionadas entre si,
ya que la regulacion transcripcional controla la transcripciéon de genes a través de la union de
proteinas mediadas por sefiales intra y extracelulares (Casamassimi & Ciccodicola, 2019). Por
otro lado, el analisis por EQgNOG identifico 24 categorias funcionales, destacandose nuevamente
aquellas relacionadas con procesos transcripcionales. A diferencia de otras especies, como
Sogatella furcifera (Jin et al., 2021), la categoria referente a solo prediccion de funcién general
(R) no fue encontrada, aunque si se observaron proteinas con funcién desconocida (S). Entre las
caracteristicas mas representadas se encuentran transcripcion (K), trafico intracelular, secrecién
y transporte vesicular (U), modificacion postraduccional, recambio proteico, chaperonas (O) y
replicacién, recombinacion y reparacion (L), coincidentes con las mas representadas encontradas
en O. fasciatus (Baricalla, 2020). Dado que en este estudio se trabajéo con material genético

proveniente de un pool de insectos en todos sus estados de desarrollo, no es raro que los
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procesos y funciones mas representados correspondan a funciones transcripcionales. Durante
todo el ciclo de vida se activan diversos factores de transcripcion, lo que aumenta la
representacion global de genes con funciones reguladoras de transcripcion, 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 sélida para

proseguir con la inferencia y anotacién génica.

2. Anotacion Génica
En este trabajo, se decidié hacer foco en la caracterizacion génica de los procesos de
ecdisis, ovogénesis y olfacciéon. 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 periddica del exoesqueleto, esta regulado por
una compleja cascada hormonal (Malhotra & Basu, 2023). En este estudio se identificaron seis
genes asociados a dicha regulacion, cuatro pertenecientes a su fase inicial y dos a los eventos
posteriores a la muda. Dentro del grupo de genes involucrados en la activacion 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 eclosion (EH), y el péptido cardioactivo de
crustaceos (CCAP). Los niveles de identidad obtenidos fueron elevados en la mayoria de los
casos, lo que respalda la confiabilidad de las anotaciones y sugiere una conservacion evolutiva
de estos genes. Esto concuerda con estudios previos que muestran conservacion de secuencias
y funciones de los genes ETH/ETHR, EH, CCAP, en holometabolos y hemimetabolos (Malhotra
& Basu, 2023). Se destaca el caso de la hormona de eclosion (EH), donde sélo se obtuvo ~44 %
de similitud de secuencia; esta divergencia podria 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 variacién natural entre especies, como ya se ha reportado en el lepidéptero Heortia
vitessoides, en la cual pese a esa variacion el silenciamiento de EH lleva a defectos en la
pupacion y eclosioén, indicando que su funcién reguladora en la ecdisis se mantiene conservada
(Li et al., 2020).

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

cuales podrian tener un rol en la expansién alar y el esclerosamiento de la nueva cuticula; 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 regulacién 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 diferenciacion de las células madres y germinales tales
como armadillo (arm) (NUsslein-Volhard et al., 1987) y vasa (vas) (Hay et al., 1990), determinacién
y formacién 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 & SchiUpbach, 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 Unicamente 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 situacion similar se reporté para los genes oskar y gurken (Dearden et al.,
2006; Shigenobu et al., 2010; Ewen-Campen et al., 2011).

Dentro de los hemipteros se realizé una caracterizacion in silico de un gran repertorio de
genes vinculados a este proceso, encontrandose en este trabajo 13 genes en comun con R.
prolixus, los cuales fueron: el gen armadillo dentro de los genes de segmentacion, 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 sélo se evidencio
conservacion a nivel de secuencia, sino que también se confirmd el rol durante la ovogénesis
tanto en los hemipteros plagas D. maidis y Nilaparvata lugens como en la chinche de relevancia
sanitaria R. prolixus (Zhang et al., 2015; Pascual et al., 2021; Dalaisén-Fuentes et al., 2022). Sin

embargo, en este estudio, no se encontrd el gen pumilio.
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2.3 Olfaccidén

El proceso de olfaccién es de gran importancia en insectos, ya que lo utilizan para localizar
plantas hospedadoras, encontrar parejas y detectar feromonas o sefales quimicas (Zhou et al.,
2014). Por medio de busquedas por similitud de secuencia, en este trabajo hemos logrado
identificar 25 receptores ionotrépicos (IR), 30 receptores olfativos (OR), 12 proteinas de unién 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; Rondoén et al., 2022). Es de destacar que,
si bien estas proteinas se encuentran altamente conservadas entre especies y ordenes, pueden
ser muy divergentes llegando a conservarse un 10-15% unicamente entre especies (Pelosi et al.,
2017), sin embargo, en este estudio los porcentajes de identidad encontrados para estas
proteinas 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 hemipteros
contrastados, destacandose los delfacidos L. striatellus y S. furcifera (mayor al 90%) como las
especies mas cercanas, lo que sugiere una conservacion 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 limitacién
puede deberse a una divergencia evolutiva, asi como a la presencia de alguna mutacion, 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 analisis de
enriquecimiento para poder identificarlos, como por ejemplo realizar un enfoque cuantitativo
(Reimand et al., 2019).

Cabe destacar que este trabajo aporta informacion nueva y relevante sobre el repertorio
génico de D. kuscheli; dada la importancia de los procesos funcionales elegidos, esenciales para

su supervivencia, podria ser util para el desarrollo de estrategias de manejo y control de plagas.
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Finales
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La reconstruccion del transcriptoma de Delphacodes kuscheli a través de un ensamble de
novo presentd buenos niveles de cobertura, completitud y calidad. Esto permitié generar
un transcriptoma confiable, para continuar con los demas objetivos.

La similitud de las secuencias transcriptomicas de D. kuscheli y las de otras especies de
delfacidos respalda la existencia de una relacion filogenética cercana entre ellas.

Se identificaron en D. kuscheli genes asociados a la ecdisis, ovogénesis y olfaccién a
partir de su homologia con secuencias previamente descritas en otras especies de

insectos.
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Comandos
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query R2 1.fasta -db UniVec/uUniV reward 1 -penalty -5 jpopen 3 -gapextend 3

-soft ma,Lwnq true -e > 0.00001 -searchsp 17500000000000 -outfmt 6
_univec. fasta

Comando 1. Blastn vs. UniVec. Este comando se ejecuta en busca de secuencias contaminantes para
ambos archivos, forward y reverse.

1 #!/usr/bin/python
2

3 # Se importan librerias de la biblioteca BioPython para procesar las secuencias.
4 from Bio import SeqlO

5 from Bio.Seq import Seq

6 from Bio.SegRecord import SeqRecord

7

8 # Archivo Input de datos crutos.

9 fasta_file = "R2_1.fastqg # También para R2_2.fastq

10

11 # Archivo de Hits contra univec. Secuencias sin repeticiédn.

12 univec_file = "R2_1_hits_univec_unique. txt # También para R2_2_hits_univec_unique.txt

13

14 # Descarte. Secuencias que por como dleron Hlt se eliminan del archivo a usar para ensamblar.
15 result_file_descarte = "R2_1 Descarte.fas # Con R2_2.fastq, resulta R2_2_Descarte.fastq
16

17 # Secuencias que se mantienen para realizar el ensable posterior (No dieron Hit, o el Hit que
dieron fue eliminado).

18 result_file_limpias = "R2_1_Limpias.fastq # Con R2_2.fastq, resulta R2_2_Limpias.fastq
19

20 # ------=---- Comienzo ---------- #

21

22 # Se crea un set de datos y el archivo de hits se vuelca en él.
23 univec = set()

24 univec_aux = set()

25 format = "fastqg

26 mark_seq = '@

27

28 # EL archivo de hits contra UniVec se lleva a memoria para mas facil acceso.
29 with open(univec_file, "r") as f:

30 univec = [line.strip().split("\t") for line in f]

31

32 f.close()

33

34 # Se abre el archivo a procesar (Datos crudos en formato fastq).

35 fasta_sequences = SeqlO.parse(open(fasta_file), format)

36

37 file_clean = open(result_file_limpias, "w")

38 file_dispose = open(result_file_descarte, "w")
39

40 # Set auxiliar para conservar hits que no se ignoran.
41 hits_parciales = ()

42
43 # Inicilalizacion de contadores para mostrar log.
44 contadorl = 0 # Contador de secuencias limpias.

Contador de secuencias cortadas al inicio.

Contador de secuencias cortadas al final.

Contador de secuencias descartadas.

Suma total de secuencias que se usaran para el ensamble.
Contador total.

45 contador2 = 0
46 contador3 = ©
47 contador4 = ¢
48 contador5 = ¢
49 contadoré = ©
50

51 # Recorrido de secuencias de los datos crudos.
52 for seq in fasta_sequences:

HH R R R

53
54 # Obtiene datos de interés de la lectura.
55 aux_seqid = seq.id
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aux_seqid = mark_seq + aux_seqid.strip()

aux_seq = str(seq.seq)

aux_seq = aux_seq.strip()

aux_seqdescription = seq.description

aux_seqdescription = mark_seq + aux_seqdescription.strip()

len_seq = len(aux_seq) # Cadena ATCG
contador6é = contador6 + 1

Encontro_en_univec = "N’
# Recorrido de hits contra Univec.
for line_univec in univec:
# Descompone la lectura.
qsecid = line_univec[0] # ID de secuencia
length = line_univec[3] # Longitud del hit
gqstart = line_univec[6] # Inicio del hit
gend = line_univec[7] # Fin del hit.

# Se verifica si la secuencia de los datos crudos
# hace match contra Univec.
if seq.id == gsecid:

#print("secuencia + seq.id + match Univec”)

Encontro_en_univec = "5

# Verifica si el fin del hit es menor a 40, en este caso, se

recortan las primeras 39 PB.

if int(qgend) < 40:
contador2 = contador2 + 1
contador5 = contador5 + 1
sub_seq = seq[int(gend):int(len_seq)]

# Se escribe la secuencia recortada en archivo "Clean".
SeqIO0.write(sub_seq, file_clean, format)
# Verifica si el inicio del hit es mayor a 70, en este caso, se

recortan las Ultimas 30 PB.

elif int(gend) >= 40 and int(gstart) > 70:
contador3 = contador3 + 1
contador5 = contador5 + 1
sub_seq = seq[o:(int(gstart)-1)]

# Se escribe la secuencia recortada en archivo "Clean".
SeqI0.write(sub_seq, file_clean, format)

else:
# Si1 el hit no cumplidé las condiciones para ser editado,

se descarta la lectura.

contador4 = contador4 + 1

# Se escribe la secuencia en "Dispose”.
SeqI0.write(seq, file_dispose, format)

if Encontro_en_univec == "N":
contadorl = contadorl + 1
contador5 = contador5 + 1

# S1 no estd en el archivo de hits contra UniVec, se graba como Limpia.
SeqIO.write(seq, file_clean, format)

112 file_dispose.close()
113 file_clean.close()

114

115 # Imprime log.

116 print("")

117 print("Proceso finalizado...")

118 print("")

119 print("| ---------em et B

120 print("| Total de secuencias : " + str(contador6).rjust(9, )+ ™2
EREPCYRE( ] ooc-cm oo e e e e o ["

122 print("| Secuencias sin contaminantes : " + str(contadori).rjust(9, ) o+ [")
123 print("| Secuencias cortadas al inicio : " + str(contador2).rjust(9, ") + Jih)
124 print("| Secuencias cortadas al final : " + str(contador3).rjust(9, )+ 1”2
e T R ot R L L s S

126 print("”| Secuencias limpias : " 4+ str(contador5).rjust(2, ) o+ [")
127 print("| Secuencias descartadas : " + str(contador4).rjust(2, "y # [}
@ZBPrANE(" | —<--c——co ot s oot s st e s s e oS ")

Comando 2. Limpieza de contaminantes. Script codificado en lenguaje Python utiizado para la remocién de secuencias
contaminantes de los archivos forward y reverse, halladas en la base de datos de UniVec.
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R2_2_Limpias.

S Saved to R2_1

i1 ¥

1_Limplas.unpaired

2 Limplas.unpaired.fastq

Comando 3. SeqKit. Este comando se ejecuta para recuperar la condicion de paired-end entre ambos
archivos, forward y reverse.

java -jar Jusr/share/java/trimmomatic-0.39. jar
PE R2_1_Limpias.fastq R2_2_Limpias.fastq out_forward_paired.fq.gz out_forward_unpaired.fq.gz out
reverse_paired.fq.gz out_reverse_unpaired.fq.gz ILLUMINACLIP:TruSeq3-PE.Ta:2:30:10:2:keepBothRead
{S LEADING:3 TRAILING:3 MINLEN:36
|[TrimmomaticPE: Started with arguments:

R2_1_Limpias.fastq R2_2 Limpias.fastq out_forward_paired.fq.gz out_forward_unpaired.fq.gz out_re
verse_palred.fq.gz out_reverse_unpalred.fq.gz ILLUMINACLIP:TruSeq3-PE.fa:2:30:10:2:keepBothReads
LEADING:3 TRAILING:3 MINLEN:36
Multiple cores found: Using 3 threads
Using PrefixPair: 'TACACTCTTTCCCTACACGACGCTCTTCCGATCT' and 'GTGACTGGAGTTCAGACGTGTGCTCTTCCGATCT!
ILLUMINACLIP: Using 1 prefix palrs, 0 forward/reverse sequences, 0 forward only sequences, © reve
rse only sequences
Quality encoding detected as phred33
Input Read Pairs: 185880302 Both Surviving: 105875767 (100,00%) Forward Only Surviving: 4
9%) Reverse Only Surviving: © (0,00%) Dropped: @ (0,00%)

TrimmomaticPE: Completed successfully

Comando 4. Ejecucion de Trimmomatic. Este comando se ejecuta para eliminar las secuencias
singles producidas por la eliminacion de contamintantes de los archivos forward y reverse.

signalp-5.0b/bin# ./signalp -format short

-org euk -fasta ../../TransDecoder_Longest ORFs_PEP.fasta -prefix signalp.out
SignalP-5.0. Starting fasta file reading...

Total proteins read: 18667.

Organism: euk.

Starting protein prediction...

Temporary directory: /tmp/signalp5.792187987
Protein prediction done!

Generating output files...

Completed.

Comando 5. Ejecucion de SignalP. Este comando se ejecuta en busca de péptido sefial.
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perl Trinotate Trinotate_sqlite_database.sqlite LOAD_custom_blast --outfmté
blastp_TransDecoder_Longest ORFs_vs_Laodelphax_striatellus.tabular
--prog blastp --dbtype Lstriatellus

perl Trinotate Trinotate_sqlite_database.sqlite LOAD_custom_blast --outfmté
blastp_TransDecoder_Longest_ORFs_vs_Nilaparvata_lugens.tabular
--prog blastp --dbtype Nlugens

perl Trinotate Trinotate_sqlite_database.sqlite LOAD_custom_blast --outfmté
blastp_TransDecoder_Longest ORFs_vs_Sogatella_furcifera.tabular
--prog blastp --dbtype Sfurcifera

perl Trinotate Trinotate_sqlite_database.sqlite LOAD_custom_blast --outfmté
blastp_TransDecoder_Longest_ORFs_vs_Uniprot_Insecta.tabular
--prog blastp --dbtype Insecta

perl Trinotate Trinotate_sqlite_database.sqlite LOAD_custom_blast --outfmté
blastp_TransDecoder_Longest_ORFs_vs_uniprotkb_arthropoda.tabular
--prog blastp --dbtype Arthropoda

perl Trinotate Trinotate_sqlite_database.sqlite LOAD_custom_blast --outfmté
blastx Trinity Assembled Transcripts sin_isoformas _vs_Laodelphax_ striatellus.tabular
--prog blastx --dbtype Lstriatellus

perl Trinotate Trinotate_sqlite_database.sqlite LOAD_custom_blast --outfmté
blastx_Trinity_Assembled_Transcripts_sin_isoformas_vs_Nilaparvata_lugens.tabular
-prog blastx --dbtype NLugens

perl Trinotate Trinotate_sqlite_database.sqlite LOAD_custom_blast --outfmté

blastx _Trinity Assembled Transcripts_sin_isoformas_vs Sogatella furcifera.tabular
--prog blastx --dbtype Sfurcifera

perl Trinotate Trinotate_sqlite_database.sqlite LOAD_cus _blast --outfmté
blastx_Trinity_Assembled_Transcripts_sin_isoformas_vs_Un ot_Insecta.tabular
--prog blastx --dbtype Insecta

perl Trinotate Trinotate_sqlite_database.sqlite LOAD_custom_blast --outfmté
blastx_Trinity_Assembled_Transcripts_sin_isoformas_vs_uniprotkb_arthropoda.tabular

-prog blastx --dbtype Arthropoda

perl Trinotate Trinotate_sqlite_database.sqlite report > trinotate_report_complete.txt

®
®
®
©f
®
®©
Of
®

Comando 6. Carga de datos a Trinotate. Este comando se ejecuta para agregar a la base de datos SQLite,
resultante de la ejecucion de Trinotate, los resultados de Blasfp y Blastx conira las bases de datos Artropoda e Insecta
y contra las proteinas predichas correspondlentes a los genomas de las e gecues L. striatellus, N. lugensy S, furcifera.
Agregado de resultado de Blastp vs. L. stniatellus (A), vs. N. lugens (B), vs. S. furcifera (C), vs. Insecta (D) y vs.
Arthropoda (E), y de Blastx vs. L. striatelius (F), vs. N. lugens (G), vs. S. furcifera (H), vs. Insecta (I) y vs. Arthropoda (J).
Con los datos agregados a la base de datos SQLite, se genera el reporte completo (K)
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# ==== Read trinotate format
file <- "trinotate_report_complete.txt”
X <- read_trinotate(file)

summ <- summary_trinotate(x)

# La informacidn de Trinotate se descarga a csv para exposicion.
trinotate_tabla <- data.frame(summ)
view(trinotate_tabla)

write.csv(trinotate_tabla, "trinotate_tabla.csv")

write.table(summ, file=pasteO(outpath, "/", file, ".resumen.tsv"), sep="\t", row.names = F, col.names = T)
data(cogs)

download.file("https://raw. githubusercontent. com/RIEGR/infovis/master/NOG. annotations.tsv", "NOG.annotations.tsv")
egg <- read.table("NOG.annotations.tsv", sep="\t", stringsAsFactors=FALSE, quote="")

names (egg) <- c("db", "nog", "proteins”, "species"”, "class", "description")

head(egg)

png(filename = pasteO(file, '_plot_noGsl.png'), height = 30,width = 40,res = 300,units = "cm")
plot_NOGs(x, by="gene_id")
dev.off()

®

go <- split_GoP(x)
goP <- summary_GO(go)

plotgos <- head(goP[order(-goPStranscripts),], 100)

bar <- ggbarplot(plotgos, "name", "transcripts",
fi11 = "ontology",

color = "ontology",

x1ab = "Nombre",

ylab = "Nimero de transcriptos”,

palette = “"aaas", # jco journal color palett. see 7ggpar
sort.val = "asc", # sort the value in dscending order
sort.by.groups = TRUE,

title = "Mayores ontologias (top 100)")

png(filename = pasteO(file, '_plot_NoGs.png'), height = 28,width = 46,res = 600,units = "cm")
bar + theme(axis.text.x = element_text(angle = 75, hjust = 1, size = 10))
dev.off()
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. sprot_Top_BLASTX_hit
==> AT poda_BLASTX

Insecta BLASTX

3% ¥ %

£ 3

Tug

. ens => N
blastx <- split_blast(x,
sblastx <- summary_blast(blastx)

gens_|
"sprot_Top_BLASTX_hit")

sprot_Top_BLASTX_hit

L

LS lus_BLASTX

==> Nlugens_BLASTX

blastp <- split_blast(x, "sprot_Top_BLASTP_hit")
sblastp <- summary_blast(blastp)

£

trinotate_report_blastx.genus <- read.delim("trinotate_report_complete.txt.blastx - genus.tsv", quote="", na = c("ERROR"))
trinotate_report_blastx.genus <- na.omit(trinotate_report_blastx.genus)
view(trinotate_report_blastx.genus)

xgenus2 <- data.table(table(trinotate_report_blastx.genus$genus))

View(xgenus2)

names (xgenus2) <- c("Genus", "Number")

xgenus2 <- xgenus2[order (-xgenus2$Number), ]

xgenus2[(Number <= round(mean(xgenus2$Number))), genus := "Others"]

length(table(xgenus2igenus))

plot2 <- rbind(genus, xgenus2)
ggbarplot(plot2, x = "Genus", y = "Number”,

i1l = "Type", # change i1l color by cyl

color = "Type", # set bar border colors to white
palette = "Paired"”, # jco journal color palett. see ?ggpar
group = "Type",

sort.by.groups = TRUE, # sort inside each group

X.text.angle = 90, # Rotate vertically x axis texts

xlab = "Género",

ylab = "Nimero de anotaciones”, # Number of annotations

rotate = TRUE,
ggtheme = theme_classic(),
#facet.by = "Type"
) + theme(axis.text.y = element_text(hjust = 1, size = 8))




®

xy <- data.frame(Identity=blastx$identity, Type="Transcript")
y <- data.frame(Identity=blastpiidentity, Type="ORF")

data <- rbind(xy,y)

ggplot(data, aes(Identity, fill = Type)) +

geom_histogram(bins = 100, alpha = 0.7, aes(y = ..density..), position = "identity') +
theme_classic() +
scale_fill_brewer(direction = -1, palette = "Paired") +
stat_function(fun=dnorm,
color="[E0",

args=1ist(mean=mean(data$Identity, na.rm = TRUE),
sd=sd(data$Iidentity, na.rm = TRUE))) +
scale_x_continuous("Identidad del alineamiento") # Identity of the aligment
geom_histogram(binwidth = 2.5) +

x <- blastx$identity
y <- blastpiidentity

hi <- hist(x, breaks=100, col=rgb(1,0,0,1/4),
x1ab="1Identidad del alineamiento (Blastp hits)",
ylab="Frecuencia",
main="Distribucién de 1a identidad")

Comando 7. Graficos de Trinotate. Mediante este script en lenguaje R, se realizaron varios 3réﬁoos y
tablas a partir de la informacion obtenida de Trinotate. Se observa el script realizado para la base de datos
de Uniprot, realizando la misma ejecucion para las bases de datos de Arthopoda e Insecta, y para las
proteinas predichas para las especies L. stnatellus, N. lugens y S. furcifera, modificando determinados
parametros convenientemente para procesar los datos deseados. (A) Generacion de tabla con los resultados
obtenidos de Trinotate. (B) Categlorla funcional EQgNOG. (C) Funcién ontolégica (GO). (D) Transcriptos
encontrados mediante Blastx y Blastp. (E) Distribucion de identidad.
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Puntuaciones de calidad de todas las bases (Sanger / lllumina 1.9 encoding)

@ Puntuaciones de calidad de todas las bases (Sanger / lllumina 1.9 encoding) @
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Figura 1. Andlisis de calidad de las lecturas luego de la eliminacion de secuencias
contaminantes, mediante FastQC. Distribucion de Phred Score en funcién de la posicion 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 distribucién 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 distribucion de GC sobre las secuencias.
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Anexo llI:
Bases de Datos

Generadas
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Ecdisis

>sp|P85316|BURS_AEDAE
MKSSVCVLLKVLACILLPGGLNAQKESNDDIQHYTADDCQVTPVIHVLQYPGCVPKPIPSFACIGRCASYIQVSGSKI
WOMERSCMCCQESGEREASVSLFCPKAKNGEKKFKKVSTKAPLECMCRPCTGIEDANVIPQELAAFADDGSLAGYFQK
SQFKAAE

>sp|Q66Q82|BURS_ANOGA
MKSTFLVVLELAFFLLPGRVLYAQKDSEDGGSHYSSDDCQVTPVIHVLQYPGCVPKPIPSFACIGRCASYIQVSGSKI
WQMERSCMCCQESGEREASVSLFCPKAKNGEKKFRKVSTKAPLECMCRPCTGIEDANVIPQELTSFADEGTLTGYFQK
SHYKSIE

>sp|P85315|BURS_CULPP
MISSPSTPATFAAGSLVLLCLVLGGGHFALAQKEGNDDIQHYTADDCQVTPVIHVLQYPGCVPKPIPSFACVGRCASY
IQVSGSKIWQMERSCMCCQESGEREASVSLFCPKAKNGEKKFKKVSTKAPLECMCRPCTGIEDANVIPQELAAFADDG
TLTSYFQKGQLRNSE

>sp|Q4FCM6|BURS_MANSE
MYALDFLFIAFVYFAACHIQEKPVRAQEVQLPPGQECQMTPVIHILKHRGCKPKAIPSFACIGKCTSYVQVSGSKIWQ
MERTCNCCQEAGEREATVVLYCPDAKNEERRFRKVSTKAPLECMCRPCGSIEESAIIPQEVAGYAEEGPLYNHFRKSF
> sp| AOA143WDY5|BURS_BLAGE
MACKQTSTQQIVTGVLLVALVYVVLVGAMDECQVTPVIHVLQYPGCVPKPIPSFACTGRCSSYLQVSGSKIWQMERSC
MCCQESGEREASVSLFCPKAKAGERKFRKVITKAPLECMCRPCTTVEESAVIPQEIAGYADEGPLSNHFRKSL

>sp| AOA3Q8KJLI|BURS_NEZVI
MRIFAFLAQLLVIAYCQNDGTKRPADECQVTPVIHVLQYPGCVPKPIPSFACTGRCSSYIQVSGSKIWQMERSCMCCQ
ESGEREASVTLFCPKAKPGEKKFRKVMTKAPLECMCRPCTSVEESAVIPQEIAGLTDEGPLNQHFVKPQ
>sp|A0A4Y2SUYO|BURS_ARAVE
MGYKLGIILDTCFFICLLACFWCTTFMPAVKARGEECHLRPVIHVLQQPGCIPKPIPSFACQGSCSSYVQVSGSKEWQ
VERSCMCCQEMGEREASIGIFCPKASPRFRKIVTRAPVECMCRPCTAVDESATIQPQEMQLIIADPQADFSKGMPLMED
YHLLNELKNGKDIPVV

>sp|UniRef100_UPIO007E5SFF76|BURS_DFIC
MLRHLLRHENNKVFVLILLYCVLVSILKLCTAQAENSLTATDNDITHLGDDCQVTPVIHVLQYPGCVPKPIPSFACVG
RCASYIQVSGSKIWQMERSCMCCQESGEREAAVSLFCPKVKPGERKFKKVLTKAPLECMCRPCTSIEESGIIPQEIAG
YSDEGPLNNHFRRIALQ

>sp|U3U8BR1|BURS_NILLU
MTSTIQILMHGAVVIAMMLAESFQEDAKPAVSSDECQVTPVIHVLQYPGCVPKPIPSFACTGKCSSYLQVSGSKIWQM
ERSCMCCQESGEREASVSLFCPKAKPGEKKFRKVNTKAPLDCMCRPCTGVEETSVIPQEIAGYADEGPMNNHFRLHSS
R

>sp|AOA345BED3|BURS_LAOST
MTCTIQIFIHGAVVLAMMLAESFQDEAKPPAGAVSSDECQVTPVIHVLQYPGCVPKPIPSFACTGKCSSYLQVSGSKI
WOMERSCMCCQESGEREASVSLFCPKAKPGEKKFRKVNTKAPLDCMCRPCTGVEETSVIPQEIAGYADEGPMNNHFRL
HSSR

>Burs_Dalbulus_Maidis
CELFTYGVIKVLVALLWACVLAGDSPKSSPVSSEDCQVTPVIHVLQYPGCVPKPIPSFACTGRCSSYLQVSGSKIWQM
ERSCMCCQESGEREASVSLFCPKAKAGERKFRKVITKAPLECMCRPCTGVEESAVVPQETIAGY TDEGPLNAHFQKSQ
>sp|AOA1B6GB49|BURS_9HEMI
MMGFVHTFVDSVLASILLTYVVTVTCNDASKPSDECQVTPVIHVLQYPGCVPKPIPSFACTGRCSSYLQVSGSKIWQM
ERSCMCCQESGEREASVSLFCPKAKAGERKFRKVITKAPLECMCRPCTGVEESAVVPQEIAGYTDEGPLNAHFQKS
>sp|F1AQ58|BURS_PROCL

MGRISWVLVVMGMASMGVVSGDECSLTPVIHILSYQGCTSKPIPSFACQGRCTSYVQVSGSKLWQTERSCMCCQESGE
REASVILNCPNARKGEPKQKKILTRAPIDCMCRPCTDVEEGTVLAQEIANFIHDSPMGNVPFEFLK
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>sp|AOA4D6BNJ4|BURS_NEPNO
MGGMSWVLMVLGVATVVWSDECSLTPVIHILSYPGCVSKPIPSFACQGRCTSYVQVSGSKLWQTERSCMCCQESGERE
ASVVLNCPKVRKGEPTRRKILTRAPIDCMCRPCTDVEEGTVLAQEIANFIHDSPMGNVPFLK
>sp|AOA212ES77|BURS_DANPL
MEVMRICFVSVFFLICYLGTKDVNGQEIQLPPGQECOMTPVIHVLOQHPGCVPKPIPSYACIGKCTSYVQVSGSKIWQOM
ERSCNCCQESGEREASVVLEFCPKAKSEEKRFRKVSTKAPLECMCRPCGSVEESSVIPOQEIAGYADEGLLOSHEFRNSL
>sp|AOAOH3YID2|BURS_LOCMI
RPDASQGGEAEQAARGPADECQLTPVIHVLQYPGCVPKPIPSFACTGRCSSYLQVSGSKIWOMERSCMCCQESGEREA
SVSLFCPKAKAGERKFRKVSTKAPLECMCRPCTGVEESAVIPQEIAGYPDNGPLTAHFRKSQ
>sp|Q8WRC7|CCAP_MANSE
MTVSRVCLLLLVALVYLDCCYAASIPRNFDPRLSEEIVMAPKKRPEFCNAFTGCGRKRSQGPPGMPAQDLRTKQYLDEE
ALGSILDSESAIDELSRQILSEAKLWEAIQEASAEIARRKQKEAYIQ

>sp|Q9VCWO|CCAP_DROME
MRTSMRISLRLLALLACAICSQASLERENNEGTNMANHKLSGVIQWKYEKRPFCNAFTGCGRKRTYPSYPPFSLFKRN
EVEEKPYNNEYLSEGLSDLIDINAEPAVENVQOKQIMSQAKIFEATIKEASKEIFRQKNKOKMLONEKEMOOQLEERESK
>sp|Q75UG5|CCAP_PERAM
MOMYHVVLGCSLAILLVILDIPQASCDDVVIQKRQVDPAEMDRLLDPKRKRPFCNAFTGCGKKRSDESMGTLVEMNSE
PAVDDLSRQILSEVKLWEAIQEARVELLRRRQEQLQOQOSNQFGAGMDRPLPLPIAGYRRKRFADPESQAPAPHSNLPR
ATSQLOQEEITKPWSR

>sp|AOA1S3DKB5|CCAP_DIACI
MRRYMVLVLSSILTFILIFIPTVKSDDVIMQKRDFERGYDMPLDPKRKKPFCNAFTGCGKKRSASESMGTLVEMNSEP
AVEELSRQILSEAKLWEAIQEARLELLRRREKHEQAERQMOMOME SNMLGDNRKPMSEFTGFRKRRSASSNC
>sp|AOAOS2PZN7|CCAP_PENVA
MSTMNWCGRAGVIAAASLLLLLLAAHSHAGPVAKRDIADLLDGKDKRPFCNAFTGCGKKRSEPKVEPLSSGAELDALA
KHVVAEAKLWEQLONKMEVMRSLAARMEEHPIFRRKRSPAPAHAPQAAAPSQONQQOMDTDKQ
>sp|Q7PM76|CCAP_ANOGA
MTHRTAAKLLLAVVSLEFCVLOMLECGVVDRQPRAYKQYNTEPQKRPFCNAFTGCGKKRSSASSPPTAAAAAAAAAMLQ
RHLQTMDPGRKDRMGSDFDPNEESISSLLDLNTEPAVEDLLROQIMSEAKLWEAIQEANREIYLQKSGMKDOQRNDEFPLT
FSTQ

>sp|AOA034VGY1|CCAP_BACDO

MEFAWKLWSMIWLLCLHSTLONEMDNDDLNHKLRGIIQWKYEKRPFCNAFTGCGKKRSSLPYPLWKRADLDDKMYNNED
MSEGLSDLIDINAEPAVENVQKQIMSQAKIFEAIKEASKEIFROKNMOKORORETNPEATERV

>sp|U3U430|CCAP_NILLU

MQOPHVAVICAMAALLCLLTQPTNCDDVIIQKRVDDSDLAAIFDPKRKKPFCNAFTGCGRKRSDESMATLVDLNSEPAV
EELSRQILSEAKLWEAIQEARQELLRRRQQEGKLPPIPYTLTGMRRKKRSPEAPLTN

>sp|AOA345BED7|CCAP_LAOST

MERAQVKSKMQOLHVALCCAMAALLRLLTQPTNCDDVIIQKRVDDSDLAAIFDPKRKKPFCNAFTGCGRKRSDESMATL
VDLNSEPAVEELSRQILSEAKLWEAIQEARQELMRRRQOEGKLPPIPYTLTGMRRKKRSPEKPVTK

>sp|Q1WK20|CCAP_HOMGA

MTNMSWCGRVGILGVTTVLLLVLLAAHAQAGPVAKRDIGDLLEGKDKRPFCNAFTGCGKKRSDPSMEGLASSSELDAL
AKHVLAEAKLWEQLQSKMEMMRSYASRMENHPVYRRKRSTPHTQPROHLTSTPQOKVETEKQ

>sp|ABB46293.1|CCAP_FAIMM

MSTISTHGRAGVMVLTALLLLVLAAHAHAGPLVKRDIGDLLEGKDKRPEFCNAFTGCGKKRSDPGLEGVASSSELDALA
KHVLAEAKLWEQLONKMEVMRSLAARMENHPLYRRRRSAPQQPRHHLTTTPKQKVESEKQ

>sp|D2J4UO|CCAP_RHOPR
MOLLVPCFLLFTALVSAVLTDDVFLQKRLYFPGEIAEPIDPKMKKPFCNAFTGCGKKRSDESMATLVDLNSEPAVEEL
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SROILSEAKLWEATQEARMELLNRKQOQSDRIPLOPLPLTTIRKRSHYLYT

>sp|D6WA20|CCAP_TRICA
MTTAKLFVICIFAALAIETHSRFLPKSISKNLGATERVLEPKKRPFCNAFTGCGRKRSNLPALPEQSEVVDENLGSLL
ELSAEPAVEDLSRQIMSEAKLWEAIQEANMELHRRRQESAESSEEDAAVPARSATASCALPPCYI
>sp|AOAOK8V341|CCAP_BACLA

MFAWKLWSMIWLLCLHSTLQIEMDSDDLNHKLRGI IQWKYEKRPFCNAFTGCGKKRSSLPYPLWKRADLDDVKMYNNE
DMSEGLSDLIDINAEPAVENVQKQIMSQAKIFEAIKEASKEIFRQKNMOKLRQRETNPEALGV
>sp|A0A164VOUB|CCAP_9CRUS
TRPLFYSLVVLAWLVISLYVSNSLSQPLTANQNDSDSIEDVEQWSYKEKRPFCNAFAGCGRKRSMVSKENKHSAYGKA
PSNHPRPLNTNTKLLENIVARLONKRANAIQLDDTEYY

>sp|PSN54967.1|CCAP_BLAGE
MERLLDPKRKRPFCNAFTGCGKKRSDESMGTLVEMNSEPAVEELSRQILSEAKLWEAIQEARAEFFRRRQEQVRILFL
KMLVLYKVEQFIAYGLIEEEEEEDDDDDDDDDDDDDDDEDVYLFQQSNNAMERPLPLPIAGYRKKRFAAADRTSQVEL
NMPMWAKPYRAAVAIG

>sp|E3VWO01|CCAP_RHOPR
MQLLVPCFLLFTALVSAVLTDDVFLQKRVYFPGEIAEPIDPKMKKPFCNAFTGCGKKRSDESMATLVDLNSEPAVEEL
SRQILSEAKLWEAIQEARMELLNRKQQQSDRIPLQPLPLTTIRKRSHYLYT

>CCAP_Dalbulus_maidis
MYPPAVVLSCVVAVVLLSHSDSALADDVIIQKRVYDGDLAAIFDPKKKKPFCNAFTGCGRKRADESMATLVDLNSEPA
VEELSRQILSEAKLWEAIQEARVELLRRHNQQAERERYAAKPFPLSSLKKRSIDYSQS
>sp|AOA1B6GJ26|CCAP_9HEMI
MYPQVLVATSVVTAIILLSHYTVADDVIIQKRVYDGDLAAMFDPKKKKPFCNAFTGCGRKRSDESMATLVDLNSEPAV
EELSRQILSEAKLWEAIQEARVELLRKHQDQAERERYLAKPFPLSSLKKRSIDYNQS
>sp|AOA1B6I6M5_9HEMI|CCAP_HL
GIMYPQVLVATSVVTAIILLSHYTVADDVIIQKRVYDGDLAAMFDPKKKKPFCNAFTGCGRKRSDDSMATLVDLNSEP
AVEELSRQILSEAKLWEAIQEARVELLRRHODQAERERYLAKPFPLSSLKKRSIDYNQS
>sp|AOA1B6MCB7_9HEMI|CCAP_GRCPAT
QLLVATSVVTAIILLSHQTVADDVIIQKRVYDGDLAAMFDPKKKKPFCNAFTGCGRKRSDDSMATLVDLNSEPAVEEL
SRQILSEAKLWEAIQEARVELLRRHQDQAERERYLAKPFPLSSLKKRSIDYNQS

>sp|QBX89036.1|Crz_NENOR

MGMVVVVVMVVVVVVFAVTLAAAQTFQY SRGWTNGRKRSDPNVGVTELLADPPHHLSAHSHPHPPTHTLPKNIEERLR
ALEAGLNAVLKANSVNFSPGGDEEYYAEN

>sp|KAE8742130.1|Crz_FRAOC
MIVLLAAAMAALLLADCAVGQTFSYSRGWKSGKRAVGAAGAALPPSGPPSVSLGGRPADDILAEDLPLYRYFLEGRGE
HRVPYDPWRLVEDPVLHLVRRPGLPQSSEQAGEHDER

>sp|Q5W1L4|Crz_DROME
MLRLLLLPLFLFTLSMCMGQTFQYSRGWTNGKRSFNAASPLLANGHLHRASELGLTDLYDLQDWSSDRRLERCLSQLQ
RSLIARNCVPGSDFNANRVDPDPENSAHPRLSNSNGENVLYSSANIPNRHRQSNELLEELSAAGGASAEPNVFEGKH
>sp|AVA26882.1 |Crz_CARMA
MVRRVTVLVLVASLALAACQTFQYSRGWTNGRKRSNDLGTVVGLGSGRRTGVNLLPAEARRSLQQQTTPHRSLPRDVE
ERLRAVEAGVSALLHAAQQNPEAPPATPGEQDYYAQN

>sp|QSW1L3|Crz_Dvir
MLRLLLLPLFLFTLSMACMGQTFQYSRGWINGKRAPPAALVTNGHNLGLLDIYDIQDRPTDIKLERCLLQLQHFVGNA
LLHRSFANGLAYSASRPDPETDVRSINIHSRPGSGNNNIENSLYPNVNHRQSNELFEALNAPGPDAVEPNDYGKH
>sp|U5LKT5|Crz_MEGSC
MIRMFVVPLLFLGICLSCMGQTFQYSRGWINGKRASSDMDVLNPENVGDSVIENKLERCLMLLQRCSHLSLKGGVNKK
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FYKNGSPEMFDELSTPDTK

>sp|BAV78800.1|Crz_PSIV
MWFRLOSMLLIALLIGSALAQTFQYSRGWTNGKRSFPGSQTACQIQRLRAMLQGKPFPPSYHFFCDLYHLPEEDMKME
QLDKTQLRNTGAEDAIEK

>sp|BAO00944.1|Crz_NILLU
MLLSRLPAALLLVLGCMVCALVAQTFQYSRGWTNGRKRALLQPPTPLQLQAQAAARARDI DCQLORLRAMFDGRTDLE
PPCTLSCLHHSCAPQQSNAQQL

>sp|XP_021191518.1|Crz_HELAM
MVINTTLLLIFVTIASVTAQTFQYSRGWTNGKRDGHKRTDDIRETIAMNIDKFLSPCQINKLKYLLEGKPVTEKLLVPC
DILDDEESPKRYTERTLDALVEAFH

>Crz_Dalbulus_maidis

MVSRHPTSTLLMLCCLTGVLLAQTFQYSRGWTNGKKRSGLQPSPHEAACQLQKLRI ILEGKNTPQLYWPCDWQQPSPD
YEGHHIPPPPLLMDVDNN

>sp|XP_069956933.1|Crz_CHEQU
MEKRNSQVVLMVVLVVALTVSLTAAQTFQYSRGWTNGRKRSDPSVGVVRDVTDLLADSTHRLPSHRPLPPTHALPKNL
EERLRALELGLNAALKASATFPPAADDQYYSDN

>Crz_Ixodes_scapularis
MSHYLGLSAVLLVCLAVTAYSQTFQYSRGWTNGKRRVAEMPLVGVPLRASNDHRALDEVLSKFTPRDRIVLERLGHMV
RVLDHAEEEQQED

>sp|ALM30312.1|Crz_CHISP
MAPNLSLLLLFVALSSVSAQTFQYSRGWTNGKRDGMKRDAAAAREMAALERIMSPCOMNKLKNLLEGRPLNDRLFGPC
DYFEEEEIQPKRSKTDHSADSLYEAFQ

>Crz_Blattella_germanica
MQSHNRCRSHKFFRILLILSCLTGAVLAQTFQYSRGWTNGRKRAGPLLVPSAASGLLQDADESNPCSQLQRIKFLLGA
RNPQQIFFPCDTWREVSESASDNTSERFKRRAARDAATLNASDEMNHEN

>Crz_Zootermopsis_nevadensis
MHLNSTASSSRCRSRMTGLLLIFCCLTGSILAQTFQYSRGWTNGRKRSGPSPQMLIPSSASGERLFQNTDESSATISNP
CSQLORIRFLLGARNPQQFYFPCETWTDIFETPSEEVSERFRRKAHQDFAEGNNIEGN
>Crz_Oncopeltus_fasciatus
MIWVRQLLFLLATIAILAGSALSQTFQYSRGWTNGKRAGQTACQLQRLRAVLEGRAPSADPSYLLCELYRSPQEELRLD
HLGKTQPREPIPVDIAEK

>Crz_Nezara_viridula
MWFRLQSLLLVALLIGSALAQTFQYSRGWTNGKRSFPGSPTVCQIQRLRAMMQGKPFPPSYHLLCDLYRLPEEDLKMD
QLDKTQLRNPGAEDTIEK

>sp|Q07892|EH_DROME
MNCKPLILCTFVAVAMCLVHFGNALPATISHYTHKRFDSMGGIDFVQVCLNNCVQCKTMLGDYFQGQTCALSCLKFKGK
ATPDCEDIASIAPFLNALE

>sp|XP_030031898.2|[EH_MANSE
MAGKVTVAFFMFAMIAFLANFGYVECNPATIATGYDPMEICIENCAQCKKMLGAWFEGPLCAESCIKFKGKLIPECEDF
ASIAPFLNKL

>sp|NP_001037307.1JEH_BOMMO
MANKLTAVIVVALAVAFMVNLDYANCSPATIASSYDAMEICIENCAQCKKMFGPWFEGSLCAESCIKARGKDIPECESF
ASISPFLNKL

>sp|AONCV3|EH_ANOGA

MVSGKTVEFLGVCLLVEFVVANNAPVKASPOQIELMGGYDIIGICITNCAQCKKMYGAFFEGHLCAEACVQFKGKTIPDCE
DLSSTAPFLNKMN
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>sp|XP_016034272.1|EH_DSIM
MNCKPLILCTFVAVAMCLVHFGNALPAISHYTHKRFDSMGGIDFIQVCLNNCVQCKTMLGDYFQGQTCALSCLKFKGK
ATPDCEDIASIAPFLNALE

>sp|XP_011192602.1|EH_ZEUCU
MFATTKSTIFVAAVAVVLICALSSTVEGLPSIGHYGKRFDAMSGIDFIQICLNNCAQCKKMFGDYFQGQTCAESCLKF
KGKAIPDCEDIGSIAPFLNAIA

>sp|XP_032295022.1|[EH_DROVI
MCNNRTLLLLSIVLTALCLLQCGEALPSIGHYGKRFDPMGGIDFIQICLNNCAQCKKMFGDYFQGQTCAESCLKFKGK
ATPDCEDIGSIAPFLNALE

>EH_Culex_quinquefasciatus
MSPMKFAPTAIVLAAFVVILAFNTSEANPQIDLLGGYDLIGVCITNCAQCKKMFGEFFEGHLCAEACIQFKGKMVPDC
EDINSIAPFLNKLN

>sp|XP_002069674.1|EH_DROWI
MYSSKMTTLMTILLLSYCILSLMDAGEALPSIGHYGKRFDPMGGIDFIQICLNNCAQCKKMFGDYFQGQTCAESCLKE
KGKATIPDCEDIGSIAPFLNALE

>sp|XP_026686679.1|EH_DIACI
MLARPSVSNCKKGADRDREEALMSRWFTLVNKKNALLRROMOLNILEKEDDLERKFELLNLELRSILSTIEEWQKTEDQ
KKRESLLLSELVNIVNKRDELVHHLDSQERAIEDDDEIERDVSRAGMGQRNKNCVIQ
>sp|XP_013114896.1|EH_STOCA
MFSSKSIAATFALVAIGFAFMQFSQAMPSISHYGKRFDSMSGIDYIQICLNNCAQCKKMFGDYFQGQTCAESCLKFKG
KAIPDCEDLPSIAPFLNTLE

>sp|XP_018790275.1|EH_BACLA
MFSINKSTVAFVFIAVVLISVFSSTVEGIPSIGHYGKRFDTMSGIDFIQICLNNCAQCKKMFGDYFQGQTCAESCLKE
KGKATIPDCEDIGSIAPFLNALE

>sp|CRL00034.1|EH_CLUMA

MEFSWLKKEKESAEVVETALNEMKKIYKTKLLPLEEYYCFHEFHSPKLEDPDFDAKPMILLVGQYSTGKTTFIRYLLER
DFPGIRIGPEPTTDRFIAVMYDDKEGVVPGNALVVDPNKQFRPLSKYGNAFLNRFQCSTVASPVLSATISIVDTPGILS
GEKQRVDRGYDFTGVLEWFAERVDRIILLFDAHKLDISDEFRRSIEALRGHDDKIRIVLNKADMVDHQQLMRVYGALM
WSLGKVLQTPEVARVYIGSFWDQPLRYDVNRRLFEDEEQDLFRDLOSLPRNAALRKLNDLTKRARLAKVHAYIISELR
KDMPSVEGKDSKKKDLIKNIGTIYDRLOREHQISPGDFPDIKKMQEVLONHDFSKFHSLKPHLIETVDRMLATDIARL
MSMIPQEESEMVSEPMIKGGAFEGIEDHISPFGYKRGEGIDAGSGEVEWICGRDRARTDPLFESLNPIDGKISGAAAK
SELIKSKLPNSVLSKIWKLSDVDCDGFLDMEEFALAMHLINVKIDGNELPNILPDHLVPPSHKN

>sp|PSN35086.1|EH_BLAGE

MVWKIILFKPRTACEVHRRFLSWFSGRKREPETFTNVVDGLKKVYRTKLLPLEETYLFHDFHSPKLNDADFDSKPITL
FMGQYSTGKTTLIKYLLESDFPGMRIGPEPTTDRFIAVMHDENEGVIPGNALVVDPKKQFRPLSKFGNAFLNRFQCST
VNSPVLKTISVIDTPGILSGEKQRIDRGYDFTGVLQWFAERVDRIVLLFDAHKLDISDEFRRSIEALHGHDDKIRIVL
NKADMVDHQQLMRVYGALMWSLGKILYTPEVARVYIGSFWDQPLRNDLNRRLFEDEEQDLFKDIQTLPTNAALRKLND
LIKRARLAKAHAYIISTLYSEMPTLFGKDQKKMELISNLDSIYQQLERKYLISPGDFPDVRKMQELLVNHDFSKETSL
NFNLLETVDGMLANDIAQLMSMIPLEKASTNSESFVEGGAFDVVGDRESPFGYKRGEGVDAGSGDLEWI ITKKKAEYD
GIFKTLKPTEMVKSKLPNVVLGKIYKLADVDQDGLLDADEFAVMMHLISVKLEGYDLPTELPVHLIPPAKRHRPEPIS
QLQKHS

>EH_Culicoides_sonorensis

MAKSSKLAVIVAVVILSLMLTTTQTEANPGLDLMGGEDEFLGVCIRNCAQCKKMEFGNYFEGERCAEACVKEFKGKIIPDC
EDIASTIAPFLNKIEA

>EH_Nilaparvata_lugens
MASKLLLAGLLLLVVALAVVEGNNIGVCIRNCAQCKKMFGAYFEGQLCADACVKFKGKLLPDCEDVASIAPFLNKLE

>sp|XP_064212533.1|EH_TRICA
MDSGSRNFLVLLLLFASSLLVVDANPIGVCIRNCAQCKKMFGPYFEGQLCADACVKFKGKIIPDCEDITSIAPFLNKE
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>EH_Aedes_aegypti
MFKVKIPSFSIICIAAIATIAFVGSAEANPQLGGYDMLSVCINNCAQCKRMFGEFFEGRLCAEACTIQFKGKMVPDCED
INSIAPFLTKLN

>sp|GBP02493.1|[EH_EUMVA
MHDDKEGVIPGNALVVDPKKQFRPLSKYGNAFLNRFQCSTVNSPVLQATISIVDTPGILSGEKQRIDRGYDFTGVLEWF
AERVDRIILLFDAHKLDISDEFRRSIEALKAMTTKEV

>EH_Rhodnius_prolixus_Fragment
NIINSKLLCRYTMKKLLLVILLTSFLAEISGRQIGVCIRNCAQCKKMFGVYFEGQMCADTCLKYKGKLIPDCEDIAST
GPFLNKLT

>EH_Apis_mellifera
MTVKENAEVRSGYIDDVMNTSIRSILLVLFLVYSMVEFVLVAGSVPFERAIGVCIRNCAQCKKMFGPYFLGQKCADSCF
KNKGKLIPDCEDEDSIQPFLQALDSEY

>EH_Laodelphax_striatellus
MASNGSVKMLLAGLLLLVVALAVVEGNNIGVCIRNCAQCKKMFGAYFEGQLCADACVKFKGKLLPDCEDVASIAPFLN
KLE

>EH_Dalbulus_Maidis
MASKSLVCLLLLLPLLAALFLSASASAVDIGTCIRNCAQCKKMFGAYFEGQLCADACVKFKGKLIPDCEDVASTIAPFL
NKFE

>sp|EFX73380.1|[ETH_DAPPU
MYRELIMIKGLFLTWLLLASALSDPSPEPFNPNYNRFRQKIPRIGRRGEGIIAEYMNSESFPHEGSLSNFFLKASKAV
PRLGRRKDISTESGRAAMVGEEPFGRISNEIPIMNQKQDLWPNMNINELTGALNKELNYPGPRIPKDLQDNYIQDLIH
SWINQYENLNEN

>ETH_Tribolium_castaneum
MYLATKNYVLKAAKNVPRIGRSNTNKNTNIDEMGKFFMKASKSVPRIGRRNENFDYGQPIVKRDEVPIWSDIADRFEY
DPEILTSPEILEQLEMGDDPSVYEWEKIRTKRDSHKPHPKFYYVM

>ETH_Asbolus_verrucosus
MLRYKTLTVVFFVNILLDSTLAEGNYYLQAAKNVPRIGRSSSSNKNSNIDQOMGKFFMKVSKSVPRIGRRNEDFDYDQA
IDRREQSPTWSDIADRFEYEPEVLTSPEVLEHLEMRDDPSAYDLDKIRLKRDTSHKKHPREFQY
>sp|AD45613.1|[ETH_MANDU
MAFRVTKVLTALCLVCLFLQVESSFIKPNNVPRVGRSNEATSPFDQGMMGYVIKTNKNIPRMGRRNYDSENRFDI PKL
YPWRAENTELYEDDAQPTNGEEINGFYGKQRENMKR

>sp|NP_001165743.1|ETH_BOMMO
MTSKLTMMLFTLSLMFIAGLDGSFIKPNNVPRVGRSNEAFDEDVMGYVIKSNKNIPRMGRRNYDSGNHFDIPKVYSLP
FEFYGDNEKSLNNDDAEEY YAKKMGSMKK

>ETH_Acyrthosiphon_pisum

PLKYRSLNTNAGQDVYSGSCWTATVVESTHHHESTEFSRISALNRKSIYRITMSGYLAITIVLVCLQILRVMSINEFPEK
KVONIWLADLDDKQIASRIERSDQFETASDVLMKDASVYPKITRRGFAGEEFFLKASKSVPRIGRRNNDIQETPKRSL
SKDOQVNMVEYWPYLQPNDINDLTRKHDFDLPYNCQQLDAKTIFLVDMYNEFVCNDQEFYCCAPAKRAIANSPNSNSL

>ETH_Sipha_flava

MSGYLTIIGLVCLHALSAISVNEYTDKKLONIWLTDMDDKQPSSRFERSDQFETASDIILKDASAYPKITRRGFAGEE
FFLKASKSVPRIGRRNNDIKESPKRSTNKDOMNMVEYWPYFQTNDINDSTKKHDYDVTYGCQQLDAKTIFLVDMYNEV
CNDQLYCCGPAKRTMMNSPSVNYL

>sp|BAO00949.1|ETH_NILLU

MKTMSTVONREFITEGVEFLILSATIITASSLHNEESIDVHSKLNRAGAFLPTEPEESSAHTMORRNDEFLKATGKSGPY
LPRIGRRNITIYPEKKEDVESPEVVSRRNDFFLKAHKSIPRIGRRNSYSAPQTPTEDQTPYSQRIKKFDSEVMEKSEAS
AWPWFRAPGLYVPOKRAIYFTENPAYFGPGVILWDKDEHPSLLLEDSEANFGTGLD
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>ETH_Laodelphax_striatellus
MYTLHNRFVTEGVLLILSATLLSVFSLHSEESTIDMHSKYNRAGGLLATTAEQPSSHTMORRNDFFLKVNGKNGNKIPR
MGRRNIVYPEKKEELDSPFVVNRRNDFFLKAHKSIPRIGRRNSNSEPQSTLSDDQATYNQRVSKKFDSEGMEKAEASA
WPWFRAPGLYVPQKRATIYFTENPAYFGPGVILWDAEEHPSLLLEDSEANFGSID

>ETH_Oncopeltus_fasciatus
MSTVTGKREAEGFTVLCLTASCQSEPLEDVSEDFVPLLMRRNDFFLKAAKSIPRIGRRNDFFFTKAVKSVPRIGRRND
FFMKAAKSIPRIGRREDLTTVSILI

>ETH_Nezara_viridula
MSHLIRFILLLVGALLIITESTCGSIMDDSSEDMIPVMIRRNDFFLKAAKSVPRIGRRNDFFFAKNLKSVPRIGRRND
FFLKAAKSVPRIGRRDEITSVEKEASVAWPWFRDHDFIPRVMKKDLGDEDVPVDEPSKEKEEPRLQATV
>ETH_Apis_cerana_cerana
MTSLRFLGFVRCFFVGAIWIAILTLLICENVSTADEVPAFFLKIAKNIPRVGRSEGYDDFFKSRKNLPKLGNHDGQSE
SWPQYSLDEPFSRPIKRRVDYPSVDDWSWQHFPLATEGPRELWRTLAGY SKDTSDEYVCKNY
>sp|NP_001136079.1|ETH_APIME

MTSLRSLGFVRCFFVGAIWISILALLICENASMADEVPAFFLKIAKNI PRVGRSEGYDDFFKSRKNLPKLGNHDGQSE
SWPQYSVDEPFSRPIKRRVDYPSVDDWSWQHFPLATEGPRELWRTLAGY SKDTSDDVDNEIWKRKKRTGNEPMASEEN
>sp|XP_003400029.1|[ETH_BOMTE

MTSLRSLGEFSRRFIVGALTVGVLALLACENLSKADEVPAFFLKIAKNIPRVGRSEGYNDFLKSRRNIPQVSGYNSRAQ
AESWAPYASDKTFSRPIKRRVDYPSIDDAWAWQHFPLATIEGPRELWRTLAGYSKDTSDDLVNLENKKRGORRMETEEE
NGK

>sp|XP_012248764.1|[ETH_BOMIM
MTSLRSLGEFSRRFIVGALTVGVLALLACENLSKADEVPAFFLKIAKNIPRVGRSEGYNDFLKSRRNIPQVSGYNSRAQ
AESWAPYASDKTFSRPIKRRVDYPSIDDAWAWQHFPLATEGPRELWRTLAGYSKDTSDAVDNDVWKRKKRTGNEPVIS
EDN

>sp|XP_017788897.1|ETH_9HYME

MTTSRSLGSTRYFEVYVLLIGVLALEFVGANASAADEVPAFFLKIAKNIPRVGRSDGYDDFLKSRKNIGKIGGLDADGQ
SESWPSYGNDQPFSRLIKRRVDYPALDDAWSWQHFPLAIEGPRELWRTLAGYTKDTTDDIDNEIWERKKRTGNEQALA
VAEEN

>sp|ARK38543.1|[ETH_SCHGR
MNLALSAALHNASEGAAVGSPFLPASFFNATSWSAGAGANGSVASAPDVGDVPQVPAYIRTASTVACVIIMSIGVAGN
AMVPAVILRSRDMRNSTNIFLVNLSVADLLVLLVCTPTVLVEVHSRPEVWLLGETMCKAVPFVELTVAHASVLTILAT
SFERYYAICEPLRAGYVCTKARALLICLLAWALAALLTSPVILVAEYGTEEYFDGSMVPVCFSMVDSFWPAFFFLATI
AVFFLVPLIILVVLYGVIARHLMANPRIMSVHQQLHYRYRKQVVLMLGTVVAAFFVCLLPFRAFTLWIIAAPPETVVS
IGYENHYGLLCLCRVMHYLNSAVNPILYNLMSSKFRDGFSRLCCRCGCAGGPLGRRGTGLSSSATATTVRSSAGDSLW
RRPGRASSSSSRSRRAERRLLHHIARECSVSVHNGVCAVKAGRSKDVSYL

>ETH_Blattella_germanica
MGKYCLSLGLCARIAVAVLVVVSTLAVGATGEDGAGTNFFLKASKSVPRIGRRSEYDNFFLKASKSVPRIGRRRELSP
LTEGRDWGNVPWFRTSDNIPGPSRRADYYIHEGGPPAHPLSWNDVEKTMEESPELWKPDLWRKNNENFPLRDEFDIQH
IVRRSTGPFNKDNTKRETNDEQNLTE T

>sp|XP_308702.4|ETH_ANOGA
MKLVVFFALICYAIGSESPGFFIKLSKSVPRIGRRGDLENFFLKQSKSVPRIGRRAGGFHMAAVAPQEAHGSSWFERY
MKTAKRPNGGGSLVPDDFGKSYKKIRPLDLNHIIDILSDDLFFGSDLKFISWEVLDEALEEDPELLQKLASLARDKEV
QQLKKLLGEQDDELVKYVPIDRNEINGASSRAYMYRLDRTDPNKERLEYQQ
>sp|XP_021698718.1|ETH_AEDAE

MMKFILLLVALVTVAVADETPGFFIKLSKSVPRIGRRGDFENFFLKQSKSVPRIGRRSGLFTEHSPAQDNSNWEEREM
RPAKRPISTPQTENGKLYSKVRPLDLHHIIDILSDDLFFGSDLKFISWDVLDEALEEDPELMGKLSALARDKEVHQLK
QLLTENKDELVQYVPLESGTSDMHSNKAYIYRTDRDEQNAELNKEKIEYQQ

>ETH_Musca_domestica
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MNYFFLISYTLIFFLGLEPQSLCKADDSPGFFVKIAKNVPRLGRRSDKPFTRRFFRNYKITPRIGRSVEELPKSDSLN
NWLDTPFTVHMEKRLHYSPASRFVDQDLSLLQPVNAATLKELIDSHTIARENVKFIHWKDFDRALQMDPELFGKISST
GRTPDQHLKDNLSKENFTPVLKNMMDSDGTDFVLYTQGENDQGVYAPEFLRYNIM
>sp|XP_002004620.1|[ETH_DROMO
MNRLTILFAVLLLAELWIAGYADESPGFFLKITKNVPRLGKRGEAFLMKNMKTIPRIGRSDPEASTITPLLAWLWNLDA
DPQFSKRRLPSSGAAGSVEHELSVVQPVNSNTLFELLDRNATIPSEHVKFVHWKDFDRALQVDTELYTKIIHLGRDPDQ
RLKQDLSFNSYIPIFGSDDAKSNDFMLYNKDDRDLYGGYDRNFMQYNRL

>sp|NP_524699.1|ETH_DROME
MRIITVLSVSLLVGLVAISQADDSSPGFFLKITKNVPRLGKRGENFAIKNLKTIPRIGRSEHSSVTPLLAWLWDLDTS
PSKRRLPAGESPAKEQELNVVQPVNSNTLLELLDNNAIPSEQVKFVHWKDFDRALQADADLYSKVIQLGRRPDQHLKQ
TLSFGSFVPIFGDEQNPDFMMYKNNEDQELYGGGNRYDRQFLKYNIL

>ETH_Dalbulus_maidis
MACYTLLLECVVVCSLLTISESSPQSQFDDQFDPFDDSFYEPGPPYLGDIVKNVPRVGRRNDFFLKAAKSVPRIGRRD
GDDVKPSQINKNFPRVERRNDFFLKAAKSVPRIGRRNDFFLKAAKSVPRIGRRQDRLDKRGALTNAMEGGEMAAWPWE
RNPELMPQAFKRSAPFQGPDQEESDHGLVFYKINLHREVEEPRLQAEV

>Pob_Acyrthosiphon_pisum
MYTTQLFITISIAIIIVHNNVLAEDNPEECETLPSELHIIKEEFDELGRLQRTCNGDIAVNKCEGACNSQVQPSVITPS
GFLKECYCCRETFLRERMIALTHCYDPDGVRLTSDKLATLEVKLKEPADCKCFKCGDFSG
>Pob_Drosophila_melanogaster
MHVQELLFVAAILVPQCLRALRYSQGTGDENCETLKSEIHLIKEEFDELGRMQRTCNADVIVNKCEGLCNSQVQPSVI
TPTGFLKECYCCRESFLKEKVITLTHCYDPDGTRLTSPEMGSMDIRLREPTECKCFKCGDFTR
>Pob_Apis_mellifera
MKENFSIMFTIHSIFLILIIFIYSNETIAQVTDDENCETLQSEVHITKDEYDEIGRLKRTCSGDISVTKCEGFCNSQVQ
PSVASTTGFSKECYCCRESYLKERHITLHHCYDADGIKLMNEENGVMEIKIREPVECKCIKCGDISQ
>Pob_Anopheles_gambiae
MCNSVRTALAASNCCSIVLCCVLLLTLTLTVAVTAQHNQADETCETLPSEIHLIKEEYDELGRLYRTCNGDVTVNKCE
GKCNSQVQPSVITATGFLKECYCCRESFLRERQLQLTHCYDPDGVRMTDHESATME IRLKEPVDCKCFKCGEMVR
>Pob_Bombyx_mori
MNIMITKIFFLVQLFYIVVSKSSAEENCETVASEVHVTKEEYDEMGRLLRSCSGEVSVNKCEGMCNSQVHPSISSPTG
FQKECFCCREKFLRERLVTLTHCYDPDGIRFEDEENALMEVRLREPDECECYKCGDFSR

>Pob_Atta_colombica
MLVASKSLLVLVVYVTISDAEITEIDDESCETLQSETIRITKDEYDELARLRRTCSGDVSVTKCEGFCNSQECYCCRES
YLKERFVILNHCYNADGIKLIGTDDEVMEIKIREPAECKCIKCGDFAR

>Pob_Tribolium_castaneum
MFDKIILCLVYATCVYSVSEISEETCETLMSDINLIKEEFDELGRLQRICNGEVAVNKCEGSCKSQVQPSVITPTGFL
KECYCCRESFLRERTITLTHCYDPDGVRLTAETVNSMDVKLREPAECKCYKCGDFSR
>Pob_Bactrocera_dorsalis_Fragment
VPGNSHNAYPPSGRVVRRKCGEVPNMSTRYCSSSSIYGLLSWLLVLLEVLSRLERRVAALRYAQGTGDENCETLKSET
HLIKEEFDELGRMQRTCNADVIVNKCEGLCNSQVQPSVITPTGFLKECYCCRESFLKEKIITLTHCYDPDGTRLSTPE
MATMDIRLREPTDCKCFKCGDFTR

>Pob_Araneus_ventricosus
MTSNFANCLLITWYTFLLINRVCSREQNEVEVAEVVAAMKDACETLPSTIQVTKEEYDDLGNVVRSCEGTIGVTKCEG
TCTSQIQPSVVTPTGFLKDCHCCRETWMRQREILLTDCYTQDGKRIFGQQGTMVIHLKEPEACACHKCGL
>Pob_Dalbulus_maidis

MKAGVRGVSVLLLGAMLSVTRSEGEEACETLPSETIHI IKEEFDELGRLQRTCNGDVAVNKCEGACNSQVQPSVITPTG
FLKECYCCRESFLRERMITLTHCYDPDGMRLTSQAQASMEIKLREPADCKCYKCGDYSR

>Pob_Locusta_migratoria
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RPOPAGGGEEACETLPSEIHITIKEEFDELGRLORTCTSEVGVNKCEGACNSQVQPSVTTPTGFLKECYCCRESFLRER
TVTLSHCYDPDGARLTAEGLATMDIRLREPADCKCEFKCGDESR

>Pob_Lygus_hesperus
MEIVPLAVVLIFVGVVKSHNNDEACETLPSEIHI IKEEFDELGRLSRTCNGDIAVNKCEGACTSQVQPSVITPTGFLK
ECYCCRESFLRERIVTLTHCYDPDGVRLEKEGVATMDIKLKEPSDCKCFKCGDYSR

>Pob_Acyrthosiphon_pisum

MYTTQLFIISIAIIIVHNNVLAEDNPEECETLPSELHITIKEEFDELGRLORTCNGDIAVNKCEGACNSQVQPSVITPS
GFLKECYCCRETFLRERMIALTHCYDPDGVRLTSDKLATLEVKLKEPADCKCFKCGDFESG

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.

Olfaccion

>ADK73604.1_odorant_binding_protein_Nasonia_vitripennis
MKIVVLCLVVLSAVACVSAGYREYQNACLDENGLTKEEFYAMKRNQDPRSGCVTACIMKKNGSMKHGI IDARGIKRRM
RTLLAPFISKDKLYEKIDYCVDEAENHVGVCEKAYVLQKCLRTPRANNVQGERQKMID
>APX56329.1_odorant-binding_protein_30_Halyomorpha_halys
MKPLHVLCLIGAFAFASGVDIPDELKEMAQMVHDQCIGETGASADAIEGTKKGVFPADDQKLKCYLKCIYSNMGAISD
EGELDAEAFGSIMPEELGRVLNPMINKCKDTTGPDGCELAFNFNICLYNADPKNYLVI
>A0V87046.1_odorant-binding_protein_29 Halyomorpha_halys
MVLIMSNYILALVLAVVSVDGSVGGLQGELSEKELLGLADMYHHSKATSKRSLRNTGDMDDHRYHKRHMFPDYKHCCG
ETDSRNNIRRKEAWTVVKDCVEQVKTKSNELEEFVNPITDEFSCERLKQEKNRHYCIADCVLKNTEALKDGTVNRDKA
KEFFTKGISAEWLKEIAENAVEKCAEQKVFTSNGEQLDCSPQAVNLKHCFWKEMILTCPKEHFKKSPYCSRVKEAFEE
MEN

>A0V87045.1_odorant-binding_protein_28 Halyomorpha_halys
MHLYLAGICSLLISLEIVSVANGAATPDECNDTGGENTGMCCKHKREPESKEKQEEYENNMKNCFSKYFGDIQDPPPE
DVKISLMECVGECFFNASGLLTPDLKLSQEKLNAKDDIVDPDPKWKAIDEAAVKSCFDKSVAEGNGSAKCKSGSFQFL
RCVLRERFLNCPKDVWTDGDECNNYRKVVEKCPNVIPGVA
>A0V87044.1_odorant-binding_protein_27_Halyomorpha_halys
MNAVLCITTLLAAISVSGAMAPEYKKKLLTSLSDCMEKHNVDKEE IMQVIKNEKLPEDKEKQCLFGCLIDNMGYVKDL
TLDWNLIKASNPEKFDRPEDVEKANTVTDTCAKTLSEKQPSLCELGVNAIKCIHQESLKIKLPKPEFSFD
>A0V87043.1_odorant-binding_protein_26 Halyomorpha_halys
MKLFESILLTAIVIAVSVSLIGCHEDIVSIKKMAISRCSEIHSISKEAVKSIMNNEEVPNDYEIKCWLSCVLKTLGML
KDGKIMWETCRNITKYGFSEEDKAKVDKITEICQAEVPQEEKDECQLAYSAAVCKMNNWKKLGLPKGNWEE
>A0V87042.1_odorant-binding_protein_25 Halyomorpha_halys
MKGITTALALTLVLATIEAEENVKAKIAKVENTCKEKNPVTEDEIGAFRKADIGFSYSHDAKCMLACMLEEGKMLRDG
KYMKENALIMADVFHIDDFDEAAKARKVIENCAIEVPEVGPDPCEFAFKMAVCGANESKKLGMKDHDFFE
>A0V87041.1_odorant-binding_protein_24 Halyomorpha_halys
MRSLVAVIVSFAIITSSLVLIQCQEEDIMEKKTEAITQCTAEHNVSKEAVKSISINDNVPNDPEVKCWLRCIFEKLGV
MKEGQIDWERCKFITKHCLSNEQDKAKVDQITEICKAEVPKDEKDECQLAY SAMVCKMKNWKNFGLQ
>A0V87040.1_odorant-binding_protein_23 Halyomorpha_halys
MNRVVIVVALILACIFNCHGQANPEIKAAVNECRSQHNIEAGQIKDAINNKKIPETEHGQCFMSCVMKKMGVLKNGKI
DLDRVSELINNKFKDQENREKAYEIAKRCANVKSPDGKECSQASEMAKCALKNATIELKMEVPKGSF
>A0V87039.1_odorant-binding_protein_22 Halyomorpha_halys
MFIVLLFLSSAYHSISFINAQPDDYSRKASSFKTNFMESSKYCSNIYNTSVFDVLPLFGQSDNGNLEAKCFLLCLLQR
YQMIDKGGAFHRDKVDRFLDSMPDSKFKSSLKSFKEKCLKEDSQNQCQKAYKFSACFYNKGIDKKHES
>A0V87038.1_odorant-binding_protein_21_Halyomorpha_halys
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MKYLVLCVVLSYAYAASVDTSKAILQKQFDVFRKCMVVGNVTESEVEVIFKKGEVPEGRKIKCLLGCFMKGMGYLTDD
GKIDWSIMDDINRKEYVNPDEVKRALEISALCSKSVPQNLGNLCDAGYAGTKCFLDEAVKRKLTLHGPKDAE
>A0V87037.1_odorant-binding_protein_20 Halyomorpha_halys
MLSKGTVLVFAAINLMMVTAYREELKRTISGCONGAEVTDDELEEFEKPLIPKNDEEKCLMACVFKSFGVIVDGTFDP
KLALAVAKDLLKSDPEKVKKITAVVEHCGDDI PKKMDNECELAGE IMKCYVKWEKEVGLA
>A0V87036.1_odorant-binding_protein_19 Halyomorpha_halys
MQPISSTIVFVVCIALAQGAAVQDQVTATIAKKCASEHKMSEEQAKIIFSLVVPKTPEENCYMECTIYIGAGVMKDGKYS
VEGAKKLADQRFTGADEKTAAVKLIETCKSVSAGSEKCGLAKSVRECFVKNGNNISFFPPPK
>A0V87035.1_odorant-binding_protein_18 Halyomorpha_halys
MNRINLLLLVVLVASAVGWPQPPPPPPPGGEDVPEECRPKPPPNPGKERAVCCDMPHPIAKDSDQFKTLFEECKEQIK
SEHPEAMPPHHPHHPPPPPPPPAAGGPPPPPPPHHGGPHLFMTCMDECVENKSGLLTDSKLNQEALTKMVDSFAPDGS
WKTIALEATKFCYEKTSNETKTEDKDAKCSPVSHDFVKCMIKQMYLKCPSDKWQONNDDCNAEKQLIEKCPNLMPFPPH
PPMKKKE

>A0V87034.1_odorant-binding_protein_17_Halyomorpha_halys
MNAALCLTTLLAAVCLSGAATPEYKAKVITSVTACAKEYNVELKDIIETIMKQSKLPETKEQKCVVGCFFEKMDYVTDH
KVDWEKVKALNPQKYDTPELVEKINQVTDTCSKVVTEKSTDICELGVPAVKCLKEESEKVQLPKPEVKFDSA
>A0V87033.1_odorant-binding_protein_16_Halyomorpha_halys
MKHILGVGLMTVFLLLAGKGRSSPSLGHTRNAMGGYNMNYDSEEEAASSYLGKDSIFKYSPQEETIAKILKSFGSCQA
KHPLSADELTALKNQDTEMHFSHDAKCFFACMFKAADLLKNGRIIPENLIEYFNEDSIGVSNSREIIEYCNQEVSESE
PDLCEYVYKMTKCWTKKILTS

>A0V87032.1_odorant-binding_protein_15_ Halyomorpha_halys
MNIYIVNFITILTSISFTFASTVKPGIISQAFQIVGRCNKEHPLDMKEMEKAVKNFELPSSEEGKCFISCFLEGFGLVT
DGQINLDRSLEFNKMQFHDPDNLEKANATSAACKDEMSTSTEKGCDFATAASKCMLEKSKEMGFRFFQFHS
>A0V87031.1_odorant-binding_protein_14 Halyomorpha_halys
MKSFFVVIALSALIALAKGDDVKEKFKKTAEKCKEKHAVTEEETIEKLKAKDTEFQYSHVAKCYMACFLEEGKILONGK
YNKENALVMTDVIHKENPEQAAKGKEI IETCAKQYPEVGEDQCEFAYQVSVCAAKEAKKVGLENTDFFAK
>A0V87030.1_odorant-binding_protein_13_Halyomorpha_halys
MQONHRVLFLLYALLAILLNESNGVEEQAECKDKSNLQVLGRCCNIPNEELLSEEEKAVGTMCDKTVYGDRLTSPTTEE
EQLELYECMDECFYNGTHLLTADMKLNETALIAEYDVSTENFSHWKEPITKAVKSCLEKNVVSEVKPNAKCKSGSYQF
SQCFGLKLYLYCPPEDWKVKDEGCNKAREVLMNC
>A0V87029.1_odorant-binding_protein_12_Halyomorpha_halys
MNSLLFLTTILSAVCLSWAASDEYKMKVIASVAACAKEHGANIADVIEIVKAEKLPTNKAQKCVAGCFFHKMGYVTDS
KVDWAKVKALNPKKYESKDLIAKADKVVDACSKVVTQKNTDVCELGIPPMKCLLEESKKVQLPKPDIKFKL
>ACI30694.1_odorant-binding_protein_Acyrthosiphon_pisum
MISSTFYLTLLFGIAMLISCGYGRFTTEQIDYYGKACNASEDDLVVVKSYKVPSSETGKCLMKCMI TKLGLLNDDGSY
NKTGMEAGLKKYWSEWSTEKIESINNKCYEEALLVSKEVIATCNYSYTVMACLNKQLDLDKST
>NP_001153532.1_odorant-binding_protein_6_Acyrthosiphon_pisum
MPNILPNLDSTWEKCFETFKQFKDKPETKEYKEMAHGKEPPCLFQCIFMQSGLTTSDGKLNEDAI TKKMSEGINNDEK
WKSTWQNSLNKCFDDVKQEDKKQILIMNTPAGRLMKCFLRDMYMSCPKNVWVESSECLNMKDLVQKCPEMPPPVFKSP
PKLI

>CAX63068.1_odorant-binding_protein_11_Acyrthosiphon_pisum
MSSSTFYITLLFGIAMLISCGYGIFTTEQIDYYGKACNASEDDLIVLKSYKVPSTETGKCLMKCMITKLGLLNDDGSY
NKTGMEAGLKKYWSEWATEKIETINEKCYEEGNTATLLYHVAIYFTCVSGDYSDVQLLIHCDGMFEQEVGSRQVNLKL
LIMLKIGLSEPKR

>NP_001153529.1_odorant-binding_protein_3_precursor_Acyrthosiphon_pisum
MISSTFYITLVFGIAMLISCGHGRFTTEQIDYYGKACNASEDDLVVVKSYKVPTTETGKCLMKCMI TKLGLLNDDGSY
NKTGMEAGLKKYWSEWSTEKIESINNKCYEEALLVSKEVVATCNYSYTVMACLNKQLDLDKST
>NP_001153534.1_odorant-binding_protein_8_ precursor_Acyrthosiphon_pisum
MFALKVACLCLSVAVVFGENNQQONGPSDRSATIFQSCIAETKLSGDALKGFRSMSIPKTQAEKCMMGCLMRKVNVINK
GKFSVEEATKVAQKYYGTNEAMMKKAKDLIDVCAKKAQSTTEECALAGIVTTCIVEEAQKAGLSGGPGSRSRRTVSPK
FRRDAM

>NP_001153527.1_odorant-binding_protein_1_precursor_Acyrthosiphon_pisum
MLNLKVMMFLCLSVIVVYCESDQVPINSSAAVESCLLETNMTRDEFEDMLTSPNARELTILKSHAHKCMFGCVMRKNH
IVNDGVVSKEVLSKYVLNFYGRPDYKRRLIIKDVEHIVDVCAKKVADESETDECELAATLVTCIVLEANKAGLVDDPA
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>NP_001353810.1_odorant-binding_protein_precursor_Acyrthosiphon_pisum
MSSSTFYLTLLFGIAILISCGYGTFTTEQIDYYGRACKASEDDLVVVKSYKVPSTETGKCLMKCMI TKLGLLNDDGSY
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
RSKREAEEDLTNEERRVAGCLLQCVYKKVKAVDETGFPVVDGLMKLYNEGVQDRNYYIATLSAVRHCISTIAQQLKQQQ
PSKSFDDGQTCDLAYEMFECVSEKIEENCGVENKSNN
>CAX63265.1_odorant-binding_protein_RproOBP6_precursor_Rhodnius_prolixus
MRAVTFLCLAATLLVIAQSESTTTEEPETTQDNDKSTTAGASTVSKTPEEIRQKIKEQVEALTEACKTQTKLTPDQTK
TATNMAVPKTEPEKCFLECIYNGIGLTKDGAFNEQGARVLAQQRFTGAPDDLAKANTMIEACTKEVVVKDANEKCGLG
RLVRECFVKNGVKINFFPKP
>CAX63264.1_odorant-binding_protein_RproOBP5_precursor_Rhodnius_prolixus
MTKTKLAELEAKKMSECLKNSGVNITTLSGYLNEESNNTPKEFKCVFGCFIEEMGYGKDTKPLWDIMEEVHKIEYGVK
EDKEKALKIVETCKIIVPEEVEDSCELGFGRHSCYTAQARKLGLTLE
>CAX63263.1_odorant-binding_protein_RproOBP4_precursor_Rhodnius_prolixus
MFLYATILLVTCTVLCTYAALDLKGMTKTKLAKLEAKKMSECLKKSGVNITTLSGYLNEKSNNTTKEFRCVLGCFTEEM
GYGKDNKPLWDIMEKVHKIEYGAKEYKEKALKIVETCKTIVPKETEDSCELGFAMHSCNTAQTKKLGLTLE
>CAX63262.1_odorant-binding_protein_RproOBP2_precursor,_partial_Rhodnius_prolixus
FRFRAAARARFWVLDPEKQTNVQQONVTELSKKELSDLEDEVMEKCREKHNVGEEIFSKLEATISQHKEELPSSKDFKCM
LGCFAEEMGYAKGAQPQWETMVAVHKIEYEKEEDANKATQVVETCKKSVPEKEEDICELGYSMATCYLLESEKLGLDL
\Y%

>AAQ20833.1_odorant-binding_protein_precursor_Rhodnius_prolixus
MKTTLSVLAVFLVIAYVNGAATQSPVKEKVAALAKKCSADHKATPEQTKLVFSQKVPSDEVERCLLECVYTGVGVIQG
GEFSAEGSKKLATLRFSDPKERETVNKLVDTCTKEVTKNKDEKCSLGKSVRECFVKHGEKVHFFPSAN
>QCZ25113.1_odorant_binding_protein_57 Nezara_viridula
MKQSTMEMLKLLAFIFVIPACFAEEKTDAKLISKIIKNVGECAADSNIDFDLCSEMFEADAKHDDPKYNPCKCMISCV
SKKMNVMSEDGKFKEDESLKI INDLKTPGYKEEALRVYEICKNPEGTNCEAGFNKVKCVMTNSEKARNLTMQLVKTMQ
GKA

>QCZ25110.1_odorant_binding_protein_53 Nezara_viridula
MQDYRVFVLLYVVFALFLNESYGAEDQVECNDPNSFRVLERCCNNIPDEELLTEEDKAAGLMCDQTVEFGNRTAPLTNE
ERLELYECMDECFYKATQLLTADMKLNETALIAEYDTPLENFPQWKEPMAKAVKTCIEKNVVLDVKPEAKCKSGAYQF
SNCFGVNLYLNCPPENRKMDDECTKAREILEKC

>QCZ25105.1_odorant_binding_protein_48 Nezara_viridula
MQLILFASALTLVAAADAQAKQQICVAPTTAPHKIEKVLSQCQDEIKYALLQEALSVLGQSVGRQKRETFSGEEKRIA
GCLLQCVYRKMKAVDENGFPTAPALVQLFTEGVKDRNYYLATIQGVQQCLAKETIQQRKYNQTLAQAEGYTCDVAYDMF
MCVSEEIETLCGISP

>QCZ25103.1_odorant_binding_protein_46_Nezara_viridula
MAKMFWNIFVAVSLLGYLEARITLPPEIEAFIDKLHAHCIENSDLTEEDHAAYEVGHKNEALMCYMKCLMLE SKWMS S
DGEIQYDSIIQNAHPSYADLLTAAINKCRSIENGADLCEKSYNFNYCMHQADPENWEFLV
>QCZ25102.1_odorant_binding_protein_45 Nezara_viridula
MCGKLVVSLALLAAFTVCTFGFELTEEGKKHLQECQGKHSISPDEVVAAVKDKKLPESENGKCFMECVMEKFGVLNDG
KFDPEKAKSTASGKIGNKPELLEKVNTVIDKCNAEVSNPGKCEYGVGLAKCAMKYAKEMNISEIPIGN
>QCZ25100.1_odorant_binding_protein_43 Nezara_viridula
MQOMKMIVLLALFTSASFILAEDIPVENLKDVVMKELHNVKVQVAMECAAVYPVENSTIRQIMTHDGI PDNQEVKCWLS
CVLRNMGIINNGKVDWKKAIELNKMVLKSDEDKVKIDQIFEICKKEVEQDEDECQLAYNIATICKFKYGKELELPNGTW
EE

>QCZ25099.1_odorant_binding_protein_42 Nezara_viridula
MQCSYFILLAVVCTAHPILSMTLKEINDACMKEHNFDGDLGKMNYNDPAFPKEAKCTLACTFEKEGVLKPDGSIDKQK
DKEALEEIVKDEELKAKLLVAIEECGVTAKADKCETAYEFVKCKKAKTGQH
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>QCZ25098.1_odorant_binding_protein_41_Nezara_viridula
MKKISAVIEECAKEHNTQKADIITMLTTQTLPQSQDLKCTVTCYLEKSEY LKNGQLDWMKAKENNKFKYADEESTKKA
DGVADICSKQVNISGLEKCDIGNAVLKCLYEESDKVQLAHPDFLAKSS
>QCZ25096.1_odorant_binding_protein_39_ Nezara_viridula
MPTMKKTHLIVLLVVSISKLKAEIDEKNCEIETNVIESEVNNYRHFRLPQTKEGKCYGACVMKSVSTIINSRGKISSRK
VEQIAKELRNSQEQAMRFADIKRCSHSANQLNDECETAYNFMKCLSAFKLEKLAKTGSFISISPPTVSVNLPPVTFVL
FQLSG

>QCZ25095.1_odorant_binding_protein_38 Nezara_viridula
MWKNSAISLLVLLSATPLVLSLSEEMQOELANQLHSACVEETGAQESDI PKARDGVFSEDENFKCYIKCLLEQMAVIDD
DGMIDVEAMISVLPEELEEIAAPVMRKCGTVKGANACENAWLTHKCYYKENPEAYFLI
>AMQ76488.1_odorant-binding_protein_35_Apolygus_lucorum
MINVVEVLLIGTGIVSGGFMEALIECKQQHHVSKEEAMTGESEEVKCFSECVLKKSGMMSDNNEFDEEKIQAEGARMI
KNDEQKNREFEGAAKACIEKVNGENPSEKCAKGHALFKCMKEAMPMSKMRG
>AMQ76479.1_odorant-binding_protein_26_Apolygus_lucorum
MNPTVAIIFTLLVAYVKANTKELSPSEALKQKVKVQCQQEVKATPEQLKIYDNFKDVPKDDVENCLMECMYTKTGGIG
ADGKYSVEGFKKLVDMKYKGEENTKARKIAADCEAKAAPKEGEKCSMGRATIRECLAAATKENEFFTI
>AEP95759.1_odorant_binding_protein_5 Apolygus_lucorum
MKSFVGLIFAVALVEFASAITKEYHDRAVAAKDACLKKHPSTKESDVQEFLKKHKLPETDDGKCMIACYMEEMNLMAD
GKINVEEAKKTNSDKYDGEPDNKELADKLIDHCSSQVSPDGMSKCEYAYQFSKCGLEYGMKNGLTPPKMYEEQRR
>AMQ76491.1_odorant-binding_protein_38_Apolygus_lucorum
MGFKEVKYRSYFFVLVIHIILCIQIKAKELTDEQKEQIFAEIKNCMESTKLTDEEFESIMAKKELPTSKEGKCFTKCL
MEKMEYLEEGGKINVIAVQAGLEENMEKESEITKAKETIIQQCADTVPPEDSCEYAYGISQCMYTKMKEAGI SGGP
>AMQ76490.1_odorant-binding_protein_37_Apolygus_lucorum
MDTHFGLLIASLAILHTANAVINKDYLEKVVTAKDKCLKEFNVDDSVVEDFIVRYNKPQSESGKCMVACYMEERGMMK
DGKTITEQVMLDNQEKWIAATHVNMGKEVIDTCDKEVPNEKNDKCDLAVDYMMCLVKRGDEAGLPKMDVAQTLKH
>AMQ76489.1_odorant-binding_protein_36_Apolygus_lucorum
MKTFVGLIFAVALVEFASAVSKEYHDKATAAKNTCAKLHNVDDETIMKEFWKAHQLPEKEPETCI I ICYMKEMKLVVDG
KVDADAWKASNKEKWDDEKHVAAADE IVDKCSAEVPPTENECEWGLALTKCALKHGKEAGI PPPDMEHPKRR
>AMQ76487.1_odorant-binding_protein_34_Apolygus_lucorum
MEHWKWRLALLIFGMVTCVPQLEGAQKSKQPSKAKTKESQVVAARPKDARAAACVTQIGPDEEEEASFYRKEI PETDK
GKCLLACYLESKGVLSGGKFSSSGAAKIAARAYPNNAAKTGNVKHILSHCGTIAARETEQCQLAYRLAECTTTLADKFE
KL

>AMQ76486.1_odorant-binding_protein_33_Apolygus_lucorum
MHPWKTTCLIGMTAALMVVTAFAGLPFQNEMAVMQCKVKFDVTAEDIQLLKDSKLPSSHSGKCMMAC I LKKMKVMTKR
GQFDLRNVQKWLRNKYQGDQANLAKGNYVAEACANTLPTLGIQDECEMAAEIMTCVRTKSKLVKKTLNGELPKEVSP
>AMQ76485.1_odorant-binding_protein_32_Apolygus_lucorum
MSGRHSLILVLLAAVTSAEVLTDGDCPKTMPKEMKPLYKCCVVEMDSNKTISDDQKAAVDSCVNTSKSDSDANKHDCM
IECIFIKLGYMGEDKTINVDYVLKEMNSLLPEDFHEQTSKSLATCMGKKFSSTECPSEIDGVMACFSTMVLMNCPAKH
WTDDEECKATRKFFQKCGDSIGYRYD

>AMQ76484.1_odorant-binding_protein_31_Apolygus_lucorum
MFTSATFTVFLFAVTLTRGQIDEDPECRPSGPPGKEPECCTIPMKLFGDEVQEAVVKNCFDEAGMKRPSGPHGGGSPP
TAEEMAAHISAHECADECVFKSGNFIKSDGGLDEDATIKAVIAKLFTGDWAPTIATAAVNKCLASAKSGVSASAKCKSGA
YQLSKCFQRELFLGCPASLWTESTDCSATIKARITKCPNAKVPIGHHHKH
>AMQ76483.1_odorant-binding_protein_30_Apolygus_lucorum
MNAHIVLCLVASVFALSQGTPTTPTPATSRRVTVAPEDLEQAKSLRKFCTAKTGFTGITTTETSKGKDQARTATTPRP
KTQLEKCYLECLYTGLQLTKDGKFNEPGARALANKRYKNAPEELRKVNSIIDFCITEVVVRDIEEMCALGRLIKECFES
KYGAKNFPEL

>AMQ76482.1_odorant-binding_protein_29 Apolygus_lucorum
MNRPLLLLTAVLAVGSGQQEDCKTAPAGWPRRPPQCCDLPFPLEGMKKEFGSCIRQIGNRQSSAVPTAQAVRDARLCI
EECVYKGLGFMEEHNLNKDQILQQLTKGVADKKDWTKPMEDAVKSCHETITKRETPQEGTCKDSAHEFTHCVMRQLFL
SCPASEWNNNDECNLVKSRMQACPNIPPPPPPPPQGFRGQGPPPPQ
>AMQ76481.1_odorant-binding_protein_28 Apolygus_lucorum
MIIEIICVLTVGISPHFIEGQELPPPGGVGNKTAVFKESFIRTAKYCSSIHETSTVAVLAILMSEESDDQONGKCFLNC
MLQRYQLMSKQGAYNKDKFKPFLDYIPESRFLQSIKGNLKTCITERDPAPCEKAYKFIKCFYTRARNKDEFGKIQRK
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>AMQ76480.1_odorant-binding_protein_27_Apolygus_lucorum
MARKFIKSCYTLVALLVFVGSIHVEAKELTEEQRTQLFEDLKQCKNSTDLSDDEFETIIAKKELPTSEAGKCFTKCLM
EKLDITEDAEGGKKKISVITMQASLEENMEKEDDIAKGKDI IQKCGDTVEPEDSCAYAYNISKCIYDRMKEAGISQ
>AMQ76478.1_odorant-binding_protein_25_Apolygus_lucorum
MFTSTIFAVFLFSVALTQGOMDDDPECRPPPPPNKEGSCCTVPRLLDNADKPEVIKKCHDEAGMKRPSGPPGSGTPPT
AEEMAAHKSAHECADECIFKSSNLLKSDGELDQDATIKATTTKMFTGDWSTIASTAVEKCLATAKSEVGASAKCKSGAH
OMVKCFARTMFLNCPASSWTESTECAAAKTRLTKCPNAMPPPPHHSRH
>AMQ76477.1_odorant-binding_protein_24 Apolygus_lucorum
MSTKLRSVGMILATAITHVCAYQEQLKETIKQCQDGREVTDDEVEEFTKPLVPKNQEERCLVACVFKEYKVIIDGHED
PVNALNVAKMVYKDYPEKWKRIKDVIDHCGEDIPTHNDNECDLAGDIMNCEVKYLNSMPKGVSLELLAGSIAATAEP
>AMQ76476.1_odorant-binding_protein_23_Apolygus_lucorum
MYVFTVALSFALLNIVETHPGHFDEDPECRPPHSHRHEEKECCKTPNLEFSKNKDEMHELVHKCFEEAGIKKPHHGHHG
PPPPGDEPPPPPPPPFHSKNNTKFECVEQCFLKNLELIDEEGDLKIDDFKALVGEKYTGDWASVGSAALEKCLEKTKT
EEKESSKCKAGSKHVLLCIARESFINCPASDWTESEVCSDAKERVVKCPDIPPPMNH
>AMQ76475.1_odorant-binding_protein_22 Apolygus_lucorum
MSLKIHFFVFAATGAACVCAYQDQLKQTIKDCQGGKEVTDEELEEFTKPLI PKNEEERCIMACVMRTYNT INNGHYDP
KIAFGITKGILKDHPEKLDRIKEVMDHCGEDVPQHMDNECDLAGE IMQCEVKYQKAMGILN
>AMQ76474.1_odorant-binding_protein_21_Apolygus_lucorum
MKFFVVSAALVLLVAAAVKANEKKANEKVTEIFNKCKETWPVTDEEIEQVKQKQSIPDSKNVKCILACMLKEAKILRD
GEYNKDNAELMADVLYKDEPEHAEKSKQI IEMCSSELGTKTEGDDCEYAYKMSVCASKHAKELGVKTPEF
>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
MNTFQKFILSGMVVLAGAMLITAEDTTIKIKNQQSPHKQQQVYCQAPPTAPERLERI IEQCQDDIKTALLQEALNVLT
DTSPRDLVKKTRSKREVFSGEEKRIAGCLLQCVYRKVKAVNDQGMPTVPGLVRLYSEGVQDRNYYVATVQAVQQCVSA
SQHFRYYNPQVLKEDGYTCDLAYDMFNCVSDKIEAFCGRTP
>AGZ04908.1_odorant_binding_protein_8_ Sogatella_furcifera
MERTHVLITAFAFIPFLSSAMQADFAMMQFPMQGTGTPMIQSIAGELKYCMDVNAEQNSDGLEDYLPLLFNEELPTSL
GQKCFLTCLFNRFGLLKDGFLDAQTAKTLVETFYKDKHDEKTMANTIAINVCRVSAVPDILNPCEIGFSLKSCFVDSNK
KGKELRGKN

>AGZ04907.1_odorant_binding_protein_7_Sogatella_furcifera
MEEEMLSIGRVQRDADQTQEVADEYFKCKHRNLKTCCGKINLMKNYGDKGKIYGKQCYEEVVSAFKTNSSSTADDDDS
MMDMFSCEKVKMIKLKHICVHECIGKKTKILKEDGSLNAEEIKQYAREYMFNEEWSKELGERALDKCLTQSYNSVTKM
LDEYEIKCNPTSVQFHHCLWKEIEMTCPESKVDLKAKCVRLRERLRKQQAAGM
>AGZ04906.1_odorant_binding_protein_6_Sogatella_furcifera
MKCQVFLASFVLVAVFELGYAGLTPEKLKEIKPLIDTCIKESKVEEETLGKLHNGHEIPSSQSGKCFIACMAEHMKLM
KDGKFEPAMTMEFIDKMVQDKVKADE TKKAVDDCFKSVPDGDKCEMAASTLATCMKEHHAELAGMN
>AGZ04905.1_odorant_binding_protein_5_Sogatella_furcifera
MLYVSYFVIVTAASSAVITQIMAADSNNPDMQTVFNNCREEASATEDDIKTFRAQQIPSTTTGKCMLACMFNHSGLMK
EGKYDSEGALKLVGQVFAADPVKLGKAKTLINTCSDEVKNENDKCEIASKIADCTVKMTSQVGLS
>AGZ04904.1_odorant_binding_protein_4_Sogatella_furcifera
MCCDLPLVYRGTPELFKACREELGFPDHKPPPPPPSSDGHGPHGHPQRGMCVAECLEFNRTGLLENGKINKEALKKALD
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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MSTLLNFVEVFLVCLCSYSEASPALTEAQIEQVGKAMANMCISSSGVQRSLITKAMTGE IEDDRKLKCFFGCIMEAVQ
VTKNGKMQPEVLKRRANAMLPKTMREMILPTIDSCSHIENEDKCELAYSIVKCHFSVNGKNPFFENF
>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
MGIYTTNVILTLLGSAVVSGVFVDRENGYRLTRQAPPDDECRPPRPGHNDDGVCCDMPPVFRTAHDKFESCLEELSST
FPPPPPPNGHHGPPPPGGPGGHGPPPPPPPGGRRGPPPGFGGPPGHEPPIFACAHECLFNKTGLLENGKLNVEALKKK
LEGELGDDEVWKNLLQSIVDKCMESKDPPSNDMCTSGSHELARCVLRDMFMNC PQEKWKESDDCSNMKMKLEKCPELV
PPMAMRLSQPPMP

>AHB59662.1_odorant-binding_protein_11_Sogatella_furcifera
MLLEVCRFSVFLLALSATVYGRFSEEEKQLMNQVHTQCVTETGTSEDLVNKATNGDFAEDENLKCYVKCIWSTLTVMD
DDGNFDVGVLEVMLPADMKDIVMKAMSACIGAGGGSPCEKAFAVTKCLYKEAPADFFLP
>AHB59661.1_odorant-binding_protein_10_Sogatella_furcifera
MSTLLNFVEVFLVCLCSYSEAIPALTEAQIEQVGKAMANMCISSSGVQRSLITKAMTGE IEDDRKLKCFFGCIMEAVQ
VTKNGKMQPEVLKRRANAMLPKTMREMILPTIDSCSHIENEDKCELAYSIVKCHFSVNGKNPFFENF
>AHB59659.1 odorant-binding_protein_7_ Sogatella_furcifera
MCSLRMKSVSLCILFVVVAITVSSAQYGPIALSTAQSAATAGLPPSATNKVDTFNRVRREALEANERVVRESSEEEDE
ACKPTKAEHEAKMCCDLPLVYRGTPELFKACREELGFPDHKPPPPPPSSDGHGPHGHPQRGMCVAECLEFNRTGLLENG
KINKEALKKALDEYLKTDGAWKDVATTTLEICYDAQTRGDFKPDNEKFTSGSSEFLKCFTRNLFMDCIPEKWTDSEEC
KKMKEKIDKCPKMLPPALFNKRPH

>AHB59658.1_odorant-binding_protein_5 Sogatella_furcifera
MVTSGLVQAVIAACLLLVTAYAYDFSDPYFNEHLQSAMEE IMEEEMLSIGRVQRDADQTQEVADEY FKCKHRNLKTCC
GKINLMKNYGDKGKIYGKQCYEEVVSAFKTNSSSTADDDDSMMDMFSCEKVKMIKLKHICVHECIGKKTKILKEDGSL
NAEEIKQYAREYMFNEEWSKELGERALDKCLTQSYNSVTKMLDEYETIKCNPTSVQFHHCLWKEIEMTCPESKVDLKAK
CVRLRERLRKQQAAGM

>AHB59657.1_odorant-binding_protein_4 Sogatella_furcifera
MNTFQKFIFSGMVVLAGAMLITAEDTTIKIKNQQSPHKQQQVYCQAPPTAPERLERI IEQCQDDIKTALLQEALNVLT
DTSPRDLVKKTRSKREVFSGEEKRIAGCLLQCVYRKVKAVDDQGMPTVPGLVRLYSEGVQDRNYYVATVQAVQQCVSA
SQHFRYYNPQVLKEDGYTCDLAYDMFNCVSDKIEAFCGRTP
>AHB59656.1_odorant-binding_protein_3_Sogatella_furcifera
MKASASLTLIFLTLAVFHCSEAKIDKAKKEAATKKCQAETSASDEDVKKVRKEHVVPDSEEGKCFIACGFNHYDMLKD
NRINLEGVNAFFEKLYDEQEKRDIATKAAASCAATESVSGLNDCHVAAKYFACLQRHPDFVKMKDDFDV
>AGZ04899.1_odorant_binding_protein_8 Nilaparvata_lugens
MVTSALMQTATAACLLLVTAYAYDFSDPYFNEHLQSAMEE IMEEEMLSTGRVQRDADQGQEVADEYFKCKHRNLKTCC
GKINLMKNYGDKGKIYGKQCYEEVVSAFKTNSSSTADDDDSMMDMFSCEKVKMIKLKHICVHECIGKKTKILKEDGTL
NPEEIKQYAREYMFNEEWSKELGEKALDKCLSQTYNSVTKMLDEYEIKCNPSSVQFHHCLWKEIELTCPESKVDLKAK
CVRLRERLRKQQAAGM

>AGZ04898.1_odorant_binding_protein_7_Nilaparvata_lugens
MLLEVCRFSVFLIALFATVNGRFTEEEKQLMNQVHSQCISETGTSEDLVTKATTGDFADDDNLKCYVKCIWSTLTVMD
DEGNFDVGVLEVMLPADMKDTVMKAMNACTGVGGATPCEKAFAMTKCLYKEAPSDFFLP
>AGZ04897.1_odorant_binding_protein_6_Nilaparvata_lugens
MSTFHKFVISGMVVLAGALFVTAEDTTIKIKTPSPHKHQQVYCQAPPTAPERLERI TEQCQDDIKTALQEALNVLTDT
SPRDLVKKTRSKREVFSGEEKRIAGCLLQCVYRKVKAVDDQGMPTVPGLVRLYSEGVQDRNYYVATVQAVQQCVSASQ
HFRYYNPQVLKEDGYTCDLAYDMFNCVSDKIEAFCGRTP
>AGZ04896.1_odorant_binding_protein_5_Nilaparvata_lugens
MGIYTTNLIFTLLGSAVVSGVFIDGRNEYRLTRQAPPDDECRPPRPGPNEDGVCCDMPPVFRTAHDKFESCLEELSST
FPPPPPPPHGHHGPPPPPPGARGPPPPPPPGGRRGPPPGFGGPPGHEPPIFACAHECLFNKTGMLENGKLNVEALKKK
LEDELGENEVWKNLVQSIVDKCMESKDAPSNEMCTSGSHELARCVLRDMFMNC PQEKWKESDDCSNMKMKLEKCPELV
PPMAMRLPHPPMP

>AGZ04895.1_odorant_binding_protein_4_Nilaparvata_lugens
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MERTSVLIVFTFIPFLSSVLGANFLMMQQSMQGTQMPMIQSIASELKFCMDVNAEQNSDGLNDYLPLLENEELPSTLG
QKCFLTCLFNRFGLLKDGFLDTKTAKNLVETFYADKHDEKTMANIAINVCHVAAVPDALNPCEIGFSLKSCFVDSNKK
GKELRGKN

>ACI30679.1_odorant_binding_protein_1_Nilaparvata_lugens
MKSFIVCIAVSYLLVANIKADEATSSSDAESLITSTTLSPASNESDAARSATIKEQLAKLTESCKTSSQANSDDAKIIG
TESVPKTEGEKCFLQCVYTGFGIVKNDQFSVEGARLLAQKRFGAFPEELEKANQLIETCSKEAVKKDSKDKCPMGFLI
RQCFVKNGQKINFFPKA

>AGZ04928.1_odorant_binding_protein_9 Laodelphax_striatellus
MSRLHKFATSGMAVLAGAMLIAAEDTTIKIKNPSPHKQQQVYCQAPPTAPERLERI TEQCQDDIKTALLQEALNVLTD
TSPRDLVKKTRSKREVFSGEEKRIAGCLLQCVYRKVKAVDDQGMPTVPGLVRLYSEGVQDRNYYVATVQAVQQCVSAS
QHFRYYNPQVLKEDGYTCDLAYDMFNCVSDKIEAFCGRTP

>AGZ04927.1_odorant_binding_protein_8_ Laodelphax_striatellus
MITSALTPSAVLAACLLLATAYAYDFSDPYFNEHLQSAMEE IMEEEMLSIGRVQRDADQGQEVADEYFKCKHRNLKTC
CGKINLMKNYGDKGKIYGKQCYEEVVSAFKSNSSSTADDDDSMMDMESCEKVKMIKLKHICVHECIGKKTKILKEDGS
LNAEEIKQYAREYMEFNEEWSKELGEKALDKCLTQTYNSVTKMLDEYEIKCNPTSVQFHHCLWKEIEMTCPESKVDLKA
KCVRLRERLRKQQAAGM

>AGZ04926.1_odorant_binding_protein_7_Laodelphax_striatellus
MKASAALTLVFLALAVFHCSEAKIDKAKKEAATKKCQAETSASDEDVKKVRKEHVVPESEEGKCFIACGFNTYDMLKD
NRINLEGVNAFFEKLYDEQEKRDIATKAAASCAATESISGLNECHVAAKYFACLQRHPDFVKMKEDFDV
>AGZ04925.1_odorant_binding_protein_6_Laodelphax_striatellus
MLYVLYFVIVTSALSAVITQIMAADSSDMLTVENKCRDKTSATEDDIKTFRAQQIPSTTTGKCMLACMENHSGLMKDG
KYDSEGALKLVGQVFADNPIKLGKARQLINGCTDEVKKENDKCEIASKIADCTVKMSSQVGLS
>AGZ04924.1_odorant_binding_protein_5 Laodelphax_striatellus
MKCQVLLALFVVAAVCEVCYAGLTPEKLKELKPLIDTCIKQSKAEEETIGKLQNGHEIPSSQTGKCFIACMAEHMKLM
KDGKFEPAMTMEFIDKMVQDKDKAAETKKAVDDCFKSVPDTGDKCEMAAGLATCMKEHHAELAGMN
>AGZ04923.1_odorant_binding_protein_4 Laodelphax_striatellus
MKSLIVCVVVSCLLVANTKADEATSSKPSSSPNAADALIASTTLSPASNETDAARAATIKEQLAKLTESCKTSSQANSD
EAKIIGTESVPKTEGEKCFLQCVYTGLGIVKNEQFSVEGAKLLAQKRFGSFPEELEKANQLIETCSKEAVKKDSKDKC
PMGFLIRQCFVKNGQKINFFPKA

>AGZ04922.1_odorant_binding_protein_3_Laodelphax_striatellus
MERTRLFITLAFMPFLPSALGANFAMMQQSLQGTNIPMIQSTIAGELKFCMDVNSEQNSDGLDDYLPLLENEELPTTLG
QKCFLTCLFNRFGLLKDGFLDTQTAKTLVETFYKDKHDEKTMANIAINVCHVSAVPDVLNPCEIGFSLKSCFVDSNKK
GKELRHKN

>AGZ04921.1_odorant_binding_protein_2_Laodelphax_striatellus
MLLEVCRFSVFLLALSATVNGRFSEEEKQLMNQVHAQCVTETGTAEDIVNKATKGDFTEDDNLKCYVKCIWSTLTVMD
DEGDFDVGVLEVMLPADMKDIVMKAMSACTGAGAGLSPCEKAFAVTKCLYKEAPADFFLP
>AGZ04920.1_odorant_binding_protein_1_Laodelphax_striatellus
MNVKMSALLKVGLVFLVYLCSYSGATIPALTEAQIEQVGKAMANMCISSSGVQRSLITKAMKGEIEDDRKLKCFFGCIM
EAVQVTKNGRMQPEVLKRRANAMIL PKTMREMILPTIDSCSHIENEDKCELAYSIVKCHFSVNGKNPFFFNF
>ACZ58032.1_odorant-binding_protein_6_Adelphocoris_lineolatus
MGFKEVKYRSYFFVLVIRIILCIQIKAKELTDEQKEQIFAETIKNCMESTKLTDEEFESIMAKKELPTSTEGKCFTKCL
MEKMEYLEEGGKINVIAVQAGMEENMEKESEITKAKEVIQQCADSVPPEDSCEYAYGISQCMYNKMKEAGISGS
>ACZ58031.1_odorant-binding_protein_5_Adelphocoris_lineolatus
MVLKMNLLLVVLVMSQVFFSVTEAAMSQAQMKQAMKTVRNMC I PKSGVDKEALAKMVNGEFDESDQKLKCYLGCVLGM
MQAVKNNKINLTMVRNQITKMLAPERGQRILAAFESCATVTGDDNCGLAFRFAKCIYDTDKEAFIVP
>ACZ58030.1_odorant-binding_protein_4 Adelphocoris_lineolatus
MRIFVIFTAALTCVMAGELPEEMKEMAQGLHDSCVEETGVDNGLIAPCAKGNFADDAKLRCYFKCVFGNLGVISDEGE
LDAEAFGSILPDSMQELLPTIKSCGGTTGSDPCDLAMNENKCLQKADPVNFLVI
>ACZ58029.1_odorant-binding_protein_3_Adelphocoris_lineolatus
MDIRFGFITIACLAILSVANAISKEYSARMIAAKEKCQKEFNVTDSVVEDFMKRNIKPESKSGKCMVHC IMEEMGMI DD
HKINTEQVKLGNKEKWDDPALVELANQVADTCDQEVFTEGRCKCLVAVEYMMCLATHGDEVGLPHVDFEDSQDS
>ACZ58028.1_odorant-binding_protein_2_Adelphocoris_lineolatus
MSLKIQFFVFAATICAACVCAYQEQLKQTIRDCQDGKEVTDDELEEFTKPLIPRNREEKCIMACVMRTYNIISNGHYDP
KIAFGILKGILKDHPEKLNKIKEVMDHCGEDVPSHMDDECDLAGE IMQCEVKYQKAMGMA

108



>ACZ58027.1_odorant-binding_protein_1_Adelphocoris_lineolatus
MNSLIPVLLVVCAAATRADEQTNAMVAKAFNKCREEFPISDDEIGGVREKTTIPESHNAKCLMACMLREGKMLRDGKY
EKENALIMADVLNKDDPASADKAKQLVETCAGKVGTDAGGDECEFAYKMAVCAAEEAKKLGVRPPDF
>AXS78212.1_odorant-binding_protein_27 Adelphocoris_lineolatus
MSSDMANILLLLVIGAGIAVNEGDASMEALMECKKDYKVSREQIMSGDSSEEVKCFAECLMKKTGGMDEGGNFNTEKT
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
MQLKNTSDSLVGHLFSTALPNTLLNPSQLLPELAITSRQSPDIVSIACFLHATIGSNFLFASKTPSEANRQSWMHSNSL
ESVPLVSFESQVVIVLLVKGNT

>AXS78213.1_odorant-binding_protein_28 Adelphocoris_lineolatus
MYQLTCPVEVIVMYWVNQGSADVGLLDYSAQCVTEAGVTHDEADKIQQGNLPSNQQGKCYVACVLKSLGLVDRRGKIS
AENTNRLIDMYSNEPGDAKDKTKQAVNTCATEANRAWTWSQCEVAYRMMSCILRTRGSLQQTRSITITLPQSITINPP
PLSFTLFSVG

>AXS78210.1_odorant-binding_protein_25_Adelphocoris_lineolatus
MKSLWKCCKTVQSSKATHPTSEQMVEIKSCYSNWNHSVETNAAPEGFDCVEECVYSKLGFMGTDKTINKEKLLQFQKE
ETHEDFHEATTKSMDMCMGKTFTTKCPSGIDAVIKCEATQIYLNCPAKHWDNGDDCQETKKLMEKCADVTSMYN
>AXS78209.1_odorant-binding_protein_24 Adelphocoris_lineolatus
MDVMILPVFLIVFIAATASPAVLSAECPQRFPKEMRPLSSCCKVEMNPNSSYNSTAGEAI IDKCFGGFNSSATRPTGP
PSGYDCEMECLMIEFGFMGKDKTINKDKIVTSIQDEYSADFQEAANKATIEICMGRKYQTSCPSGIDGMMECFAVQMML
NCPAKHWSGGEDCKETKQLIEKCGEVLSIFADYDTE
>AXS78208.1_odorant-binding_protein_23_Adelphocoris_lineolatus
MPTFSTLSTFLFALALTYGQIVEDPECRPPHPPGREDSCCILPELFIGGIQDVIRKCHDEAGLKKPSGPHGGGSPPSA
EEMAAHWRAHECADECVLKSQONLLTTDGELNKDATKAQVVKSFTGDWAKLASDIADKCLASAKGEVTSTATCKSGAGQ
FIYCFRRNLFLQCPSSSWTETTDCAAAKARI TKCPNAKIPMGHHRH
>AXS78207.1_odorant-binding_protein_22 Adelphocoris_lineolatus
MNTFAALVLVASVVALSQGNPTTGAPSTTLVSDQPTGSTASGVSKSPEEIKQKIKEQVGALTEACKSQSKITGEQAKT
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
GTPPTAEEMAAHMSAHECADECLFKNTKYLQSNGELDKDATKASVTKIFTGDWAALASSAADKCLASAKSEVGASAKC
KSGARQMVKCFTRAMFLNCPASSWTESTECAAAKARI TKCPNAMVPMIPPKH
>AHF71061.1_odorant-binding_protein_30_Lygus_lineolaris
MNSFTVLCLVASVVALTQGNPTTPNPTSSSHAASVSGGSTVSGVSKSPEEVKQKIKEQVEALTGACKSQTKITGEQAK
IVATQATIPKTEAEKCFLECIYTGLQLTKDGKFNEPAARALAQKRFGNAPEDLTKANSMIDTCVKEVVVKDLNEKCALG
RLIRECFVKNGAKINFFPKP

>AHF71060.1_odorant-binding_protein_29 Lygus_lineolaris
MNRPLLLLTAVLAVGSGQQEDCKTAPAGWPKRPPQCCDLPFPLEGMKREFGSCIRQIGNRQSSAVPTAQAVRDARLCI
EECVYKGLGFMEEHNLNKDQLLEQLKKGVAGKKDWEKPMEDAVKSCHETITKRETPQEGACQDSAHEFTHCVMRQLFL
SCPASEWNNNDECNLVKNRMQACPNIPPPPPPPPQGFRGQGPPQPQ
>AHF71059.1_odorant-binding_protein_28 Lygus_lineolaris
MEVAACLVLLAALAALTSAVDEKRPLCKAPTSAPRKLEKVINQCQEEIKYALLQEALSVLGETVSLRTALTRNRSKRE
TFTGEERRIAGCLLQCVYRKMKALDETGFPTATGLVKIYSEGVEDRNYYLATIQGVQQCLSRELONRNKNPSIVKAEG
YSCDVAYDVENCVSEEIEQLCGTSP
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>AHF71056.1_odorant-binding_protein_25 Lygus_lineolaris
MFTTATSTIIFLFAVALTRGQMDEDPECRPPHPPGKAGDCCVQPKLFDEGDMPDVIKKCHEEAGVKRPSGPPGSGTPP
TAEEMAAHKSAHECAAECIFKNNNFIKSDGELDXDATIKATVTKMFTGDWATLASTTIDKCLASAKSEVDASPKCKSGA
DQVVRCFGRSLFIGCPASAWTESTECAAEKARLTKCPNAMPPPPHHKH
>AHF71055.1_odorant-binding_protein_24 Lygus_lineolaris
MADSVGECMKLIKVKPEKGPPVPEGFDCMDTCVFSKLGFIGADNKLDPEKLAKKFSELFKGDWSALSESTLKKCLPMA
DVGKGVCSSGADVFKFCLIRELYMNCPASSWTKSDLCKANVERLEKCPNSLPFMNGSGLKNKSSR
>AHF71053.1_odorant-binding_protein_23_Lygus_lineolaris
MYAFTAALSFFLLNIAFAHPGHFDEDPECRQPHHHRHEENDCCKVPSLFSNNKDEMHELVHKCFEEAGIKKHGPHHEH
HGPPPLEDGPIPPPPPPPFSPKNDSKFDCVEQCFLKNLDLVDDEGDLKVDDLKALVTEKFSGDWASVGSSATIEKCLEK
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
KVNVDEWKKSNKEKWDEEAHVAMADE IVDKCNEQVSPDGLAKCEYGFKLTECGLKHRLEKGLPAPNMDDVKRR
>AXU25105.1_OR14_Clividipennis
MDGRTIQRRGKKNSQLQGCTDYRQFFFCRLMGLDGGLIERGITFRLVFIVVASVISETFSFLSIFASNCADQKLDCMRV
FILGLLTNVAPFNEYTNRHALDRLHKFLDRMLLHPSRTGLKEEKI ILEDARHKSSKAVNFYIRIFSGYLGTMLFAMPL
AELLMGHSWKKLPIPWSIPSTDTDAKFLLVFGFQSVAVVISNCLGMIMMSFSAITVOMTALFEVLLFSIRHIEDRAAV
NSKCERISYRDAMVACLREDIMFYQDIVRELTSATPHLRNMFMACSVSIPVVMACEAYPLVSGNFVLGALIKSCIFFES
ITLLCWAQICTKMETMTDKHKAVARALYETPWYENGLKFRKMVYLTLVFANQPKYIKARFSIEINANTDTFYSFSVSS
FNYLNLMRKMN

>AXU25104.1_OR13_Clividipennis
MVKKSPKFEEREMHEVLRDYYSVLPVLGGFFPFLHTRGWRIVSLIHYTIMYSVMILAEVNVAYTTYLVRDRPSLLSQS
LHLFIVGLVAMGCSLFLTLQRRKIKDYTTIFNHQFSMCEYANNNFFVGISKKTSQLNKVRILTWFAMYGSCGVVGILQ
PVINSFFDIHFEVIQLNGVWMNLPFLMWCPWDLEKSNTAWFWAFLFQGVYLSYCAVVVTSATIVMQFNVIDRLLDQFKL
ITYGVKTLDQRAKIIFKERYPMLTRKLNKRAYENCFYDCIKQSVLHHLRVGKEYKSFVELSTVPVAVPFYGGATLLGM
AMITMTADDDPRIGPKFFYGMMAVSEFINMYLICQAGONFEDITTEMFTALYQTRWYLWPKRTQKALMIMRFGCIRPL
KYKCAMLVLNMELFSELVNSAYSIFNLKAASSS

>AXU25103.1_OR12_Clividipennis
MTGGIKQESENGVEVFSTQFKIMEAVGMWSTGPPTRRKEVITKLKVGVSAFVLGVSTVALLVKAVVTNDLVDRSEAMD
ICTLTGSACYKLLFFYYYREEFQDFVSWDAALVPHLPPKWTAHMNFFSILHCATGLTCISAWSMCPLFKWAYKEIELK
DMTLPMNVYDPFDSQGLLFAFFYLCGVYGLISSTHIYMSCDAFFFSTAHVANGAYETLKTKFKSMGVGNENSLGDPMH
DELKACVKLHTHIITFIRKTDALFKSLFFVDVLHAIISLSFSLLQASESKGIFEKLKMITFVTYCFVHQYLNSYFGQR
LIDQQESLANTLVAYVPWNEGTLKMKKSFLIVTANAQKTFKLAAWKVYTLQYATFMEFVKTMIQFYMVLRQVQDESQT
S

>AXU25102.1_OR11_Clividipennis
MFFKKKKEVTAYAVKDSKDFSDERPVEVWLGYVYDQSLLSKVRLVFQVFLLYTAPFHHMMI IVYEDLTVDEIGLALSL
TMMYILLGISWPIMMYRSKEILQMGELLRKGYFEYFDPPTLEEKTILSKANDIIIKSRRLSILAYFCAGLGTFIKELS
PDSFRQYHMPYPGWFPFEMSSNYRFMAGFLYQLGLCVNTTAAYLSIFLLEVFYSLHFEAQFSLLIQHFRDTFPTAMSP
DFVRTPARRVWTQMRLKECVQHHLDI IDFHKQMLGFFGPTLEFVFRITCTVMLCMHCYMIMGSEIEIEELFQLVGLAFA
VLYLLFIFSLKGEKVTAMSDLWSQTLYEVEWWNQPVEVQKTVLLMLVGANRPLLIYGVWTPVLYSHRGVTAIGQETFS
FLNMLRAMN

>AXU25098.1_OR7_Clividipennis
MVFGITSDDVGLSRNTMIEEDITLLQLAALYPANKYYAVVFFCFLLWGTIGVAVSGFTCYSEGDIGFAFECLHQSVVG
ANMLVQIAAHNYYSATLSKYFRKMDENYYSYNDTMDDDSRKFIADVAHEKKQRKLMFGRVFKVLIVGCVGGVLIKSSA
LHLIRGQGLKEVDGLNWIIYEAPLKVYVPYSDQWGPYLIGYACACIVPFEVGFACSGSISCFIRFSEELLHQILVLNV
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GLRNTIKRAKHTYKVRYGREYVGTDNKQEFEHCLKECMKCSVEHHLVIIQLFADFRKLMHIPLETVIFDGGALICLAV
VVILTNDDPSVILPIPFEVSAELYYTYVYCGYGERLTSAFSEVGYQLYLDDWYLTEAKVIQPYLEIIRSYSFIPKELS
ALGFATPNHQMFGSILRTAYSFSNVILARD

>AXU25099.1_ORS8_Clividipennis
MGFASWIKDARERDTEDIQDVVKKYYHRVRPVLRISLSLFNTQGYWLHFNLVYGFLVYCIVLGLEATLIFSINKFEDN
VDLMIITCHHAVIGGFTLGMNTCFIYKRRNFSKMLEMMKSRLHDYKDDPVLHTTKGRALKAAEWFVHEVMSFFPILIV
GFVFGVKRIFTIIFPSDVNVTETGINYLVAHPIYCPTEGFSSVFYVCEIAEVVEVIQSASAVASVCSLYVIHCIFLIT
ELDYLRLSVANFESRVKCRLKRTDGRKMPFLKQKMQECASDCLVENIKHHHATIKKYFDQLNDMMSTTIFIGYGCGTET
MGLAMMKLFTKKENQKLDVGNTSLIGLLFMFEIVEMLVVSYFGEMITTNAHRVFEQLRFMRLDKFTGVKFRKTLLMET
IGMQKPMQLDAGGFSKCNMETFASVMNVAYSMLNIAAAAKNETDK

>AXU25100.1_OR9_Clividipennis
MSGEIDKIYNAPMFTLPSPWQALDTADKKIALKKGYSVSGGWIMEFSGLYLGQAARPIIGFMVAITANFMMGSAAYFA
FVLDHDLECASEGLHLLVMTSNMMWITMNFLWYRPIVDELYTAIGAGFFSYGDTIDEVTQKEMDNAI SEMRKKKKVEM
KVFGGIVMSCGSMLFVKCLVAYFRFGHRVDGEGGTVLRRQVVPVWFFGVDKWPGYLFACFMAY SMOAWNMLTIVGSVL
PMIAFFEEMIAQLLLVGIGLRRLVRRAKHVLNTKYQSNDKILFQKCMEDSLKASIQHHIVVLEMCAKLKQLLMVPLMT
IVFGSALLLCMQGYVIIEDTVPLLVKIASSVFLMAELIYTFLFSIYGETLTNASEDIGNQLYLANWIQFSNALRPYYA
MIKFRCSRPVRISAGGFIVVDLKSFLNVLSTSYTYVNLMLSSRK

>AXU25101.1_OR10_Clividipennis
MSILRQVEDYITRMRELEDEDVRKAIRDNYGPLLRVNNTFSRIDGGWIYVSVLHGIIFILFVFSYIYLFFITCYLVQD
DFVLLGVQFHYLLLAFFGASFVVHLLGCRPDVNQIHKI IGQGFFKYTNDHLWSKEQDEFKKEMRKEQLQLIPFLGLIG
VIGLFIVVLGPLIDNMLGVGYTDDYYNGVYMKTPIPMYFPFEIDSMVKHHLATSFOMITVLMLALGIIGVVFIYIVTT
QHMALQLKILNTSLGKLNKRIRMILKSRYPKHAIQREDITKDEKYQECVTFCLKENIKHHOMIKQFQRRLAPLVGVPL
LAAFLMGTMIMALSLMILVKRGERIGLLMTNTIAMIGEVANLYIACSFGEDILTLSSELFDKVYFIEWNTKMNVKNRK
IVLSFQGATKDPITLGAALFFSCSMATFSSICNSAYSYFSMLTATADQTAEN

>AXU25097.1_ORG6_Clividipennis
MKGDGAKVTKPLNDVLKFGGIWFDFDHLKYGTLLKWLNFLRHATAFVVWAIETSNLWFAGSSFILTESAIFIPIGFEE
LGFFVVIVSNMSTVNRVVGKYEEKIDRYSDTPWGKKIIDEEVRVEYKVFKLGKNSLVGFFIMYIVVPVSFDAIRAIAG
LPPYLVPLPLNFLLGKQPERNYTYYTAIFVSYLFFAIIVPRFVATQSLILFFVLFIVIDVRICIKKIQIMSGNDHKGV
GLOKEWDLKDIIDHHSQILDMVKREYNFIGFMLIAQNGFIALVLCLLSYMMKTSLNAGDLILAVFCGTFEFQVMIISL
LHNGAGYIVEKQSEDLANELYNTAWYKQPPRIRKYVNTMIGQGVKMFNISYHMSPANLEAYLQVLNKSYSFFALINSK
\Y%

>AXU25096.1_ORS5_Clividipennis
MEATLKLVVKSILILSGDEKYQLFSLQKALLNLVGLDFFQNGPQIRMIPHFVKHKIYPLMFPMWMISTIAILVLKHVSS
NQPLTQFEFIKQINGIIVSMTFFAASFKFFIFFIFGKSFKELFIETEQLGVIHADNVKLQFHIKTCVGYTTLVASNLG
TWVAWFYLKHDDEPFDAAYPWEDKGFGRLLTYFFGFFAATFCAICHTLVDTAFQMMVAGIITHIDSVAEKLSLVGSGK
IKDRHAMSEIYEKHVKLLRVANNFSRGYSNLFVAQSVYTVGHSCVLLFGAAHVDDRVEIAMSQGTMLMTSYMQLLIYC
YYGELLTSKFSGLLFDSYNNEWYECDMAVKKDLGRFALMCHKHISLRGFGNVHPSKSNWLHVS
>AXU25095.1_OR4_Clividipennis
MTKKKVVQPLEHDPSKFSTNRELLENFGLILTDNRSFRPVGSMTLILSGMLHYSLRVILTYHELELLTVMKVLHLTLI
YLLVAVCGTVVLRQSKRFLVLHSTIIRNGFYKYPQGLTDEQLMIRSRANEKVLKITKYGLRFEVIATLGSTLKEPLPYD
FQVWTRQYNGWFPFVVDSWSKYVVSQIYHLMAALSAALLGGSVCIVFIATAEHLLAQLEILSISLKNATIHDVPDPGDS
RANYLAYLKIKSCVKHHHVILRFFIEFQKYYSIPVLSMLAGTTVAMCTIAFVVTDPNSTFGVSAAFLSLMAPEIAFCL
CYCTYGQKITDMGENVRDTVCNAPWYCHSKKVQLALLMILIKTRTPLTLTAAGLKDCSIKSIGEVRL
>AXU25094.1_OR3_Clividipennis
MSKNKKSVDIAGTYKDVINSAGYKANFGTIMKFGALYNETYLYPVALLIFFIVNTSLLAYTITLATDDVKLMAESAHF
TMLRTTATVVLLNSTYRKPQLTNLFLLLGEPNLHDYGGTLTKELKAKIQEKIKICVDRKEFYGKNLARGFFVALVLFA
TRSILEYFGGFLNQPYGEDGINRNLPVPTYMPYDSEGWPGYQFALISEAYLVVAACLVAIGNDCSFICFSEEVLRELQ
IIIITLGSIKERSEYVRRKSNYKISVKDSVHLCLKHSVKHHQRVIQVFEGFRTYFFFSLFIMLGCGAFLVCLSGLMFI
ADVVDVKTKILFFIFLASELFHIFVFCYYGEHISFTSRKVGESLYDPSTVDISQYVKPFFIMINARCQTPLQLSGGGE
MNADFDTYGNVLRSSYSYLNLLQAAN

>AXU25093.1_OR2_Clividipennis
MSDRCMSGFPFVSCALCLFMTFYPRVRVSKFRDLLESYEEVRRNAPYSEHAEAKILQQSKIVRSITKVLVMLEFCPMF
ITALILPIVNEMTDFAFGERKLSIPSRFPFDPLASFASFLPVMILHTSGAVEFVNFKKIAFEETFFIFLTRHIAMVNNL
KYNLEMILDSLSVDDQGRLTNGEKLNDASWRYENIQKPLKKWAQNHQECLRIFRDLEALYSWPLAIYFALTTLILCTA
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AYVTAEINELNHALTGKNTFLLNKTEHGLLKLILTRCRQODSIIKAVSLFPLSVDTFKSVLTTSYSYMVMIKIVNGEED
KS

>AXU25092.1_OR1_Clividipennis
MEDDPDSQALLKAGYHNLMSVACGLRGPRGPLFKRSIQNYLFTFHGYFGAAVSVYLTVEILTTYATATDLEFTKEMFL
LVPLITGTHSNINFFYMEYCRPRFIRMLRMNEEASKDKFYEEGLQEEIKLWAARARKLQPLLYFIVSAPVFPWGMSPI
LNPSRRDVAFDLWEFPYDINDLKYWVLTLCIQTTAGFYATLONVMFDAVFFCFTFRILALLVHLKKTFKHIFHVIHVNA
AGHVEYTDYSGRAAYREEIEDQLTERLTYWISQHQATMRLLNELEALYSIPLLFHFIHAGSVLATGAAVLVKGNLPLG
ELYFVTVHLLGLIATLFVICRIGDLLKTQTSEILDGLAGKNYFMLSKYQRTILKTLLIGSKEPFVVRVVQTFPLNTET
FKSIIATTYSFFTLFQKAKG

>XP_024219388.1_OR4_Hhalys
MDTFRNEKIALRLLGITFPKDLSSPVLKTMVTLYFWLQIAAEGYWAYLYFRGAYLYLHEHFLIRMVGLSAAISVSGTI
AKLIAFKLNSGLLQELFDQLGGFVANTDRGKLVKKTTILYESAVAAILVTHNYGYFINSTPTRSTPYYSRYQTGPYEE
VALDYWYTLYCVFVTLTGNVMGDTVFLLIINQICHRLLLLSNTVSVMGKQEKNSTMEKMDMRGGESDQEI IQMCVREH
NTLLKFKNQLEELYNYVIVVQLAYSFSTICLTLEVISQEANVMEAMSELLPQTISLFLEIFLYCWAGQMINNHFEELR
LAVYNSGWYDSCRKEDRSSVLIMQTFTTVPVEVTAVSVFHLNFQLYETICREAFTYYTIMSQLLGQ
>XP_024218985.1_OR82a_Hhalys
MERLYITKFIILRGHQFATRSRSVMIDEGIEDSDILEGLNVRYLKIFGLWKVINDYRKTGNRNGIIKFEVFCTFILTL
PYVICQYMSYFNIEVDIQKATFLNLYPLPALQMCCRIAVEWFRIDIQCRLYDLIKKNFLNIPEGSRAQIEEIYKRISK
VSNMCCMATLIVNATIVSLYVVNPGISVDYILYHTGSMIEVTTGRKKILGGWYPVPMAESPYYEIIFVYEAICILWGG
LFLAVYFSLYYHVLVCLYAHFTVLGFQIENLKMKSVKNGGSKSCIKRDONNNSIVYENLIDIIRDHQKLLRYFEELRT
VYNPLVTLTLGIGVIVLIIGAIQFLLGKSINPGFIFQISEVFALQGLEVCMFCFGSSSIEAAGLTGLAFRQSSGLQFA
TIYSSDWYKANVKFRKAAQMLMVRANRGVSLTAIRMYPVNVETLMAFEDKLLYAQNA
>XP_024218692.1_OR4-like_Hhalys
MLFCLNFSGMVYVNGGSFLKAYVIYQTCAFIIFGTSLILFAYFEPKPLIAKLQTLHFLIALSQIFCKFLSIALNQRET
VDILDNLEKLSKEAFTDQKNAEILKRANKSSTKLPKIFMYVFCGYYPLRTINLLIRYLVFKSPQKFVEASWIPPFLAS
NYLTGLIYQVATCLCTGFTNAAYTGLIIFLTIQLSGQIQILRRAMEDGYPIKECVVLHQKLLRLFFRINRLLNALMLA
EYILSSLYSCISTFLILKSLSSGGKGVANNAYVLVLVLLRVFLICYCGNIIQTQGEKLHSSAYFGEWYRKSLPEKKSV
QLMMSLTMVQPFKYNYRRILTVDMALFLKSIHTTYSYLTMLLSFADHK

>XP_014290613.2_OR45b-like_Hhalys
MVKIIKELLGDLPRILIKTFLISRDSKKRTGQTEFVTISNAIMILVCISSMYFLGLEKSLEGTASFSAYAFIIATKHVI
YYFRQDEIKRMLNIFARLQKEYKEKWEREIFKRDSEDTWNMVYKFCLIMISYQVEYLMFTISVDYIIGNIFPNFPSVR
VHLPCDGFIEFFEPRTLGRFIITIPVLMWTAEAITIHVGSETLVEVLMMYTKSELKMIRYRLIIIKKQLNRNKSNCSV
NAEMLLWEVIQRHQRALDVLDVMKDTLGLPLAIHYTSVSVTLSVIFYCLMTFDERGTLTAKFNGITAIICIGSLLFAL
CYFGESLEEENNEINKRIYDLPWYNESIFVKRAIIIMLRQTQKPFVINYRLTAQLSLQTFMQVINTAYSYLMVLKSTV
R

>XP_024217354.1_OR94a-like_Hhalys
MKPRNCSRNVVTINVIADAQEVIGPAVAAQIALGAILLAAFLFSVMEIKGNISLIVTYIILEFNIMASLNFTFCFFGEM
LQTQGNELFECLCCLPWNEMTPKVRKDENVILVLARRPILISYKGLLPVNFESFQFVMNSSYSFLMLLTSTKNANDM
>XP_024217426.1_OR24a-like_Hhalys
MSYQTVIADSDVIHGLNVGYLKFFGIWKTIKEYRACGKRNAIIKIKVFITLLLALPYIFCQYLSYFMIKVDIQKATFL
NLHTLPALOMCCKILVFWFRLDSQSKLYDLMRKDFISIPKSNTSVTDEIYEKIAKKSNVLCKAAFVVNTSIVVLSIAD
PGISVDYILYHTGNMNTVTTGKKKIMGGWYPLPIDKSPFYEIIFAYEMIVMIWGGLFLAVYICMFYQVLMCLYAQFAV
LSHHLTTLKFKLNQKTNQRNNSLLYNQLRDIIKDHQKLLSYANELRSVYNPLVTMILGMGIFVLVIAVFQFLFGKKGN
PMFIFKFFQFLAYQAIEVSMFCFGSSYIETASSDLQFAIYSSDWYKADVKFRKAAQMMMVRSRKGETLTAIRMYVSRL
DKVVAGSGWDAKIAVTSRNVAGSNGNVSSEEGVEGWVMPSASIIYALGKTCLDRIDIGVLKANANSKSDLIGITGG
>XP_024217428.1_OR30a-like_Hhalys
MYSGSWRTHQFWFRSQSAMIKEGIKDSDIIDGLSLRYLKFFGIWRIVNEYRTTGKKNAILKLHLLGTLLLGIPYVIFQ
FMSYFVIKVDIQKATILNFNAIPALQLCCRMEVFTFCMESQCRLYNVLRKDFLNI PKONLEVKEIFMSISKTSNFCCT
MSLAVNGSIVLFYIIYPGVSVDYILYHTGSMAAVRTGRKKILGGWYPVPIDQSPYYEIVFAYEAIVLLWGGFFLAVYF
VLFYQVLMCLYAQFSALGLOMSSLKIEQYRSDINTSLNHNYISSTVYEELYKLLKDHQKLLRYTEELRNVYNPLVTMT
LGMGILILIIGAQTGDPVYIFRFLQLLAYQGIEVSLFCIGSSSLQTASSDLOFATIYSSDWYKADIQFRKTAQMLMVRA
NKGVTLTAIRMYPVNVETLMAILQFTYSVSTLMSRMTE

>XP_024217960.1_ORG67c-like_Hhalys
MIRMLSFFVSGKQPVAQEPRTRTLNMLADTISPNFFMQVFATLSIVIFSAFTAVTSNESQHFSACLSTLATLLTYCWL
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GOMVTNATEALHFAAYNNKWYNCNRRMKMNLQILSSFTREPFEIRGCSIVRMNLQTFKEVVTDSYSYLMILITMDDTS
>XP_024214894.1_OR33a-like_Hhalys
MAGTIVIALSLLSSGSGIELPGTTIASALLCFAEVGFMYLFSVFSQHITDLSLDLRFTMYSTKWYYCNKSTAQSIAIF
QTMTLKPMTLTAGGIVPANMDTFGKVMNSAYSYYNVVNAENITV

>XP_024220019.1_OR49b-like_Hhalys
MPEHLFARVLQCPARDFQENAVALEKEKPVRCLEMASSLIGKLVWGFVKFAEGDIMONLFTIFAAGPGMVGLGKFLGI
VFYRKQIKSVWDRLSAMISEADNPKLEHIARNSLKRTWILFIVYLSIFTASVIDWLMRPPAAAILYHKKARIVDTWPV
FLDTWLQWFLSYLLQFPAIVLLGHSNYTYEILYFCTSEVILCHFKLLNYKLKHLVLRDNKESTEKLISCVKYHQNLLS
VCNDFKNSTSKVLIWQFLNTVIMLCTGIFILTVLIKQTPYVAVINLFEVCTFEIMSLYLYCWYSNEITFQCSDVSNAV
YMAEWINAKPSDKKTMLITMSKAEQPLLFGGILEIRLETFINILKTSFSFYNFLLAFQVNSTEK
>XP_024220181.1_OR43a-like_Hhalys
MLSLPCDRGRSWAFNLIKEISSIPIGSAYLTGTIVIALSFISAGSAKELPGTTVGSMLLCAGEISYMFLFSLSGQRII
DLSTELRYKMYNTRWYICSEEIKKSFMIFQEITLKPMTMMVAKVVPANMETFTAVMNASYTYYNLINAVDKK
>XP_024214259.1_OR85b-like_Hhalys
MATKTTEFMTVVEVFHWMCDFTIMTSMIMSCLYYNPILIRMEARIKAGFFDYGGPLTPEQIKVRATMNRNSQLMSKLY
CSLCYCGLVATYIHVFFAKKEYLLPYPMWFPHEIRNMYQYVLTLIHVFIVAETMTICAFSQLSAFVALSSHLIAQYKI
LIIAIKEIDLIAGTKATPEEKILKMHAKLKTCVKHHVIINKYFDDLHKLFSIPLLTTAIFICLAICTLGFILLSPNVS
VPVIGALIILFLPEMFIIVVYCVYGQKVADVCEEFGHTIYYSDWYTKPLSVQRDFLMILIGSRKKRQLTGFGLHEFSM
KGLSEIIKATFSYFNMLRAMN

>ANC27967.1_OR40_Alucorum

MFRGKEKERPYVIKDPKDFDTDRLVFLWLGFVYDGSFFSKVRLTVFVLLLY SAPIHHMLPVILDKSTTTDEVLIALST
NMLYVLLCIAWPFMIYRSPEIIRLWSTVRQGFFHYSDPLTSYERTILSKANDLIIKSTRMSLIAYFCAGFGTYLKEMS
PNSMRLYNPPYPGWFPWTINSNFRFAMALLYQLSICLNTTFALEGIFLLFLFHTISFEGQISLLKQHFEDTFPPGLPT
EMTHVPAFKERTLKRLKECVRHHLVIMDFHKRILSYFGICLLVYRAICTIMLCILCYLTTTGIALNKFLQLACLAALI
LYLLFIFCLKGQKVSKMSEIWRETLYEVDWWNHPVEVQKAVLLMLVGAGKTMIVYGVWT PAMYSHEGISAIGQETFSF
FNMLRAMK

>ANE06404.1_OR46_Alucorum
MGYRVYPQQDLSDPSHMFSFQLNALKSTTMWKPDNQKYYIPFMILFAVNVEVLAICTVGLLLKGCSTKDLVDRSEAMD
IFTLTGSALYKMVFFLYHYEQLVDMVTCGLALVRNLPEGWTKNCGLLSRIHYTAGFLVLLIWGLAPILKVMYGETTWA
EMKLPINTYDPFDSTGFLFFLFYITGQYVLVLSAVIYMAADCYLFTSIYVAVGALQYIVDQFENMRDLNNNNKHTVAD
TMHDCLQECIEIHVHVLDYLRKTDKLFKSMILADVVHAVISLSFAMLQTSESKGIFEGVKMVLEFVQVCFVHQFLNSHE
GQELIDKQDNLAKQIITDIPWTDASRKFKKSYYIMLTCVREPFKLSAWNVYFLQYATFLEFSKTMIQYYMVLQEVQDE
AEVS

>AQM56113.1_OR_Alucorum
MEESWLVRYYGGGLGQAEYERVRDFAVSEFTPLVLFLGIFPPTDKMALMSIVVSLSIAVYAFYIVLFTITCSFATDDF
VLWSELIHHTSLMYLGIFIRSVLILEAKEMIKLARDYLDGIYHYEEGYVDPIFQQLODKSRKLQRKLFMLPLFIVLVT
GIALGLKPLLDDVNEVEPHPKLLENGITYRSLIPIFYPFNNENTYQVLLMNGALLYFAFLVVVTVIAADLLFIRVSCR
ISLEIAILVESLNLIDKRAKRLYARKYGLNKKNESWPLYQDCIEECIKENVKHHQKIIIFYEQFSAVAAPAIGGGFFET
CTIVLGLGMIVVNMDNVNISDIIAFVGTVFAEMMNAFMISWMSEKIGEQNYELYNAVYNLKWEKWRQSNKKLVITFLD
GTRQPLFLNAFGMATINMEAFGSVVNTAYSFLNLVNASETLEEKK

>AQM56101.1_OR_Alucorum
MIAISLLALMSGDGKSSVLLRAALMVVAEVLYLALVCGQSESVQELGESLHEELYNMNWLDLDTPAKKTIMIMIEQSK
RPLVLTAAGLQPLNWEAFTRVMNTAYTYVNLLLAANA

>AQM56102.1_OR_Alucorum
MAKLFGFHIINADSRKCLSYRMSFPMTTLLMAFNLCMLSGNAIGCLIAALLDSNFDRRLMNVKGMMLLIMIILLAINE
SFISRNRVNRILDYINRIKSITRYGFKEEEDIMNKAIDDCYKSTKYSTTFFFTNSMLMVTLPPTMAIITGESWKQLPY
PWVITQTNDWLYYSSLVLQVVATALCHGVGAAGFSLLTTMKPLAAAFDKVILGINRIEERAARKMSEEGITYQESMLS
CLKESIAHHQEIVDELLMEKPHLEIMFFAQVTFISIVMACEAYPIIMGIVDVSGLIRGVLFLFIQVMCCGFLNLEEFDT
IANKNVEVSEALYGTPWYALGVEYRHVVLNSMTFSQNPIWICGMGFFGLRASRATFYSAMVSACNMLNMEFRKEA
>AQM56103.1_OR_Alucorum
MVKLFDELAEQEDEELMGVYEKLYGPALQLSLLFPSWKRENLYKTFGIILVYTVTLLVHFYVLSVSVVMLRDDFEAAC
LAFHYWLIFVMVFLSLALINMDRRTFSFAHRCLARDMGNYAAGRIYSESKPLALEARKKKELFRFLVLPGMVVILAAA
LLVVPYLKKINNPPHYNAYGVNMNLPLATHYPFPTDHGILHGVVVLGQLSAAFSLAVIVVSLELLLFRVSQAIIFEFK
ILQYALETLFERSERLFFQLHPDYYGKLSHMNSNYQKCITRCIQDCVKHHYKIQELLQAYEYVLKWPAALGYGIGTGV
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IGLGLVTLLMAKEKGNLENVVIFSLLIVAEVLNMY IVSVFGEDITTESAAVRDELYFIEWYKLNI PNRRMMLNFQVGT
TNPVIVKAGGLVALCMDTFSSIMNTSYSFFNLMNANPLDGNK

>AQM56094.1_OR_Alucorum
MSFLMKFIDSLAENEDDALWDQLHKFYGPILEIAFIFPSWRRSKLPISLAVMSFYAFIFPVHIWLLTVGIQCVRDDEN
LASLEFHYWLIFMFSLVALLMMNGNRNFMISFHRTLTSDVGKYRAGRIYDEKRPLEWEHNKKKQLLKFLSLPTLVLVL
AGFSLLVPYLQKMDGTVEYNERGANMKLPIPAWYPFPTHEGILSLLAVLGQFMAAGGLATTVATLDIVVFRLTQSLLF
EYQVLRYALETLMPRAKRLYTLKYPAEDMRKLRTNDEAFQRCIGKCLEDCVIHHQDI IKLIKDYKTLVKWPGFMAYGF
GTGVIGLSLVNMLSAKEQGRYEDIVLFFLLALAEVLNMFMLSTFGESITTESKELREQLYFIDWHLLNTSNRKLVLNF
QIGVTHPVIIKVGGLVNVSLDTFSSIMNTSYSFFNLMNAQ

>AQM56090.1_OR_Alucorum
MYYSPWMANNCIMDTQEYKTARKKDYWYLFEMSGMILDWRPGFYIINLAYVVVMVINAVYTCACLIASIFKVDDLIDV
CQYLNFVGLLFVSLSVLASLNFQRERTLETCAIGSTEFFDYGVSFSRSEEIEQYRKEGRRRMKILFMVIPPWLTIIAL
SLMMSGPIDAAFSYPKINATYVNGIYQMAPLKMYYLHPIDNEFIRWLTVLSQAACSGNTALVIGCADLIMFNAGQNVI
IQLEILNLAVLDTDKRASKLYELKFGREPPSDPVDKTNDRPLMNIYGFCLKQIVDHHKI ILRRAEVYHKIVNWPCGIV
VVNGSIVVAMSLLSIMQGGGKPSVLVLSFFLITAEVASIFMVCEIGQSITSQCERLFDSMYAFKWMDCSVEVNRAINT
MKCRFRKPIIMTAGSLTPINRDTFGTMMNTAYSYINLVAASGKEDAD

>AQM56091.1_OR_Alucorum

MSKAKKSAVGTSSYKELEGLERAEALKKGYDENGGAY IRLGGQYVVSRSEIWRPVLFYADTALAMFELVTASYFSVLQ
GDMEAASECFHFIQMIFNMMVISANLQYYRKNIDELFTAIGAGFFDYGDTIDPQTKEKMDKHMMDMRANKKEFRFKVEV
LVVWVLGGCMFIKVIVAHFRFGDTIDGEGGSVSRKHIVAIWLPGIDEWPSYIAMVVAAYLCQVLIMNSIWGFVLPVIC
FAEELNAQLHIVGIGLRHTTARARHILYRKYGEQKSGNLKFKYEESLREALKSSVQHHNVILEACKCASTLLNLPLMT
VMFGTAVLLCMSGFVMVEDSVPIIANIISLLFIGGEVIYAYLFCYYGEMITATSLEIGDELYNDDWWEGRDVERPYMA
MISLRSNRPIKLSAGGFTDVNNAAFSNIISTSYSYFNLMFTSKS

>AQM56092.1_OR_Alucorum
MWLREWFKNRSSKTASKEKQVVPVNIDGTPDFASFATCLSYQKFVGLYLDGSVINYLKISIPILFLTTGCISFAMADI
LNYKNKNIIWLIENGHWCIVYIAAIFWDTQMGIKSPLLLRMSRSVKSGVYKYAKYDTINREDLEKTNSQVVTTSRFCV
FVYVVAVLATLVKPTILEEYDPYRHFFNGWFPFEVNSLWRVSIVRVYELGCAWSAASGVCTFFVTFMAYSYHIEAHLK
LLIQKIEKVFDPESSEYDYIPQLDKKIRECLGHHREILRVFNDFSEFCDPTIGCATLMATFMVCTLLYLMTNPDEDVS
VIVTFSGVVAPEFSLLISFRLRGQRITDLSNKINEATIYKLKWLDQDVKVQKNVLMWLRLTSKPLELKSFGYRNVSNSG
IKEVLQTSYTFFNMLKAST

>AQM56093.1_OR_Alucorum
MWKCWKKSSAPPPSLKDEAWKWPHESMMNWFGWWAEELERPLVVKLLQVMRATLIPSHLIFYGSLLYQTSNEFRQGTT
ISTVKSAFVSGPSTVACFKLYVIVRHRKSLKEITNSMDVMMKGILSRHI PEDLEKEMRSRWTGCRKLYKCCVYFGCSV
TTHASVTPLLQTIAGALLTDDPLPFDSWPYFLMGYYFWALNTFCIGHVLYMFDATWFAMADNLQIHFAVLKNYLENLD
LTKRSDVDLNLCLKNHMELTIRLCRIFRRISRTVIVTTRMCSMLLLCAGTFVLTSAGDEFTSNDRGNLLSTLIYIAAVFE
FNYCRCADNIAHQLDELTTDCYSAQWVNAEKSQKTSTILNMMT ITRMEPKFCGIASIDLDTFVNVMRGVYSYYNFLTAV
DVGDESETSRTEVNEPL

>XP_022204744.1_OR43a-like_Nlugens
MNIRTCADNSQFLICCMQVTIMLPSCVDAYSILKATELRKAAVSVIMFFFTNLILFTIYNNGQQIFNENDRLRKSLLE
VPWTDKPRWLRQSMHIMLTQANRDVQIKPYGIFVLNYMSFADLMKFTFSVGNVLYTRKQLTSQT
>XP_022200228.1_OR83a-like_Nlugens
MISNQNQFDTNAYLGLQQSMLRFLSLWPSATEGMLFKLARSFLLIIRVLLMLIASVGQIVQIYYMPDLGKISNIMDIV
TLTTSGSYKAMFVFVRQRDYQKLVDVMQTKFMEKPFFGETKPRKTMRFYLRHTELLSNMYVYSSLIATITLWGLTPLLN
NFIEDEETMNSCVQTSSTLNNTSCNTLYKDLKLPINLWLPYDISWFPMYQILFVVVFVPLIDSTLFYIMEDAFFFTML
YSVCGQFDLLKESLENMSQHIVKNGRQSDRNSVVNGSHDNYGSNDYTAIDKTQYDEVELHNILKKCIEHHTVLLKFLR
DYEKLSQTMIIVDFLHAIISLSFALLEITVSQNIIEYTKMLLFLVICIWHQFLNNHFGELIIQKQMSIADAAYDLPWV
ERSPQFRTSMKIMIMRSQQPVILNGLKMYFLCYKTFMEFTKALISYFMVLRTLQEGK
>XP_022200348.1_OR56a-like_Nlugens
MRRNRLEFENDLNEVEEMSLKGESDLKRSLKYLIMQHQSICNDLKIVDKGLONFVLACNNSFGIQICMSIYCTREMDG
FFMKLEYSLLLIWIVWTMEMY SALGQQVTDQGENLRLSLSSCNWLESPQWCQKSLLIMMTKATKTME IKPYGLSALNL
RSFTHVINAAYSYFNLLQONLK

>XP_022199828.1_OR23a-like_Nlugens
MMDFIYTKLHGDKVDRNQYNSFLKIMKLLLIVSGLRKQSNIKELNLIVMHATMTIASLGKNICMLCALLFHEFVYFFY
GQQLVNKTADIHHDVYFCKWYKKTAQFKSSTSIIQYRTKQPFIIMAGKIIPVTLASYVACLQAAFSYFNLLKALSHNQ
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EG

>XP_022193747.1_OR23a-like_Nlugens
MTIASLGKNICMLCALLFHEFVYFEFYGOQLVNKTADIHHDVYFCKWYKKTAQFKSSTSIIQYRTKQPFIIMAGKIIPV
TLASYVACLQAAFSYFNLLKALSHNQEG

>XP_022192649.1_OROr2-like_Nlugens
MOPPHRGTKLALIFTLLAVYFGIEACISLVKNWHQLHSRLLAFEDIVIAIVMTMCCIEFAYIPNHIQCLLNILNDNYF
DGYNEKESEDKRSIITKAVEAELITAKWIEILSYVTAVNVTALPIFVLLKKLLMGESFFENYANLPLPLEYSFTFEFDC
TLMTYLVIYAVEAIWYMMSAPAFCLCVYMATVLAMRRVRTELDLLVLSLNELDKEFVGKGADSIEQDQPRMEQKLKSHL
MSFVRHHYLIIQRVNELNMGLKLTPTMTLOAFCTLISFCLWSIVKGDEIILKIKYFIFLINLLIYLFLYADAGQODIIN
GQEQLAITLFQCEWLDKPKWEFKNSIATMMLEVNRPFYVKQFGIYKLDIAYFSRILNAGYSYEFNLLNSVH
>XP_022185545.1_OR46a_Nlugens
MLVIAAITIVITKVEMSMETSKEYFMMFIELVNVEFIYCLLGTLITEEAKRVGETIYCTPWTSASNKNRGIVKEFIQLRV
THDVVLKGNGLFSLSLQLYIQIMQTSYSIFNLENSVDT

>XP_022207573.1_OR7a-like_Nlugens
MIFHRLFKLYQDLTSTIYGVIIGLSMIVLATISLVLTRTKLFSFETVKFTFLFLLELTMVFGYCFMGTSLSEASSKVS
SALYDCPWEFNLPANQKKNLITFQICTKKKIVLKGNGLFEINLQLFVQIVRTTYSIFNIFSSTER
>APZ81508.1_OR86_Alineolatus
MKTVLVHEDIAKFIHFMKARTMWYGTTVPWDDSLEDRFRKSYTDLKWLFCLLFFFMCGFSLSFADNFGLEDGTEIYWP
ICFMMTLLTSIAKFTARKOQDVLMTSLNDHFLRNTEPWMRSIKDDYIKSLWKFIHFFSSYQLLVSILYMVVPFVADLIL
HYGEFDYLESPISMPTPLSPIIKYNNAWNVKHFAVTVVNLWAFVEVVLIVOWEIANFSLTTVEVLTELIIFKHQVKSLN
FEDEDNWEQQVKNIVDKHNOMIRLCKDLKDYLGLSSALVCFFTSLVLTFTTFTMYASSDITLRLSYGCGEFSLYFSSAL
LNSYLGQKLENESDEVFKALYGLRWYRFKPEARKSLNMMMRQARDPLIIDFHGRYKMNLSNFEIS
>APZ81507.1_ORB85_Alineolatus
MEEENKARKNKGDNLGCVDYRKYTFARLIMIDDGLAERGLTLPLLTIMVINVCMESCSFISIFLSTQASVSLNNVRSFEF
LLGSSVTLSLENQYISRKEIARLHDFFEKSFRSFRTDFPEERTILDDARKAATAQLDLYVKIFACNTVAMIFAQPLGG
LLSGNSWKKLPVDWTFPPSDNEFSFWLIFLFQVTGVCIAHCVGIMIMSFTSITIOMTALEFDVLVFCIENVEKRATTRS
QOQTGRPYHPSLLACLKDDVAHYQQLIRELSSATPYLRNTVLIISAAVPMVMACEAYPLMQGNIILGDLVKSFLFLSIQ
FLCWAQTCSRLETMTDRHDAVENALYDSPWEDTGFEYRKLVENTMTFSTHPKYIKARLSNEVTATMATEYSFVMSSEN
LLNMIRNIG

>APZ81506.1_OR84_Alineolatus
MTKKIYEKPERIYWDSLGEFSQLSVFLDLNPPIDSSKFLWHLKRKTAQFFTFIFSPIFISVHIWSILSASPYNLKQISFEF
DLGFLSHNVONLIKMFFWLTNLTSVRDLCLDFSQFHVNRYRPLLSSWVLOQKESNVTRKYIERCEFLISKGGLIIWVFEFIP
TSIALINYFLYVSGLSAGQETYIPRLSVTQFPFNMSYLGNRLEVGTLEYGOMISVFIYYQPIDMFLIAAVNMVRTQYL
ILNFGLFWMPKDLEAFWGTEVSVKDTEPPMDMRLEFVEDHQRLVRYGQKLREVLNPVLGIVTFDCIILMCNCAIFITKL
LEDQLELLELVLYMTAYITIILASLVVFYTFSSMSGMLKEAEESVEFDALYAQDWYRMSTQKKRSMIFIRKQTITARKI
PMLNLGDMDRATFIEGLRAVYTEFYHFAKQFK

>APZ81505.1_OR83_Alineolatus
MSKQSGPLDNIVDYRKHLSYTMTFTESSQGKLSKPKVIGTAIMMEFITIPLGCFVSVVKSEELKESLENFKGVMAEVMMI
SVLLNETIFGPEREERLFEYLSKCHMTTRYGLAEEHTIIRNAGDSARKETFVYALLFIVNCPLMLLTKPVMAATAGQS
WKQLPLPWTLPEGDDVVLNAVLLLQIVGLLISHVVAIVMMSVLAITTQLNAQFDVVILGLRRIEDLAAQKATEYGLSH
SDSMLSCIKESVAHHQELIRELLLVKPHLETEFFCQIMTISIIMACEVYPLIKKDLELSDAVRGIWFLIVQVLCTALI
CNKMEVMSNKNVEVCDALYNTCWYDCDIRYRRVVLNAITEFSONPIPIRGKGFLGMKACRETFYSAMVSTYNMLNMLRN
AQ

>APZ81504.1_OR82_Alineolatus
MNWFGWWAEEMDRPLVVRLLOIMRAMLIPSHMIFYATLLYQTSHEFREGTIISTVKSAFVSGPSTVACFKLYVIVRHR
KSLKEITNSMDVMMKGILSRHIPADLEEEMKSRWGSCRKLYKVCVYFGCSVTTHASVTPLLOQTIAGALLTDDPLPFEFDS
WPYFLLGYYCWALNTFCIGHVLYMEFDATWFAMADNLQIHFVVLKNYLENLDLTKQGDVDLNLCLKNHIELIRLCRIFR
RISRTVIVTTRMCSMLLLCAGTEVLTSAGSEFTPNDRGNLLSTLIYIAAVEFEFNYCRCADNIAHQLDELTTDCYSAKWV
HADKSQKNSILNMMTITRMEPKFCGIASIDLDTFVNVMRGVYSYYNFLTAVDVGDESGEPNADSNTPL
>APZ81503.1_OR81_Alineolatus
MDRPSDPTRSNGPKFKAFDRLEKWQRSGYKLLLYGMSAKRFMKSSSQRAVVYLVVVMTLGLYSLHELIAALFFSRSLL
EGISHAYIMTYILTFLIQWEYMLOHVRSFHENEIYLEKFESTQAHSSFADHILDRNMKDFLKYIMFCAGWWATNNETH
LIGPLIEFSLAFIRTGEFIQISLLPOQVFDLPKWGQVAMYIHNAVMTFSEFFMYCGANSLILGTRVLKVKTQCDILNEAL
RNDHGVESNIKAFIKDHIVILRAAKMLNGELADLNLVIFTGSYMEIATOQMFTLTLFEPSGVYFFAVAFDEGSIFLITA
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TQCWLSSTLTIALDTVSDGVYDTEWYGRDKNHALNVLIMLOMAQQEKSHRIWFNSFKIDRSAALSLLQSSYAVYTFLM
IVQSN

>APZ81502.1_ORB80_Alineolatus
MSVEKNLIKSKAFKDNFGQYMVWSGIYCGNNVYPGCVLIFYIVHTFFLLYTLILSISKDNEKLMGETAHFTAFRFSAT
LLLINGLWKKEDLEALFLKLCQPQVHDYGNTLSDQCRKDIEGARQNCKARKDFYGPNFMRTVTVALVIFWIRSLMEYF
NGHLDNPKSDDGINSNLPVPTYLPYESHEWPGYHFALVCEVLLVMMSYFLVLGHDCSFICFAEEILRELDILIITLTE
VERRIDHVRKSSNYKISQEESVRLCLKHSVMHHQKVIHIFEHFQHYCFHSLFFMLSGGAFLICLSSLMFTSDTISLRD
KSVFLMFLGNELFHIFIFCYYGEHIMGKSDDVGNSLYNSSWVGISKHVKPTFMLLNLRCQVPLTLSAGGFMTASEDTY
GNVLRTAYSYLNLLQATN

>APZ81501.1_OR79_Alineolatus
MSGIGRIGDDEIVNGLDIWYLKCSGLWDVEFNDYRDSGARNKLFRIWMVITVMFFAPLAFLSTFGPFFVEADLEGLTLI
ILNPMSCSQTVIKFAVLWYGIETQCKLLDLFKNDFLTCVPPDKKLKASRILTASAKKANILAYLGIFMDAATVAVIWNI
LPILRSEFFRVQLGITAFGTPMKHNKILGFWYPVDYDVAPYVQFVYCYEFFTCFWAGFIIALLEGLIVQLILLLTANI
RVLQYLLEEIKASNSNLNSETLLLYAKEYQKLLVVGDDMRHLYNSLITMQLSTGLIILIITIFNFFLSSGNGDIVIMFE
KFVIYLMYTLVEVALYCYVGSDLETTGDEIGFATYCSEWYKVGVKFRKTLOMMMVRSRYSMATIKFGRLYPVNLMALTN
ILOMAYSTSMLLYRITNKEEENRV

>APZ81500.1_OR78_Alineolatus
MSRSGRLKEEDILDGLSLRYLKVSRLWGILNHHRETGGRSKVLKAWAIGMVIAFTPLLMVTVVGPIFTEKDLEGMTVI
FLNPIATVQMIFKFGIFWFHMEQQTKLLDLMRKDYLSCVPADQKAAVSEIMINAVKDANIYTFFGSRMNIITVSLWNI
LPVLRSEFFRLTLGISIFGTPVDHNKILGEWYPFDFDGTPGNEIVYVYEFILCIWTGFIITLLECLIAQLVVLLTGHL
KAFQYLMENFRSSHDPRMDHRKLLSYVKEHQKLSRAGESICELYNFLITVQLATGLVILILGAFNFILGSGKGDVVVM
IKFVVYTMYTLVEVTVYCNAGONLETTSEDVCFAAY SCDWYEMGVDFRKTLQOMMMVRSQSPIVMKAGKLY PVNLTALN
NILHMAYSTSMLLYRIKVPEEKQVM

>APZ81499.1_OR77_Alineolatus
MDTLIRKNNIDKYLPWHHPDLTKVWRWPIARYLNTFGWWSEDYTRPSVKFLFRVIKFTFLAVNVVYLISLTIGVHRQL
QSTTNFMDNMFAFFAATPSYLGAAKIFALIIQRRELRRIWKNLDDLLKDVLKRGVDDKLDRELRWRMKRCWLMYSIFL
TVGSCITLHWLLRPLVYAMYGERTSIVSTWPSYLENWPLWFATYVFQAMNISSVGHALYIYDNVYFCICENILIHFAT
VKHHLHEMDISTGKPGGITMNFCISHHIRLTSVCMDLRECSKYVIMQQVFWTIFIICPAVFELISGRQTDTTIVVNLL
EITTIMICILFLYSWYSNEVTLQSSQIYNTCYMSDWVQGTASQRKTLMTMMTRSMKPIIFGGLVNVDLGTFISVLKTT
FSYYQFLDTMDKNKRKLDDTS

>APZ81496.1_OR74_Alineolatus
MGKLEISWPQLNYLAIYGLWPVSVGGIRFRKVOWLWGRLIVTLTVMVIVLEIVNLHELLMANEMDLNDFVITMNDILY
ATQSICILVNILVYKKQFAIMMDELGEMLDHSQLLMKSYAEHVFTKKLRVCRFAFIAFLSGTLLMAHWGISPLLNRIL
YHRNTEVYHVWIPFDVEPWYIYFSVLTAQITIGVSWIMGQPMFASLFISISEHLLGHFDVLRQGLETLDYSAPSASQE
VNRYFEYHQKILKVGYILRSATKLVFLSQFLCVTSIMCLNLYEITYVDVETSRFLNMVEYTLLELLIIALYCSYCNEL
TLRGSEIMSSAYFSGWESASIQDRKSLWIFMTSTKAPLNYGGMVKMDWTTFVNILKTAFSFYNFLGAVRTSKEGQITN
G

>APZ81497.1_OR75_Alineolatus
MGSLLDKFDEWAEVEDEDFWKFIWKSYGPLIQISCMFPSYRRSMLPITLLTFAVHLLLLVPHFLLLVITIYQTIVDWD
LELCSLATHFSLMIFYAIFTLEYVQYIRYAYSSQAKAMSTDIGNYISGRIYEDKWCVRAKEENWQETLRLLIGPAFLM
LGSGAVLILPYTLKTIKGLDNPYGAGMVNANLPIPAWYPFPTHEGAVHWIAVLYQLVAALSVGVIMMQVLLLFLSNAQ
RLRFELSVVGYSMTSILKRSMKLHLRANPGLNRDEVDMWDPKFQSVVESCLRDSLLHHQTILELLSLFTTQTDTLVLL
GYSVGTASIGMSLENILRALNTQSYESIMLETIMIMGETLVMYILSYIGESITSQTSDLRNQLYYSPWNNFDLRNRKI
FLNFHTAITEPIVITAGGLIPISLDTFSSIMNTAYSCFNLLNTQPET

>APZ81498.1_OR76_Alineolatus
MVNMQRVREVEDVKTRSGLSKLIGPCGGYRGPLYNEYYSKNIFFRAYVHFTDLAVIINY ITMIAAATHSKSVLEFVMY
GFPISAESLSLFLSYYSGYKNKEMTNVLLGFDDCFDDDPYPEHLESEINKAAKYYYHFSRTLLWLQVFTMEIYCFIFP
VTNELMQDYFRPRALPLPSLYPCDWKESRSCFIMIIFIHFLGATYVNWKIIAFGEVFFAMVSRQVALFRHLNHNLNKI
LTAIQVSENGVILYRLNKEADHMHIKKALRKWIKHHQSVMAQYDRLOALYSWPLFVHFGLVSGALCCSAYATSDETLD
FDANLLCGGFLMGOMLELFYLCRIGDWITIETNELTLALTGSFTSVLDRIESQMLRI ILSRVHRPSVMRAVGLYPLNT
ATLKMLIQSTYSYYTMLKKVNKG

>APZ81495.1_OR73_Alineolatus
MATISDHQIEWLTQEEVLVFDNLTKLLAIVGTTSRSKKWYRMFSLIFWLAAY IPMIVGLTVTAVHY IKDLDFLAYTLHH
LVLITVAVFVTHLVVPLFDTQILYVMNASKNTYNYESDEVENYAKKI IRKRIKLSRTITKMIYFGMVWIMLEVQVFFEM
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IETFFLKSYQTVFPLAIGLDLNRWLVEVPVVLWQELIVYYTTFLPTTLAVLCYTAWSHLDLEMRILTYAIANVQKIVN
EKLSQDGGPGSVSEIYVSYCNHFAKHHADIISEYRLAVSWITPLVFFIGAILFITVGLSLMSDNLGIKLKLFWFLVVQ
YIVIYFWCLISQKIGEKSEEISEVVVSTPWWLMPRSCQSTLLLIMTRCKKPLVLSTPLGADVNVESFMEMMKSVYQAT
SVVYQMKTTS

>APZ81494.1_OR72_Alineolatus
MKEFKSKTHALLLTMLEVAAIHRNPERSMFSPNGFLIYRVGLCLSYITMITSSLLYLNEEGGNQLMKMVLSSVALQFF
VCSMVLISKKESITKMLLASTEVFSQLTPNDENRIKMDLLDKKSLKFAKFFAFLISMNVISGVMKGLMNSWLSGETHY
PFDLSCLGLSAVPCWETQLFSTSGTIIYIYCYFAILKLILYQLWGYVDVLSALIRDRPVSASEKDDRDLLKFYCDYGN
FAVSFTSIFGITAFIDMIFTSVRCGLISYYIVMSISENNWSDAAGSMVGLASSFILPYIVCSCGEDMDEMNNQIRNGE
LESNWYQCSPQSRKRLLPILTLNNVPIKFQYRQCMHFNMERFMQVLRSSYSLTTALANFM
>APZ81493.1_OR71_Alineolatus
MEADDGTVNEVLLNSGLINWIGIVGGIRFAQRTRFKKNFQSTIYWFYEIFTDLTVFINILSQIFALMASEKMTERCLI
GFPLVSCSFCFFISNYPRFKRQEFATLVLRYDDVFPNTQYSDHLEEEIKKAAERVRLTSTILVFLELGPMEFTFCLILP
LVNEASGFALGPRKVAIPSLWPWDPLASFKNYIILVFIHAWASIFVNLKKIGFEESFFIFASRQVALLRHLRYNLEKL
FDPLEVNVDGTVNKNEFTSPQRYWMEEKLTQWVKDHQHCLRLFYELEALYKWPICIYFGATILILCTSTFVTSDNSID
SQTCIICGVFTTGIFCELFFICRMGDHIQIETEELLLGLSGKNAFLSNWKEFKYLRMIMTRCQKESVIRAAGGFPLTI
STFKSITTSSYSYYTLLKEVNGKLTE

>APZ81492.1_OR70_Alineolatus
MKNAEEGQLTINDCILHYINQSVKHHQHTLRMMNAFKKLMFFPLFALVFDGGFILCMSSYMLINNDLSITLRVPMPCV
IAAEATFAFIFCYYGGLLSEANEDVGNGIYDCEKWMYYSKVTSPYAIIIKGYCNIPNELSAGGFTSVNQRAFGSILSA
TYSYIGFMLST

>APZ81491.1_OR69_Alineolatus
MKEEKEDNSSGCTDYRKYIFCRLMCIDDRLVDRGLTWPLLLIMAQTVAMETCSFVSIFKSTEIKNGMDCVRSFLLGNL
VTMVLFNEFTHRRRLARLHEFLEKSMSTLRTGLPEEEEILKNARDQASSNLKMYMMVFFGNIAPMVFAQPLGEWLSGH
SWKRLPIPWSFPPSDTDWAFIFIFLFQFVGVVMANCLGMVEMSFSSITIQVTALFDVLLLSLRHMEMRAKLKGQIEYL
DYHQSLYSCLRDDVIFYEQLVRELESITPHLRNTFLAFSATVPMIMACEAYPIMLGNFAIADLIKSFVFLAIQFMCWA
QTCMKLETMTDQHVAVFRTLYDTPWYEAGVRFKKLIFMSLTYASPPKY IKARMSNEITATTATEFYSFVVSSENWLNLI
RKMS

>APZ81490.1_ORG68_Alineolatus
MSFVSNILSSWAKDEDDELWEVYHKLYGPALELSFTFPSWRRSRLPLTLLIFGYYAIIFPFHIALLSVSIDCVRDDEN
MASMEFHFWMIFMFSSISILLMNSNRQSMMKLHRTLTIGVGKYKAGRIYNEDYPVMLERKKPKQTIKFLFLPGLVMVL
AGLTLLIPYVKNMDGTVEYNHRGANMKLPIAACYPFPTHEGITYLLAVAGQFMAAGGLALVIATLDLLLFRMTQSVIF
EYEVLIYALQTMSSRAKKLYRITYPNSNIKEVRTKDEAFQRCIGECIRDCIVHHHDIIKIVKEYMNLVKWPGLLAYGF
GTGVIGLSLVNILSAKEAGNYENIILFMLLMIAEVLNMFMISSFGEAITTESKVLREQLYFIDWPKLDTQNRKMMLNFE
QVGINNPVILKVGGIVNVTLDTFSSIMNTSYSFFNLVNAQ

>APZ81489.1_ORG67_Alineolatus
MGYREYPKRDLSDPSHLENFHLSALRVVTMWKLNDMKYHTPFMILFFWNVTVLSICTVGLFIKGCTTDDLVDRSEAMD
IFTLTGSAMYKMVYFIYYHDDLVDMITCGLALTEKLPKGWTKHCTLFAKFHCCGGIFCMTFWGLVPMFKTLLGETTLE
EMKLPINTYYPFEGRFAFSVTYSIAQYALMVSGQIYMAADIYLFTSIYVAVGALQYISDELEKMNENSNLKIADVGKV
DQTHEHLKECMELHVNVLDYIRKTDKLFRSMILADVVHATISLSFAMLQASEAKGLFEGLKMAVEVVVCFLHQFLNSH
FGQTLIDKQDHLIEKIRIAVPWREASRSFKKSYHIMITSNTNAIKLSAWSAYYLQYATFLEFSKSMISYYMVLRELQD
QEEVP

>APZ81481.1_OR59_Alineolatus
MDDPGGRALEKSGLNNVMSILAGFQGPREVRFKGTKYQHVFTAYSYFGLCVSHYILICCYLTPLFITDMSFKDMMFFA
VPTITSTFSTLRVYYMMWNRSKIIRLLIKNEEASEDDYYQDKQEEEIKKWANTAKVLQPILYFAVCAPIAPWGVSPII
NEILGNPWGPRKATIISWYPYDVQKTHFWVLTVCLQTMAGCYATLSNVMFDAVFICIAARQLALLIHLKNSFSKIFQV
FHVHLNGNVWYSNYNGEVVERKETIEDVVIQRLKYWIKKHQTVLRLLDESQSMYSFPLFLHFCYVGMVLATGSAAVLKG
TLTSMEYYFIGMHLVGLSFTLFIICRIGDYIKIETDEITEGLYGQONYFMLSKEQHMLIKNILTAVKQPFVETVAQAFP
LSTETFKSVMTTTYSFFAMFTQMQHKN

>APZ81480.1_OR58_Alineolatus
MWDWIQLRMENLWGWWPKVIKDPRKRVMMRIYGYCMFGLDSATMIAEFVSLYLAVVNGSFRGAIVNIVTTTLGATAAM
KIYTLLVHHEFISHICNTLEDLNNRATIALMGEESQVTMGTRKRNCKLTFVFVGSCLFTVCHYNVRPILVYTLYGERTI
AMDMWTPWDEQTSLSGWVIVLIYEWIHIAAAMYGMVVFDSFVLCIFEMVLAEFDVLKIALKKVDFAAEKNAVPIEFCT
QFHQDLLVLIAKINDFLIPIQTFQCIMLTLTICFSGFELVSLSDVSMNKAANLLEVLGASTYITFGYCYQCHCITEEC
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VEVITTACDNNWFEGSIKDQKSLSILLERAKNPISFGNIIKFDLGCFIAIIKTAFSYYQVLEAFDIH
>APZ81478.1_OR56_Alineolatus
MLCCRKKKEKQQPVVQEQNDEFVNNYRLFKYIGMIQDGSIFSRIRVPIATFLLFYAWFHHLIPLIMNYDEYSFDELMDL
ITHLEMVYFLWCIVWPSYIIRSPLLTSLTSKIKSGLYTYSDPLTLEEKTILSTANDAVARITKISVYVYVCGGIGIFLK
GMNKEKMRKLSLPNIGWFPFAINSLSRYAIGCLCQAIMGVNAVSIAIGTFMSFAMFMIHYEAQFKLLRTHLRRSFPKN
IPLRIAQTDKYKEATLRKLKDCYNHHLAILEYHEELLKYYGILLLVFRVAIVLWLCTLAYVTVIVDINAHNLLKMMSF
ASTELLFVFLFSFRGQDVTDWNYEWREELYSIEWWEQPKEVQTNIEVMILGTTEPLLLYGVWKIALYSHEGLFAIGNE
SFSFFNMLRAMN

>APZ81479.1_OR57_Alineolatus
MFARPNMEFVQTWHYYGYWNIFLGGKYDSYKKVALVVRLILFTAGAFTALAKISSDGVESVLNGALIYVPLCVYTEVI
PTILFFKRKNLFSLLKVFDECWASLNDEEDRAVFEDYYQKTWKFVRIIHVGLFCQLTYYITFPILYSLVFHYIFDVLS
QPYILSYPHMSYLDKNFTWNGEYYAVVFAGVYCIAEIEFALLGWVLMYVVIVGYCYPVLVVTRNAVQAVGSNRSPSSG
DRAMKKAVVAHSLLVKVNQDLKAFLGLPCAFQSIFTSLCLTLSVFTTIRSSDYFVEGAYGSAIILYSLSCLLYCSLGQ
ILENQSEKLFEDLYNLPWYQFSPLVRKDLNMMLRQAGKPFTIDFHGGYNMNLENYMEILKSAYSFFTLLETLASNT
>APZ81477.1_OR55_Alineolatus
MIRNWQDEEEGQSLLARMGCKFLNGHSIYVGSWVLRFPVRLPLFLYVTCAVGISIKMVLNYDNLVLIIDCAHMMIHMYV
VGIQTTLICTKQKGRIMKLKDQLDKFDDVPGKEASSTRIKEDYELQVMNLYRTFSRCILVTINIYILFPICKLFTEAG
RAKLSKVLVWOMWLWVPEETWWGFTIIFLFELVTSLFLLLSVMYAVPYLACLGTITVAHCKVLILRLKSLOKRAEERS
GKMSESYEAALNYEIDGCARRLHENLRIANEVADVYKYYLSSFYYGGMFALCMSGLQAVAANENIEESLKFMGVLTGE
LVAIGLATYVSEGIIEGFADVRASIYDLPWYVYPKLSCKRLHLMSTMSSFRGLRTMFGYELTLLHFGDVLNASYKYYN
LLLLSMK

>APZ81474.1_OR52_Alineolatus
MMKNKRESSKPTQKGTMRLGEWFSFHFSPQKTSKKKPANTAYHDGVPDFANSVTCFTNVRY SLLYLDGSLVNYLKICT
PIFFLATGTISFAMADIVHMNEKNTIWIVENGHWCIIYTAVLFWDAHMGWFSPIILEMNNSVKYGVYRYEKYEANNRM
EFGKNNAWISKMNRVFGVIYIVAVIGTLVKSTILEEQYPFKHLENGWFPFEINSFMRLNIVRIYELGCAWSAASGAQT
FFMITMAYTYHVEAHLRLLMQKVAKVLDSQHPEKQIQECLAHHRAILRLFNNLSAFFDPTVGFSTLTATFMVCTLLYL
ITNPDFDMNVIVTFSFLVAPELGLLVSVRIRGQKLTDLSSEVNKTIYDLNWLEQDIKLQKDLLMWLRLTSKPLELKAF
GYRNVSHAGVKEVLQTSYTFFNMLKAST

>APZ81475.1_OR53_Alineolatus
MAEGEAYFDYMVQILKNYNLWYGYSTASIQGIILTMYSVLQIFLMLGLLSAAISQTYFYGMSYIVHDSAVFLPIGEMG
LVIIIYMALNYSAIMKTASKFELFLNSFTVDWEEELIKNHMKDTRTVVTLMVNVISFYVLSTGAMHFNSISLHYFFGI
FSKPVLLPLVLEKFMEGNFQLRPMFFVHVLLSLLYIKIAASIITVIALNIHFSGSAVGALQVLIKRLENVSKKTADGC
HKLAADSDLRDTIQKHVELLNIVSDMMEWNGFIVSFTLTSCSILFCINAITVKKSIETKEYSSTCVWGSFLLVALAIG
GTMCSRGQEIEKMSEELLRAMYNLPWYRESSKSRRNIVLMIAQGNRLISLDYKGLMRVNMVTY SEMVQKAYSYFMILG
SVE

>APZ81476.1_OR54_Alineolatus
MNFSKMKMLPLFAKKTRTCGNNRKSVNKKWDAIFKLGLRMLYLGASPDQVWRGERNVLRFGFFPLLILLYSGFGLLIV
VFPFIFESDFMESLENLYLGTYFVAAGFQWAYLQIHLDGIYEHRTKIESFNSTQAIPDVANSIARRNIKNFIKLFWVL
VILWNVGIGLFTIKITMKIITLLTGESDSSKVDSDSFQONSQSWRLTVDFMNAVMTLLSLPISLSLIIISRFLTLEVVT
QCEITRAAMALDTGKKVMFKGYILDHIRVIKNAKWLIKRLEAVNTANTLLSYLMFALNMFMLTLVEPALYTYGVLALY
FFIDFLQLAAQGWFSTSVKIALESLSDGSYETIWYERDRSNALDVLIVSQMAQQECIQKVLFGSLRIERATAISIVRS
SYSFYTLLMVLQT

>APZ81467.1_OR45_Alineolatus
MICSVYLFLEGVTAIKQIDDEFVTATQTVHFALIISGSILAMVTVAIKRKHFIIIVRTMSVKYFDYGDSFIIPEMEEEY
KNTKKQRIIFLTVIPMYFAISTVVLGLGRTIDGYFGSPLNETYVNDVYMLTPEPVWYPMKVDSDILYWFLALSVVSMS
YAACITVAGGDWILFVLYLSITQQFKILIYRMRRINAYAYRLHRKAGGVKLRKSMMFSNSSFLKYFNLCLSKHAEHHS
ITIKQFEQLSIIMSWPAGFIFIFGSVIIAMSLLGVSVQGGGKPSILVLATFLTFSEIGEMALFCGLSESIQTLGLSLH
EELYRLNWADADISAKRTIMIMIEQSKRPNVLKAAGLQSLDWMAFSSIINTAYSYVNILMAVDA
>APZ81466.1_OR44_Alineolatus
MSSNTVYISEKSDAAKKATEYVYERLFIFTIFGGFFGFHHTRWWSMFTYTVFTLYYISVISMIVTMSYSSFLNQSNTS
VMSGCLHMTITGLVVSCASITLQLARKDLFKLLVNFVLDENLCEYQSNEYFSHLLKKADEKLRSLLILWLLLYGSAAS
TIAVVFPFVDVYLGYELTLNNVTNVYWRGLPFTLWWPMDADNS TFAWMTCFTSQGLYAMFAASLCTGCMVFEFYAMMCENT
FNHIKLLVFSLEHLDERATLMFKKLYPGKSPKKMRDLYDECYYACIVQNVKHHHRIVIFKDAVMKAANLPIAMPFFGG
ALLLGLAGINLLSHDDNRIAPKVFFSCLGMTEAGQMFLLCKYGERYQDLSEVLFNASFYTSCFRRSMKCRRAMMIFRL
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GVSKPMRMTAAKIILLNMETFANLVNSAYSIFNLQSVTS

>APZ81465.1_OR43_Alineolatus
MKSGGRSFNKRRAELLKAYNAIHWLTEFTKWFYEDNPIEDNVWRDKRLWVHFAFAFICQSNIIIFKVFHLVSEENFFAT
LTSLTSGLVVLLVVVRTYVLYQIPTFKQLYFKPEIFNCNKHRPTSSLDVLIQTVKHSRKVGIWCMMLFLTFDVSWLVL
PIVPPIIEIIKGTNQTYDELIPQYPSINPVRLTWLTKEAKYAFDLFMGAVNTIPWVGFVVVYYAVVQLFLAQHKIMML
SMTRGPQVPGDAKEPLELRLWIQDHALIRKLVYQLRSTVSPALAGTICANVFTVGLNMLALISSPIGPEAPLYTRYLF
YFSFGTYSAISIFDIFIHCWLSSEISNSGKELNYAIYAGDWNSDLKRPPQDNVIPLMVCNKEIRFTALGLIPVIMTTE
TEVIRISYSYFTILKETGH

>XP_016657134.1_OR43b-like_Apisum
MAHIVDIFFQNMGCSHDHGYGMVFFNCCELAITLFFTVSTYPTIADPTONLSIRLYGVLCLLIEAHIFAFIAVRIYHQ
SQHRDMYQHLHGVEIPENYRRKIATVIKHHFIISNVFVAVSVLYTISLDWVRIGDPFTFPFIDVLPIKTTNVTVYVCK
YIVYALPVYFAHLETCFLNVTEMFSVGIVKRHFQILNDQVEEAIVNEDEQKLKIATIKHHQQVLKYFEDMKTVYEKPIL
MTIEFCGLYVGLTSCFVIQVIQGFIHQIILGLCIVSSIACLMTIIIYCIYASNMYALHNGILNALFEHRSCYSRNKSF
KRIILIMMTRATIPLEIKAGSVFTINLNLLVKILKFAYTVFNVLLSSINRQFKETAT
>XP_029346749.1_OR33b-like_Apisum
MSIFITIFFFLHRKYDEFLSIFRPTMLLQVFVVSCSIIFLWFIFLTSFIEDDFTQYMALTSMEAIFGIPFCTFQMYMS
CFVENTLNIKKDSITFALYSSNWTEMDMKFKKLILLTMRMNDAHQQKLQYTKTKIINMEIFYHVCFILPS
>XP_029346718.1_OR2a-like isoform X4_Apisum
MVHISSTVPATPRPTFIPAGLVTISQQEVINRAFKSIGYEENSQSKYYEDFKSILGDQIQLNLKIKSYYSIVKPVILA
NVAMSSTSFIIVTYVLIVVSFSKESNQILTIIKLGSSAIFICGQFFLYCYLLDSMNLKKESVNFALYSCDWTKMDIKFE
KKLLLLTMRMNDANNFMIRASPRKVVNLOMFANVISMSYNIISVMLKSMNSNNQSTE
>XP_029347565.1_OR43b-like_Apisum
MQRIDTINMFLQOMTGCTDSKAMLYLTYFEFLITFYYLIAAYASIVHFEQSVTIQLFALLCMLIECVILLNITFRLYHK
NHIREMHQYSRRLGIPDSYRSVINVITKYHLIASNIFVVFPVTYAIFCDSVRVGDPFTFPFLDVLPMHTDNLAIYACK
YLVYAISVYIAHVELCFINTTFIYYVGVLKHRLETIVQTIGEAFADNDEQKFKYATIIQHQKLLSYFNTMKIVFSKPIL
LSMSFNAIYFGLTTSFVIQAIRGYINQAILSICIASSAAAVINITIYTFYGSELMDLHDKILHVLFDNAFFYVSKSFK
SSILIMMTRVTIPLKFTVGYIFTINLNLLLKILKMSYTVLNVLLSSETIKPHKLS
>XP_029342650.1_OR46a-like_Apisum
MIGVHQLLRPDEYGQDNDLYRTAAKVIVGLTLVLQSMQOVCRLYLARHDITMFAYIGVMI INGLMCLLKGYMVAAKADQ
MSATLTAANYAFTKCGGRDPSKLRLCRARLSAILRTFVGLSFGTLIVWLTMPWFMASDYDDQPFIWGVVYVIESIILT
VNVFCWTSFDCYLVTMCEVFEAQFCTMSTGYETLGRRRTGAKS SAPQKLGNASTINNVKISDVNYDDLTSHIRDNQNT
IKQYDAFFDVVRPMVLIQIANGMYSIIMLIFLTLVTHLSGYSIFSAPILKFVCGLASLTIELYIYCYGFNHIEDGKST
VNFGLYSSNWTEMDLKFKKTLLLAMTLNSAHKRVMKVSPNSIVNLEMFTGVMNMSYSIVSVLLK
>XP_016657950.2_OR2a-like_Apisum
MRSSSATVVDVMLFKAIGLYQLLCPADRGGYSVRSRRALMTALGLSFALHSFQVPYLYYALNDLQRFAYMAAVIIYGM
MCSFKGYVLVTNADRLWLVLNAADYGYTGCGHRDPSRLRRCRATLSALLRTFVALSYGTLIVWIVLPFFVDEYTGITN
SDGTVTRYRTTIHNMQYPIPLAVYNSRPVWALIYVTELYVCIVNVFIWSLFDCYLVTMCFVLNAQFHTMSAGYGTLGI
RRTGSSPPDTTFAGVRRIKFDEIESNHYSDLISHIQDNQNLIKMFDVFFEVVRPVVLVQIANGSYSVISLIFLTALMY
LMGVPVLSAAFLKFICGLISLTIELFIFCYGFNHIETAKSVLNFGIYSSNWTEMDLTFKKTMLLTMKMNS SHKRAMKY
SPNSAVGLEMFARVMNMSYSTVSVLLNSRS

>XP_016663583.1_OR49a-like_Apisum
MTDIVEIFLQRLGCSDDGDGRGTRRAVFFTYCESAITLFFAVLTYLSLVYSSTGDNLSIRIYGLLCEVIEIYIFAYTA
VRVYHQSEHHDMYQRSRQMGIPENYRRKIATVIKYHLVMSNVVLAIPMLCTILLDELRMGDPFTFPFADVMPIKTANV
TVYVCKYILYALHTYFAHLELCFLNVTFMYSTGVVKRHFQVLDEQVEEAMVTEDEQKLKIAT THHQQVLKFFKDMKTV
YEKPLLLTIEGFGLYIGLCCCAIIQVIQGFVDQIILGLCMASCVAGFMTISLYCICASNMYDLONGILNSLYEHRACY
SRNKSFKRLNLIMMTRATIPLEFNVYSLFIVNLNLLVKILKLTYSVLNVLLTTINLKFKETAT
>XP_016660447.1_OR43b_Apisum
MAHIVDIFLQKMVCSHDRGYGMVFEFNYCELAITLFFTVSTYPTIADPTENLSIRLYGVLCLLIEVHIFAFIAVRIYHQ
SQHRDMYQRSQGVEIPGNYRRKIATVIKHYFIISNVFVAVSVLYTILLDWVRIGDPFTFPFIDVLPIKTTNVTVYVCK
YIVYALPVYFAHLETCFLNVTEMYSAGVVKRHFQILDEQVEEAVVNEDEQKLKIATKHHQQVLKYFEDMKTVNEKSIL
VTIEFCGLYVGLTSCFVIQVMQGFIHQIILGLCIVSSMACLMTIIIYCIYASNMYDLHNGILNALFEHRSCYSRNKSF
KRLILIMMTRATIPLEFKAGSVFTINLNLLVKILKFAYTVFNVLLSSINRQFKETRM
>ARJ54248.1_OR4_Apisum
MTSIGKKNQRKFYQTLMTLAFFLDTSQYRYISREFVKQFYIFDWMVLVSVAAAFTILEGNYRMPFVMELIQYMIVGEYF
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TSIFVVFIIKKEAIMSNYNCIQTKEFIQWSNKRALHSNAAYKRNIKTVKSLSIPLAILSLSIALGPLISTINDIGKLPL
DNRAHFVLEFWPTIVDTNKLSMYGIIYTLOVIFTIILYISVLSENLGYMVFLNELITQFEMLLNGINDAFKYKMDKQFQ
TLFIDCIRHHQIIIKFLDDLKSYFKWMILIEIIVVQVILAILIYNLTKVNASLGYKVKIAGSILENLLPICFHCHVGE
VVLSLHTRLSNHIYNMPWYDMPNKNKQLIVIMLORTQRDLTLSSALFSSERASRSLISKVIKQVYTILNVLLKT
>AQS60754.1_OR42_Apisum
MPNSSEECVMSSSMAKCTGLHYIIDPEGPTVGGHNVFHVTVMVMIGFTVVCLSMCPFGLYYWANDVTQCIFLLIYIVN
FSFGCFKAFTLVRHSDDICRCLDVTREDFSSGAIMSDPDSARFFRKCRDASSTEFTGWFAASSHEVLLVWTLLPEVVVG
KGVEINNRDGSTSYYHENPYNMYFLVSSETYNRLHLVFHLVEWAFGLCEVLIMVAFDTEFMVTLCVAITCOMRGIGNAY
SKLGHDRCATASNVCSDGGIESNKSNNEYLRDLKLIIKDHQAVLGKMNDFYKIVGPVILPQLIVASFTIIFVSEFIITR
NYFNGMLLTSTQSLKMCCFPIFFYQVYYTCHAFGNLSHRKNVMNFALYSSDWTOME IKFKKLLLLAMOMHDANKLDMK
LTDKLVINLELFTRVINMCYSIFSVLVNSQLKIADKQ

>AQS60753.1_OR39_Apisum
MESCDFINRTVNMNSENLENGGSVAFNLSTYKQLGYYQLLDPKGPHIYGYHLYRTILKIFLLIVQFITIFGVMGFFIE
MEDTDPGKSNSFELIIILTNCSLSSLKIYTLISNSKIIWDLEFDLTRIDFLRCSRHSKLITKNEVKRCKKSTTITKWIA
RSFLVGLILWLMGPFIANEEHTEPNTVHRHKNIINIKFPVTMKTYNNYYFVEFYLMEVAVGFCIVYGSVLIDAYLMSEC
WIISAQYQSVTKAFATFGYNKQGSPKDIYKDFKSIIIDHONIYLKMKSEFYAVVRPITLIHVFAYSCSLIMYAYVIVTI
FNSKELFIIAEIMKIVMTVSNVTMEVFIFCYLFELIDNKKEDVNFGLYSCNWTGMDIKFKQLLLMSMKMNNANRFKLK
ASPDVTINRPFFANVIHTCFKIVSVLIQTQSIDLLN

>AQS60750.1_OR31_Apisum
MNPTFKHEFFKGDCTNITKPSPMETCIDHTCTINLNILKQCGEFYQIFDPNSKKIFGWNVYRISFIALTVITQCLIGEFGN
CGFLFELEDTTDNIDLFLIIFSNSYFCLTEWKVVILIINRKKFLELLDVTDLIFLKSKQCRKNIKILCKHRIRALQLT
NLYFKFCIFVIIEWIIFPIMINSFIAHKTENRRLENVVNRRYPVDVNTYNKYYILFYVFEIIIGVKTVYLVLMVDILL
LSIGWAIVIQYEVLAEAFKNIGYNENLQKDHDHDVDDYKYFKSILEFDQOQLDSKVKLYFPIVKPIVLMHVAINSVLEFI
MLSNSFLMVFLSTESFTYKIVNLFKIGTGILYICLOQLFLYCHLFDNINLKRKSVNLGIYSCNWTKMDLKFKKLLLLTM
QINDANYITIKASTKTIVNLPIFANVLMTSYNIVSVMVKTMSKYRKT

>AQS60751.1_OR37_Apisum
MKWLOQDHEVAINLALFKRYQFYQIFNPNGSKLLNYDTYKLTNVMEFIVAVTTYNIFSAMCFFTDTIDTIDSVDLLLMIF
IYSITIIISLLKISVLLENADQIWELFDLTREFDFLTSRQCRKNVGILCKYRDRSITITNLYONYSTMVEFIIWMITPLVL
NTFVVVGGPNQRYHNIFNMQYPVSANIYNQYYYLFYLMEIAMGIFVLNYSMIVDNEFLISLCWVIIAQYEVITTAFEKI
GNDCELTTLONEKNNNSFEAYEDLKSILMDONKLYIKLKSFYRVVWIIVIFLIIIDSVLLIILTYSFVMICSSAESFEFS
IFNILKISTAFFVFVIQLYLYCYLFDVLNDKKESVNEFGLYCCDWTKMDLRFKKLLLLATKFNNANTLKIKSTPNKIVN
LOQLEFSSVMTTAFNIVTVMLKTMNGKN

>AQS60748.1_OR23_Apisum
MNLNDEQNYIVNLKLMKITGFYHLISSRAPKYFGENVYKVTAAIEVMTGIFSIIMLFLSSYYYLDNTNELMSHFMLVV
ATFFSTLKIFWVSRNSETIWNNMDMTCINFLSYTGHKKEILKKARAKSISTTILFVILWSSVTVAWSISPFFVKDVYL
NIKFKDETRRFRYNSLNYVYPISEEFYNEHFLYFYVVEMLSVVFWGHGTVAYDTEFVISICITIAFQLKTIAVSYISLN
DKKGDIKNLKDNDLEAMFNLKLLIQDOQONMFKKIKEIYKIFEPVTFVQLAAQSMLIILQAYMIFINHYNGFSLLSVPI
IKLIVTVAPNITHLFITCYLYTNINHQQODSMNFALYSSDWTAMSINYKKMLLFTMRMNDAEKLKLKISLRKIVNLEMFE
ASVMHLTYSIISVLAKSYGNTNTK

>AQS60747.1_OR20_Apisum
MRSSSATVVDVMLFKAIGLYQLLCPADRGGYSVRSRRALMTALGLSFALHSFQVPYLYYALNDLQRFAYMAAVIIYGM
MCSFKGYVLVTNADRLWLVLNAADYGYTGCGHRDPSRLRRCRATLSALLRTEFVALSYGTLIVWIVLPFFVDEYTGITN
SDGTVTRYRTTIHNMQYPIPLAVYNSRPVWALIYVTELYVCIVNVFIWSLFDCYLVTMCEFVLNAQFHTMSAGYGTLGI
RRTGSSPPDTTFAGVRRIKFDEIESNHYSDLISHIQDNONLIKMFDVFFEVVRPVVLVQIANGSYSVISLIFLTALMY
LMGVPVLSAAFLKFICGLISLTIELFIFCYGEFNHIETAKSVLNFGIYSSNWTEMDLTFKKTMLLTMKMNS SHKRAMKV
SPNSAVGLEMFARVMNMSYSTVSVLLNSRS

>AQS60746.1_OR17_Apisum
MTTTPRVTELTAPASEDLTIVDNRLFKAICLHQILDPTKGGNRYYRLAFMVVMWVSLSVQIIQLVGLYFAVNDLQRFA
FTTTVIFNALLCLSKGYVLVVNADRLRASLEVARYEFTSCGARNQRLVRRSRAVLSTILRTFAVLSWVTCFIWALTPL
FAMDEYLQVTNADGTVSRYRVTIYNVWLPVPATVYNETTVWSLVYAVEVIACEFVNVFSWLLEDSYVVTMCEFTENAQFR
TVSASTTIGHHSDSFRSPPPHAPEGTSDDNNTENCYDELINRIKDNQSITIKIYDDFFEILQPAILFQITIGGSYSVITL
IJFLTSLTYLMGFSIISIPVLKVFFGFLSVTFELFLYCYVEFNHIETEKCNMNFGLYSSNWTAMDLKFKKTLLFAMNTNS
SHRRVMKVTPMSIINLEMFANVMNMSYSIVSVLLNSRVQK

>AQS60745.1_OR10_Apisum

120



MAHIVDIFFQNMGCSHDHGYGMVFFNCCELAITLFFTVSTYPTIADPTONLSIRLYGVLCLLIEAHIFAFIAVRIYHQ
SQHRDMYQHLHGVEIPENYRRKIATVIKHHFIISNVFVAVSVLYTISLDWVRIGDPFTFPFIDVLPIKTTNVTVYVCK
YIVYALPVYFAHLETCFLNVTEMFSVGIVKRHFQILNDQVEEAIVNEDEQKLKIATIKHHQQVLKYFEDMKTVYEKPIL
MTIEFCGLYVGLTSCFVIQVIQGFIHQIILGLCIVSSIACLMTIIIYCIYASNMYALHNGILNALFEHRSCYSRNKSF
KRIILIMMTRATIPLEIKAGSVEFTINLNLLVKILKFAYTVFNVLLSSINRQFKETAT
>AQS60742.1_OR2_Apisum
MDVMQKPERFILTPFQKFCIRWSVFFDSSSDRLSRIETVLRTIQFSTIMITSGMTMTSVLIADNKKALESFTYFVICVY
FMLAIITFAIRTKRFNRAMLLMVVDEFPGYNRPMPDVLKRKMAAIRTSYGDFTMKVIVSYLTLVLFEIPATAMVPLAA
ASLTDVKLGSQSTQMVVLWFPADTSQVGMYAVSYVIQFLIVVTVKFIITGIMCSFSFEVSQMISEFQILSAYVEHAVE
IVEYDQSADKTTEQKLLDHVKNCVMLHDRLIYFKDQLNESYGYIILLELMFSTLYFCLSAFNMIFVGNREVMVKGLLT
LSNYLAELFIFCMYGSMVEDAHMGLLRASYSVAWYAQPVRFRQSLTMVMSRTQTPLQOLTVGKVFIANLPLFLSVLKVS
YSGVNALRAANAK

>AQS60743.1_OR4_Apisum
MTSIGKKNQRKFYQTLMTLAFFLDTSQYRYISREFVKQFYIFDWMVLVSVAAAFTILEGNYRMPFVMELIQYMIVGEYF
TSIFVVFIIKKEAIMSNYNCIQTKFIQWSNKRALHSNAAYKRNIKTVKSLSIPLAILSLSIALGPLISTINDIGKLPL
DNRAHFVLFWPTIVDTNKLSMYGIIYTLQVIFTIILYISVLSEFNLGYMVFLNELITQFEMLLNGINDAFKYKMDKQFQ
TLFIDCIRHHQIIIKFLDDLKSYFKWMILIEIIVVQVILAILIYNLTKVNASLGYKVKIAGSILFNLLPICFHCHVGE
VVLSLHTRLSNHIYNMPWYDMPNKNKQLIVIMLORTQRDLTLSSALFSSERASRSLISKVIKQVYTILNVLLKT
>XP_027852915.1_OR46a-like_Agossypii
MVLIQIADGSYSIITLIFLTSLVYLKGYSIVSAPILKFVCGLASLTIELYIYCYGFNHIEDGKSTVNFGLYSSNWTEM
DLKFKKTLLLAMTMNSAHKRVMKVSPNSIVNLEMFSRVMNMSYSIVSVLLNY
>XP_027847983.1_OR43b_Agossypii
MVHYMAEMFFKKAICSDDDLHGRDAMRMVFFTYGELAITLFFAVSTYLSIVHSTEDLSVLLYGVLCLIIQLLIFAFIS
FRLYHRSHFRDMYQRSRGMEISENSNRKIAAVIKHHLIMPNVFVVISALYKISSDRVHIGDPFTFPFMDVLPIETTSV
AVYVCKYVVYALPVYLTQIEVCFLYVTYMYSTSIMKSHFQILEKQVEEAMVNKDEHKLMIAIKHHQELLKFFKEMKTV
YEKPIFLIIVSCGLYIGLTSSLIIQVIQGFIHQILLGICIVSSLECALTIIIYCVYATNLYDLHDRILNALFQHQLLY
SONKSFKQLILIMMTRTTIPLEFKAGSIFTVNMNLLVRILKFAYTVENVLITSINHQLIKTAV
>XP_027842900.1_OR10a-like_Agossypii
MTVQMFVTTELTILARTIDIWTMFFSGLYKWIYMTVENWEFAHLKFALAQLQTQGSKAYGRSADVETADYLKQTKKIS
YWYLFSGFVAGFFIIVSPLLTYSKGDRSNFQYYNDPKSYPLSCWMPFTLNENWMFLTIFVCHSIALFLIVLVYLGIDT
YFFGAIYAVGGQIELLNTSLNNNENTLAQFENVSCTNQTSVFTEKQKMKCYSTLRECVKHHILILDYIKNIRKLFSTL
ILVDYLHGITSVTFALFQLTISASVIETISVICFICVSVWHQYLNNFFGEFIIQKQLSVCTALYNVPWWRCDKRVRQL
LTLMILRSIKPTLITGYYMYKLSYESFISEVKALYTYYMVLRRVNTKT
>XP_027842896.1_ORG67c-like_Agossypii
MVISLMISASVIETISVICFICVSVWHQYLNNFFGEFIIQKQLSVCTALYNVPWWRCDKRVRQLLTLMILRSIKPTLI
TGYYMYKLSYESFISFVKALYTYYMVLRRVNTKT

>XP_027841362.1_OR43b-like_Agossypii
MPRIDAINVFLQOMIGCTDSKRMLYLTYFEFLITLYYFIASYVSIIYYEQSVSIQLFTLLCMLIESYILLNITFRIYHK
NQFREMDQYSKQLGIPDDYQSKINIITMYHLIASNMEVIFPVTYTILYDSVRVGDPFTFPFLDVLPIKTRNLLIYACK
YFVYAISVYIAHIELCFINTTFIYYVGVLKYRLETIVQTIREAVVDNDEQKMKYAVIQHQORLLIYFNTMKIVEFTKPIL
QSMSFNAIYFGLTTTLVIQAIRGYINQTIVSICIASGIAATIINITIYTFYGSVLLDLHDEILRVLEFDNSFFYVNKSFK
RSILIMMARATIPLTFTVGYIFTINLNLLLKIVKMSYTVLNVLLSSEAIKPHKMS
>XP_027841183.1_OR2a-like_Agossypii
MYGSSCTDKIALSSENSATDVVGEICLTPRSDTVLTLVKIGSSVIYLTVRLFIYCYLFDSINKKRELVNFSIYSCNWT
KMDLKFKKLLLLTMQMNDANQMVMKASPKKIIDLQLFASIMSTSFNMVPVLLKIKNSEYYKSQ
>XP_027836930.1_OR4-like_Agossypii
MVGHSLFASVDVMQQQPESFVLTPFQKFCIRWSVEFFDSTSDRLSRIETVLRSVQLSTIMITSVLTMTSVLIADNKKAL
ESFTYFVICVFLLAIITFAIRTKRENRAMLLMVVDEFPGYERPMPDDLKRKISAIRKSYGEFTMKVMVSYLTLVLFEI
PATAMVPLTAARLTDVKLGSQSTQMVVLWFPGDTTQIGTYVFSFVIQFLIVMIVKFIITGIMCSFSFFVSQMISEFQT
LSAYVEHAVEIVEYDLSTGKTTDQKLLDHVKSCVMLHHRLIDFKDQLNESYGYIILLELMFSTLYFCLSAFNMIFVGN
RFVIAKGLLTLSNYLAELFIFCMYGSMVEEAHMGLLRASYSAAWYSQPVRFRRSLMMVMSRTQTPLQLTIGKVFIANL
PLFLSVLKVSYSGVNALRAANAK

>AQS60756.1_OR5_Agossypii
MPRIDAINVFLQMIGCTDSKRMLYLTYFEFLITLYYFIASYVSIIYYEQSVSIQLFTLLCMLIESYILLNITFRIYHK
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NQFREMDQYSKQLGIPDDYQSKINIITMYHLIASNMEVIFPVTYTILYDSVRVGDPFTFPFLDVLPIKTRNLVIYACK
YFVYAISVYIAHIELCFINTTFIYYVGVLKYRLETIVQTIREAVVDNDEQKMKYAVIQHQRLLIYFNTMKIVFTKPIL
QSMSFNAIYFGLTTTLVIQATIRGYINQTIVSICIASGIAATIINITIYTFYGSVLLDLHDEILRVLFDNSFFYVNKSFK
RSILIMMARATIPLTFTVGYIFTINLNLLLKIVKMSYTVLNVLLSSEAIKPHKMS
>XP_027847498.1_OR33b-like_Agossypii
MDLSNLIVITIQDHQKLTKKIHDIFDEMRPIILFQLLSESILMSLIPLVLFLNSNNGISLTSTESIKLLSAEIVNTGHL
FSACYLFSLIDIYNDTINFALYNCNWTEMNINFKKLLLFTMOMNNANNFKLNISTNIIVNLKLEFTNLKFAVASYKTYA
N

>XP_026685329.1_OROr2-like_Dcitri
METSFSTQETEIVEKTYAKAKFIFYVCVTSAIGCLSGSILETFFTVSQEELDLLSHIYDRKYPNNRLQTNFWVPDIDD
SEPPYYQIIFVTELYLIYLIILLTILSVSLIPMLVTHIAGQYEILCNRIQSLGHSS IMWNKRRPIDDLQDRESLRSIM
QAHKNLISAQSKLQONLYSAGMFIKVVENNIMFALCLYQLTLSNTNTVSKFRVYKLTLEFLTVAVTYYYLCHCSEILDD
CNSKLCDAIWNSRWYHCSRHVQKDLIMFLRRVQRPNHLKCLHGATILSHVYFLGVVKVSYSFVNCMRFKSRL
>XP_026678730.1_OR2a-like_Dcitri
MISLCLYQIVVSPNKLSPLRYFKFITEFIAITMEYFIICNCSEIMDDCNGLMRSALMNCGWDKCSTSLRRDLCFLWRR
VQRSNHLRFYNGAVILSRLFFLQVVKVAYTFTNFMRLKSSHG

>XP_026689162.1_OR22c-like_Dcitri
MEQFKRIVKLHQSLLQLONKVTTCLSSAVWLTVIESNLSFSLCLYQMSVNIDQVSGYRFYKTLALFLGIAFEYYFLCD
SGERLEECSHLLKNSITQCDWHRCSSKTRKGLCILLRRAQRPNHPSFSWGLVVLQREYTLKAARVGY SFMNFMRLKSG
>XP_008482312.1_ORS85b-like_Dcitri
MSQPSKVQKNQYMAFNILLLKTCFIWPLDCONRLVLLIYRLMTWSTCFVLAFVSIGQLLKICVSLDLQELSSTVDVET
MTASALYKMVFLMYNMETLLRIVQVVHTQFEEYPIRGIHKFTMSSHIGPCSLYSSLYVLAGIISSFVWNFAPLFFSPM
CPIIDPTAPLTIKNRKVMPINIWLPINIAESPAYEIIFALESYTFSMSTLLYLSIDAFFFYLIHVISGQLKLVDASFK
SLFILDERLKHEHATRLROMSKLPDAGSLTVSKSIRLEDSLRQYRHHVLNRNLNSIVKIHATVLELIRTVEILFSSTI
GIDFLHAILSLSFALFQTQMTVAFIDTVKMYLFLVICIVHQFSNNFFGEMLIHFQHIIVNSIYESPWYTGDAAFKRSV
RIITNRSLKPVKLEGFKMFILCLHTFVEVPSSVLWLAR

>RPRC000362_OR13_Rprolixus
METKFIEYLDNFIEHFDRDGNEICDQTIYKEFKRLLEIMAIYPKLKPKRLVIINILNFSFINGLLLFMIFISTVTAVC
AGKEDFPTMAHSIVYVLVTILFLFCYNGMVFNRSSIAIMHTIFGQNVYDYMEQNNDI PAATKAKYVRMKKVINQIVGV
ASVLLALFIVCVGPLLNNTDVTEITVQHPENGINYDLPIPLWLPFEASNGFAYFIAVAIITVIFTYVFLINSVVSALF
YNVAMTMDCQLEILIKSINNIEERAINMYKRNNNLSKLPKSYGLYESLEFQKIIEICMKQONIQHHQQILRLRKATTKI
SEYCVLVLYVVSGIITALTAYTATTVSNEPGTVLTFGCLTTLFILATAGDCLMGQSFVNLNEKLRIETYSTKWRLYSK
STRQLIGIMQQYTCRDFNIKVAFNVTLDLEFYGSLMNTTYSYLSILIAMNK

>RPRC000616_OR18_ Rprolixus
MEKFLONYFSEDNENLHQFVRKDYGILFQISGFYRRMDTVKEKCFTTSYVFVMITMLTYQATLFLITMFHTDNDLKIM
FQSFHFLVLYFLSIFWLFYFYLHREKVARIFKATIHHGLYTYDEEREIYREKVKNDYQFYRKLTIKYPPINSIAVALFV
EIGPLIDRFIRNIQYETYSPGGLSQONIPVHTWIPYGTDTNFKLIFTILVKLVVASWAGLMFATALTMILESTNMLHLE
MELLTHSLNHLPSRTENLFNKTASKRRKLDITKLREDKEMASCYKRNLRDNATHYQRIITRHFLDLQAILSVPLLVNFT
GSSILVALAGIALVYGRGQVGLIVSVVGIFITESLTLLLACWFAERVRQSSENLREALYATDWIYAPKDAVIYIQIMS
SRALKSLTLTSYGLIPVIFETFANIMSTGYSYFNLIYATSSE

>RPRC000235_OR33_Rprolixus
MDYFTDDKDVEKFLVEEYKYLPYLALTYASWNRKNVPISLAQYIIYFTIFGFMIFAFTYTAYLCLDDIAVWSQSIHFA
IVGITICWTICLTGFFSRKEFIISHRNMMSSFCEYQSGDFLKGLIRRRQKEKKILLIFWPCYYAVCALIATIIAPMIDI
YIGVNSDVTNKNGVFLKLPLALWLPFDVDNSMVLYLVGVFLIGAYCAISALSVSSGVLVATFIKQQLCLOLRLLNYSL
KELENRSKDEYKRRSQNPDLYNDEERKYSSCYKECLKQNIKHHQONIISAHAQYTYCTVTASFENVLSVPASGYMCYVFE
SNFCYFFCYSKYLTFKIWIFVLIILFRFCTIFCYIKYFLGEEVRVSAYSIKWYDHDENVRRSVSIMHFGCLIPLEFKA
AHILQLNMQTFATVMNSAYSYFNVMYAFKE

>RPRC000229_OR40_Rprolixus
MVNIEEYFESTEKLYMWSGFQLFQSSGHILRNKIRRQLLIFIIISCDSLLLAGAVFSEDLMDMTESLLICIIIFNAGN
KFINILIKELEMVKTFVQLRKLVEDQLKVNWKKEILVNSKARVDWLOKMFLWNFGICVIAATILNTIVDNIRHPENLRF
PLKMWFPLAPNSGLNLTIGTIYQTICSCAGIIIFTFGYMTFTGLIIHISSQITIILSKDMRNI SAKANVKQKEMLKNF I
RHHQIILRLVKSTNNVLGNVLFLEIILSSMQTCLVAFNCFQRPLNDPKQAFFVPFLLCTTILPASICWCGQLLMTKSD
DLINAIYDCEWYAMPPKIRRDILMIQIQASNSMTLNARNTFVMAMPTFLKTLQTAYSYLTMLTATDK
>RPRC000108_OR42_Rprolixus
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MAFKEMNMEYRIFHMFGVWYAQPTDLYGTLSFIGQVFRHFLFILSWSAEVVSVYLEGFRRSMNGSAFFLIISFVTVFEE
IVMIFLKRKEIHCIMNMLEMSANNRSGWEKQYFDQRTVFVKKVVKTYQTTMIVIGLLLYLVFPMVNELLELYGVQPMN
VALPFSELSIEGPYKKILEKLRTFWGI IWCLHGITFFSCVHSLFFTFTLYTAAEIDLVCEKIRRLSYIDDVEYYKVDK
ANKNGISLLEIIVHHQFVLKLSKKLINLFGLIFALENTIAAVSLCLNLITVRFEIMNSKPGVVIISVVSMFSNVIQQT
TVYYFGNYLTERCNVIYERLYELPWYRLPPSVRKTISIMSRQASMPTVINYRGLARITLENYAQLMNAAYSYFTVMSS
LLDE

>RPRC001623_ORS50_Rprolixus
MEPSTLGSEPLKWLHTTLKIGGFSMNFHDKNKKRLFGHIIQNIVLYFFLSYDLVLIYSDGVINIDIDKFIYLPPFIIN
SILHATLFFKQKSIRHLLGKLKEVMECNKEDRNHFAETYKFVKKLIKMFVTVQITVWSCVYIIPLLQSIASLEFYAKNE
KIFLLSPLQRIMGFSPGYFQDWILLICTILWTFCLMCTFFSTFASVDLILIFSYLEIKLFHYEIETYYTSSLKSDYDS
TYRTIVRRQVQISKLFEALKNAVGLYLGLONTFIAVTICSSLYAATTGQSLYVILLFCYGTLLFIFNSFLCCYISDRI
ETEGSNICNSIYELPWYEMRPQERKVFKMFILKASQSMKMNYKGIFLTNLDTFSQIMQASYSYFMLLQQFS
>RPRC002122_0OR53_Rprolixus
METEGNSHYSFLHTVSWLLYVGGIKKNEYGDVPITFRSLVLMVWVFALFFATIILKLFCCVASLELFVAGIMVAAITEFH
LVVKQFILIIKRKEIISLIDDLEHCFILARTDPKFIEEKSLSVKKSGNKLIIIMGVSIVIAFGFQYINHELTGDTSLP
VEMWTPNGDEGTSFTVLVYQLFMGGGCATELVIYYALFLGLVSTCRMI IDSLKGNFVKGPDEKETLEAFLSRNVLAHA
HLLKVVDDINANISPIVFLEILLSSIQCCCAGYLANFDSFHNSLYFVYVQATLVMPGMICYLGQEIKNYYQDLFDQLY
DCPWYIATPKQRRYYLMMISMTSKPLILHFRFLMTFDLERYANVLQAAYSYITILONLLN

>RPRC000055_ORS54_ Rprolixus
MKGQKTYYSFLETVIWLLAITGIRRDELGNVPITFRAIAFWFWIFLMIISIILKMFGGQTLEEFLNGVLFGVIILTVA
IKQANLIIRRKQIFKLLDDIENCLTLARADLQLVEKRSLRLKKIGKLITIYILIATGTMFAFHYVHHELTGDKTLPVE
LWTPYSEEGTTFTVIIYQLIIDTGATIGLIVFSALLLTAITFSTMIMDVLKKNLAEGPDDEETLETFLSRYVLAHAKL
LNIIKAINVNISPMLFIETVLSSIQCCCAGYLVNFRSFHGAMYTIHFVSTLTLPGLICYLGQLIKNKNEELFDQIYDS
PWYTAIPNLRRYYLMMISMSSKPLILHFRFLMTFDLERYGNVLQAAYTYVTVLKNLLS
>RPRC002162_OR56_Rprolixus
MIPPSTRLYLLIEMAGFGYRPEHKYPTCMKLYMIFMMITYAINWCIIIVALYYEEDNFNTKAELIHYLLESVIATVKY
LNFLLRFKEVRGLMKFVDEVRESCRSDPNNQSFIEESEKSESKALKNCFIVAITVPIIFCTSSSLVYMISGLKKLPFL
YWVPFDSQRYFWFALAFQLIIYSTAFKVYLGSFGENILLVMVITSYMKVLOQRLLTTKYGETAKRRSAY ILHQONINRLV
FLTNEFLSGQFLFEISFSAIKLSLRIFAFIKVFSTRKQDVFVSFGILIFSMSSPVAISIIGEMIKSESEKIFAAAYDN
VWYEEKEEKTKKELLLVLKASLRPHSLHYRRLTSFNMETFGELLQASYSYLTMLLQFSEIN
>RPRC000526_ORS58 Rprolixus
MVYSFLKLTDGMEEEGQLRFLLNLGTQLFICAYVIMVTGIELIWGHGNLYEIVNALSTFTVAINYLTKVVIILMYRRE
TRQLFARLEHLHMELLKDEDQRHI ILDMERFSKMFLRFYKISLNFYPILSLITNFINDYKTDFRKIYLSLKLLTPWTI
SDIWSYSAGAMLILWISVMMLSSFFSFIAMELAFTFEITAFLKVLQGRLNNMNEKDENIYGLHRDIIKLVTDFNALFS
GOMYWDILVSSTIQPCGSGFILIKALKRKDPEATELFYKMILVVIGPFILCACGQQISTESEKLHEASYMIPWYEQTPR
KRKNLIQMLTVTTKPSTINFKGIIVFNYSCFAAVAQGIYSYLMMVNKFATDD

>RPRC000733_OR78_ Rprolixus
NFKRLSPIQLTNYILTRCGLLNQEGRPWTVIIATYHATIMLILVGFLTVANVYKKLDDFNEFILPLLLLPIITHVSGKF
FHLLLNQRKLRKLLDGLEHLRQDELGDSVYAEHFIKADKMNKSIVYYLDLNMHLAPVISTGLNVLHDYLSASETPTLM
IPIWIPWEHQKSWPYVAAVIASTVISFTFATVYASLYSLLVTIALQMSALLQVLQAKMEEEKANDKS IFRQHFNILQV
TQQLNNLLSGQYCLEILVSTLQPCGACYMLIKYLKSGDSGWLDCLYKVMVALGASTILCACGEEINSQVENLHQSAYR
SSWYEEQPAARKDLLILMTVTARPLQFQYKGLVTFNFHRFAMVIQGVYSYTTMLSNLETAE
>RPRC000476_ORco_Rprolixus
MQKVKMHGLVGDLWPNIRLMOMTGHWLLEYHEETGGMVRLMRMAFCWEFTTLIVFTQFAFITCFLILETYDADQMAAAT
ITTLEFFLHSVTKEMYFALRSKYFYRTLSAWNQMNSHPLFAESNARHRATALARMRKLIMIIGSGTIFSVLAWTTVTFL
DDPHRQITDPENANETITVEKPMLMVDAWY PWDAKYGMTYFMSFIYQLYWLFISLSHANLLDILFCSFVLFACEQLKH
LKEILQPLMELSAALDSVVPNSGDLFRASSTASNIPLIGNDGNEFDVRGIYSNQRDFSGFQPGIAALPSNGGGVGPNG
LTKKQELMVRSATIKYWVERHKHVVKFVTSIGDCYGSALLLHMLTSTVTLTLLAYQATKIEGVDVYASTVIGYLVYTLG
QVEVFCIHGNELIEESSSVMEAAYSCHWYDGSEEAKTFVQIVCQQCQKSLTVSGAKFFTVSLDLFASVLGAVVTYFMV
LVQLK

>RPRC001628_OR17_Rprolixus
MERFLONHFSEDNENLQQFVRKDYGILFQISGFYRRMDTVKEKFLATSYVFLIITMLTYQAILFLITMFHTDNDLI IM
FQSFHFIMLYIFSIIWQFFIFVNREKVARIFKAIHHGLYTYDEEREIYREQVKNANQFYRKLSIKLPSMCFLVVAVIV
ELGPLIDRYVRNIQYEMYSPGGLSQONIPIPIWIPYGTDTNFKLIITMLLKLPVDIWTTVTCGTCLMMVLESANVLHLE
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MELLIHSLNHLPSRTENLLNKTTSNKRKINITKLREDKEMASCYKRNLRDNATHYQRIIRLFLDVQDILSVPMLVTEV
SESTIFLALSASAIVFGKGQVDLVMSVLGIFVSESMALLVSCWYAERIRQSSENLRDTLYATDWIYAPKDAVIYIQIMS
TRALKSLTLMSFGLFPITFETFANIMNTGYSYFNLIYATNSE

>RPRC000337_OR36_Rprolixus
MAPPENDRSYLRKGYDKVGGWMLRSATVYSLDIISSTKEKFLFCIQQAVHIISLVIMWTLAIKTIYIYNDTSAILEFL
HLLFGATVLWVQTLNYIVKRDSMENMMLYIGKDFYDYPNEDMSEEREIKKNTLDWYEKFWKFCLIITGSICFLFIIRI
ALMFFFQHQEYDLTKEAHPYLLLKVYYPMDLNNPMYLIFAVAHQLVIIASAVAVLNAQATVFIRFIGCMVAEFRVLAH
SIERMESRIHFLCKPNIETEKIGNKELYVKKFHECSIVCLKNNIKHHQQLVDFFISLQDVHGFDLSAAFLVAVIVLCFE
GSFMVIVGLKSNLADCLVTIALLTMEMTNIFFLCYLSEELETERLKFCESLQFMNWRDMSLKFKKMLII INECNKKKE
LLKTNTGVTASRETFSSILTTAYSYVNVLREFFG

>RPRC000041_OR39_Rprolixus
MKDDKEVERFLIKEYFYIHKIGLAYVPWDKESAIISIFQYAIYLIVLSISTALLGYTAFLTIDDIALFSQDLHITLIC
VVAIINIINNSMIYRNDMVEIHKNLMNGLCNYETGEFYEGEKKNIFKQKKFLLLWPLYYGFCASMAIVIGPLMDSYYG
VDAVHTSYPQVYLKLPFAMWTPFDMGSQVPLHLILSVFQAFMVIINNLTISAGVAMYVVVLNYLCLHLNLLTNSIDNL
DVRATELYKVRQGNRASSKLDRVLYNKCYNDCLIENIKHHQSILRLHKMYVNLSSVPLFVPFIAGAVLMSMAVVHEMS
DDVRIGPKLTSGTVVFGEMLNMLMLCVYGEKLKLLSEGARDTIYSIRWYEMDKECHQTVSIFQQATLKPMNVKCVYLL
DINMETFATLINSTYSYINLVYAFK

>RPRC001291_OR44 Rprolixus
MFTKEIRNTIKLLEWTGHWENYDNKTNEKYLKIFQIFRLTYLGIALSLNAYTIYLKGLKKSLESFGVFFPMTIMCLLC
AMLIAINNVRMKDCLVKLNSMIENHKENWEHEIFQEDSEFIWNIVKKYLKTIIMYYLLYTPIPLFIDFIAYNCNLYDG
PPLNLPQTLSGFMDDQPVRDGKYYTIILFSOMLTGIGIPNYSGNVFGFCIITVYIRVEMKIIQKKILLLNDIDNNLKK
VYYSKLVEIIERYLQIKSILKDLEAVYGAQFALONALAPISTSFCLNLIVMLEDKSVAPAYLICSLVLTTGPFICCLA
GESLQEENSNINKLIYNLKWYEWKSRDGRMVLMMLEQTSLSMTITCKGLSPMGMHTFQEIMNKTYSYCMLLRSLS
>RPRC001292_OR46_Rprolixus
MTPYEQLLFCLSFGGYWFRLNDKNKLKTFLHILONIILYANVIYEIIGLYIEGDLQELLAGKFLYLPVSIFELTNHLI
LFCLRDDYDRMLLTLQEIFAKDLEERRKFQQYYKYLRWGIIVYGTAQFMLWEVSFFLVLFKEIIAVIFRLEEFSEVPP
MPIENIIGLEEGRLHNWLKLIFGFLYGTAWILSYTSIMMGTFHFMAFTIIEFRIFRYQLEVYHKNMLIENFEHTMKTI
TEKQCLLARLFENLKNTSSLFLGLQONSMMALNICFLLHTFTKITNAIAWY IGLYGFIGFTMIITATCYFGDLLEDEGD
AVNNILYDLPWYSLPPKQRRYFALALLQGRRSLKISYKGILPTNLETYLQFMQAVYSYIMLLNSV
>RPRC000208_ORG61_Rprolixus
MVYSFLKLTDGMEEEGQLRFLLNLGVQLFICAYVITMVTGIELIWGHGNLYQMVNALSTFTVALNFLTKVVSILFYRRE
TRQLFARVEHLHMKLRKDEDHHRI ILDLERFSKICLWSYKISLMMYPFYSFITNFIIDFKNDFRKIFFTVQLLTPWNT
SDIWSYTTGALLVLWISLVMIYSFYSFMAMELAFTFEITAFLKVLQGRLKNMNEKDENIYGLHRDIIKLVTDFNALFS
GOMYWDILISSVQPCGFGFSLIKALKRSDPGATEIFYKIILVIMGPFILCACGQQISTESEKLHEASFMIPWYEQTLR
MKKNLIQMLTVTTKPSTVNFRGIIVENYSCFAAVAQGIYSYLMMINQFATDE

>RPRC000200_OR74 _Rprolixus
NFKRLSPIQLIYYLLTRCGLLNEDGRPWTVIIATYHSIMLILVGLLTVAKVYKKLDDINEFILPLMLWAMI IHISGKF
FYLLKNQRKLRSLLDRLEQLRQEELGDSVYAEHFIKADKINKTILYYLNLNIHLVPVISTGFNVLHDCLSTSETPSLM
MPIWIPWEHQKSWPYAAAVIATTIMAFSGVIVFATLYSLLVTITLQLSALVQVLQAKMEKKQANDKSIFRLHINVLQV
LOQLNDLLSGQYCLEILLSSLQPCGFCYMLIKYLKSGDSRWVDCLYKVFVSLFATSFLCACGEEINSQVEYLHQSAYR
GSWYEEQPAARKDLIILITITSRPLQFQYKGLVTEFNLRRLATVIQGFYSYTTMLSNLETAD
>RPRC000468_OR77_Rprolixus
NFKRLSSIQLIFDLLTRCGLLNQEGRPWTVIIATHHSIMLILMGLLTVAKVYEKLDDFNEFILPLMLWAMI ITHI SGKF
FYLLLHQRKLHKLLDRLEQLRQEVLGDSVNAEHFTKADKMNKTILYYLNLNMHLAPVISTMLNVLHDYLSASETASLT
LPIWIPWEHQKSWPYVAAVIACMVIAFTGAIVFSALSSLLVTITLQISSLLKVLRAKMEEKRANYKSTIRQHINILQV
LOQFNDLLSGQYCLEILLSALQPCGFSYMLIKYLKSGDSRWVDCLYKAFVALFATSFLCACGEEINSQVENLHQSAYR
SSWYEEQPAAKKDLIILMTVTARPLQFQYKGLVTFNLRRLAMVIQGFYSYTTMLSNLETAE
>RPRC006981_OR83_ Rprolixus
KTNKLSPIKQAFRAIRFSGLIVEKENQWAISLTVYHILMISYGAIAVGESGFQHLVSLSNSSAYRAFSVPFINSFYRI
ELCLVEENLLQFVEVLSTSLLYINDSTKALNILLHQKKIKDLENRLDKFSLKILQDQEAGEHVKSIDKENLFAKSFRV
KFISVFIPILLWLPPISLITGIIGDYLTDFVKPHLPYQLWLPWSMDEFLPYLAGMVFVTMLELTTCIFYTSFTIMFLT
FTNELSACLRILQARLETNGPTDKNIYKYHNVIIDILQTYNGIFCGPLYIEILISTLQPCGFLYAFTKVFKNYNPAAF
EQILKALLCVAAPYIVCSCGQEISNQKRLNKLLKILNEDKYGDSMSSVCLGTVHSVLCPQLVQEFGSRCWEVGFFVLE
>RPRC000431_OR84 Rprolixus
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TPEMMTPVQRAYHQIRFSGLILEKDNPKTIFFAVYHMFMVNYVGLASGVDLIRGNQSLIDFVQSLGLAMIY INNIVKA
TNILLHQKEIKELFARLDKASLEITRNQAEKHIELRPENLQTKFIVTYSKLLMWFPPFSFTTGLLSDYLSDFVKPHLP
FPLWIPWRMTTFWSYLATMVFDTMLSVTTSYYYVSFTALLFTFTTELTACLRVLQHRLETNGPADKNVYIYHHTILEL
LODYNKIFSGPVYSEILISALQPCGFLYAFIKLLKRQDPASVDLATKGVLTVLTPFVPCSCGQTISSQIERLHASAYM
GKWYEEKPKVRRDLLTMLTVTTRQADMNYRKFISYNFVCYATVIQGIYSYLMMITQIGGD
>RPRC002158_OR93_Rprolixus

I IKRENNHNQGDEKEITITGYWVSKWCGFLYDQSWTSVIHITRLILFLILTILHILIAVLLYEDMSLLEKVLITNYAT
VYINCLFMVLPLIYNSKKNQLLCSIIKTEFQEAKIQFSPKQLEVKKYTKRFVRNFAYNVAFYLYGSLIINFIRRYLFE
GVSLKILPVNGWVPFELNSLIRYTFVFIFQIVASISGMSAHVGFLIIFVTHSVSLCEQFEILSIHIHETFKHVYFGET
MECFEVNNNREKYIQFRLKYAVYQHGKLLQYFNLYQEIYSMFLFIFALGTGAMICTAVYVITDPMSSLSLVIVSFACL
LIPEIATIGIYCWFGQQVTNKYSYIQESVYNTPWYTQSVTTQKLLONMLTACQRERIVKGGGLQQFSLLGLSELLQVS
FSWENVLNAIRQ

>RPRC000188_OR101_Rprolixus
MANSNSIPSNIKPKVLRVPLHTLQIAAMWPPFTINRVIKTLMRIYLVSSAILLALCTVGLLVKTITTKDLVDRSEAID
IITLTSSALYKQLFFVKHYNELNDLVMTADILEVPVGWLKYPPYLSAAHCTCGFLAIGFWWMVPILKVSFGITTLPEM
RLPMNVYDWGPTGWQFCATYVCCCFGLAFSTHVYMAVDGFLFTAVYTANGALKLLADRIMKIRSIKTEGKETLNEIIL
SELKKCAKTHALILQFIRKLEVIFRSLIVADVLHATISLSFAMLOMSESKGILEWTKMVFFIFYCFLHQYLNSFFGQD
LINKQENLRYVLEEVPWEECSLPVRSTTLIMITATTNPIKLSAWRMYFLQYATFSEFVKNMISTYMVLRQLQDNSV
>RPRC002141_OR110_Rprolixus
MRKGFLDNYGFLMSMAGIYLTFPGNWIISMLHLGVGSLQLICYFYTIYLTNDMGNVIELLHSAVIVMTITGPAIINGL
LORKRLERIMRALGTGVYDYGVTLDDDSLKEIREFSIQTRARKNLFCRIFLAIVVANLFAIGLIKPIAMNLLTTIEYD
DDFDGINKRVPVHCWYPLDSRVPLNNLLCFIFQYVIVVTIPLGVCGLDLIYLCMAEEIVIQLKIVGTSVKNIKKRAMK
VMKLNGTNDINKAMSRCLGHSIDHHNALSSLFEDFRNYHFYTILLSVMTGATLMLCLAGVIFTTDSVAPVFRLTYVVFET
NTELVHVLVFCWYGEQIKEMSIKIGDDMYDADWFSESGHIKIHMLMI IQKIVRPFKVTAGGFMDASMDTYANVLSSAY
SYFNLVKAAREN

>RPRCO013097_Ir41c_Rprolixus
TLTLDGTEGRMLTTFCEIYNCSFEVYDDGNEFWGTLNSTNGTAEGVIGSVFTRKVEVGYVGIYQWPEVNFHIDYSASWL
YSTLNLLVPKPVPISAWKTPILPFDWQIWLATFVSWIFGTIAFFTVSTWATIQMHGQILSIAKIGKLKRFSMTTMAVLG
VLVLQSPPRYLLPKISSLRIVFICTELLALILTSCYAAELASYLTVPQFSKPVDTRREFVDSNLIWIAPHEVYTLSLK
DTGDPIADKLVASCKVYKDIDELTEKAETGKFGVATIEVLPGGAVADVPPLTEKVITKSHFMKESLYGSPCALMFNKAS
PYVHHFNNMLHRLLDAGIITFWEEDVARKYMSVRKQMATKESKVKRSENLVKKLTIDHVQGTFLIYTSGILCALITFL
FEIYYFKKKQNQMHEWVF

>RPRC000047_Ir75e_Rprolixus
MKVKDFLFAIISVVYWLDSFGIGLPSSISHIISKHFLEIQGFQLYVCDKRDATIKIMKAFYNEPRLLSSKLLTTANSTR
DTPLHFIQPSVLGIFVDLSCEKGIRFLNESSTKFNASYNWLFWTTNYNYLLTLLRPTRVRTDSNVTIALSGAGDTIRM
LDLFRMHISLPFTVTEVELWYSNGTYTHLKDPPERKNFQRAVIPATLLLTSMDYDLNNSIDPLLDQAYMTGIDGAQRF
GLSTFLTIADIFNITYSYTLAKSWGYPKKDGSWDGMMKHFQSGISEVGFGPAQLSFGREPLIDFLMSLYLFKCTFTFK
QPKLFGTSKALIIPINYKTWICIFIVVILGAIILRAMTVHDKSEYSNDNWSGSTFLVLAALSQQGMPDNPDKNPTRLFE
YFFFLFFTYFIFLYYGISILNGLLLPAPNATIQNMDQLLESDIRIGIQDLPYFHYELENWNDSWTTGVNKKLQALKPPH
KKYYGTVEGLQEIKKGHFALYNFVGQFYDSVPEVLTNAETIASLTEIEKFRPRKNGALVVENSPYKE I FKRKLFFMREV
GITDRERIYWMPRKPYASWELDALSVGMKPLSIAFIIITILGAFIATIIFCMTEVLIRERLKKRNKMLKSKKIAFTRKFR
N

>RPRC000847_Ir102_Rprolixus
MKLLILCITITNVYPLPASSVETNNNLYDCIHLIANKSVLVKTIIILREEIENYKVSVDLLLKLNWPKMIMNSNQSSLK
HLQGVYLLFPDSNCTDYLNLFEKSSKMINSKYIIYTESMFAMFTLFDISWKFRVIDIIALYGSKEDTILVETYFPYGT
HGCMSTQPVLIDSCFRKYFQYDYSLFSRKNKLYNYHGCRIKVTLKDKTVESVDTNADDLAFKLLKFLSIKMNFTMLIN
VADAGENAYAAAYQNFTSASVISVARGDSELGVGRFSQILDYHPMVITSKEISMDCFTWAVPIKAGKVPSIWYVYVNE
FDYLTWILIVLVYFLIALLENYIFSYFIRPKNDRNLNVLHIFGTFINVSVKSHIFHCTERVMYASWLLYSFVTISAYQ
ASLGSLVTVPPEIPEIDTTQYLLOTGLALKSEPKIYHVLSASRETSEQIKLVLDSFELILPDENFSSAVANI YKKRNL
ALFHTSDKLAKTEYEIKLKLNTNKIVHIINDCLISSPTSPFILRKDNFLIEPINDFVTRLFESGILKYWDRNTLEFST
HNSTNLHSASMNIINLFGGLAVLIIGYVMAIFIFLAEILSKTWNL

>RPRC005659 Ir101_Rprolixus
MVDGVVFLLENYFDGDCLTLFTLRLOATELELLLLKQLHKMKAFYLLRPVVNIVTKVPFPCFYIILLGEKDYLLDNDP
AKINSKFFLNKETELSKYIVIAQNKLNFQQKSKALITLFRRGHPDALLLNPEDNLFAYTLFPFGEKMKNCPENGIETK
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LLDKWVNNRFHKNLYPHKVPQLENGCNLDVSFIEYVPYTIYHGRNEVKGIDGVMVKLIGESLNMTVRWLLRESWESYL
KNGSHYGILPDILYGRTHLACGGLIRSPELAGYVHFTTTYAISYLTWYLPQPPYEQTWKTMYKAFQKKLLLLSIAVIF
TIPVFIAIIAKLADNELSLFKCITRCYVAAWALAVGNSTGKKPRTTSVRIIYAVWMIYAMHLALAYTASLAGLLTKSA
HRPRVKNFNDLINTGLPTAMLDVHQSATTNISDPEVRQALDKFLLIEDTDEAISLMALHGNMSILDNSAYVDYTICSK
FSKKPIYNSGLSTFPMKTGLMMRKSHFLYKIINKMI IRLVESGINDKIIKSTTKCRKTSRRLKSGQFKASTLRGLSGA
FLVLGVGLLVAIAVFFLEQITYQRNLYRNDKEATIPYLN

>RPRC002996 Ir104_Rprolixus
MKLKWEFVLNLLQVISADLINSSKENFFLNIVANLPREKGGNLIFLQENFTNLLPKLAQIIAYSLLAVKSQYLLATPSN
CIILSTNTADLNKHMFSYGTCIVIVFYGITYNSASNTKFLKNQTNSAIIIPIDSSSVIHLKTPYTQYEINEYNRLLLK
KILEKPPTNLYKKSVRVTMFPKRFTSVKIDGEKFVGFDGDILSILEERLNFSTVMIKNNGRYGYQHPNGNFTGSLGDV
THGKADLATNSIFIKYYNSNDIQFTTVVMLEELCIAVPASEMIPQWMVVFLWFEPEVWFGILLTYTIGGILWQKLVNN
FGKPRKLHINSSTTWLTMAKIILQMSVNGFSTRFWQRIYLLSLILGSMVLTKCLEGSLLDKLTRNSYWKEISSLEELG
KSPLKLYTLSENLRRDTFLKSNKLQSKFYVYKNVSEDLVQLVYRRKDVAYLGRKIDLIRRIGEIRTNPRAVHIIEECP
RSYHLGYLLRKDSHLYQPINTLLGRLLAVGIIDHLQNNYINATMAKQLAKKFRKNQRKFQPVKLRLONLTIGLLVLVFE
GYTISSLVFIGELLVKRFLVKRNEGFVYVN

>RPRC002112_Ir75a_Rprolixus
MMLYKSYLLSTLFFYSVAAEFPLNLISNYFNQLEINVVTILSCTSLEDKVTILKYLNSRGFQVSYSWYSIERIPLHRR
GAVLDLDCPGRNKILWKINKEKAFGMHTEWLLLNRVQKESDQHLNGQIFMSEAVISVAESYALPGSCVKLLQLIDDVE
KLYYFDMYRVTIREPMQFQLDWSGSKKLPLPEIVPRCEYRKRSNFGGITMKSASIIKFPDFFKGFESLDYREVDTWAK
MHFPMMVLLTEQLNFIQNITITDLYGWETNGSFDGLMGLLQREEIDFGATGFFMRKDRMKVSDFSAETFYVRTAITEFK
QPTLSSVSNIFVLPFSKLVWIAGASLTLLVAVILASEYFLTKKISIYPYKEKHAATADLITMVMSTVCQQGTELNPIS
LPSRITVFLFSLFAFFLYTSYSANIVALLQSSAPVIKTINDLTKSHLKFKVQONDIYNEIYFKEAVDKAIIDLYKVKVK
PQGKEAYCSPDIGVKYMRTGTYAYDGETNLIYKFISDTFEEDEKCSLSEMDLFYLPALAVPVVKRSGHREHLTRMMSW
QREVGMFSRIKSVWLAPKPQCGSNGSGFVNVGLADFLPALLVEVYGAAVTTGLFILEILFHYRNKLRWRNS ICGGKIV
VTDLRSI

>RPRCO017346_Ir75i_Rprolixus
MWKIVVLTFLLNLLLPAIKTESFLPSITEIIKMHFRSAEGTNLFFCQKEDALLTLKKSLNERQSYFINHLGEVKKLQL
TFLMPQVLGVFLDLTCEGGHVFLKQNSGAFNATFRWLFWCNDPTATTKLLHPTRLMTDSDVTLAYPNGTDIILQDVYR
MHDTLPIVATNIQRWSKEGTVTYLAEPPPRVDFKGIALTGSLLLVDTVINKTEEIPLLFDPAYLPKVDANRRYGFTLF
KHLSEYYNFKYKYIYSDVWGYPQKNGSWSGMVGQVKRREADMGLSGVHFSVPRTRVIDFVGILDTTVVCFAFLQPQLF
GSYKALILPMNATVWACLLMIAVVGVVVFRIVAIYDDTSQSNDSWGGSFLLVLAAISQQGIPDSTDKLPTRIIYLSLL
GVSFLAAVYYNTAILNGLLLPAPNAIQNMDQLLASDMKIATSDTKYLLYDMTHNDSLTMKLRKKMEKSKLPNGGYFTI
SGGVDMLKHGGLALYIMTREAYPDINSKLSAAEICSLTEIEKYRPFKTSGVLQKNSPFKEIFNRKFTLMRETGIMSRG
KLLWNPRKQECNWKQDALVVGVEPLTVAYAVLSLGTILSFVIFLIEISAEMKQKKFTRKNSSSRLFKKNQF
>RPRC017346_Ir75p_Rprolixus
MIFPKEYFLIIFLNYANLGMASSNAPVKEVRNYFLFKNINSVNLICCSKEESFSLIDYLSKNSSFLTMHKYTSVVNST
NYWFYNSMKNTAIQRIGIYVNLNCEFSAEMLEKHFFTYYSAGNYSWIFWSENYEEGFKKIENIKIQWNSDIFLAIPGI
RMYKIHRILHSTAISLPIYASWNESSEFNFYQVNNIHNLKGLLVRAFITIKNWQNETNVSESKLLNRYVDDPSEILPK
LSYTVHNLLAEIYNFSWNLSLSENKLNSNYLNQNDAEGQFLALQSGLVDVGLNLNQLTSKINAVDVIPSICKFRQGEFV
FRHPIIFTEATDLLRPFSTKVWLCLTITIFLCAIGLRIIFLHRSNEEICESSLSISILDSVGVLCQQGISSPSMKTSA
RIAHVSLLLLGSWVFAFYNAAIVILLLSPYQRYINSVDLLMKKQFVLGAEDLPYNRYYLGMNYDTRAQMVYDLKLKGE
TPEKDKFYKLSDGISMLENGRFAFFSHITNVYSKVGHFKTADFCSLTEIKVYEPFQVSGFVRKSLPYKELFIQGLILL
KETGIITRENNYWLNNKPFCTGAVKSIAFNMHSLFLAYAVYAFGFLISLLILLLELLCKYKQMY
>RPRC000007_Ir75n_Rprolixus
MSLMQYCTKLLLLVSYIFASFGLEFKLISNYFKTQHLSVITACVCNRKDAIFLARNLNAESFRSKVHTPQSNDNLEFK
ARQYEQGIYIDLTCEYNQKLMETEYNSMNTSFKWLAWLGKASFNCLDGSFIGADTDMVVATEAGMLYEAYRISLAHPA
TVNLIGNWISSGEFTIGPRPFRDLSGATLRGSVYVYELKVGKNNFSNIILNKMIEPDLDIFHRYNFALEEELRFIYKY
SLQPVFANATGHLLPNGRFIGMVGDIAENRSDIGLSSAQPMATRONVVRFLTTLQQOMKMI FVMMNPKTVGTYKALLLP
LSEGVWATLAGITVATVLCYHFIQRYSMNRQDDYEISAGVVYAIGLVAQQGIEGKTVTFSSRLMSVMLLFLAIILSAC
YNASIMNGLLTPAPIKIKNVVQLVDSHFDLGMVDLPYLTMKDNYELYFSKKALKKIFSTKDSIVDIQSGLERVKNSKE
AFAAEDVLIRTETNRLFNNIEKCDIKELEITRFPLAMPIQKNCTYRELFTRGLLWIREVGLSKRLKDHWYPEPAFCLG
NPQFINVTLEAVSVALLIFLFGLLLSMFIFLGENVVMKRKMKRKGI IKVTRIKQKEFNL

>RPRCO000589 [r25a_Rprolixus
MDYIRRNRKLGVHIDGNVNVVVAGDDAKAILEQLCEVLNSSVTAGKAPYLVLDTSLTGVPSESVKTFSAALALPTVSA
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SFGQEGDIKQWRNIDGEKLKFLIQISPPADIIPEIIRNIVTMONITGAGILFDDSFVMDHKYKSLLLNVAARHI ITAHV
GNDREIRTQLLRFRELDIVNFFVLGRLTMIKAVLDLANNKYFGRKYAWYATITQDKGQLKCSCTNATILHVKPEPEAAS
RERLDNLRTAFNLVEEPEITSAFYFDFFLHAILATIKGLTENELLPKDFNRTTCDDYKEYQET IRKDLDLRKYLKAVTE
PFSYAPFIIGANGHSYPEFIMKLEKVSIVNSQSESVESLGTWKAGLSSHISCKDPVAMSNMSAVTIYRVVTVKQHPFV
TEYQDGGETKFKGYCIDLIEEIRSFVNFEYEIYVAPDNSFGDMDENGNWNGMIKELIEKRAETIALGSLSVMAERENVV
DFTVPYYDLVGITILMKKQITPTSLFKFLTVLENDVWLCILAAYFFTSFLMWIFDRWSPYSYQNNREKYKDDEEKREF
NLKECLWFCMTSLTPQGGGEAPKNLSGRLVAATWWLFGFITIIASYTANLAAFLTVSRLDTPIESLDDLAKQYKIQYAP
INGSSSMTYFKRMADIEERFYEIWKDMSLNDSLNPVERAKLAVWDY PVSDKY TKMWQAMKEAQPPATLEQALKRVMDS
KSSTEGFAFLGDATDIKYQVLTNCEFQMVGDEFSRKPYATAVQQGSPLKDQFNNATILQLLNKRKLEKLKEKWWTENPE
RKKCNKQEEQSDGISIHNIGGVFIVIFVGIGLACITLGLEYWWNYKFKKPTTNQPPPAAGIGLKALTNEQHRQAALGKL
SVTGLSDYTNQQFRARNHIR

>RPRCO017353_Ir75j_Rprolixus
MYIPHFIKMLIVIVLLFFNNQADCRMIVESGSKNAIMYKVIGEFIGVSSAGTHLYFCSRKDATNILKHFTDKHTINSR
VLNFKLSSNEITIASFLQPQITEIFLDLTCRSGIQFLVQSFQHFNSSYRWLLWTNNYNQTIDHLNPARILVDSAVTVAV
ASEDETIVYDLYKMHYSTPFTVTKLKLWPATGTSINFGMPKPRNNFMGTVIKASVVARFLNYSQDNIIELMLDPSYMP
GMDAKRRFHLRMFIYLAEHYNFTPSYKFARTWGIPTKNGSFIGMIGQLQRNETEISAVYTIFSVPRSAVIDYVLAVTY
AKGSILFLQPKLLGTYKALVVPLQPIVWVAILVISIVTIISFKVVGRCKELWSDSTLMVVATIAQQGGPDMENLSKRL
WHLAALNFAFFITLYYNIAILSGLLLPAPNATQNMDQLLASNLKFGVETEPYIRNDAESNDELSVRLRAKMAKSKL SN
KVYFDSDEGLELVRRGGFAFYNLVTDSYAKIRDKYTEAEVCSLTEIDKFSKTHIGPIVQONNGPYKELFRRSILLMKEN
GMIKNQFKFWVASKPECIWKQEKFTIGTRALTIAFSVLLIGLFVSGIVFILEVRNFRKKRKQVVFYSKELSLLSQKIL
P

>RPRC0000383_Ir40a_Rprolixus
MECSALSKILSTLPTSNAALIVDDEQDEQWLNFVSDNLFKSGILTVLYRLHSDSTNNSYLQAFTDDIKLRTSGFLDTV
YVENVDTNAAETILQLVMTENVARRNILLVFLWQDLFVSRRFRDFLQEGMRVCVVINNRYGVFQVLYNQARPDGGKGL
DLVNWWSHTTESMFHSPLLPPAIKTYQNENGRIFKVPVLHKPPWNFVIYSNITNKILVQGGRDDKLLRLLSNKLNFKY
EYFDPPDRSQGSATVNGTMQGVLGLIWQRDVEMFIGDLTVTYERSLAVEFSFLTLTDSEVFLTHSPGRLNEALALIRP
FQWQVWPAVVTTVLLAGPLLYALVWSANGWTSTRSNLCDCIWITTTIFLRQSIPQAYTPSRVRLLMVTLYLVSTYVIG
DMYSANLTSMLARPAREKPISNLEQLYQVMKYSDFQLLVEKHSASHAVLENGTGLYKSIWEKMKSQPIYLIESTEEGM
LLVREQKNVALIGGRETFLYETRRFGAHHFHLSEKLYTRYSATIALQIGCPFVHNFNDILMRLFEAGVLTKMTQEEYRK
LEDTRPSNEEKKDVGEGRGQAESEDTHRMAASMEMLQGAFFLLLAGYLVAGLILFAEWCSIGKFKPVKLNSIEKKPDL
YKKSCM

>RPRC17348_Ir75b_Rprolixus
MSITIATSTKHGWIIWFYFVGIVKCANVDLVDQQRQIIFNYFELTNIETINLITCWNIREKYAMLQESSEKGLRVSFSF
ESMKPWPEFRRGGVLDLGCPFTEYYLTRISAEKMFGIHTEWLLIDVTDNTDDNHVEGQIYESNGVLRASNSYSLPGSC
VRLVQIMTNSKMAFYFNMYRVTMRE PMQFQLDWSGSIDDLPSLLTPCSNYNRSNFGGATLNAAVVVEFPHLFEGFDSM
LHMDVDIWPKSHYPITILFAEQLNFRINFTVVPSFGWLVNGTDFDGMIGMLQREEAEIGATGSFMRGDRMNAAQYTTD
TFEPRSAVLFKQPPLSSAYNIFLLPFSRLVWIACAILSLLVSLILAIEFVLTKYKSVRAYEQQONVELADLITMVLSAA
CQQGTELIPISMPARITVFLFSLAAFFLYTSYSANIVALLQSTAPVLKSLEDITNSHLGIKIQDLRYNKKFFKETADT
NIINLFQRKVEPFGDEVYCLPEEGMRHMRSGKFAFLVEANVGYKIISNTFEEMEKCGLGEMKMFFNPKLSIPLVKRSG
HREHITRMITKQRETGLLERIRLYWLPHKPLCESKSSVFISVGIADFLPALHVFLYGAAITVGVFIFESAFCYGKKIY
VLKKSQLKNVRKVIPSYKNVH

>RPRC002763_Ir8a_Rprolixus
MEEKRRIIVQQFQHLERRIQQONWEENKVFELDAPKIKEPTENKLFVTFPFPYMNGRLHLGHSFSLSKCEFAVRYNRLK
GKRCLFPFAFHCSGIPIKACADKLKKELKEYGFPPQFPTDIPLQADGYTDEGE I TKDKSKGKKVDWRRTFITTDVNPY
FSSFVQWQFIRLRDAQKVKYGTRYTIFCERDGQPCMDHDRASGEGVGPQEYTVILLKLLGPYPSKLSELRGRPIYLAA
TSHRLETLYGQTNCWIHPNLSYICFESKFGMCICTKRAARNMAFQGLAMEYGKIGHYIELKGEIALLCICV
>RPRC002763 Ir107_Rprolixus
MKFTATSVGAGIDGSFMLELSRHLNFTPVIIKAKNYDEAMSKMLAKAVGMSVNAWSMRFLNEHVSMTHAMY SDQKCVA
LRKGSVLRGWHVFLQTFRWDVWLAIICTAI ITNWIVALVTRRRSWYEAMPTVLRAMFTVPLRRPPKSTKERITIIASCL
LEGIVIMTTYQGNLYYFIKTKVKHKPPTTLSEIRQEIRGRHLPNDTTLTNRVFEKYATRIRRKIFDLLMQTGQLSNLY
LVPECLYTANFAYALRKGSVWLAPLNRFLLSMFEAGFPEAWYRRTVFTKKRI SYKGKRKTVKSARVFTLRDLEVAIFV
LLLGLTLSFVVFLLEILSATVASRNLFLRWKLKIRHDYVN

>RPRCO017352_Ir75]_Rprolixus
MDSLLQMMMNVMNISLFLTIYLVHLPFCSASSMFVRDFFISRSINTIEIHACTTNDATIKLVKDLTNDGFQVILARHNR
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HEENYYRRNHYYKHGIYIDTNCKAGVDLIYMESSLNSFNSSFCWLLYHQNYKSIISTLNQLQLGMTSDVALAVPEFDST
YILLYDLYKVLAWQQLISQLIGRWSQSEGLINFALPRRTYNMGRTEIKAGIYFLEKVYHLENVVNELQDDRYNAEHDI
ANRFTYATISLHIADLYNFSINLVIEDKAWGTKQEDGHFDGLMGLLEREEVNLTITAMQFMSARLDVSDFIFPSHYFNF
PFIFKQPRALGTYRALSLQLOTPAWICVGCMLLISIFIYWIVONVYLRANDPDGEATWSGAVIQVIGVVTLQGLSQEP
YRIAGRIACLFILLLALMISVYYNAATMNALLSPAPVSIRNLQQLISSNMPLFLMDIPYFNTRTTRERLLSKEVMHRT
LSQRQPDFIASLDEGLEI IRTRGAFLGEDFTLYTATIENRFQDSDKCDLSATSALPNVPAGSY IKKYSHLKEILFRGNL
RMKEHGLINRQGLHWFPKKPTCGSQQMLLLVDLKVVTIAVSIMICGIVVSITLIFLECFFARINNFYKNDGKIEVKQ
>RPRC000846 _Ir106_Rhodniusprolixus
MSNLCTLVMIYLSLSVSKGSDDLYKAMDDVADVHEDRIASLEKIFSYTLSGFLCMQVIIDGAPFSAALLKDIHQTNTL
RPIIVSDTGTMEMRCKAFVVISQNIYKVPELIDGLPLYAENRLVIFVKSHRYLVTQFAMKKAHIFGNIDVFIVTPDNY
TVGFRMGQTLRKFNLIEDLSGEWTDQENQMDFHGRTIKVLTYNCSMFSKIGPPDSEGKPSFEAGAEMI IFKETAARLN
LTYKIYTPKSYVNKLVNPLFPVDKWYEKTLEDPGDNGTDLAFCCLLNSFKRRKSELTMSESLMLLCFRFLVPRPRPIQ
TEWYGIFKPFANDLWFTIAISIGLTTFVLQRVTILSSRILETQGISRYYGLGGSFLQLVSILVLSSIPSSTEHQGPSR
YLLTCWALFTVIITTSFSSSLSSNLATQLYSPKLDNIDDFIREQYAWIYVKKPDTEEMENVANKDHARWSVRAKYAKN
FDSYNALLRKGKYILWGAQVENGFVLPLEQLIDKKILRKFEASSECFIEYFSGFAFKVGSSFLGPFNNLIQKYKESGL
ISKVLIDLNKKRYKKYRYVRRVFHFTKAKLSGPQGIPLNQLIGIFEIWAAGTFLAIVVFILEYFQKFKL
>RPRC17347_Ir75¢_Rhodniusprolixus
MNYLFLFLFTALLSLHLVHSLPGSLIINFFDQTHIDSITIISCVSLGRKLSALREITAGGLQVSFSWKTIDPTPKQRR
GAVLDLDCPKINTIIAEINKEKIFNTHTEWLVINRINSKSSYSKKGNLYLSEGVKAISASYALPGSCVREVQLILDTG
EAYYFDMYRVSMLRPMKFQLDWAGPYESSLPNEMTQCAERNRSNLEGIFLKGGSSVVHKELIENFDKIHRDDVPEVDF
WAMVHYPIAKLIAEQLNSVLEMVLMDDYGYLTNGSFDGLMGLLQRDEVDFAATGLI IRHSRFIAVQFTAETFELKTAV
TISKQPPLSSASNIFLLPFSQLVWIACCLLSLMVTAILILEYTLSKHMPEQPYSQKYTTMADLITMVLSTICQQGTELA
PVSLSARITVFLFSLFAFFCFTSYSANIVALLQSSAPILKNLNDITNSPLGVKVONLTYNRFNFRSAVAEDVINLYKK
KVKPQGEKAYCEPIDGMKLMRTGKFAFSVETNHAYKIISDTFEEHEKCGLSEIRIFFIPKLAVGVVRRSGYREQITRK
VTWQREIGLLSRIKSVWLPQKPHCESGTSTFISVTIEDFIPALLVFAYGAVAAFSILAMENVHYFRIKYFSNATIATDI
KKIQLNPEVMI IRGKHKGK

>RPRC000314_Ir75k_Rprolixus
MNIVWSILILCTIFMVSFTISSPISALITDFFKLKHVGILYLQTCDTYNATQFMKFLSDEFIFSMNINSPRSLANIVQ
KSDQRIGIFLDLFCEESIQFLKLATSLHLFTITYEWLILLKSESDFSLLENTGIGMSSEVTTVISSQSILYDLHRPDV
SSLLIKTPVGRWSDLYGLDYNRTPRVLDLEGETIIGSMFFIQDVYDHKNISQQOMODWSFNKNDDVVNRFSYVLHIHIA
DIYNFKLELLVTDGWGAQKPDGHYSGIIGHLETRASNVSVAPLLILPHRAATIADVLTPMSDYWKPFVFKQPRALGTYR
ALFLPFEPATWVTVAFILFFAALICYKFSINENHRPTFSENIILFIGITIAQQGLTRDPKTIGERLMCFTML IMGAMVY
LYYNAATMSALLSSTPPKINKLDQLVDSNVPLTLMDAPYYNNKEVRNRLLDKNVRDKVDKYSKKTYGLEEGLQIILKG
GAFSAEYFAIFEGIDKKFKDSQKCDLTYIPAYKPLYVSSYFPKKSHIKELYNRGFLRLMEHGLLRREKEKWIVNKPKC
AGKEQFLFVSLEAITIALATLGLGVTISIVVLIFEIYAYSKSKKLLNVKRRKNLHTESSLSLILPVIN
>RPRCO017345_Ir750_Rprolixus
MKFIFSFDFILIFTYLFLKFNHFGNCHGIPVETIKSFFSFKNVGAANIFPCTNRDGVDFLLQOMS IRSDKNSLLTGVKL
AQYQKLDFYNIFKSEKHPLGTFIDLRCESTKYVFNKASMELMINMSHVFLLYSQNYDEIMDYLONTSIAFDSDVSVMT
RGRIYDLYRIQNDMALIVNEIGSWARSSTTLRTPPIRDNLQGSFIKASMVLTRLEVNGTCAEQQLLDNTFKPQLDVLS
RNIYANNKHIESIYNFSYLINITNDWGYLQKDGHFGKGSMFDALEEKTVEVGLTLSRFFKERY IVSFFLPASSKYRTC
FIFKHPSTLASYSAFAMPFTLPSWMCTFATIMLSGLCLRMIRNENIKDKPPNEKSFSASVLVVLGIFCQQGFYPDSFR
APVRILCVIMEVTSVMVYSYYGAEVVGFLLSPSPKFLNTVDKLIESPLKMYSENISYHRSYFTGNVSEKITRAYEKAT
KGPTIEQDKFINLEKGLEEVRKGTMALYGQDTNMYTVIGKTFSNPEKCSLFEIEMIRLLGSPVIRKKSPFKELMFRGT
MRVLESGLQYRETRKWYAQRPECIGQQESNAVTLEATLLAQVLYASGLITAIVLFFMEKQHYFLNKNKAKLKRPRIMV
TPSVVGIGNIH

>RPRC017355_Ir75h_Rprolixus
MKVKDFLFATISVVYWLDSFGTGLPSSIPHIISKHFLEIQGFQLYVCEKRDATKIMRAFYNKPRLLSSKLLTTANSTR
DTQLHFMQPPVLGIFVDLSCEKGIRFLNESSTKFNASYNWLFWTTNYNYLLTLLRPTRVRTDSNVTIALSGAGDTIRL
LDLFRMHISLPFTVTEVELWYSNGTYIHLKDPPERKNFQRAVIPATLLLTSMDYDLNNSIDPLLDQAYMTGVDGAQRY
GMSTFLTIADVENITYSYTMAKSWGYPQKDGSWNGMMKHLDSGISEVGFGPAQLNFGRAPIIDYLMTFYLFKCTFTFK
QPKLFGSYKALIVPINNNAWICIFIVVILGAIILRTMTVHDKSEYTNDNWSGSTFLVLAALSTIQGMPDNPDKNPTRLF
YFFFLFFTYFIFLYYGISTILNGLLLPAPNATQNMDQLLESDIRIGIQDLPYFHFELENWNDTWTVGVRKKLQALKPPH
KTFYGTVEGLQEIKKGHFALYNFAGQFYDRVPEVLTNAEIASLTEIEKFRPRHTGALVMDNCPYKEIFKRKLLEFMREV
GIIDRERTYWMPRKPYANWELDALSIGIKPLSLAYGIIIMGAFIAIVFWLAEMLICKRRKSRNNLLTRPRIAFT
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>RPRC002124_Ir75f Rprolixus
MWKLVFLTLLLNQLMPLAKSENILPSMVKIIKMHFREREGTNLFFCQKIDALMMLKNIVNAARSYNVNHLRKDNMTKR
LOQITFMTPQIMGIFLDLTCSEGQYFLKENSDFFNASFRWLLYTIKPAETAELLQPTRFMTDSDVTLASPNGSDIILQD
VYRMFKTLPIISTDIQRWSEEGTVTQLADPPPRVDFQGVTLTASLLMVDTVINKSEEIPLLYDPSLSDDGKSWYGLTL
FTHMAEYYNYTYRFIFSDVWGYPLKNGSWSGMVGQVKRHEADMGLSAAHFSVARTKVIDEVGIIDITRVCFAFLQPKL
FGSYKALILPLDVTIVWACLLVTAVAGVVVFRIVANYDDTSQONDSWSGSFLLVLAATSQQGIPDSTDKLPTRIIYLSL
LGVSFLAAVYYNTATLNGLLLPAPNATQNMDQLLASDMKIATSDTKYLLYDMTHNDTLTVKLRKKMEKSKLPNGGILT
VSGGVDLVKKGGLALYILTRESYQEINYKFTAAEICSLTEIEKYRPLPTGGIVQNNSPFKEIFNRKFTLMRETGIMSR
GKLLWNPRKPECDWKQDALVIGAEPLSMAYAVLSLGTIVAIVLVFIEVHTFRKQKKLLRRNHSSKFFMHRQPH
>RPRC0000247_Ir75m_Rprolixus
MLVVQYFLILLLLICSTPLTFCVEVKIIRNYFKFQSTYVVTAYVCNRKDALFLFONLSIEKFRLKVHATNWNNNLDEFK
ARPFPQGIFIDLTCDVNQKFIINEYKPMSTGFKWFAWLGNESFNCLGGSFIGADTDMVVATEAGMLYEAYRISLAHPA
TVNLIGNWTSSGEFTIGPRPFRDLSGATLRGAVFFYHLKVDKTNYSDVILNKMIEPDLDVFQRFHYALEEDLRFIYKY
NLQPVETNATGIHLPNGKFTGEIGDIAYNKSDIGLSPVRYLAMRAKYLSYLPDLQVFRIIFGFMNPKTVGTYKALLLP
LSEGVWATLAGITVATVLCYHFIQRYSMNRRDDYDISAGVVYATIGLVAQQGLVGHSVTISFRIMSVLSLLLALLLSNY
YNASIMYGLLSEAPTKIKTLDQLIDSHLDLGLINLPYLTLKENKDIYLSKKLQKKIYNTKNSVLDLOPGLORVRTSSF
AFAVEDGLFRIEANNMFTNREKCDLKELELTRFPISLALQKNSSYVELFTRGLLWIRETGI SKRLTDHWYPKPAFCLA
TTEFVHVPLEAVAVALLIFIAGVSLSIFILLGELILIKPQONNKVSDVVIVN

>RPRC000469 Ir76b_Rprolixus
MARSSLINFLLIGLCSNYKSDYLKNTTEVDFSCKLKESHEIDKDVLRGKTLNVLTLDAMPLNGAKIQAKNVYEGFGIT
FEILRTLQQOKYGFTYNLTKLIPPVIGDSKNGALGKLVSREVDMVAAFLPITRNSHEFVKWGIDLWHTSYFVLMQRPLD
SSSNSGLLAPFDMHVWILILVSLISVGPIMYWIMWLRVKLCQDDDAQLYSLSACVWEVYGALMKQGSTLNPMSDSTRM
LFATWWLFILILTAFYTANLTAFLTLSLAKLPINDISDVAKSSNKWFSSDGGATYYAVKDNDGDLNILTKSIDNGRGL
FVDVSREATVTSRLSDGWLYLDDWYTLTRLMENDYKKKRLYDNPNMESESCTYVLTEKHVLERPLAFAYQMDSVLPEL
FDKVVRRFIESGIIKHLITLDLPDAVICPLNLGSKDRRLRNSDLFTTYMVVMTGEFVAGLSVFLGEILWRLTRGPLIAD
ALQPELLTAMQONGONYFTIDKKFMPLRTPSSMILHYG

>RPRC000105_Ir75d_Rprolixus
MSEIKFNKSNLLEPLLDKSYKYGIDGICRYGLAVFLHLSDMCNFTYSFTLNNKWGVQLNNGTWNGMIGQLQLRQTEVG
LAPYKYDVQATKAIDYVTTINTFRSCFTFLQTKMFGTNKALIRPLDYSVWACLLIITIAAVLMFRLVASYEGDTMYND
NLGGSVLIVIAAFTQQGLPDSDEKASTRLIYLSLLIISFFTVTYYNTAILNGLLLKAPNATHNIEQLLESELEMGLLD
RPLLREALRKNNTITKEVRKKLMLGEPSEHVYSSIVESVHRIKNGQFALFTKDEEVYAELLNQLSDAEVCTLSEVQVS
NPFHVGALAVDDSPYKEIFSRKFTLMKERGVLDRQQQYWREQKPECHWRQDPLIVSTGPLALAFLILIVGMAATPFVL
MLEMSTHKINRIKSIAPVKPFGKTD

>RPRC008446_Ir93a_Rprolixus
MAVPYSTIALYGIRNEFVSERKANDTLLILVDPFFMYPKFRYFENKLKEIVNSRIHKFLDDGSLSVIYNGRDLKSKEDL
TAIFSITSCEEMWNLYSNFTGNGIIFITITEPDCPRLPQHVGTTLPVYERGSEISQLILDLRSKEKLDWQSVTIVHDN
SISDKLVEKITLAVTKSLPITNSTCAISLYKIESSKNDVDVKRNKEIFNTISSLPSLEINRNFLILAEVDIIPVVYES
AKSVGLVDPTSKWLFIGMKTDFSNHNNINKFIHIVGDGENVAFIYNSTDDTGLCLNNLLCHAEELVGNLAVALDYSIE
EEIRLSEQVSDEEWEVIKPTKQERREATILNFMKNKQDDIGTCDNCTLWYFKSSESWGMDYFHKGNASLLEVGYWAPKP
GPVLVDELFPNIVHGFRGRSIPIATFHYPPWQVIKYDDVGKPTEYKGLVFEIINELSNSLNFTYDVITIISNRTVLKSI
TNSLKIDEKLGEVSLDGRIETSAWKQALKLLENKRVLIAAAAFTVTEDRKKEVNFTYSTISIEAYAFLVSRPKELSRAL
LFILPFSSDTWLCIIGAILLMTPLLCFVHRISPFYDHYSHRGKGGFTKMMNCFWYLYGALLQQGGGIMPEADSGRLVI
GTWWLVVLVVVTTYSGNLVAFLTFPKMDKIISNVDQLMERRESLSWGMPEISTLHSILKSTDNSKLNALSDGAKLHSK
LTPEIISDIQNGKHIYIDRKTILAFVMKQEFIRTNRCDFSLGEEEFLEEHLAMALPVHTPYLKIFNSRIYEMHKVGLI
QKWLVDYLPKRDKCWDAKLSGESNTHTVNMDDMQGSFFLLFLGVSLGIMLIIAEYLYHKWKTTQEKHVIQPYVS
>RPRC000379 _Ir103_Rprolixus
MIACLAEPLTLTSLNANYSLINQDNLANIFAYAFERHYCAQISFEQSEYASFLMKLIHETRTSPTIAIGDQNEKLSCP
YHITIFTLTLKALPYLLSKTKIADRAKLLCLVATASFKDFQLFIKEEAVKYFGQSSGSLVVLTNPDIVYRYSLISNRFI
KENIGNPKWMSDVVRFEDLNGLELTVSTFNCSIFSQIGPLDSNGHPKWIYGVEIDFLHLLSNRLNFTYRIVIPTDEDK
RGFINEQGMWSGGLLKLVGEKQVDLAFCGILLTDYLKMSSIEFAPPITKICHKFLVPRPVLLTNQVFGIFKPFRTHLW
AFITATTLFMALCFRWIADISREIPTIVSRONSVYRKYPKSLFIVWAILFGNFPKSLVTKGPLRHIVTWWALFCMLMS
ACFASSLISHLTTPTYSEKMDTLKELVEQEYFWTTNTMLDFRGIFNLEDQWQREWIKKFFLSSADEENQLIKQKAKMA
VFGGQLDDAFYVYDDICPSCLRAYEVSSQCISSHTTGFILPNGSPYKNIFTHFVRIFQERGLFIKKFRDISDKEALKK
QYIREVVVPKKRTIVWRQQLELDNIIGIFYAFALGILVSVLVFLLEWTI
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>RPRC001826_Ir21a_Rprolixus
MMNIKIFITIFFLSTSLVMSEARGGRENVTIASAAQYLFNRNVIVRRTCTSEYGVPYLVPLLSEIVQTYMSTNVVVLL
YDEYFYFSSSFQLILDNLLKMSISLRHGKLDTSLATPRAPPGFMQVNNNERLAFIVFSKDIDVSGEAVVGNVLSDTKV
VLISQSSSYQVNQYLSSKSARRIVNLLVIVDMTLKVDLYAQRKRNKIGECDIMLYTHKMYADALGNSHPMI ITAWRRD
SFTRTNITLFPDKFKGGLNGLHLIVSASNKPPFVFRKRCPDVSEPSQLTTETGLEVRLIKLLGKIMNFTVEFKEPSFE
ANDGEDTADVVLNELLEGRVQVALGGMYMTSSRYQLFSFIFPHIQDCASFISLTSTALPKYRAIMGPFLWDVWLALTT
VYLLAIVPISFSVWHTFTPITNDFKELENMFWYVFGTFTNCFSFSGTNSWSRGDKTATRFFIGTYWVFTIIITACYTG
SITAFITLPVFPEVIDTTRQFVEEKYKLSTIRNGIWHSLVNESSDPVALQLLPDIDLVSDYIEGLRNVSESVKRHRKS
VFLGSKHLLEYVVRTNYTPEDTSKRLLFHISKECFVPLMVSLAFPPGSYFIEHMNVALENLIQAGFLAKIIREVDWI I
YRSSTGNLLQERSTGLRTPPEDRELTLDDTQGMFLLLGAGFATAVAALTGEIVACVWKETRAPPEFGKPTLGERILER
TYKWAYKCKGCLLSPIEVQERLSRLFLDRRESTENRNLSELFGSEVDREMNNDRIYNNRIEIMSTIHLQAPRTEQPIR
LRSF

>RPRC000489 Ir41b_Rprolixus
MGQVIYVFIMLTNALISIKVAAYFILPNKEEDNCKNMEILTKQVITTYYLSHKCIALITTKEMFQDFNTDLGTSFMQT
TPQEKCDQGLVDIIAEGFKQNCDGYIVQVEDPLCFLKIWHTSLOQMTFHRLNPKFFFLPDCKNKRNHAME ILSAQESDI
TVNIVVAEIDENDTNKSKFGLNHHEDWPITLWINDFSKLASSPRRTKIFVDSWHPIKGFRFNNNIFYDKILNLEGRAM
RVATFTYSPYTIVGFIEGIEMRVVLLFCRLYNCTIQIVYDDALWGTIQGNGSGDGILGMVYKDEADVGFGATIYLWIDP
ASYLDYSATWLYAAVTLLVPKPVPLSGWRVPFLPFDLFMWSATIFLSLATISSIFIYSASWISSRRNHNANGRELEGIKD
ITLMVLGMYVQQPPSKNLEDNHVSINQIVTSVAISCVLLTSCYSAGLSSHLTVPQFTKPIDTFDELSTSGLYWLATHE
AFVYSLLPVEDEKVQTVAKHFKKLPEKRLLAEAPKQKYGLALERLPAGHFAEQSHFTDEVISNSHVMKENLFGSLLIF
ALRKGSPFTYRLNKLVNILLSSGIMY YWEGAVSRKFLNTRKQMALMEARNAHSETGPTIILKLSHVQGAFIIYGIGLLL
ATICTIAVEIFLFKKYNTPITIRIYPYTY

>RPRC000538_Ir105_Rprolixus
MLRFISCFYFLLIFVCVNSSELFLNSLADITHNTNIKLILLNKELWRPFVYSFHGSNCIQVTDDNSIFANIILKTLHN
VHQSPALFTANIQEVQNRCHSHLVLAKKLDKLPSLLVQIPRWAADRILCLIYKTTDNEFHRFLKELLVAHLTVRGCVY
CLLPLVFAKSVGTYLSKGHILLSSYLPKYDGIYKFSGREIVVSTTNFSIYTRIWPSNDSSRPAELGGIELNLFQDMTK
RMNLTYKLRLSMEGIGVKENGRWKTGILGDIAEQRADVAIRGLWVSMDKVNSGIVMSSSFRAIKLMFLVPRPKRLMGH
WYGVFELFQKYLWSVIATITLIVYTLILYATWKLTKSNIRGKDMKSLERAFFQLYGMLVLGSWPKVNPLQTSQRHLFMW
WAIFALLISTSFSSSLVSKLTAPTYSRSVNTIEDFLQEGLTWTLRKPFSFYIVENNNDDTHKRWLSQIEYINCTEEEFN
QILQKDDKQVILGYEINDSFHLFDDAIQEDLLEKYVTTNERLIEFFIAFALREGSIFNQAINRYIRYFVESGLVQHIT
DLEIRHKAIFKQSVYKLRKPERIITEQQDFKSLTLEELKGIFTILIIGYSVAFLIVLFERLHKSKVIHTSI
>RPRCO017356_Ir75g_Rprolixus
MSEIKFNKSNLLEPLLDKSYKYGIDGICRYGLAVFLHLSDMCNFTYSFALNNKWGVQLNNGTWNGMIGQLQHRQTEMG
LAPYKYDVQATKAIDYVTSINTFRSCFTFLQTKMFGTNKALIRPLDYSVWACLLIITIAAVLMFRLVASYEGDTMYND
NLGGSVLIVIAAFTQQGLPDSDEKASTRLIYLSLLIISFFTVTYYNTAILNGLLLQTPNAINNIEQLLESELEFGLLD
RPLLREALRKNDTVTKEVRKKLMLGEPSEHVYSSIVESVHRIKNGQFALFTKDEEVYAELLNQLSDAEVCTLSEVQVS
NPYHVGALAVDDSPYKEIFSRKFTLMKERGVLDRQHQYWREQKPECHWRQDPLIVSTGPLALAFLILIVGMAAAPFVL
MLEMSTHKINRNKSIVPVKLFEKID

>RPRC000191_Ir41a_Rprolixus
MNNMPKLIFSFTILSYVIGSISVKVATCFILPNEEDNNCKNIEILTKQVLSTYYLSHKCTVLITMMEMFHEFNTDLGT
SFIQIAPQEKCDYGLANKIAEGFKQNCDSYIVQVDDPLCFLKIWHISLQMTFHRHANPIFFFLPDCKNRRNHAMEILSA
PESDITVNIIVVELEFNDNNKFKLNHSEDWPVTLWTNDFSKLAGSPERTKIFVDSWHPIKGFRFNNNLFYDKILNLKG
RVLRVAAFTYPPYTIVEKNTIDGIEMRIAFLFCRLYNCTIETVYDDGLWGTILGNGSGDGILGMVYKNKADIGFGGIY
LWLEPAYYLDYSDTWLYAAATLLVPKPVPLGGWRVPFLPFDLAMWTAVFLSLATISSFCISFASWLINRKRYNVDVYKL
LGINDTILMILGMSVLQPPSRQLSDNHVSINQMVTSVAIMCLLLTSCYSAGLSSYLTVPQFTNPIDTFDELSASGLYW
LATHEAWVYSLQQVEDEKVQAVVKHFRKLSEERLLSEAPKGKYGLAVERLPAGHFAEQSHLTDDVISNSHIMKENLEG
SLLTTALRKGSPFTYHLNKLMNVLLNSGIMYYWEGAVSRDFLNTRKQMALMEARNARSKTEPTNLQLSHVQGAFITIYG
IGVLLASCTIVIELYRSKKYKTSTKIRIHPYTF

>RPRC000328 [r68a_Rprolixus
MLTHLARKLSKKVNCLTLITDSYYNFVFSNEMFHTFHGIPYFKVLVKDYEDLLAPNFQTLTVIQQSQLKGCNAYIILI
ANADQTARFLRFGDRHRVLDTRAMYIVIYDPRLFHRELYYLWKKVVNVIFIRKFQEVPRYEFSTVPFPASINSKFVPQ
RIDTWRGGKFQKDKELFTDKTYNLKYNTLRIAVFDHMPSVVRIATPHSDENSQLANSPAKFGGLEVQILQSLSKAMNE
QTVLYEPMNADVEAWGRKQLNGTFSGILGEITTGKCDMALGNFLYTPYNLKLIDLSRPYITQCFTFLTPESTTDNSWK
TLILPFKLYMWIAIILTLITCSFIFYGLAKFHTSLNQYPTQKQKADRAFWKDLLRLWKDGKSKNTMQIMSVNNLTNHG
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EENGPKGLYLFQKMEDSLMNAYSMMLLVSLPKMPTGWSLRTLTGWWWIYCLLVTVAYRASMTAILAHPAPKITIDTLE
ELATSSIGCGGWGEENKKFFTTSLDVAGQRVGKKFDVVYDADEAIMKVAEGGYAYYENIFYLLHAKVKQKLKLIETIV
KDLHIMGDCVINMPISLGLQKNSPLKPRVDVFLQRVIEAGLVKKWLGDVMVKTTAAEAPLNKAETKALMSLKKFSGAL
VALLSGYVIGILVLIGEKIYWYYFIMRDPMYDKYSKTLNFGKIT

>XP_026683431_1_GR1_Dcitri
MPHHTSSAPRRHSPTPDDVILDDFQILSLEKDQKPMSWVTTNNKTGKLEGHGIAFETILNTLSAKYEFSYEIILPSRKT
LLDQDGSIMNILKTGEVDMVAAFVPVLNIKKNKMAWGIELGQSQYVVMMKRPHESATGSGLLAPFEIEVWFLILISLV
LIGPIMHAIMRVRRWLSGTQSELYPISACTWEFVYGALMKQGSTLNPRTDSTRIMFASWWIFIMILTAFYTANLTAFLT
LSQFTLPIHSVEDIANPTNTWCAEAGGAVEYSIKVGRKGP
>XP_026680610_1_GRionotropic_kainate3-like_Dcitri
MFRPWFYFLLLSLFAQSALSLPPVIKIGGLFDSSPIDAVNEKVFMKATIERVNDEELLGETKLVGLTMRVPELMSFQVE
RSVCELIKKGCIATFGPRSAMTTPIVESVCDTKEIPHIQTRWDHATPRGSCSVNLYPDANVLAHALVDVVRSAGWKHF
TIVYYDNDGLFRVKKLLEMYNNKGHT I IVRKLSDDGNFRPTLRRIKQQKQTFILIDVPTDILHEVLKQAQQIGLMSSE
ONFIINNLDMHTVDLEPFMYSGTNISGIRMVNTTSPNLLKAFDGFEDATPDTIALETVLIYDGVFLLAQSLLNIPMEP
EPVNVRERRADEKDEEEAKEDKGGEGEPAPDGEKSDASPAEETSSGDEEPPTCENDIAWPHGYTIINDIKLNTLPRGL
SGPIRFDHQGFRTSFQLELTRLTEEGIQGIAKWSPKERIKFYNEGPTGDFSNTTFRIVIALTPPYGMEKESAARLTGN
DRYEGYAVDLIHELSLLCKENYTLEVQADSKGGSWDNKTQRWNGMIGKVLYGEADLAITDLTITRDRESVVDFTMPFM
NLGKTEVTTDALYESG

>XP_026679576_11_GRionotropic_kainate2-like_Dcitri
MHSAMESSRPSVEVKSNKEGVERVVKEKGKYAFFMESTGIEYEVEKNCDLMQVGGLLDSKGYGIAMPTNSPHRSTVSG
AVLRLQOESGKLRDLKNKHWKEHNQTVKCEKDEDETDNPELGIDNVGGVEVVLIAGCGVSFLFSLLEFLWNVRKVAVEE
KLSPYEAFMLELKFAIRCYGTSKPVRRKASTPSLKSNSLANLDLFNNKMNMINYNSTR
>XP_026688648_1_GRionotropic_ NMDA2B-like_Dcitri
MTTNQFAAMLFQWTVLLLLIEPNATCLQLAERNRSHITLGRKGSSTIKLGSTDNKIYNTSSRYIRTTSTTETPTEPATR
PPRVTTSKQTLTTSTIVKLFFPPVKPVTTMFPVHSHRLHEKLHLGLVVPHTSFGKREYTKAYKSALDELKRSNKVKEN
FFKSHEISVHMAMNSLTPSPTAILKSICQEFLSVNVSAILYLMNYEKYGRSTASAQYFLQLAGYLGIPVIAWNADNSG
LERRASQSSLQLQLAPSLEHQTAAMLSILERYKWHQFSIVTSQIAGHDDFIQAVRERI SYMTDRFKFTLINAVLETKA
SDLEDLVHSESRVVLLYATREEAVRILSIANDLKITGENYIWVVTQSVIENLQTPSQFPVGMLGVHFDTSSASLVQGI
STATKVYAYGVEDYMSDSSNANLSLNTQLSCDGVGESRWKTGDRFYRYLRNVSVEGDTGKPNVEFTADGVLKAAELKI
MNLRPNLGSQLKWEEIGVWKSWEKEGLDIKDIVWPGNSHTPPQGVPEKFHLKITFLEEAPY IQMSPPDPVTGKCNMNR
GVICRVAGDADMDKIDVAMAHHNESFYQCCSGFCIDLLGKFAEELGFTYELVRVEDGKWGTQENGKWNGL IADLVNRK
TDMALTSLVINSRRESVVDFTVPIMETGIATIVVAKRTGIISPTAFLEPFDTASWMLVGVVAIQASAFTIFFFEWLSPS
GFDMKTTALQPSHRFSLFRTYWLVWAVLFQAAVHIDTPKGFTAKFMTNMWAMFAVVFLATIYTANLAAFMI TREEFHEF
TGVDDVRI

>XP_017305182_1_GR1-like_Dcitri
MLTHNQNTTTRRFELQAYVDVINTADAFKLSRLICNQFSRGVFSMLGAVSPDSFDTFHSYSNTFQMPFITPWFPEKVL
APSSGFLDYAISMRPDYHQATIDTVKYYGWKNIIYMYDSHDGLLRLOQIYQSTLKPGSDSFQVVTVRRIQNVSEATIDFL
HDLELLDRWGFKHIVLDCATDMAKAIVVSHVRKVTLGKRTYHYLLSGLAQSALMYDAVLVIVETFNKLLKRKPDLFKA
NVNRRGOMMNNGSRMDCNTSKGWVTPWEHGDKI SKNLRKVEIEGLTGDIRFNNDSKRMNY TLHVVEMTVNSAMVKVE I
EGLTGDIRFNNDSKRMNYTLHVVEMTVNSAMVKGNDKYEGFCKDLADLLAQRLKISSENQGIEPILLFAEGSDYVSDQ
VYRAYLEEMICGSTILDGSVQHIALVRQILDGVDRDLADQSDVLYGTVKDASTYHFFETATFDTYRKMYYFMQOMHKDKV
FVSSETEGVNKVRSSHGKYAFLIESPRNDYENARQPCDTMKVGNNLDVKGFGVATPIGSPLKNMKFGGTVYFGNPPNN
AGELSRLOKKWWIDTSQCKSSKSQDTHSELALSNVAGVFYILGAGLLLAMAVALVEFCYNTHMEASNNKVPVSDVMKN
KARMTIGAREFDNGRVSQMYYASGNTLNPLEDQVHSNTHTQV

>XP_008486318_1_GRU1-like_Dcitri
MNFTPIITEPPDGNRYGWRSPDGNFTGMLGELINSRAEMGEFNSIFIKNYHTTDITFTTAFDVDDVCLVVPKSDLKPEW
QGIFLAFDETTWLLIVFTYFVCVIVAWYYIKSVIYDSFDHALLVLNVFQAFILAPLHQVPKYYSEKMIFLSILLFTLVI
SNSFQGSLVRLLTHPIYEPDINSLADLDESGLPIRSTANNLRETFETYDNGNAIYRNLFNKFVETPDKSENILTRISY
RRDAAGIVRKNIATQAMKNYIKDDKVLLHIVPECPISYNLALMFKKQSLYIHVINDIILLLVQSGILNSYYITNTSSI
THVYNQHKHHQIFTINNVYIAFIILMLGYTLALMVFLFEYCCVHISNRRCPMYCTTCNALETGDTKATNKDSLKSKDD
NLYLPFIL

>XP_022200717_1_GRI_kainate1-like_Nlugens
MSAKVAFVRPKKNGRAPVSSGLFHPADDKQEVALRYAVERINADRSILPRSRLLAQIEKIPPQDSFHASKRVCHLLRS
GVAVRSDSQSRAVNL
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>XP_022200714_1_GRI_kainate2isoformX2_Nlugens
MEIPHLETRWDYRLRRESCLVNLYPHPTTLSKAYVDLVQAWGWKSFTIIYENNEGLVRLQELLKAHGPSEYPITVRQL
GEGSDYRPLLKQIKNSAESHIVLDCSTDRIYNVLKQAQQIGMMSDYHSYLITSLDLHSVDLEEFKYGGTNITAFRLVD
PEKPELQRVVRDWINGEQKLGRKLDLITHSQYGRDNITFIKTETALMYDAVHLFAKALHDLDTSQRIDIKPLSCDALD
TWPHGYSLINYMKIVEMRGLTGVIKFDNQGFRSNEFVLDIVELNKEGLSKIGTWNSSEGVNFTRTYGEVYTQIVESLON
KTFIVTTILSSPYCMRKDSSEKLTGNAQFEGYSIDLIHEISRILGEFNYTFRLVPDGRYGSFNRETKEWDGMIKELLEQ
RADLATIADLTITYDREQAVDFTMPFMNLGISILYRKPIKQPPNLFSFLSPLSLDVWIYMATAYLGVSVLLFILARFTP
YEWHNPHPCNPNPDHLENKFSLENCLWFAIGSLMQQSCDFLPKFSPYEWDNPHPCNDEPDVLENQFSLLNSLWEFTIGS
LMQQGSDIAPKAVSTRMVAGMWWFFTLIMISSYTANLAAFLTVERMDSPIESAEDLAKQTKIKYGALRGGSTAAFFRD
SNFSTYQRMWSFMESARPSVFTSSNVEGVERVTKGKGSYAFLMESTSIEYVIERNCDLTQVGGLLDSKGYGIAMPPNS
PYRTAISGAVLKLQEEGKLHI LKTRWWKEKRGGGSCRDDTSKSSSAANELGLANVGGVEFVVLMGGMGVACVIAVCEFV
WKSRKVAVEERESSLCSEMVTELKFAFCCGGTTRPAQKKPPPKSAMTGADQRFMPLGSYPQYGFITKEPLA
>XP_022200713_1_GRI_kainate2isoformX1_Nlugens
MEIPHLETRWDYRLRRESCLVNLYPHPTTLSKAYVDLVQAWGWKSFTIIYENNEGLVRLQELLKAHGPSEYPITVRQL
GEGSDYRPLLKQIKNSAESHIVLDCSTDRIYNVLKQAQQIGMMSDYHSYLITSLDLHSVDLEEFKYGGTNITAFRLVD
PEKPELQRVVRDWINGEQKLGRKLDLITHSQYGRDNITFIKTETALMYDAVHLFAKALHDLDTSQRIDIKPLSCDALD
TWPHGYSLINYMKIVEMRGLTGVIKFDNQGFRSNFVLDIVELNKEGLSKIGTWNSSEGVNFTRTYGEVYTQIVESLON
KTFIVTTILSSPYCMRKDSSEKLTGNAQFEGYSIDLIHEISRILGFNYTFRLVPDGRYGSFNRETKEWDGMIKELLEQ
RADLAIADLTITYDREQAVDFTMPFMNLGISILYRKPIKQPPNLFSFLSPLSLDVWIYMATAYLGVSVLLFILARFSP
YEWDNPHPCNDEPDVLENQFSLLNSLWFTIGSLMQQGSDIAPKAVSTRMVAGMWWFFTLIMISSYTANLAAFLTVERM
DSPIESAEDLAKQTKIKYGALRGGSTAAFFRDSNFSTYQRMWSFMESARPSVFTSSNVEGVERVTKGKGSYAFLMEST
SIEYVIERNCDLTQVGGLLDSKGYGIAMPPNSPYRTAISGAVLKLQEEGKLHI LKTRWWKEKRGGGSCRDDTSKSSSA
ANELGLANVGGVEFVVLMGGMGVACVIAVCEFVWKSRKVAVEERVSSPLT
>XP_022200313_1_GRI_kainate2-like_Nlugens
MGEGVRLAVLDLPSAEELQRPGWLEAALRVHTYLAVAVDLDCPRAHALLSESSSLGLENTSFYWLLLRDDASLHPEQV
IDSNLSLSLGLDTELTLAVNASSGRPRLYDVYQTAPPPWGRTFAPAMNLPGKPVNWNPRTWKLDGRTNLHGLVLNATI
VIQKYGNNGWRPSESEIIEYLTNYEHNYYDTMTKFCYAVFLYATQLFNFRARMFPTPSWGYKWNGTFDGMVSLLMNGT
ANVGITTAGIRTVRLPVIDFISSQTWLNAPKFILRHPRTARSTLNIFLHPLSPGVWFSIASIVVVTVAGTHFIGWVQV
KLSQLNVTDNTWSSCLILVVGATICQQGSSEVPKQOMAGRIFFLSLLVEFTFVVYQFYTCSIVSTLLTEPPKTIHQLSDIM
RTHMTIGVEDILTARDTLYRFQADPEIRKMYLTKIKPKKEDAFHTVEEGVALMKRGGFAFYVDPAAAYKLIEDTFSEQ
EKCDLTEVWMHEPDVHTLPIQKRSPYKKLEFNFGMRLALEYGVVKRERRKWHSRRPECVLAKNHRSHVSIGLIEFRPAL
LLLAAGMMLAFFVLVHE IMHHRGAMRHARQRPRYRGHDERMDKAGRGRFAGGY TRSTRDDDAAGIVISGDYADERGRR
GFEGERGAMDTEYRGARRADADVLEARLGLAKMRRRSLLPAVDPNP

>XP_022187223 1_GRI_kainate4-like_Nlugens
MNDITHDEGRFGIKLGNGSWTGAIKELINGKSDVFYCGLWINLQRAEATIGFTSPLLQQEITFFVPLERGLQWSWISLF
LPFTATVWVIAFTVEFFLLTFVLYVAAHITKYCPSLQRISFLPTPHNSKGLVRFNLRST
>XP_022187829_1_IR25a_Nlugens
MFNKPSMCKQLSIGASLVLDFTWTGWRRGRELCENIGVPYLKAAKPVFPLLRLVDDTLTSLRNATDSILIFENDLQLQ
QSLYYLVEFSRLRVYAVNGLNASWVKTISSMLPIPSNLVVIAQTNHINSIFKQAMRAKLIQMDDRWNLVFTDFNYERF
HRGILSVATTLYTMKKKACCPLAQLGENCVCPDTTEVESAFLNLLPKLIVDIFEKLTNSLIYTGPVIADCQNIKTNAT
NPLWTAFYKYISKVSSENGVGYARKMMELYPRLEFQVVMTTSRQGYLPEVPTADSKLATWDTEFGLQTAPGLIVNPVK
RFFRIGVAESTPWMFPVINPKTGSKLLDDEGKEVWEGYCLDFIQRLAKEMNFDFELVKADSFGERAPDGTWDGLVGDL
SRGKTDIVVASLTMTSEREEVVDEVAPYFEQAGFTIVIRKPVRKTSLFKFMTVLRLEVWLSILGSLILTGIMIWLLDK
YSPYSAQNNKKLYPYPCRHFTLKESFWFALTSFTPQGGGEAPKALSGRTLVAAYWLFVVLMLATFTANLAAFLTVERM
QSPVONLDQLARQSRINYTVTLSQDAHKYFQNMKNAEDTLYRMWKEITLDSSTVQTQYRVWDYPIKEQYGHILQATER
TGPVPNSTVGIQKVLESEQGEFALIHDSSELRYRITONCNLTEIGDIFAEQPFATAVQQGSQLNEETISRRILDLQKDR
YFESLSAKYWNSSNRGACHNIDDNEGITLESLGGVFIATLCGLALAMVTLCGEVIYHRRKQGQGQTNSSINPENLKGI
HFGILTKKEFGTTAIMREKSQIINPSVTYISVFPRSQLY

>XP_022203339_1_IR21a-like_Nlugens
MLVEEGAILDHCNSTSGTLPVVSLMNHIADKYLNDCFTTVLYDDYFYKSHRFNVIIEQLLKTYPYPSVHGRLLITGRS
MKVKGDIIKKRREQKCNNFVLLTKELEMVSDVLGKQPESRIIIVPLTSLWQLSSFLTSPISQONLVNMLILFDPSLTVE
GLEARNNSKDITIYTHLLFTDSMGATVPKVMTVWRCDRLTQPKLNLFPNKFQSGFNGYRFRLSGAQQPPFVFRKKNQQ
SKSNADERITTWDGYEVRLLQLVSEALNFTFKIEEPADSGNASDRRVIKEVRNLRADIATAGI PATADRMNEFSFSTV
HSYDCANFITLTSTALPKYRAILGPFRLEVWICLILIYLFAIIPISFSARHTLKHLLEDPWEIENMFWYVFGTEFTNCF
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TFIGRGSWTSGKHNATRLFVGTYWVFTIIITAAYTGCITIAFITLPAYPPVLDTAQQLLKANYRIGILNGSGWQAAFEN
SSDKVTDRLLKKADFVPNLALGLKNVSKAVYWKPYAFLGSKEEMKFMINTNYTPSSRHKKSLFHLSKECFVPLMVSAV
FSKDAIYKHPLDVTIMRVIQSGLFMKLSRDVEWDQYRASTGKLMQVSSSNLKLGAPEDRQLTLDDTQGMFLLLGAGVL
LAFVSFFTECAVAVRRRCKAWLHQRALDDVSTSRNVSVVLDAQTESTISDYLGILHSENRCSQIDDSAPLSKHPISLSL
MSLEESISPHGSARRFSL

>XP_022197172_1_IR40a_Nlugens

MTTIHKLEDDDKKSKLQVDIKKHMTSHKRVVYLI IGRKKTLENVMNMIKKEDLIQRNILYIFLWNKFPPSRNFSAATI
EAVQVCVFVKTRAGNFNFYYNRKFPNGKGKLELVNWWSQRDKLFVHPLLPQTEDVYRDFHKRRFKI PVVNKPPWYFVS
YSDNNVIQSVRGRDKKLLDLISQKLNFKLVHFDPPDHSQGSATIVNGSMQGVLGTIWKREVEMFIGDLTVTYERSQAVD
FTFPTLVDNEVFLTHAPGYLSEAVALIRPFHWKVWPPVIVTFLVSGPILFFFMRNSHARKRKERIVKKDKGKLLCDCI
WLTSATIFLKQSCLVRTNSTQVRFVVLTLYLGATYVIGDMYSANLTSMLARPARETPISSLEQLAGAMEKKGIQLLAEL
HSASHGNLENGTGLYRRIWNTMKRQPKYLITTAERGIELVKDNKHFALIGGRETFYYNTRRYAGILAKITEDEYQKLI
EDKNANDNKKVETVAEGRKAKEEEQDGSQPRAMSMDTLSGAFLVLFIGYCASALLLLMEIAYFKSKRKKIQSIVERGR
NGRANSRAMIHTKYNYCD

>XP_022190951_1_IR21a-like_Nlugens
MKVKGDIIKKRREQKCNNFVLLTKELEMVSDVLGKQPESRITIIVPLTSLWQLSSFLTSPISQONLVNMLILFDPSLTVE
GLEARNNSKDITIYTHLLFTDSMGATVPKVMTVWRCDRLTQPKLNLFPNKFQSGFNGYRFRLSGAQQPPFVFRKKNQQ
SKSNADERITTWDGYEVRLLQLVSEALNFTFKIEEPADSGNASDRRVIKEVRNLRADIATAGI PATADRMNEFSFSTV
HSYDCANFITLTSTALPKYRAILGPFRLEVWICLILIYLFAIIPISFSARHTLKHLLEDPWEIENMEFWYVFGTEFTNCF
TFIGRGSWTSGKHNATRLFVGTYWVFTIIITAAYTGCIIAFITLPAYPPVLDTAQQLLKANYRIGILNGSGWQAAFEN
SSDKVTDRLLKKADFVPNLALGLKNVSKAVYWKPYAFLGSKEEMKFMINTNYTPSSRHKKSLFHLSKECFVPLMVSAV
FSKDAIYKHPLDVTIMRVIQSGLFMKLSRDVEWDQYRASTGKLMQVSSSNLKLGAPEDRQLTLDDTQGMFLLLGAGVL
LAFVSFFTECAVAVRRRCKAWLHQRALDDVSTSRNVSVVLDAQTESTISDYLGILHSENRSSQIDDSAPLSKHPISLSL
MSLEESVTPHGSARRFSL

>XP_008180387_1_GRIkainate2_Apisum
MQSAATAVVVLFLLSGFADCAAEDVERITIVGLFPSEDSVEQMAFELATHKVNLDPTLSNDVKLEGRVEIVDIDDGYQ
TSKIVCESLESGVGAIFGPAGYESSVIVQSICDSMEIPHIETHWKMNLRQQPNYYINVYPDPVVLSRGYTAIVRDMDW
TSFTLLYQRDEGLARLQHLIQDYSGLTKLSDTELSAITIIKLSENYDYRPMLKEVKKSLESHIVLDCDTDIILTVLGQ
AEDVGLMDDYHSFIITSLDAHTIDYGHLQFKRTNITAVKLIDPSSPTVTNIMADLEFVQQRMNLNMEVFRAETITVNA
LLMFDAVNVYAKALRGIGGTKATIKAEPNSCANRSITGWSSGFSLINFMRVVETDGLTGKLRFDQDSGYRNYFTLEMVE
LTNTGFKKIGVWDPQKEMSYTRTRNQMLDDLVNANMNKTFIVASKITEPYMMLKEDHKNRVGNDKYEGYVVDLIHMIS
EEINITYEFKLRNDGNGKKDKKTGKWDGLIGEVHELRADLAVCDLTITHDRRTAVDFTTPFMNLGISILFSKPKEPET
NLFSFTQPLSFHVWVYTATAYLGLSIILYILARITPNEWQNPHPCASEPEELENSLSLINCLWFSLGSILCQGSEVLP
RAFSTRVCASMWWFFALIVTQSYTANWTAFLTSSRKESAIKRVEDLDKQSTIKYGCVRGQSTAGFFENSDVNLYQKMY
SVMETYGDTVMMYDNKQGVDRVKKEREAYAFFMESSTIEYEVQRNCDLTEVGTWLDNKAYGIAMPFNAPHRTAVSMAL
LKLSESGKLMELKDKWWSVSEDKMCPIPKKDSAELDVNEVGGMFVILILGCMLGFLFSLLEFLWNIRKVAVAEKLSPW
EAFKLELKFVLKCHHSTKPVRHTTYSDEPSSED

>XP_029346616_1_ GRIlkainate5-like_Apisum
MRELKDKWWKVQGDNKCEEEDESDELGFTKIGGVFVVLVLGCLIAFMFSILEFLWNIRKVAIEEEITPKEALILEWKF
AMKCDGGVKPLRRRHHIDTGTNNSDTS

>XP_029345828 1_GRIlkainate1_Apisum
MFVSYDFVVIICLCNVVAQENDNIPLSIVGFFDKENSIEQQTFELSIQKVNIDPKFANVYLKAEIKIIDSTDTYMTGL
KVCETMESGIGAVFGPSHLESSNIVQSLCETMEVPRIDTSWENTPVENENFYFNPHPEPTLLAKGYTAIVHDMDWKSF
TLLYQRPECLQRLQODLIQDYSGRTKPNDKQAAATISIIQLPEGNNFRPILKDIKKSLEGHIVLDCDADLILTVFKQAKE
VNLLDDYHSFIITSLDAHTVDFSSIVONLRTNITTVRLIDPLSPFVENIVRDLNFVQQRMNLNMEPLKADKLTVNATL
TYDAVNVYAKALKGLGMTNKIITEPLQCTDSPFIPWSNGFKLINFMRVIETEGLTGLLRFDNKTGHRSYFTLEMVELV
DTGFKKIGLWDPERGMTYTRTSLEMLRDLYAGSKNKTFIVSTKIVSKNDCLTYSQRADLGVCDLTITHERRSAVDEFTM
PFMNLGISILFSKPEEPQTNLFSFTQPLSFQVWIFTATAYLGLSLVLFFLARITPNEWQNPHPCNPHPVELENSLSLL
NCLWFSMGSILCQGSDILPRAFPTRLCAAMWWEFFALIMTQSYTANWTAFLTSNRMETTIKNVDDLDKKGGTDGIKYGC
VTDQSTASFFQNSDVNLYQKMWSVMELNGDSVMVSDNKQGVDRVKKERNHYAFFMESSSIEYEVQRNCDLTEVGYWLD
NKAYGIAMPFNAPHRTLVNMAVLKLSESGALMNLKNRWWSVSDDKRCKDLKKDSAELDVNEVGGMFVILILGCLIAFL
FSILEFLWNIRKVAVEEKLTLWEAFMVELKFVLKCHGTSKPVRHVEDSSSDVTTK
>XP_029346343 1 GRIkainate2_Apisum
MCDALDLPHIEARLDLEMDPKRFSINLYPKQSLLNKAYSDVISFLNWTKMAIIYEHDYDLFRMKDFMKTVPDRKTVEV
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YLRHATPETYRSVLNEIKNMEIYNMLVDTKSEHVDHFLRGILQLOMNDYKFHYLFTSFDMEMFDLEDFKYNFVNLTTF
RMVDIEDVGVREVLKHMEQYSTEKNQSINKFMLTQCEPALMYDSVQVLAVGLGALQQSHTLHYPNISCKDEVPWSNGS
SLRNFINSVEIKGLTGPIQFKNGQRTDFKLDLMKLKQHALAKVGEWTPGLGVNITDMSAFHDTAPYNITLVVVTIVEF
PYVMMHLQKNYTGNARFYGFCVDLLEI TAKQVGFDYILDLVPDNKYGAQDPVTLEWNGIVEQLTIKHKADLAVGSMTIN
YVRESVIDFTKPFMNLGISILYKVPSNQPAQFFSFMNPLALEVWIYWLVAYVVVSVTLYIVAKFSPYEWEDQTSGKLF
SSPNIATNVPQLNRFTLSNSFWFTIGSLMQQGSDISPKAFSTKIIGCVWWSFTLIIVSSYTANLAAFLTVERMVSPIE
NAEDLAAQTNIAYGTLDSGTTMTFFRDSMIETYKKMWAYMQKKKPSVEFVTSYDDGIERVLQGNFAFLMESTMLDYAVQ
RNCNLTQINGLLDSKGYGIATPMGSPWKDQISLSILDLOEKGEIQMLYNKWWKPPNDMCVPEESGAGAKTNTLDFKNT
CGVFAVLLVGLIISIMVSMFEFYHYRKKIKKIEQRIGPQRSTWRDLVDELWFVLKCQGSRQRTVLTHRCEQCHPKVRT
AERRSRRDFMEGDRL

>XP_029345195_1_IR25a_Apisum
MEDVWKGYCIDLIEKLSKEMNFKYELVVKDKFGSLDPVTNQWNGLIGGLVEGELDIVIAALTMTSEREEVIDFIAPYF
EQTGISIVIRKPSRKTSLFKFMTVLKPEVWLSIVAALAMTAVMIWVLDKYSPYSAQNNKTKYEQFRHFTLVESFWFAL
TSFTPQGGGETPKAISGRVLVAAYWVFVVLMLATFTANLAAFLTVERMQTPVQSLQQLARQSRINYSVIDGSDAHHFF
RNMKMAEDILYNVWKEITALNQTNNRKDFRVWDYPIKEEYGQILAATERTGTVPNRSVGYQMVIL.DNEQGEFALTHDSSD
IEYEVYNNCNLTEVGEIFAERPYSTAVQQGSLIQEETISRKILDLOKDRFFELLNAKYWNASKVSMCPNADDSEGITLE
SLGGVFIATLVGLLIALITLAFEVVYFKHKRAKVAEVSVVNNTVHKDKLMYGHELFMTLGRNSNLDDQTRWANKIKLD
STTGRLNNALFFRRNKFQN

>XP_029345137_1_GRIkainate 3_Apisum
MCASVVTLCWSFVMLLLLVGASEDDIVKPSASNKVVKIVALFNENDDSANQLAYNVSAKIVNIMDTVLPKNKIVPRSE
YVVNDMYNVTRVVCDSLKLGIAAFIDGTDDEDIANVVRSISTRTQIPFIETHWKTFHRPPDPYAINTIYPDPSLLAKAT
RDIILDMDWNSFTAIYESPESLIRLKALLMHFDYGHKAPGKSTIKIVQIPPTDDFRPLFKELKLSGEKHITILDYEVEHT
MHILGQAEEVHFMGDYQSFVITNLDAHTLSFSEFHKSMANITLIRLINPESQHVRNAVEEIVFNEQKSGRISVLSPDT
MKTKTALLYDAVNFFATSLHGLVATQTMGPMRIACDDIKPWVHGYSLINYMRVMEVNGLTGKMRFDAETGNRNYFKLD
VVRVQESKKHRLGSWDPELNMTLTRSVSEINSEFAQSITNKTFIVVGKLVQPYLMRCNATEKGMDKDEECFEGFAYDL
VEEMAKYNGFKFKFTTNQDYGIMNHKTGKWNGMIGELQSMRADLATCDLTITFDRRNAVDFTTPFMTLGISILYAKPE
KKKPQLFWFLNPLSFSVWMYTATAYLGVSLFLFMLARMTPFEWELPHPVKPGDDTLENSMTLLNCLWFSIGSVLCAGC
EVLPKAVSTRLVAGMWWFFALIMTSSYTANLTASITSGRLDTPIKNVDDLSKDSNIEYGCYEEGSTASFFQKSNLSLY
QRMWSVMEASNPTVFTKSNQEGVDRVLKGKGRYAFLMESSSIEYQTERNCNLME IGNTLDSKGYGIAMPMNSPYRTLI
SESVLRLQESGFMRELKDKWWKVQGDNKCEEEDESDELGFTKIGGVEVVLVLGCLIAFMFSILEFLWNIRKVAIEEET
TPKEALILEWKFAMKCDGGVKPLRRRHHIDTGTNNSDTS

>XP_016662281_ 2 IR40a_Apisum
MATAERCVPALMLFTVLGTCARDVLVNNVMSVSFTSSEINVAVDRYPPCSGRRTSHVLHSAIDVYAHGKLAVGSNVTI
YINIYRLLGLHRDGDFLFFTQIRRSNLMSRNVVYVFLWLRSSVSRTFKADILEAMRVCVITSPRPGFYQIYYSQASAR
PGYGSSLKMVNWWSAMDGLVRFPLLPPPKQVYKNFEGRYFNVPVLHKPPWTFVEYLNDSFRVEGGRDDKLINLLADKL
HFQFKYIDPPDRTQGSGLDRGSSMQGVLGLIWQREADWFVGDLSITYERNLVVDFSFLTLVDNEAFLTHAPGRLNEAF
SLIRPFHWSVWPLLLITVIFAGPILYILVDTTDGHPQGKSMLYWKCVWWSVTVFLQQAATIIPSENNKIRFVAGLLMLS
VIYVIGDMYSASLTSILARPPKEPPINTLKELSEAMRDSGLQLLVEVQSASQAMLENGTGVYEELSQLVTRQREYLIG
STEKGMQLVRDNKNYAVIGGRETFYYDIKRFGAQHFHLSEKLNTRYSATIAFQRACPYRDNFDDVLMRLFEGGILSKIT
EEEYQKLNDKLMGSEEFDSTSVVIEPVLEGSEPRQEDDDKQLTIAMSMKTLQGAFYVLAIGSILAGLLLLIEMRSHDK
LEKDKVIKLVEAPFVYKRKVPNKFQNRLYDLKE

>XP_029346904_1_IR93a_Apisum
MLLTASGCPGMMILTTVYNITIAHNILIITICNGLNIYNIDTGPRNNDTVAIIINPKFTASKNNEIWNTINGHIYKLKQ
DVFKQAGVSVEVYKTTNIKLSKDIVSIFIVSYCEDIWDLYYKAEFEGLNGLLYISITDTDCPRLPTDEAITIPLTVHH
SELSQMILDLRMSNAFSWKSAVLMHDNSIGDSVLQHIVTSLTKYYPSNIMSPSITIFEIYTQGSEWKRRKLFMEDLQH
FLKMSEINSNYICIVSILYVPLILDVAKSLNLMTAENSWLITIIPDIDSSRNNTSSFTNLLSEGENISFIYNSTKTGSK
CIGGILCLVDELMSVFIMAFSALIQQEIELSQRVSEEEWDEIRPSKIDRRQSMVSFIKFRLNESGVCETCPLWQIDSG
VTWGQEHFGQGCYILPVGNWNTKTGLKLTEPLFLHLANGFRGIALPIATFNFPPWQIVNFNRSGHLIGYSGLVEDIIN
QLAKTLNFTYNVIVISNTEQMNTTRTLFMQONNVLGEHDAVVSKPLWDKMIDLVRSEKVFIAAAAFAVKEANQILVNYT
THISLEPHQILVARPKELSRALLFTAPFTLLTWLCIAIVVGLMGPLLNVFHVLSPYYEYHNIPRKGGLNSPLNCFWYV
YGALLQQGGAHLPDADSGRLVVGTWWLEFVLVIVTTYSGNLVAYLTFPOMDSMVSNVADLMARKPQGYSWGIPKTSNLH
SLLTTLPDDTMVKELIKNAEHHEELSRSIIERVRSGKHAFIHRRTNLMY IMKNDFLKTNRCDFAIGNEDFAEEKLAMM
LSKESPYLSRINREIEKMHKVGLINKWLVDTLPKKDQCWTNTQLEVTNHKVNLDDMQGSFIVLLLGVLSSLVSFVFEY
ILHKYINRRQIVITPFIN
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>XP_029347313_1_IR93a_Apisum
MLVNGEVDMAAAFIPVLPGLDDIVKWGIDLTQFQYVVLMKRPKESATGSGLLAPFEMEVWLLILMSLIAVGPITIYGIM
MLRHKLCGHDSGITIYSIPTCVWFVYGALMKQGSSLNPDTDSARLIFATWWIFIMILTSFYTANLTAFLTLSKFTLPIK
RIDDIASNEYRWISSEGSAVEYIVKVDNDLKPLKQSMFEGNGQFMVINIDEIDTILKHISSGTLLLHDKNWLNFLMLR
TERSITDDKERCRYVLTTDPYLTRSMSFVYPKHSILPPLFNPIMLSYMESGIVRHLQTKDLPEAVICPLNLGSKERQL
RNSDLYTTYAVVVCGFSMAAAVFTLELLSTRTGWFVAADLARRSHDPLRSGAVRCEISVFGQPSKAMYPFSHRDNVMN
AASATHFPFRGSSSSTSLPSSSSSPFLLLDGKSSLRRFQY

>XP_029347065_1_IR75a-like_Apisum
MTPYFPNGSAVSSAVYCKALKTLGLCHATGKGLSVFSRTVAKNTFLCTCASYFGVSNNRLENLONDWLLFNQKSTISNT
SDTLTIASVVFETYLGKSYVLPDSGVFLFQKIGNNVWE IWSGFRASKLDTIRVYKTGLASKYHIEINDSTEIRMDERG
ATLKATTVIFNPSEFIGFNQTITSGLDVYTYMHYPMIQILGYQLNFNYTISITDDHGWSNGNGSFSGLIGILQREESD
FGAAGSLMRLDRMTAVDFTVGTVSLESNILFKQPMLSSITNIHIKPFKYEVWQITLYMLIGFVLILLFLNKFKANRSP
SITVLDITIGLVHGAICQQGYTIVLILNSIKIVVFVLFLTTFFLENAYSASIVSLFQSTSSSINNVKDFLHEKSMTMS T
QIASYAKPYFNETTNEILRKLYDMKIKPYDENNSFTDAQKGIERIRTEFHGFMVEKTSAYQI INKKWREEEKCGLYET
QLFKLPVLAIPVVKKSGHKDVFKQKYVEVYVLR

>XP_029343909_1_IR21a_Apisum
MLPSLDTISYKLFNVYEYSSKRTRVSESRCVNYIIFCQDPEITATKFGNAIDSRVFIVTIGSKWQIQEFFKSPASQNT
MNLLIASAGPALQEKNKNIKSRSYHVLTGVKANRONSIGNTKEILPEVADIKLYTHEMYIDGLGSSAQTILTTWKLNK
FTRPEVDLYPVKLVNGFRGHRFILSATIENPPLVFRSVDKVLTQEQSTSWDGVEIRLLQITISRVLNFTLGIHDATFSKS
RMLIFFFIRGEGDDRIIGDLVASKADIGISGLYMTNARYSLVDFSPVILQDCGTFVSLGSFALSKYRAIFGPFHWSIW
VMVVITYMVAIFPIAFTNNRNVGTLCKSPKQLESMCCYMFGTYTNLFTFKDVKSWTNTKMGSTRLFIGTYWIFTIIIT
TAYTSSIIAFITLPEQPVIVDKSYQLVDQGYRVMTLDKGGWQHYLNITNDTMSRRLLSNIKLMKNLDDAIDYIVRTRF
ILDYAFLGSKISLTYLSQNNFIQKYVPIKIFLHVASECYVPENIGIAYKKNFVFRNIFSNFILRAQQSGLVTKIIKDI
EWEITQKSGPNLITAPEDRQLALDDVQGMFVLLGGGIFLAAFTLSTIEFVKCKRENRKIAQIKIEKHLKKKKRSKSLTV
RGNTTAEPFRPLTAF

>XP_008183092_2 IR25a_ApiSUmMMLTMYKPIRGITILLWINTLENIGTSQNVQTVNILFINDRTNEVAEDTLNVA
LNYIRRNPRVGLMIDGLYSVKIGGDDASAILETLCVNYNASTIRNNKPPHLVIDTTINGVASEAVKSFTAALALPTVSA
SYGQTGDIRQWRNLDGEQQKYLIQISPPADLIPEIVRSIVVAQNITNAGIMFDDTFVMDHKYKSLLONIPTRHITIAAT
DDTTSIKLHLTRFRDVDIVNEFFVLGKLSIIKSVLDHANSNKLFGRKYAWHVITQDKGSLKCGCSNATILFVKPEPDAG
SRERLSNLRTTYGLTSTPELKAAFYFDFYYRSLLAIRSMMNSGEWPTNVTYTTCDEYNEENPLPRRNVDLRRYLKDMT
EPPSYAPFLIDTNGHSYEEFTMRLEKVTVLNSQSVSAENVGSWKASLNSPIIVKDAANMTHESAVTVYRVVTVLONPF
MIQIDDEDGKGVKFKGYCIDLIEEIRKLIGFEYEIYIAPDNNFGNMDENGQWNGMVKELVEKRADIALGSLSVMAERE
NVVDFTVPYYDLVGITILMKKPQTPTSLFKFLTVLENDVWMCILGAYFFTSFLMWVEFDRWSPYSYQNNRIKYKDDEEK
REFNLKECLWFCMTSLTPQGGGEAPKNLSGRLVAATWWLFGFITIIASYTANLAAFLTVSRLDTPVESLDDLSKQYKIQ
YAPLNGSSAMTYFQRMADIETRFYEIWKDMSLNDSLSEVERAKLAVWDY PVSDKY TKMWQAMKEAKLPNTLEEATIERV
QSSKSSSEGFAYLGDATDIRYQVMIDCHLOMVGDEFSRKPYATAVQQGSPLKDQFNNAILLLLNKRKLEKLKETWWNL
NPERIQCEKQDNQSDGISIHNIGGVFIVIFVGIGLACFTLAFEYWWYKYKKSSRVANTMNPKQITMNRGGEFTYPVVP
TEFNANSGMRSRSIIHGFRQSIGQSSPKQK

>XP_016658040_1_GRIkainate 2_Apisum
MCDALDLPHIEARLDLEMDPKRFSINLYPKQSLLNKAYSDVISFLNWTKMAIIYEHDYDLFRMKDFMKTVPDRKTVEV
YLRHATPETYRSVLNEIKNMEIYNMLVDTKSEHVDHFLRGILQLOMNDYKFHYLFTSFDMEMFDLEDFKYNFVNLTTF
RMVDIEDVGVREVLKHMEQYSTEKNQSINKFMLTQCEPALMYDSVQVLAVGLGALQQSHTLHYPNISCKDEVPWSNGS
SLRNFINSVEIKGLTGPIQFKNGQRTDFKLDLMKLKQHALAKVGEWTPGLGVNITDMSAFHDTAPYNITLVVVTIVEF
PYVMMHLQKNYTGNARFYGFCVDLLEITAKQVGFDYILDLVPDNKYGAQDPVTLEWNGIVEQLIKHKADLAVGSMTIN
YVRESVIDFTKPFMNLGISILYKVPSNQPAQFFSFMNPLALEVWIYWLVAYVVVSVTLYIVAKFSPYEWEDQTSGKLF
SSPNIATNVPQLNRFTLSNSFWFTIGSLMQQGSDISPKAFSTKIIGCVWWSFTLIIVSSYTANLAAFLTVERMVSPIE
NAEDLAAQTNIAYGTLDSGTTMTFFRDSMIETYKKMWAYMQKKKPSVEFVTSYDDGIERVLQGNFAFLMESTMLDYAVQ
RNCNLTQINGLLDSKGYGIATPMGSPWKDQISLSILDLQEKGE IQMLYNKWWKPPNDMCVPEESGAGAKTNTLDFKNT
CGVFAVLLVGLIISIMVSMFEFYHYRKKIKKIEQRIGPQRSTWRDLVDELWFVLKCQGSRQRTVLTHRCEQCHPKVRT
AERRSRRDFMEGDRL

>APZ81419_1_IR25a_Alineolatus
MPSFTARLPGTTSVAKVEFTVFMFYVSLLQKVHSQSATSINVMFVTEDRNDIARLAFDVVSDYVKRNSKLGIEMEVERV
TESGSDAKFLLENLCETFNASAKAGKPPHIILDTSVVGVTSEAVKTFSRALGIPTLSASYGQEGDLRQWRALEVEIAK
YLLQINPPADIIPEVVRSIVILONISSAGIVFDDSFVMDHKYKSLLLNVPARHIMGRVRNIQEIRNQLTRFKELDIVN
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FFILGSLSTIRNVLNEANGMKFFDRKYAWHATITQDKGQLKCDCSNATILHIKPEPDPGSKERLDNLRTSYNLVEEPET
TSVFYFDFFLRGLLAAKALIEKAPWPKDYNKTSCDNYDENHDFIRKDLDLRSSLRDVKEAYSYAPFLISTNGKSFMEF
NMKIEKVVIVNSIAESAEATIGTWKAGLSNQIQTKDIASMRNFSAVTVYRVVTVKQKPFVIETFENGKPKYSGYCIDLL
EDIRSFVHFEYDIYVAPDNAYGNMDPSGNWNGMIKELIEKRAEIGLGALSVMAERENVVDEFTVPYYDLVGITIMMKKQ
TTQTSLFKFLTVLENEVWLCILASYFFTSLLMWVEDRWSPYSYQNNREKYKNDEEKREFNLKECLWFCMTSLTPQGGG
EAPKNLSGRLVAATWWLFGFIITASYTANLAAFLTVSRLDTPIESLDDLAKQYKIRYAPINGSEAMTYFQRMADIEER
FYEIWKDMSLNDSLSEVERAKLAVWDYPVSDKYTKMWQAMKEAGLPATLEEALDRVRKSQTTSEGFAFLGDATDIKYL
VLSSCDFQIVGDEFSRKPYATAVQQGSPLKDQFNNATLQLLNKRKLEKLKEKWWTENEDRMQCEKQEEQSDGI STHNT
GGVFIVIFVGIGLACITLGLEYWWYKYKKPASPKQVGPMAQITISTNATNKQLSVTGLMDYNTREPRARYPTRRTAVNA
TQDYSRPTFPAQQERLSHW

>APZ81411_1_IR8a_Alineolatus
MRTCLWFHVVLFVAHEVAGQGVKLLVVKDNNAGIWDSVSTSFFEQLPVTVDKEDTNSTINDLCEVLKEGVWGVLDLTW
SGLDEIKAVCNTWGLPYVRLEYGITQYLRGADKSLATIRKAPDAALIFQTEEQLDQSLFYLIRESSMRVILFKGLSDK
EAETLTTMRPTPNFNIIFADTPSMNVMFLKAVERNLVRYDDRWILVFLDNEANSFDRKTLVKRVTLATPTIDANAAAN
FAENVAETLEEVAKTSGIDLSPVPAQCEGSSTAAKDLTVFQEKLSEIVEKKPWLDWRQQESTMALHLDMDWTAESSKG
EKLFIGSWNSKKGLTIAGNVTKIPRFFRVATGYMVPFAYPVIDPSTGAPKLDDKGNEVWEGYCIDLINRLAEDMDEDY
ELTTSYNFGRKLPNGSWDGLIGDLASGRVDIIVAALTMTSEREEVIDFVAPYFEQTGFSIVIRKPLRKTSLFKFMTVL
RVEVWFSILAALCLTAFMIWFLDKYSPYSARNNKDKYPYPTREFTLRESFWFAVTSFTPQGGGEAPKSLSARTLVAAY
WLFVVLMLATFTANLAAFLTVERMQSPVQSLKQLARQSRINYTVVQDSDAHSYFRNMKFAEETLYRVWKE ITLNASAN
QSQYRVWDYPIKEQYGHILISMEKTGTVNSTEEGFQKVRENEDAEFALIHDALETIKYEVYRDCNLTEIGEPFAEQPYS
TAVQQGSHLNEETSRRILDLQKDRYFESLSGKYWNSTMKGKCDSSDEDEGITLESLGGVFIATLFGLVLAMLTLGIET
VYERKAKKNVIKVKSAKPEKSEKSEKKEKMMNNPFFNDDKLFSREFGSFPKKPSKLLAPKPKVSFITVEFPRDQLY
>APZ81415_1_IR75d_Alineolatus
MGALLPYSLITQYFINIHVSSIIVVSCCTTSQTAQLLRHLSQRGITASWAVDNLSPLEVRRSGIVLDLSCNQSKEILH
DMSSRKMFGLEMEWLLMSEGSAPEEAELPDLYILPGSSVTLSVTSPSSISFYDTYRITRRLPYKFTLLGAVARDEDVL
PQWKRPSRVNYEQNLLTTVSVIHSLDIRKLTDPDVAEEDRWPATHFPVVVNVAYQLNFKFDLRLESVHGWKFPNGSFE
GMIGVMEREEVDFGASGVIMREDRRKHVDYTVDYFEFKTGIIFKQPSLSSVSNIYLLPFSRHVWAACGGLLLFVLIIL
CIAVSSGDAQTFTPPATFLDMVNIVLGFVCQQGSYLAPVTISGRIVVFVSSLAALFLYTSYSANIVALLQSTSSVLKT
LKDLTNSHLGLKVQINEYHLGYFLEAVDEDVITLYNKKVKNQPETFVNGTRGVEFMRTGDFAFCVEFDLAYKQISKTF
QEEEKCGLGEMHLFFVPRLSIPVIKRSGHREHFTQTIIWQWESGMLDRI SRIWLARRPRCESTGGGYLRVGLKDEFNPA
LKVILVGIIISIWFFLCELITDRGFKAYYRKIKHNQEKIMGDDGHLIADLCFPSWKMLFKNKRF
>APZ81412_1_IR21a_Alineolatus
MKLEVLFVTTLVHLTHSVKITKLLNSMAFADLETISCMAPDGIPYMVPLINSIAKRYLKDHATVILYDDYFYYHPRLK
NMIDILISNYAYPLRHGLVNTTMAKPTVPAGILEARENEQMAFIVFTKESEIGAEAIREFTGHNTMTLLIAQTSVYHV
KLFLQTKLAADITNLLVFVDPMIKIDHFVQKTARVLKECDILIFSHKVITDSLGISMPVIVTAWRRNHLTRQVQLFPP
KYKRGLGGLHLVASASEIPPFVFRKHGHDSGAGYTITKWDGIEVHLLYMLSQMLNFTVEYKEPEFNEEEDVAQTVIKD
LHTKKTTLAIGGVYLTPERIGGLTFSFPHTQDCASFISLASTALPKYRAIMGPFLWDVWLALTAVYLLAMFPIAFSVW
HSIKPLLNDIREVENMFWYVFGTFTNCFTFTGKNSWSKADKTATKFFIGTYWIFTIIITACYTGSIVAFITLPTYPET
IDSSKQLLEEDYKISLLGSGGWEGLFNDTEDPVASKLYESVERVPNLYSGLRNVTRNVHSWRQSAFLGSRRLLEYTVK
TNFTPDEDSKRLMFHLSDECFVPLFVSIVMDKRTNYLEEFNNALERIIQSGFMTKIVREVEWQEYRSASGKLLTMHKG
LKGAPEDRELNLDDTQGMFLLLGAGFGIGLLVLIIEISVWSSEQRKNRQFGELTLKQRAINKLKEHWETLYACLLAPA
NSGIIYFRERRVSSAFGEYVTQPYASWSITSIPSPTVEPPSPSPPNGEISSAPTVGNAASLSMDQLSFPPEKPIRMMS
F

>APZ81410_1_IR76b_Alineolatus
MSPFVHLMLVAMCANYQTNLLATDNQNFTCILKSEEQIKKEVYKGKVIKILTFDEMPLSGARKDGKGGMIGEGVAFEL
VETLKEKFGFDYTVERMAPIVGDESHGALGKLVSREIDMVAAFIPVLPDAHEFVKFGKDLSQAAYYVMLKRPADSNSG
SGLLAPFDTVVWLLILVSLAVVGPVFYGVMWLRDRLCPGDIDQVYPLSTCVWFVYGALMKQGSTLNPLADSARMVEFAT
WWIFILILTAFYTANLTAFLTLSISTLPIKEIDDVAKDNRHWFALQGGPIEHAIKDKEDEKLRKLRDSAASGRATFLE
TKQESTIILQKITNDWYYLDDSYSLTRMMYDDYNRKSDMNAESSLRCAYVLTEKPFLVRSLAFAYGKDSPLPDLFNPIL
ERFIESGILQHKLNLDLPDAVICPKDLGNKERKLRNADLWTTYLVVFSGVSVAFMIFLIEI INRFYRKVKGSNQGVFEN
KQOMFQSRLNTDKLLAMRDQVQTKINGRDYYMVTNKGGNSHFIPLRTPSALLFQYG
>APZ81409_1_GIR1_Alineolatus
MIREWMNMFTAAAFLLACAHVASALPEVIKIGAVFEEGDEWSRYAFEAAIKIINEDESTLPGIKLEAATAEEPIPQYD
IVGVENHVCDMMKAGVVGIVGPHSTEMSNHVQSLCDTMEI PHI SARWDGQQRRSSCLVNLYPHPSVLAQVAADMVRTW
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DWKGFTVLYDDFNALRKIGELVKVADDKGLIVSVRQIKGTEEEESNYRYVLQQVKHSGETNIVVEVSRERLFDVMMQA
QQVGLVGGEYSYIITSLDFQSIDLEPFKWAGTNITGIRIVNPDQPHFKEVMKLIMEMKTQGEGGEGAGEEGGGEEGEK
EEVGENNGDEAEEGADAEDELGEGEEEGGGKEEENKRRKRRTQQODDEENEVIGGEEEGAEGGEEEGGGEEEVGENGEG
GGEGPDDGAEGNQEEENGEGGEEEAGGGAPEEAPAEEEEEYEIPPIEALLIYDAVNLVAEALHNLDIVEPREIDCRON
NAWESGYSVINFVKMSEQAGLTGLVKFDNEGFRSEVVLEIVELVQEGLRVKGNWTKQDGVTIHYIGGEAGPTDIGDDL
RNTTFVVLIALTHPYGMLKEDSRQLMGNDRFEGFGIDLIHELSMMSGFNYTFRVQEDKSSGSPKTLENGTRVWSGMIG
EVLAGRADLAIADMTITRERERDVDFTMPFMNLGI ILYRKPMAMPPSLFSFLSPFSYEVWGYILSAYLGVSFLLFIMA
RISPYEWTINPYPCIEEPTELETQFSLSNSLWFTTGSILQQGSDVAPISVSTRMVAAIWWFFTLIMVSSYTANLAAFLT
IEQKIEPFTDVEGLANSEGIKYGAKKGGATANFFRDSNEPIFQKMWTFMEANPDVMPTSNEAGVARVQENTDYAFLME
SASTEYEQERKCELTMVGDLLDSKGYGIAMRQNSSYRNVLSRNVIKLQEKGKLTQLRDKWWKEKRGGGACNAEEEGGE
ASELGLDNVGGVFVVLLGGCILSVFLAFGELLCDIYGREDKVSFKDELIEEIKFIARCHGTVKPVRKGEPANSSSSSS
KSGSRSGSKSGSKTRSSRTRTRSGSGGSPSVERHRFSSRLYSDPLSLD

>APZ81408.1_IR93a_Alineolatus
MSTGLFLVQFVLLMIMLKDHECNAATIKLHNDKRANDTLLIIIDESFVDSLDRNIEQQVRQIVSEISSRILKKGAVDIL
YHSNANTYLEPDVTAVFSMTSCLDLWTLFNRGKKFDILFISLTEANCPRLPPDSGITVPLYRRGWEIPQIILDLREDG
SLTWETTATIIFDDNLEEDMLKSIIEVLNRPKKSSEMACSVVLYRLHSFPKDIQNKKKKNMDNLLENLPPIDMVNNFLV
LIDQRKITPTLELVKKMGLVIPTAQWMFVVRNLNVMKRRTSPEKRYVDLIGEGENVAFLINSTRADSRCDMGLLCNAR
QLVEKLIIAIEKSIEQEIILADSLSDEEWDVLKPKKLERREHILDFIKKKTRDEASDCDSCTEWIIRSSDSWGMDFVQ
SKGSYGNKESNSTTGALLEVGHWQPRSGLVLVDHLFPNIVGGFRGRTLPIASVHFPPWQFVKYDEFGQPSEYGGVVFEN
VLNELADKLNFTYEIVLLPNGTSAANKFTLHKELGEVVIDSSVEFAAWDQVVLDLKSNKVFLGAVAFVETEERKADVN
FTHPVATDAYAFLVSRPKELSRALLFIQPFTGETWLCITIATILLAGPLLWFVHRVTPFYDHYSHRGKGGYTRLYNCFW
YLYGALLQQGGGVMPEADSGRIVIGTWWLVVLVVVTTYSGSLVAFLTFPKMDKVISNVDQLLERSAVSGDGMITWSFP
KISTIHRLLKDTDNKKENMEFYEASEKLEQLTPEITAKIQNGEHVYIQRKTMLLYIMKQEFLRTQRCDYSIGSEEVLKE
RLGLVVKSNSPYLKIINQHIHDMHKVGLINKWLEDSLPKKDKCWMSTLGSSSSTHTVNMSDMQGCFFLLFIGVETSIL
LIGGECFMKWWKLRKQKSTITIQPFIS

>XP_024219750_1_IR25a_Hhalys
MCRLLLLLLLEHALSQTLQTINIMFINEAKNQLAEMSFDVVLNYLKKNPKLGVKVEAAVRVSISGTDAKAILESICEA
YNGTVSDGKPPHLVLDSTMNNVPSEAVKTFTDALALPTISSSFGQEGDLROQWKTLDNEKQKYLIQINPPADIIPEIVK
SIVQLONITNAGILYDDSFEMEYKYKSLLINMATRHIIVHVHANADSTENQLMRFRNLDIVNFFILGGLSTIKMALDTA
SKKQYFGKKFAWHVITQDKGQLSCSCSNATILYVKPEPEPGMKERLDGLRNSFNLVEEPEITSAFYFDFFLHSILAIK
NLLDEDDWPKDENYTLCDDYRADREIVRKEIDLMKNLRLVSEPYSYAPFLLERNGNSFPEFVMKLEKVTIVNSQSESA
ESMGTWKAGLISPIILKDATAMNNFSAVTVYRVVTVKQKPFVIEYEEDGRKKYKGYCIDLIDEIKTLVGFDYEIYVAP
DNQFGNMDENGNWNGMIKELVDKRAEIALGSLAVMAERENVIDFTVPYYDLVGITILMKKQTTATSLFKFLTVLENDV
WLCILAAYFFTSFLMWVEDRWSPYSYQNNREKYKDDEEKREFNLKECLWFCMTSLTPQGGGEAPKNLSGRLVAATWWL
FGFIIIASYTANLAAFLTVSRLDQPIESLDDLAKQYKIQYAPLNGSVAMTYFERMANIEKRFYEIWKDMSLNDSLSEV
ERAKLAVWDYPVSDKY TKMWQAMKEAKLPNTLEEALDRVRQSKSSSEGFAFLGDATDIRYQQLVNCEFQMVGDEFSRK
PYATAVQQGSPLKDQFNNAILQLLNKRKLEKLKEKWWSENPERQKCEKQDDQSDGISTHNIGGVFIVIFVGIGLACIT
LGFEYWWYKYKRPADGGGGPMVVKPTIGGGRNVEKLSVTGLADFGHHTTFRSRNTHNSNMRRGNLSHIPTSQW
>XP_014272502_1_GRI_kainate2-like_isoformX2_Hhalys
MHCFYCLLLLIIFNGAFSTTIPIAGFENADKTEQEKVFKLAVENVNNVNQDKLFPEDSLVLDPKVEHVLSFDSYNTSR
RVCDLASEGIGAIFGLHSPEAVGITESLCDAMDIPLIKTFWDVSAMPMKSAINLYPDPKILSKALVDVIKDMDWTSYA
ILYDSDFGLLRLQELLKSHKRAYTTEGHVPFTVWQLEPEGDVRPLLKQIQKTSETRIVLDCATERI IEVLKQAKQVKM
LGDYHSYVLTSLDAHTLDYSELQLDTTNITTLRLVNPQRHYVQSTVQDWVFFHKTLLEDKVPVTADTLKTDSALTYDA
VKVYSEAVQKIRRDSQEEVEVTPLLCSQPTKWLNGSLIIDEIKKLEIEGMSGSIKFDESGQRIFFTIDITELTKNGFR
KIGNWDPERGISYTRTRSQMRKEMYQSISNKTFFVVSRVGEPYLKEVDSNLEGNARYAGYSMDLIDEIAKDLKFEYKF
YLAPDKAYGSFNKDTKQWNGLIKELRERKADLAICDLTITYERRSAVDEFTMPFMNLGISILFSKPTKQPPDLFSFLSP
FSIDVWIYMATAYLGVSLLLYFLARISPMEWKNPHPCNKDPEELENTLATIYNAIWHNIGSLMQQGSDIAPQALSTRVV
AGMWWFFVLIMISSYTANLAAFLTMDRMDATIESVEDLANQNKIKYGVLKGGSSANFFRDSNVSLYQKIWSQMESARP
SVFTKSNDEGVERVLRGKRAYAFFMESTTIEYQKEKHCSLMQVGGLLDSKGYGIAMPFNSPYRIATSGSVLKMQESGK
LQQLKDKWWKNSEDGENKCPVEEDASSSELGIANVGGVFLVLLVGCIAAFFVAILEFLWNVRKVAVEEKI SPGDAFFL
ELKFAIQCYGTTKPVRKPQEESVAEEDLVECPEIEGVEEEEEEDRGFFGDENMEEEYMRLNGFSNNIRAKSTQSYS
>XP_014272501_1_GRI_kainate2-like_isoformX1_Hhalys
MHCFYCLLLLIIFNGAFSTTIPIAGFFNADKTEQEKVFKLAVENVNNVNQDKLFPEDSLVLDPKVEHVLSFDSYNTSR
RVCDLASEGIGAIFGLHSPEAVGITESLCDAMDIPLIKTFWDVSAMPMKSAINLYPDPKILSKALVDVIKDMDWTSYA
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ILYDSDFGLLRLQELLKSHKRAYTTEGHVPFTVWQLEPEGDVRPLLKQIQKTSETRIVLDCATERI IEVLKQAKQVKM
LGDYHSYVLTSLDAHTLDYSELQLDTTNITTLRLVNPQRHYVQSTVQDWVFFHKTLLEDKVPVTADTLKTDSALTYDA
VKVYSEAVQKIRRDSQEEVEVTPLLCSQPTKWLNGSLIIDEIKKLEIEGMSGSIKFDESGQRIFFTIDITELTKNGER
KIGNWDPERGISYTRTRSQMRKEMYQSISNKTFEFVVSRVGEPYLKEVDSNLEGNARYAGYSMDLIDEIAKDLKFEYKF
YLAPDKAYGSENKDTKQWNGLIKELRERKADLAICDLTITYERRSAVDFTMPFMNLGISILFSKPTKQPPDLFSFLSP
FSIDVWIYMATAYLGVSLLLYFLARCTPDEWDNPHPCNPDPTELECIFSLHNCLWFSIGSLMAQGCDLLPKALSTRVV
AGMWWEFFVLIMISSYTANLAAFLTMDRMDATIESVEDLANQNKIKYGVLKGGSSANFFRDSNVSLYQKIWSQMESARP
SVFTKSNDEGVERVLRGKRAYAFFMESTTIEYQKEKHCSLMQVGGLLDSKGYGIAMPFNSPYRIAISGSVLKMQOESGK
LOQLKDKWWKNSEDGENKCPVEEDASSSELGIANVGGVFLVLLVGCIAAFFVAILEFLWNVRKVAVEEKISPGDAFFL
ELKFAIQCYGTTKPVRKPQEESVAEEDLVECPEIEGVEEEEEEDRGFFGDENMEEE YMRLNGFSNNIRAKSTQSYS
>XP_014289152_1_GRI_kainate2_Hhalys
MLIKIVLITFLLFTNSYTSEDEKNEEMVKTEVRIGALFDKEDETLIKTFTAAVELVNSDEELLPNMTLVPILFTGIPE
YDSLEVGKKVCELMSYGVAAIFGPQSPFTSYHVQSLCDTMEMPHLSTKWDLSQRRSSCLLNIYPHPSSLTQAITDIVA
AWNWKGFTVLYDDFDALRKIQGIIKLADDKGYLVTVRQLESDDDNYRPVLKEIKHSDETNIVIDCAVEKLENLLIQAQ
QVGIMGSRYNYIIATLDFQTINYEPFMWGGTNITGIRLVDPDDPYVRNVTQTEERGEEDGMESTTTGLGDISTTEPPI
EEEEEQSSIPTVEAALLHDAVLLFVKALQHLSPLNIKPLECGPHSSFDFGYTVINYMRLSEIKGLTGVIKFNHEGYRT
DIQLDVISLTEEGLQKTGTWNTTTGLAMDPPDTNEGFVVDAGEDLRNKSFVVIIALTHPYNMLKEDSKTLTGNERYEG
FGVDLIHELSLMSGFNYTFVEQYDKNSGSPTTLKNGSRVWNGMIGEVQAGRADLAIADITITRERERDVDFTHPFMNL
GISILHRKPSKAPPSLFSFLSPFSNDVWGFMLAAYFGVSLLLFVMARLSPNEWTNPYPCIEEPEHLENQFSLLNSLWE
TLGSVMQQGSDVAPISVSTRMVASIWWFFTLIMVSSYTANLAAFLTVENNVSPFSDVKELAEQSDIKYGAKKGGATAN
FFRDSKEELYQKIYKFMGDNPDCMMPNNDVGVNRVVSEDKYAFFMESASIEYEVQRKCQLAMVGDLLDSKGYGIVMRQ
NSTYRNALNKNVVRLOENGKLSQLKDKWWKEKRGGGACTDGAEEGEASELNLNNVGGVEVVLVAGCFIGVFLSFCEVL
WDISQRDEKISFKHELMEEIKFIMKCKGTVKPVRKNSLTLCNNLSKSSSKSSSTSKRSSKNSFSFRLP
>XP_014274775_1_IR25a_Hhalys

MWLQODVGHKPRNCKQDNDSSQIDGEIHVVILKEENGT IWENVKTEEVWEEQHVILNRENEEESFNKVCEELSSGAWMV
LDLTWSGWDSVAEIAGIRYLRADLGISPFMRATELTLIKLRNSTDAALIFQHSHHFEQSLWYLVRESSLRVIVHLGLD
DESAESLLDMRPSPSSYVIFADHDKANTILKKAVDKKLVYLDDRWAMVEMDIGTAPINKTMLKKRIMQVYMPKSICCT
DPGQMLPCHCTEPFNFEIEGAKQLKIALSKAISSSLTEGLSAEPLNYSCSSSALSPKNDSIFYDNLDKALSDSWLLHK
TYGEVRLNLRFEIRNIGENRAQQLGNWDPIAGIRTAAMPRVKRFFRIGTGFSTPFAYPTNQISPDGSARWEGYALDLI
ERLAESMKFEYQLITVENHMFGQRFENGSWNGLVGMLATGRVDMVVGSLTMTSEREEVIDFVAPYFEQTGFSIVLRKP
LKKTSLFKFMTVLRVEVWLSILGALCLTALMIWFLDRYSPYSARNNKEKYPYPCRDFTLKESFWFAVTSFTPQOGGGEA
PKSLSARTLVAAYWLEFVVLMLATFTANLAAFLTVERMQOSPVQSLKHLARQSRINYTVVKDSDAHNYFRNMKFAEETLY
KYWKEITLNSSSDQSQFRVWDYPIKEQYGHILNAIEKAGPVANIQEGLRKVIESEQAEFALIHDLLELKYHVFKNCNL
TLIGEPFAEQPYAVAVQQGSHLNEEISRRILDLORERFFEATASKYWNSTIKSKCDNVDEDEGITLESLGGVFIATLV
GLFIALLTLGAEVWYHKKKSKNQVTMKGQQQLQSIIRDEIFTTKEFGHHNFANRKASLLATKPKVKQITVYPRGQLY
>XP_024214423_1_IR93a_Hhalys
MVKFILLQHLFISIVAYEYYYTPSDRKTTDNLLVIIDPNFLHPQYKGLNNNIRHMVSSIANKYLKGESLLITYTNNLN
YRIKDDITAVFSVIHCEDIWDLFFEQQETSILFIAITEPNCPRLPKDFGITIPLYEPSLEFSQILIDLRTEDFLAWEA
VNLIFDDSIDSKLIDNILEAQTKSIPLTRKSASVSLYRINGTVNKLIRKKEVLNVMQLIPRTEMFFNYLVVVNFELVP
TILEIAKLIGLMSPRNRWLFVRLRSDDSKANNVKNYIHLLEEGENVAFLYNFTNINYSCNYSLYCQANELLDHLIVSL
DRSMREEKLLSEQVSEEEWDLIRPTKSQRRNSIINFIKARQKDISWCDNCTWWRIISSETWGSDFLEKKELLESGDWS
PRSGPVLVDQIFPNVAHGFRRKIIPLFTFHNPPWQIVKYDONGKPSQVKGVIFEVVDHLAKSLNFTYEIILMSNTSLP
ANQTKFYRFNESVGDVVLDQSTEFLAWEQVVRLIQNKKVLIGAAAFTITEKRKKYLNFTLTIRTENYAFLVARPKELS
RALLFIQPFTSDTWQCIVAAVLVMTPLLNFVHRVSPFYEHYSQREKGGYMKMMNCFWYLYGALLOQGGGVMPEANSGR
LVIGTWWLVVLVLVTTYSGNLVAFLTFPKMDKVISNVDQLMEQRGEVTWGMPEDSTLHI ILKSTDNDKLNELSDSAQL
HRMVTQDIVSQIRKGEHVYIDRKSILLYLMKQELLTTNRCSLSIGEEEFLAEHLAMVISPSSPYLELINKQIYKMHQV
GLIDKWLTDYLPTKDRCWSNTLSSESQTHTVNLDDMQGSFFLLFLGVTLGFILIIGELLFKKWKKTQEKQVIHPEVT
>XP_024214586_1_GRIkainate 4-like isoform X2_Hhalys
MKTAILRQLSAEGFLVSFSLDTVDDLPITRSGGVLDLTCNFSLSVINQFTRDKTMGVHTEWLLLDDGSSLDVIKDAYI
LPGSEFVTIAQILGEEVVYLDVYRTSPYRPLKYTVLDNQTLEQFIQLPDRPSRNDFEGISLLGAAVLYYPHMFCGFDCR
DHPEVDTIAKTGFPISQHFQEQLNFTLTFQILNDYGWKTNNTFSGLMGLLQREEIDMGVIGIFMRPDRIGTVDFTGDT
FEIKSLVIYKQPALSAVSNIFVLPFTRMVWVCCVALSVLTGIFLMADVATSFGNRQTFEESVTTSDVVTLIIGCICQQ
GTTLVPKTLSARIIIFLFSLCCLFFYTSYSANIVALLQSSSATFRSLSDLTNSPLGIGIQDVIYNKIFFGEATDENVR
ELYDKKIAPQGPKAYLNPVEGIKKLRSGMFAFDVEIHWGYKIISDTFHENEKCDLDEMRIFLLPKLSIPVVKKSGYRE
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HFTRMNTWQRDVGLHSRIRQRWLPKKPICDNTGRGYVSVGLTDFKPALLVMVYGISFSIAAFFLELFTRSKLEFYRCKF
LNKSKRKRRKEFNDWDRVM

>XP_014291746_1_IR21a_Hhalys
MSVINFEIKPKLVKIIFDDLHKADYKFKLNLDKIIKGIHNSAVVFGQKSSAIEAINDNEQPAWI IFSAQPESLPMKGK
ILLIIHVSVFQLKEWLLSPKVKKHQQQLVVISDPALKKSKGSEKDCDTGLYTQFINPHSFGRGKALILTSWRNHNETQ
SVKIFPSEEQTLYNGNHLVVYARDQPPFAFKRILENGEVIWDGVEVRLLLLMKEILNFTMEFQDHIGKQSSDTLQILR
QGNTDLVVGGEVMTKEIYGKTSMIYPHFMDCAAFISLTSIALPKYKAVMGPFLWDVWISITLCYILAIIPIAFSAWHT
LGPLIQHPSEIENMEWYVEGTFTNCFTFRGQFSWTKSVKNSTKLFIGTYWMFTIIITACYTGSIIAFITLPVYPEVMN
TMHQLLHKNYRVITMADEGWWTLLIGSDDDVASGLAGTAETVNNVLEGLSTVIKSSKEDKPVTFLGSSEHLKHILKSN
CSASDVSKRQLFHISRQCFVPQOMISMIMPHDSIYIDSFSRSLIKAIEAGFINKIQQODLEWNLYKSSARQTLLQGNLKL
EALERQLTLEDTQGMFLLLGCGFAFAVCAFGFELGTWIKNRKGEKLTIVVKERILAASRRVSAAFLTPYKSHIRDHYP
LYFRNVSRRKSSLFGSMIILEPSDRQKPPTAVSEIHLMPPKVEKPIRLLSF
>XP_024218345_1_GR1-likeisoformX3_Hhalys
MHHKEEPYIMLRKPDPGESLTGNDRFEGYCKDLADLIAKRLGINYELRIVKDGQYGAENSDVKGGWDGMVGELIRKEA
DMAIASMTITSERERVIDFSKPFMYLGISIMIKKPVKQKPGVFSFLNPLSKEIWVCVIFSYIGVSIVLFIVSRFSPYE
WRLLSYDDPHHHSLHATSSSSNVLANDFSVLNSLWFALGAFMQQGCDISPRSISGRIVGSVWWFFTLILISSYTANLA
AFLTVERMVAPINSPEDLASQSEVQYGTLYHGSTWDFFRKSQITLYSKMWEFMSSRSHVEVRTYDEGIRRVRQSKGKY
ALLIESPKNDYINEREPCDTMKVGRNLDSKGFGVATPLGSPLREVVNLAVLSLIETGELAKLKNKWWYDRTECKHGDK
DTSRNELSLSNVAGIFYILIGGLILAMAVALIEFCYKSHSEATRAKIPLSDAMKAKARLTIGGREFDTRKRETLFQYY
SSGNAINQPESDQIHSNTHTQV

>XP_024218340_1_GR1-likeisoformX2_Hhalys
MTVNSAMVKVAEWTDESGFQPVAAKYIRIKQPSDIERNRTYIVTTIVEEPYIMLRKPDPGESLTGNDRFEGYCKDLAD
LIAKRLGINYELRIVKDGQYGAENSDVKGGWDGMVGELIRKEADMAIASMTITSERERVIDFSKPFMYLGISIMIKKP
VKQKPGVFSFLNPLSKEIWVCVIFSYIGVSIVLFIVSRFSPYEWRLLSYDDPHHHSLHATSSSSNVLANDFSVLNSLW
FALGAFMQQGCDISPRSISGRIVGSVWWFFTLILISSYTANLAAFLTVERMVAPINSPEDLASQSEVQYGTLYHGSTW
DFFRKSQITLYSKMWEFMSSRSHVEFVRTYDEGIRRVRQSKGKYALLIESPKNDY INEREPCDTMKVGRNLDSKGFGVA
TPLGSPLREVVNLAVLSLIETGELAKLKNKWWYDRTECKHGDKDTSRNELSLSNVAGIFYILIGGLILAMAVALIEFC
YKSHSEATRAKIPLSDAMKAKARLTIGGREFDTRILDSTAETIK
>XP_024218337_1_GR1-likeisoformX1_Hhalys
MTVNSAMVKVAEWTDESGFQPVAAKYIRIKQPSDIERNRTYIVTITIVEEPYIMLRKPDPGESLTGNDRFEGYCKDLAD
LIAKRLGINYELRIVKDGQYGAENSDVKGGWDGMVGELIRKEADMAIASMTITSERERVIDFSKPFMYLGISIMIKKP
VKQKPGVFSFLNPLSKEIWVCVIFSYIGVSIVLFIVSRFSPYEWRLLSYDDPHHHSLHATSSSSNVLANDFSVLNSLW
FALGAFMQQGCDISPRSISGRIVGSVWWFFTLILISSYTANLAAFLTVERMVAPINSPEDLASQSEVQYGTLYHGSTW
DFFRKSQITLYSKMWEFMSSRSHVEVRTYDEGIRRVRQSKGKYALLIESPKNDY INEREPCDTMKVGRNLDSKGEFGVA
TPLGSPLREVVNLAVLSLIETGELAKLKNKWWYDRTECKHGDKDTSRNELSLSNVAGIFYILIGGLILAMAVALIEFC
YKSHSEATRAKIPLSDAMKAKARLTIGGREFDTRYYSSGNAINQPESDQIHSNTHTQV
>AXU25112_1_IR6_Clividipennis
MSELFQSNIEEVSRVCVITNPRHYSYHMYYNQASADGQSELTRVNWWTRRKGFYTNLLLPKSSELYKDMKGRMFVIPV
LHKPPWHFVSFENETVHVEGGRDEKLLSILAEKLNFRYVYFDPPDRSEGSSIINNMPGVLGLIWQGEVDIFIGDLTIT
YERSLAVEFTFFTLSDSEIFLTHAPGKLNEALALVRPFRWEVWPVIIVIVALSGILLFVLQKVRLGWHSVKLSELCDS
VWIITTIFLRQSLVTKVHGDRARLTVILLYLVATYVIGDMYSANLTSLLTRPAREKPISTLEQLNDAMTNKNFKLLVA
RRSSSHGVLENGTGLYQIVWNKMKNQONQYLLNTVEEGIEQVKHFKTVALLGGRETFFYNAKRYGVRHFHLSEKLFTRY
SATIALRIGCPFIDQFNKQILNMFECGILSKITEDEYQKLRKKQLSKTGETPISPAESFIGIGEGGSQSENDETLRAMS
MKTLQGAFFVLIVGCCFGALVLIFEVVYTINIRKR

>AXU25111_1_IR5_Clividipennis
MNNINRERRQILATLFENVRLENLATYCESASDSPFHFTARCLWEVAGTRRACLVDINAGYKWISDTFEEAEKCSLSQ
IKLFKTEMLAMPVAKRSGYREIIAQKLCWQQENGLYDKIAATWIPPKPRCVGDSGGFTSVGTTDFLPAILALIYGCSI
ATFILILELLYKHRTHFRSMISGPGKDSDVSTNKRDEMKRSV

>AXU25110_1_IR4_Clividipennis
MEYANRQDTLSERRVAVRVMKSWSDEVDRVLYSKLGIFVDLSCLKNAHFLKEADQSRFRLNHTWLVWDPNQQYMAMNT
PQSPYSEVVVASKDTLHQITKFVDELPPELHEVGTEFSNNITTLTSLTIKPNLNNKVFKVSYYVMQEIYDPANLTNQML
DPDFQPGFDPGNRFGYATMLLLGDMYNFSMEFFQEYDWGEHLPNGTWTGVIGSIQSGRTDMSISPLFPKAERLDISYA
PPVIHNYEFVIAFQQHRKLGTYKAQTMELTPTVWALVGLFALAGGVFFTFTFMQGSFIRALPAGMIQVVGSLASQGLC
IDPESASSRIAGLSLMLIGLLLSNYYNAATMTALLSEAPPEIKSFDEFLKTDIPINMVDAAYSTSKLGRIHVEPQEAW
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PKTGLTEGSPPPKIMTLEDGVKSMKKGDAFFAESYLIAKGVNEAFTDDDKCSLTIFPTMATVNRAFRFLKKDGHLLEM
FSRGIIRSMEVGIISKVRDDWIAKPPSCFRNVPEYQVQLEAVTVAFVVLLGGMILSLLIYFCELIPCLKTANMKQPST
LTTSVD

>AXU25109_1_IR3_Clividipennis
MPLAFLGWILMILDLFGTSFGKLDRIRIDDDYEFNRKMVYLAREVMNEYMADRRACIIVVSDEGLLDDLKDEFRNASFIR
VLENGTKTKCDPNMHNHLIQAFYHKCPRYVVQISKPTCFFPAWFLARNGSTYEKHNPRVLFLPIKPHATVYGEEVLAM
NOTNISHDILIAETSDSKEWPITLYTNNEWQYVGEPGRIGRLYLDEWSWETGFKRNVDLYPDKVRDLRGKVLRLSAFEP
YLPYGNNEPMDGSEARILLEFCVVYNCTVVDVDDGHLWGSIYPNNGTGVGEAGTIYMELSDFGVGANYLWLEFWPYLE
FSNAYLYGALTVMVPRPELLSGLLTPFLPFPLSLWLILVFTVEFMSAVGLHVVTDATRRFAPHFREEIYHNHKEITVTD
SLIRSIGMFVLQQOPQRLVTGSPVRHLFTAFELIYLVITSAYAAELYDYLTIPRTTKPIDTVEDLADSNLIWMTDHEVW
VEFGILHAEDPKIKKAASNFRALPTPELIKLGETGSIGLGIERMAGGHYTELPYITDKEFVSISRVMRDNYYWSPLVVNM
OKGSPYANRLNDIIGRMESGGLYYYWEADCVRKYLNYTKQLDMIWSTRPIKYPPKVLNVADLEGAFILYFIGTAMAVG
LEFFLELYFKRVLKLERSFLDPTPKWFDEYLEEKNKILK

>AXU25108_1_IR2_Clividipennis
MLSPALDGVEIRVMDAFCVAANCQLSPVTDDDLWGELYENGTSIGIVGNVLQDNADVGLGAVYLWYYEHIEFVEPYMP
SKVTVLLPKPSPLPEWKVPIAPFDWVLWLSLLGSIVLAAIVLFLMNKCLLKYSRSHIPPREFESVSGIILRAVGMAVL
QOSPENIFTNGSTLRIALTTFQVFFLLYTTIYSSALSSVLTIPRYYPPIDNMRDLYLSGLPWAADHIAWVTTLKEADDP
IIKGLLGNFAVFDQETLTVLSKKGGHGFTIELTNGGHVSEAAFLAADMINNLHTMKQPMYHTYSTMIIRKGSPYADEL
RKIVHRCIDTGLVOMWESMMLTSYGSSSIQTAFQLSKKSRSNEHTGLVKLKLLHTQGAFFILILGTVTGTIIFFMECE
FHPRRGGEFNGYRQDDVGGLGILVGLGYYA

>AXU25107_1_IR1_Clividipennis
MPGVLGLIWQGEVDIFIGDLTITYERSLAVEFTFFTLSDSEIFLTHAPGKLNEALALVRPFRWEVWPVIIVTVALSGI
LLFVLOQKVRLGWHSVKLSELCDSVWIITTIFLRQSLVTKVHGDRARLTVILLYLVATYVIGDMYSANLTSLLTRPARE
KPISTLEQLNDAMTNKNEFKLLVARRSSSHGVLENGTGLYQIVWNKMKNONQYLLNTVEEGIEQVKHFKTVALLGGRET
FFYNAKRYGL
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Anexo IV:

Secuencias

analizadas
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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
CAGCTGCAGTCGTCTGCAGCCAGGGCACGCGACATCGACTGCCAGCTGCAGCGGTTGCGAGCGATGCTCGAGGGCCGL
ACCGACCCCGAGCCACCCTGCACTCTCTCCCCCTGTCTGCACCATGTGAACTGTGGGGCACAGGCTGCCGCTCAACAA
CTATAA

Hormona de Eclosién (EH)

>TRINITY_DN10952_c0_g1_i1.p1
GACGGTCTTCAATCGACGTCAGTGCACCGACGCGTCACAGCGCCACGACGCTTTGCGTCAGGTAGCGTCTCACTTCTT
CTTGGGTCACCATTCTGCGCACACCTCTGGTCTGCTCGACACTTCAAAATGATGTACTCTGGATTGATTTTGACGTTT
TTATTAGTTTCCTCGGTCAGCTCAGCACGCATTGGAGTTTGCATAAGGAACTGTGGCCAGTGCAAGCAGATGTTTGGG

CATTACTTTCACGGGCAAGCCTGTGCAGAGTCATGCCTTGCTACAAAAGGCTTGAAATCTCCCGATTGCAACAACCCC
AAAACGTTGAGAGGGTTAATAGTAAGACTCTACAGATAA

Péptido Cardioactivo de Crustaceos (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
B Spectrin (B Spec)
>TRINITY_DN572_c0_g1_i18.p1

AACATAAACGACCGAAGAAACGTGAACCGCGAACGAGCTCTCCAGCTCATGGAGAAGCTGAGAGATCAACTCCAACTC
CACCAGTTCCTTCAGGACTGCGAAGAGCTGGGCGAATGGGTGCAGGAGAAGAACATGACGGCGCAGGACGAGACCTAC
CGCAGCGCCAAGACGGTGCACAGCAAGTGGACGCGCCACAAGGCCTTCGAGGCCGAAATCGCCTCCAACAAGGATCGC
CTTGTCCGCGTGCAACAGAACGGCGAAGAGCTGATGAAAGAGAAGCCCGAACTGAAGGAGGTGATTGCGCCGAAGGTG
AGCGAGCTGCAGCAGCAGTTCGACGACCTGGAGACGGTGACGCGCGACAAGGGCGAACGCCTGTTCGACGCCAALCCGC
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
GCGGCGGCCGCCTCTCGCACCTCGCAGACGCTGCCCGCCCCGCGCGACGCGCCCAAGGACGAGCCCAAGLCGGLGLTCC
TTCTTCACACTCAAGAAAAACTAA

Armadillo (arm)
>TRINITY_DN6159_c0_g1_i19.p1
ATGAGTTACCAAATGCAGTCTGCTCAAGCCAGAAACATGAACTACCAGGGTGGCGGCCAAGGGGGCGGCGACATGCCG
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ATGGGCGGCAAAGAGCAGCAGACGCTGTTGTGGCAGCAGGGCAACTACCTGGGTGACTCAGGCATTCACTCGGGCGCC
ACCACCCAGGCGCCGTCGCTCACCGGCAAGGAGGACGACATGGACGGCGATCAGCTCATCTTCGACCTCGACCAGGGC
TTTGCGCAGGGATTCACGCAGGACCAGGTTGATGAAATGAACCAGCAGCTGAGTCAGACGCGTTCGCAGCGCGTGCGA
GCGGCCATGTTCCCCGAAACTCTCGAGGAAGGCATTGAGATTCCGTCGACACAGTTCGACCAAGGCCAGCCGACCGLC
GTGCAGCGCCTGTCCGAACCCAGCCAGATGCTCAAGCACGCCGTCGTCAATCTCATCAACTATCAGGACGATGCAGAT
CTAGCGACGCGCGCCATTCCCGAGCTGATCAAGCTGCTGAACGACGAGGACCAAGTGGTGGTGTCGCAGGCGGCCATG
ATGGTGCACCAGCTGTCCAAGAAGGAGGCCTCGCGCCACGCCATCATGAACAGTCCACAGATGGTAGCTGCCTTGGTA
CGAGCGATCTCGAACAGTAACGATTTGGAAACGACGAAAGGCGCAGTGGGTACCCTGCACAATTTGTCTCACCATCGC
CAGGGTCTGCTCGCCATTTTCAAGAGTGGAGGCATACCGGCTCTTGTCAAGCTTTTGAGTTCTCCAGTGGAGTCAGTG
CTGTTCTACGCGATCACCACGCTGCACAACCTGCTGCTGCACCAGGAAGGCAGCAAGATGGCCGTGCGCCTGGCAGGT
GGGCTGCAGAAGATGGTCGCCCTGCTGCAGCGCAACAACGTCAAGTTCCTGGCGATTGTCACCGACTGCCTGCAGATC
CTCGCCTACGGCAACCAGGAGAGCAAGCTGATCATCCTGGCGTCGCAGGGCCCCGTCGAGCTGGTGCGCATCATGCGC
AGCTACGACTACGAGAAGCTGTTGTGGACTACGTCGCGCGTTCTTAAAGTGTTGTCGGTGTGCTCAAGCAACAAGCCA
GCCATAGTGGAGGCCGGCGGCATGCAGGCTCTGGCCATGCACCTCGGGCATCCCAGCCAGCGTCTGGTGCAGAACTGT
CTCTGGACCCTCAGGAATCTGTCCGATGCTGGAACTAAGGTGGACGGCCTCGAGGGCCTGCTGCAGTCGCTGGTGCGT
CTGCTGGCGTCGACCGACGTCAATGTGGTGACGTGCGCCGCGGGCATTCTGTCCAACCTGACGTGCAACAACCAGCGC
AACAAGGTGACCGTCTGCCAGGTGGGCGGAGTTGACGCCCTGGTGCATACCATTGTCAACGCAGGGGATCGCGAGGAG
ATCACTGAGCCCGCTGTTTGCGCCCTCCGTCACCTGACCTCGCGTCACGTGGACTGCGAGATGGCGCAGAACGCGGTG
CGCATGCAGCTGTACGGCATGCAGGTGATAGTGAAGCTGCTGCACCCGCCCAGCCGCTGGCCGCTCATCAAGGCCGTC
ATCGGACTCATCCGCAACCTGGCGCTGTGTCAGGCCAACCACGCCCCGCTGCGCGAGCACGGCGCCATACATCATCTG
GTGCGGCTGCTCATGCGCGCCTTCCAGGACTCGCAGCGGCAGCGTTCGTCGGTGGCGAGCAGCGGCGGGGGLEGCGGL
GGCAGCCAGACCGGGGGCGGCAGCAGCGTGTACGCGGACGGCGTGCGCATGGAGGAGATCGTCGAGGGCACAGTGGGL
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
CAAGAAGAAGTGAGGAAAGTGAATAAGATAGAAGGAGCCAAGAGAACGGCCGATGGCCAGGGCAAGGTTCCGCCGGLC
GGATCCGGAGGCCTGGTCATAGTGACCGGTGTTGCCAAGAAAAAAGTCGACAACAAAAAAGGAGAACTCATCGAACAG
AATCAAGATGGACTCGAGTATTCATCAGAAGAAGAGGAAGAAGATTTGTCTACGACTGCAGCTAGCATAGCCAATAAG
CAGAAGAAAGAGTTGGCTAAAGTCGATCACACAAGCATCGATTATACTCCTTTCAGAAAGGACTTTTACACGGAGGTT
CCCGAAATTGCTCGGATGACACCAGAGGAGGTGGAAGCCTACAGAGAAGAACTTGAAGGTATAAGAGTGAAAGGCAAA
GGCTGTCCAAAACCTATCAAGTCCTGGGCTCAGTGTGGTGTGAGCAAAAAGGTTCTTGATGCATTGAAAAAGCAAGAT
TACGAGAAACCTACACCAATTCAGGCTCAAGCAATACCTGCTATCATGTCAGGACGTGATCTAATAGGAATAGCAARAA
ACTGGAAGTGGGAAAACACTAGCATTTGTTCTTCCAATGCTTCGCCACATCATGGACCAACCACCTCTAGAGGCGAAT
GATGGCCCACTTTCATTGATAATGGCCCCTACAAGAGAATTGTGCATGCAGATTGGCAAAGAAACTAGGAAGTTCACA
AAATCGCTCAATACTCGTGTCGTTTGCGTTTATGGTGGCACTGGCATCTCCGAACAGATCGCTGAACTGAAACGAGGA
GCTGAAATAATAGTTTGCACACCTGGCAGAATGATCGACATGCTTGCAGCTAATAGTGGTCGAGTAACAAATTTGAAG
AGAGTTACATACATCGTTCTTGATGAAGCAGACAGAATGTTTGACATGGGCTTTGAACCACAGGTTATGAGGATAATT
GAAAATATTAGACCGGATAGGCAGACTGTGATGTTCAGCGCTACTTTCCCCAGACAAATGGAGGCATTGGCAAGAAGG
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ATACTCACAAAACCTATTGAAATTCAGGTTGGAGGAAGGAGTGTGGTATGTAAGGAGGTCGAACAGCATGTTATAGTT
TTGGAGGAAGACCAGAAGTTTTTGAAGTTGCTGGAACTGCTGGGACATTATCAGAATCAGGGCAGCGTAATAGTGTTT
GTTGACAAACAGGAGAATGCTGACGCACTGTTGAAAGATCTCATGAAGGCTTCATATCAGTGTATGTCGCTACATGGT
GGAATCGATCAGTATGACAGAGATAGTACAATAGTTGACTTCAAAGCTGGAAAAGTCAAGCTTTTGGTTGCAACATCA
GTGGCAGCTAGAGGCTTGGACGTGAAACAGTTGATTTTGGTAGTGAACTACGACTGTCCGAACCATTACGAAGATTAC
GTGCATCGGTGTGGAAGGACAGGTAGGGCAGGAAACAAGGGCCACTCGTACACATTCATTACGCCGGAACAGGAGCGG
TACACGGGCGACATAATCAGGGCGCTGGAGTTGTCGTCGGTGAGTGTTCCGGACGCGGTGAGGGCGCTCTGGGAGAAC
TACAAGGCTAAGCAGGCGGCCGAGGGCAAGAAGGTGCACACGGGCGGCGGCTTCAGTGGCAAGGGATTCAAGTTCGAC
GAAACAGAGGCCATGATGGTCAACGAAAAGAAGAAGTTCCAGAAGGCGGCGCTCGGTCTGCAGGACTCTGACGACGAG
GACCTGGAGAACGACATCGATCAGCAGATCGAGAGCATGTTGGCGCCGAAGCGCATCGTGAAGGAGATCAAGGCGCCG
CTGGGATCGGCCAATGCGGCTGCGGCGGCGGCTGCGGGCGEGEEGCEGCEGGGCEGCGGAATGCCGTCGACCGACAAGTTG
GAGCTGGCCAGGCGCCTGGCGTCGCGCATCAACATGGCCAAGAACCTGGGCGCCGAGGCGAAGGGCGCCACTCAGCAG
GCGGCCGAGGCCATTCTCAAGGGCGGCGCATCGCAGCCCATCATCACCGCCAAAACTGTTGCCGAGCAGCTCGCCGLC
AAACTCAACACGCGGCTCAACTATCAGCCTCGCGAGGAGGAGGACAAGCAGGAGGAGGAGGCCGTCGAAACGTTTCGC
AAGTACGAGGAGGAGCTCGAGATCAACGACTTTCCGCAGCAGGCTCGCTGGCGGGTCACCTCGAAGGAGGCGCTCGCC
CAGATCTCCGAGTACTCGGAGGCCGGCATCACAGTCAGGGGCACCTACTACCCGACTGGCAAGGCGCCGCCCGAAGGL
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
GCCCAAGTAACTGGCAGAGTTCTTGATCCACCTACTTTGGAGTATAACAGGCAAATGATCACACCGCAGARAAGGAGTA
TGGCGATCTGGTAAGTTTCTCAACCCGGTTCAAATCCAAAATTGGGCGATCATCAACTGTGATCGTCGTACCAATGAC
GGACAGTTACAGCGATTTGCATCGGGAATGTCAGAACAAGGCAGAACACTTGGTGTGAATATTGGGGCAATATCCAAG
ATAATTCCGTTCTCTCAAATCCAACCCAACCGACCGAATTGGAGACAGGAGTTCAACAAGCTGCTCTGCTCCCTGCGA
GACAGCAAAACTGAAATTGTGATTGTTGTTATCCCTGAGATTGGAGACATTTATGCCAAGGTGARAACAAACGGCTGAG
CTAAGTGTTGGAATTCTAACACAGTGCATAAAATCGAAAACAATGTTCAAAATGAATCCGGCCACAATTGGAAATATC
CTCTTGAAAGTCAACTCGAAGTTGAATGGGCTCAACCATAAAATCGGCGGACGACCAAAGCTGCTGGCAAGACCTGCT
ATGATCATGGGTGCTGACGTCACTCACCCGTCTCCTGATCAAACTAATATTCCCTCCGTTGCTGCTGTGTCAGCAAGT
CATGATGCAAACGGGTTCATGTACAATATGATGTGGAGATTGCAGCCTGCCAAAATGGAAATCATTGAAGATCTGCAG
AATATTGTGGTGGCCCAGTTGAAATTTTTCTTTCAGAGGACAAGATGCAAGCCGGAAACCATCTATTTCTTCAGAGAT
GGTGTCAGTGAAGGCCAGTTCAATCAGGTTCTGAGCGCCGAGCTAACAGCCATCAGACAAGCGTGCCGGACGCTGAAC
GAAAACTACAAACCGGGAATCACATTCCTGGTGGTGCAGAAGCGTCATCACACGCGCTTCTTTCCGAAGAACGATCGC
GACAAAGATGGCAAGTGGGGAAACGTCCCGGCCGGCACCATTGTCGACACGCAGATCACCCACAAGTCGGAGACCGAC
TTCTACCTGGTTAGCCACGCTAGTATCCAGGGTACCGCACGACCCACCAAGTACCACTTGCTGTGGGATGACAACAAT
ATCGACGAGGACGACCTCGAGGAGCTGACCTACAGTTTGTGTCACCTGTTCACCAGGTGCACCCGATCTGTCTCCTAC
CCTGCTCCCACCTACTATGCGCACTTGGCCGCATTCAGGGCACGCGCCTACCTTGAAGGGCAACAGACTTCACCGAAT
TTGGCCCGTGAAATGGAGAGCCGTATGATCGAAGTCAATTTCCACAAAGCAAATCCAATGTTCTTCGTCTAA
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>TRINITY_DN11696_c0_g1_i1.p1

ATGACAGTATTTGTGTGGCGTTGCARAGTATTTCAAACATTGATTCGTTGTTGTAGTTTATCTTACAAGACAAATTTA
AAAACTAACCCTATGGAAAAACCAACAGCTTACTTCCGTCTAACTGATGGATCTGATACATTCCAGGTCAGTTTTTTG
TTCAAGAATGAAACATTGAATATAGAACGTGAGTGTAATTTCAACAGAAAATTGGATGAAAAAATTGGAGACTTTTTG
AATAGAGTTAGAGCGAACATAGATAAATTGAAATCATCCAAACGCAAGAATAAGAAGCATAAAGGACTGACTGATTTA
GAACTTGATATCAGTGAATCTTCGGCAGGTTTATTGCAAGGTGGTGTCTTGATAGATAGTGAGACCATTTGCCGGGAT
GCAATATTCTATAACAAGTCCACGGAAACCCTATCCCTCATTATCAATAAAGTAGAGTACACTGTATCAATTAATTCC
CCATGGGTGAATGAACTATGTCTTCCAACAAGCATGCTGGCTGGATTTTTAATCTACCCTTCAAAGTTCAATATTTTG
TTCTCTGAACAAAAATATTGTTCTTTCGAGTGGTTCAGGAAGAAATGTAAGCATGCACCTAGAAGTGATGATCTAGGA
TGGGAAAGAGTTGGAGAAGGATTTACTTACTCTACCACTAATGAAGATATTGGATATTATTTAAAGTTGACATGTGAT
CCGAGTAATGAGAAATTCAAGGGTCCTGAAGCTTCAACAGTCTCGTCAGGTCTTATTGAAGCTGGTCCAGGAATGTGC
CCATTTGAAGATCGCCATCCATTTACCAGAGAACGATTATCCGGGAATGAATTTCGTGTGATGACTTACAATATTCTC
TCTGATATTTACACCGARACAGCGGAAGCTCTCAGTCATCTATTTCATTACTGCCCCCGTTACGCTTTGARAATTGAT
TACAGAAAGCAACTTCTAATCAGAGAAATATTAGGATATAATGCCGATTTGATTTTCTTGCAAGAGGTGGATGATTGG
TTTTTCAATAGAGACTTGAAATATGTGTTGGGTCCTAACTATGAAGGGTGCTATGCACAGAAAGGTAGCACTGTGAGA
GAAGGTGTTGCTTGCTTCTACTCCAAAGATAGATTCAGACTCCTACACTCCGAATCGATTATACTGGGAGAAGAAGTT
CAGAACAACCCTTGCTTGAGCGAGATATGGGACGTTATTAGCAGARAAGAACCACTTAAACTTCGTGTGATAGAAAGG
CATACAACTTTACAGATTTTGACTCTGGAAAGTTTGGACAAATCAGATGAGTTATTAGTTGTTGCAAACACTCATCTA
TATTTCCACCCAGATGCTGATCATGTTCGTTTAATTCAAGGAGGAATATCCATGAAGTATATCACTGACTACATTGGA
AAACTAAAAACAGAAAATCCAAATCGAAATGTATCACTCATTTTCTGCGGTGACTTCAACAGTGTTCCAGAATGTGGA
ATTTACAAACTTATGACAACTGGAATTGTACCAGAGGATTACGTTGACTGGACAAGTAATAAAGAAGAAGCTGTAGAA
GGACTTAGTGTGAGTCAGCCGTGGAGAATTGCCAGTGCGTGTGGCACCCCGCAATACACAAATCTCATCCAGGAGTTT
TCTGGTTGTCTTGACTACATATTCTATCAAACTGATCGACTAGCTGTGACTCAGGTGGTGCCATTGCCTACAGAAGAA
GAATTGAGACAGCATACAGCTCTCCCCAGTGTTGTATTTCCTTCTGATCACCTAGCTCTGATAGCAGATCTACGATGG
ACTAGTTAA

aubergine (aub)

>TRINITY_DN185_c0_g1_i9.p1
ATGAGTAAAATGGCAGTTAGCCAATGGAAAATACCTGAACGARAGAAAAATGGCACCAAGGGCCGCAAAATTGAACTG
GAACTCAACCACTTCGAATTGTTTTTCAAGAAACAAAATTTTATCGCTATCCACTACGATGTATCATTCAAACCAGAC
AAACCTCGACGTATGTTCCGGCAAATAATGGAAACATTCCGACGAAAAAAGTTTCCCAACAATTACCCAGCTTTCGAT
GGGCGTAAAAATCTATACAGCGCAAAGGAACTTCCATTCGGAATGGAGGTGACAGATACAGTGAAAGTTTTCAACGAC
GAGCGTTATATGGATGTAGAGTATGAAGTGACGGTTAAGTTCGCGTCAAGAGTCGATATGAGTCAACTGAGCCAGTAC
TTGAGCGGCAAAGGCCAGTCTTATCAAACACCTCAGGAGGCGTTGCAGGCAGTTGATATAGTACTGCGAAATCCAGCT
GCATTGTCATTCATTAGTGTCGGAAGATCGTTTTTCTCGAAACCAGAATCCATCATTGAACTGGGAGAAGGTCTGGAG
CTTTGGTATGGATTCTACCAGAGTGCCATTCTTGGATGGAAGCCTTTTCTGAACGTTGATGTTGCTCATAAAGGATTT
CCGATGGGCGAAAGGTTGTTGGAGACCTTGTGTCGTTATCAAAGGTGTCAGATCAACGACTTGAGGAATTTGAAACAT
TTGGACAGTTACGTACAAAATGATTTCGAGAAGTATATTAAAGGATTGAAAGTGGAGTATCAAATCCCACAAAGACCT
GACACAAAGCGTGTTTACAAAGTCAACAAATTGGTGAAGAATGCTGTAGAGCAAAGATTCATTTTCGAAAAAGACAAC
AAAAAAGTGGAAATGACCGTTGGTGAATACTTCCAACGCGAGAAGAAGTGCAGTGTGCAGCTCCCCTACCTGCCTCTG
GTACACATTGGCCCTCTAAATAAAGAGTTCTTCGTTCCAATGGAGATGTGCACCATTGTTCGAGGTCAGTCAATAAAC
CGTAAGCTGACCCCGGTACAAACGGCTGAAATGGTCAGAAACGCTGCCAAGCCTCCCGACGAGAGGAAAAGAAGAATC
GCCTCGGCGTTGAAAAGGGCAAACTTCAACAATGACAAATGCGTACAGGAGTTCGGAATTCAGGTATCGGACAGATTT
GCCCAAGTAACTGGCAGAGTTCTTGATCCACCTACTTTGGAGTATAACAGGCAAATGATCACACCGCAGAAAGGAGTA
TGGCGATCTGGTAAGTTTCTCAACCCGGTTCAAATCCAARATTGGGCGATCATCAACTGTGATCGTCGTACCAATGAC
GGACAGTTACAGCGATTTGCATCGGGAATGTCAGAACAAGGCAGAACACTTGGTGTGAATATTGGGGCAATATCCAAG
ATAATTCCGTTCTCTCAAATCCAACCCAACCGACCGAATTGGAGACAGGAGTTCAACAAGCTGCTCTGCTCCCTGCGA
GACAGCAAAACTGAAATTGTGATTGTTGTTATCCCTGAGATTGGAGACATTTATGCCAAGGTGAAACAAACGGCTGAG
CTAAGTGTTGGAATTCTAACACAGTGCATAAAATCGAAAACAATGTTCAAAATGAATCCGGCCACAATTGGARATATC
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

ATGACTGAAACAAACACTCATGTCTTATGGCCATCCAGATTAAAAATTGGATCAARAATCCCACAAAGACCCCTATATA
AGAGTACTCGGACGTTTAGAAGACATAAAGATTGCAAAAAATAAGATTATGGCAGTTCTTGACACAAGGGGCAGTAGA
GTGATGATGAAACTGGAGGTGAGCTATACAGATCACTCGCACATAATCGGCAAGGGAGGCCTAGTCATAAAGGAGGTG
ATGGAGGAGACCGGCTGTCACATACATTTTCCAGACTCGAATAGAAACAACCCCAACGAGAAGAGCAATCAGGTGTCA
ATAGCCGGCGAAATTAGTAAGGTGGAAAAAGCTAGATCTAGAATAAGGGAACTTTCGTCTTTGGCGTTCACATTCCAA
CTACCGGTGATGGGCACAGTGCATTCGGCTTCGGAGCTGGCGTCGTCGTACATCACCGGCTTACAAGAGAGATACAAT
GTGCACGTCAAATTCCAAACACAATCGAAACTCTACTCGACTCTGGTCGTGGTCAAAGGCTGTGAACAGGAAGTGAAG
CAAGTGGAGGAGGCCACCCTCCAGCTGGTCCATCGTTTATGTGGCCCAATGGCGGTTGGCGTTCAAATCCAAATGTTT
ATGGAGATATCACCGCATCATCATCAAATTGTTCGTGGAAATGGTGATAGTAATTTGTTGAAGATTATGGGATTGACA
AAAACAAAAATCTTATTCCCAGATGTGGATAATCCTTGTGTACCAACTCTTAAAAAGAGCAATGTGTCAATCACTGGT
GCTATTCATGATGTGTACTTAGCTCGCCAGATGCTAATGGGATCATTGCCGTTATTATTAATGTTTGAACTAGAGGAC
AAATTTCCAAGCACCGACCAAATAAACACAATCATGTACAACTTACAACTATCCATTATTGTGAAACAGAAACCTCGA
CTCAACTCGATCTCAATAATCATTAAAGGCATTGAAAGACAAGCAGACAATATTTATGAAGCTTACAGACAATTGAAA
GGACTGAAAGAACAAAGAGTAATTGCAAGTATTCCTTCGACGTACAATATTCCCAACTTCCCAACTCCTACTCCAATG
AAACCTGTGAAAGTGAATGAGCCAATGGGCTGCCAGAATATACCAGGACTACCAGGAAATCTGCCGGATCCAGAACTG
ACTCAACTATTCTGTCAATTGTCGCAGTTATTTTCTCAACATCAACATCAGAGAAATCTCACCGAAAATGCTCTTGGA
CAAGCTGTATCTTCATIGTCICTTCCTGATATTTTCAAGGAATCTCATTCATCGCAAAACAGTAGATGCAGCAGCCCA
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 (IltgaPS)

>TRINITY_DN39338_c0_g1_i2.p1

TTTTACCTTGGAGAACAGACAGGAGAAGTGTTTGGTGCTTCACTTTGTGCTACAGACTTCAATAACGATGGAATTGAA
GACATTATTGTTGGAGCACCATTTTTTGCTCACAGCGAAGAATCGTTCAATGAAGGTCGAATAAGAATAATAATTTCG
AATGAGAATGATTGGCGCAATCCGTTCACGACAAGTTATCGTTATGGTCAACAGAAGAAGTTAGGAGCTCAGTTTGGA
CTTTCATTGTCTGCTATTGGGGACTTGAATAAAGATGGATTGCCAGATATTGCGGTTGGAGCACCGTATGAGGATGGT
GCAGGTGCCATTTACATATTTCTTGGTGATAAATTGAAAGGCATTTCAGAACGTTTTAGTCAGCACATTGCAGCATCT
GAAATTCATCATTCATTACTCGGCTTTGGAATAAGTATGACTGGTGATCAAGACATTGATTCAAATCTTTTCAATGAT
ATTGGTGTTGGGAGTTATTTATCTAGCACAGTTGTTCTAATAAAATCTAAGCCAGTTATCAAATTAAGAGGAGATCTC
AAAATATTATCTGAATTTGAGCAAGGGGTAATCAGTGTGAACGATAAGCCTCTTCTTATTTCTGCTTGTGTGCATTAT
GAAGCAGGACAGTTGAAAAGTGATACGGCATATGTGCAAATGAAAATTGATGTGGATAAAAAAGAGAAGAGAACAARAA
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
CCGGCTCCACCGCCACCTCCGCCCATGCCCATGCTGCGTCCGCCGGCTCCGCCAATGGGAGCGTCCAATGCTCCGLCCG
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

0018 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
CACGCTTATCTGCAGGAGAAGACGCTGCAGGCGCCGTACCCGGCTGAGAATCTGCCGCCGGCGTACAAGGAGGACGCLC
AACTACTCGTCAGCGACAACTGCGACGCCGTCGCCGCGACCCGTGCACCGACACCACGGCTACGCCAATCCCGAGAGA
CCCTCGTCCGAGCACATCTACTCGTCGATAGACTCGCCTGACTACACGGGCTTCGAGAGGAGCGACTCGCGGACGCAG
CAGCGGTCGCCGGCGCTCAACAACCACCAGCCGCCGCACCCGCACTCGCAGCCGCCGCCCGCCTGGAGGACGGCAGGL
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
CAGTGGAGAATGCCGGCAGAAGAGGAGGGGAGGTCCCAGTGGAGGGGAGCCGCCGCCCCTGCTCCCGCCCCTGLCCCC
CAGCAACGCGGCTGGAGCAACGCAGCCAGCACTAAAGGCGCAGCTGTTCCGCAGTTCGACAACCTGGACGACTTTCCG
TCCATCGGCGGCTCTGCAGCCCCTAAACCAAAGCCAAGTGCCAATGAAAATCGTTGGGGTGCCCGTGGACGAGGTCGC
CATTTGAGTGATGATTTGAAGGACATGCGATTGGAATGA

Peroxinectin-like (Pxt)
>TRINITY_DN1715_c0_g1_i5.p1

ATGAAAATTGCCATTGCATGTGTTGAGGCTTTCGTGTACAAGAACCCTGGCGGTGTAAAAATGGTATGCAGCAGTGTG
GCAGTGGCCATTGTGATGTGGTCAGTGGTGCAGTTTGGCAGTCAGTCGGTTCTGATGGCTGCCATGAGTGATGCCTCT
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CAAATGCTCAAGGCACCCGCCCTCACCTTGCAAGCCTATTTGGAGTCTGACCAACCCCCCCTCCCCCCACGCALCCCGT
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
CACGTCATGGACACATTCGAGCCGCGCCTGTTCCGCGTGAAGGGCCGGCGCACACCGTTAGTTCGCCAGATGCCCGLC
ATCGCTTGGGAGCACTTCAATCACGGCGACGTGTTCATCATCGACACCAGTGACGTCATCTTTGTGTGGATTGGTAGT
GGGGCCAATAGCATGGAAAAGCTTTTGGCCACCAGGGTAGCCGTCCAGTTGCGCGACGAACACAACGCGGTGTCAATA
GTGTTCGTGGACGACGGCAAGGAAACAGAGTTGCCCGAGTCCGAGCGACTGTTGCTCGGCGTCTACGTGGATCTGTCG
CCGACGGCGCGTCAAGCCGTCAAGAAATCGGCGGGCGACGACCAACGCGTGGAGCGCTTCGAACGGGCCACGCTCAAA
CTGTACCAGTGCTCGGACGAGGATGGCACCTACAAAGTGGTCGAGGTCAAGTCGGGTCCGCTCTTCCAAACCGACCTC
AACTCCAATGACTCGTTCATAATCGACAACGGGGCGCTTGGCATTTGGGTTTGGGTGGGGAAGAAGGCGTCTCCGAAA
GAACGCGTGGAAGCGATGCGCAACGCTTACGGATTTGTGAAGAAGAAACAGTATCCAAACAACACCCCGGTCAGCCGC
GTCGTCGAACATGGAGAGCCTGTCGAGTTCAAAGCGCTCTTTCTCAACTGGACAGACAAGGACATCGCTGCAGCCAAG
CCGCAGTTCAACCGCACTAATTCTGTGAACAACAACAAAACGAAACCGGTTGCAACGAAACTGGACGCCGCCTCGLCTG
CACGCCACGCCCAGCTTGGCCGCTGAAACGCAATTGGTCGACGACGGCAGTGGTGAAACTAACATATGGCGAGTGCAC
CAATCACAGCTCATCCCAGTGCCCAATTCACAGCACGGAGTGTTCTACGGCGGCGACTGTTATCTCATACATTACAAG
TATTCTGCCATCGGACGGCAATCTCATGTGCTTTATTATTGGCTGGGACTTCACTCGTCAGTGACAGAGCAGACGGCG
CTGGCGTTTCACACAGTGGCCGAGGACGAGAAGCTAGACGGCGTGGCCACCCAAGTGCGCGTCGTGCAGGGCAAGGAG
CCGCCCCACCTGCTCGCCATATTCAAGGGACGCATGATCACACTGCTCGGCGATCACAAGGAAGCCTTTCCCGCCARAA
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
CTGAGCGGAGACGACTACAGGACTCCGGTCTGCCAGTCGCCCGAGGGCTCCGTGGCCGCCCCTGACAGTGTCGGLCTCG
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
TGCTCGGCGGCAGGACACCCGAGCCCCTGGTCGTCGTGGGACAAGGACGGACACATTGTCACGLCCGTCGGLGLGLCTC
ACTCTGCTCGAGCAGGACGATCTGCGCATTCTGCAGATCAAGGAGGTGACGCCCGAGGATGCAGGACTGTATAGGGTC
ACGCTGGAGAACGATTATGGCAGTGTGGAGGCCACGGCTAGGCTGGAGGTTATAGCTCACAAAGGTACAAAGACAAAA
GGCGTGAGGGCATGGAGTGCTTCGCGGGCGTCACCGACTTTCGGTCGTCGCCTGGTGGGGTCGGCAGCCCGAGTGGGG
GGCACTTTCGCCCTCGCCTGCGACGTGCAGGCGTCGCCATCACCCAACATCACCTGGTACAGGGACACAGAAGCAATC
GTGAAAACGGACCGGATCCAGCCGTTATGGGACGGACGCACGGCCCGETTTGGAAGTGAGCCGCGTCGAGCCTGACGAT
GCCGGCGTGTACACGTGCGTGGCTGAGAACGAGCTGGGCACGACGAGGTGCTCGGCCGAGCTGCTCGTGTTGGLCCGCA
GATGACCCGAGCGACGCTGACCTCAGGCCGCCCGTGTTCGTCGCGGGACTGCCGGAGACCACCAACGCAACCGAGGGA
CAGCCGATGGAGCTGCAGGTCGAACTGCAAGGAACACAGCCGTTAGAAGTGGTGTGGTCAAAGGACAAAACAGAACTG
CCCGATTGCATGGATTTCCGGTATGTGGATTATGGAGATGGAAGGTTTGGACTCCGCATCGCCGATGCGTTTCCAGCA
GATGCCGGCCTCTACTCGTGCGAAGCCTTCAACAAGCATGGCGATGCAATCACCTACGGACACTTGCAAGTGACAGAA
CAATGCGAGTCACCACCTGATAGTACAAAGAAACAACTCTACTTCACCAAAACGCCGCTACCTCTGGAAGCCGAGCTT
GGCCAGCCGGCCTGTTTCTGCGCCCGGGTGCACACTCCGCCCGACTTGCAAGTTCACCTACAGTGGTCGGTCGCTGGT
CGCCCGGCTTCCCAACTGCCCAACAGGTTCAAGGTGGAACGCGACGGTGACACAACAGTGCTGCGAATACCTTGTGTC
CGCGCGGACGATATCGGCGCGGTTAGTTGCCGCGCGCACGTGTGCGCCTTGGGCGACCGCGAGCCGGTGGLCCGGLTGL
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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

Olfaccién

Receptores lonotrépicos (IR)

>TRINITY_DN11355_c0_g1_i14.p1
CTTTTAGAAGAAGCTTCTAAAGATGAGATTTTCGATATTTTITGGGTTTTCTGATGCATTTCTATTCACTAATAGCGTT
CTTTATCAATTAAGCACCCCGGAATCGGTITAATAGACATTTITTCAGCAATCGCATTAGAAGCTATAGGCCCATCTAGA
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
GACCGGAGGAGTGCGGTTGACTTCACTATGCCATTTATGACTCTGGGTATCAGTATCCTTTACAGTAAGCCAGTCARAA
CAGCCGCCTGATCTCTTTTCATTTCTGCTTCCATTCTCCCTTGACGTCTGGATCTACATGGCCACTGCGTATTTGGGT
ATTTCCCTACTTCTCTATTTCCTTGCAAGATGCTCTCCGTATGAGTGGGAGAACCCCCACCCATGCAACCCCGATCCG
GACGAGCTTGAACTGACGTTCAATCTGCCAAACTGTCTCTGGTTCGCAATCGGCTCGCTCATGGCACAGGGATGCGAT
CTTTTGCCAAAGGCAGTGTCGACTAGATTGTGCGCCGGCATGTGGTGGTTCTTCACTCTGATTATGATCTCGTCGTAC
ACGGCCAACCTGGCTGCCTTCCTCACCAACGAGCGGATGGAGGATACCATCGAGAGTGTCGAGGATCTGGCCAAGCAG
AACAAAATCAAATACGGCGTCCTCAACGGCGGATCCACGGCTAGCTTTTTCAGGGACAGCAACGTGAGCATGTACCAG
AAGATGTGGAGCACGATGGAGTCGGCGCAGCCGTCGGTGTTCGTGAAGAGCAACGACGAGGGCGTGGAGCGCGTGCAG
AAGGGCAAGCGCACCTACGCCTACTTCATGGAGTCCACCTCCATCGAGTACCAGATGGAGCGCAAGTGCGACCTGGCG
CAGGTCGGCACCCTCCTCGACTCCAAGGGATACGGCATCGCTATGCCTTTCAACTCTCCATTCCGAACAGCCATAAGT
GGAGCTGTGTTGAAGATGCAGGAATCTGGAAAATTGCAAGAGCTGAAGGATAAATGGTGGAAAGTTATGCACGGCGGT
GGAGCATGCGATGGGCAAGATGAAGCACCGCCCTCGAATGAGCTAGGACTGTCCAACGTGGGTGGTGTGTTCCTGGTA
CTGATATGTGGCTGTGCAGTGGCCCTTTTCGTTGCTATGCTCGAATTCTTATGGAATGTCAGAAAAGTTGCCGTTCAA
GAAAAGATATCACCGAAGGAAGCCTTCATGTTGGAATTGAAGTTTGCCATCAGATGTCATGGAACATCAAAACCAGTT
AGAAGACCAAGAGAGCCTAGCACCAAGGGATCTTTCATGCAGTTGGATGCCTTTGAAAAGAAAGGCTCAATGTGA

>TRINITY_DN95621_c0_g1_i1.p1

CGTCTTCTCGCGCAAATTGAGAAGATTCCTCCGCAAGATAGTTTCCATGCGTCCAAGCGAGTTTGTCACCTACTGCGC
AGCGGAGTGGCGGCCATATTTGGGCCGCAGTCGGGGCAGACAGCCAGCCACGTGCAGTCGATCTGCGACACGATGGAG
ATTCCACACCTAGAGACCAGGTGGGACTACCGGCTGCGCAGGGAGAGTTGTCTGGTCAACCTCTACCCTCACCCCACC
ACACTGTCCAAGGCTTATGTCGATCTGGTCCAAGCATGGGGCTGGAAATCTTTCACCATCATCTATGAGAATAACGAG
GGACTGGTGAGACTTCAAGAGCTTCTCAAGGCTCATGGACCGTCTGAGTACCCTATCACAGTGAGGCAGCTGGGAGAA
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GGCTCTGATTACAGACCACTTCTGAAGCAGATCAAGAACTCGGCCGAGTCCCACATTGTACTGGACTGCTCAACTGAC
AGGATCTACAATGTACTGAAGCAAGCCCAGCAGATAGGAATGATGAGCGACTATCACAGCTATTTGATCACATCTTTG
GATCTTCACAGCGTAGATCTGGAAGAGTTCAAGTACGGTGGTACCAACATAACAGCGTTCAGACTGGTAGACCCCGAG
AAGCCAGAGTTGCAGCGCGTCGTCAGAGACTGGATAAATGGAGAACAGAAACTCGGCAGGAAACTCGATTTAATAACA
CACTCGCAATATGGCCGAGACAACATAACTTTTATCAAG

>TRINITY_DN11316_c0_g1_i8.p1

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

>TRINITY_DN13434_c0_g1_i2.p1

CAGTGGCAGCTGTCATCCTTCCTGACCAACCCAATATCACAAAGCCTAGTTAACCTGTTGCTGTTGTTTGACCCTACA
CTGACTGTGGAAGGCCAAGAAGCGAGAAATAATACAAAAGAAATAATAATTTACACTCATCTGCTCTTCACTGATTCG
ATGGGAGCCACCGTGCCGAAAGTGATGACTGTGTGGCGATGTAATCGTCTCACACAACCACAAGTCAACCTTTTCCCA
AATAAATTCCAGTCTGGATTCAACGGCTATAGATTTCGTTTATCGGGAGCTCAACAGCCACCTTTCGTTTTCAGAAAG
AAAAACCAGCTTAGCAAAACTAATCTGGATGAGAGAATCACAACATGGGATGGATATGAAGTAAGGCTTTTACAACTG
GTTTCCGAAGCTCTAAATTTCACCTTCAAGATAGAAGAGCCGCTTGAATCAGGGAATGCTTCTGATATTCGAGTAATC
AAAGAAGTAAGAAAAAATAGAGCTGATTTTGCAATAGCAGGAATTCCAGCTATAGCTGAAAGGATGAATGAGTTTTCC
TTTTCGACAGTGCATTCCTTCGACTGTGCTAATTTCATCACATTAACGTCAACCGCCTTACCAAAATATACAGCTATA
TTGGGACCATTCCGGCTAGAAGTGTGGATCTGCCTGATAGTGATCTACTTATTTGCCATAATTCCCTTATCGTTCTCA
TCAAGACACACGCTCAAGCATCTTTTGGAAGATCCGTGGGAGATTGAAAACATGTTTTGGTATGTTTTCGGCACGTTC
ACCAACTGCTTCACTTTCGTCGGAAAAGGTTCTTGGACAAGTGGAAAGCATAATGCTACACGTTTGTTTATAGGAACC
TATTGGGTATTCACAATAATAATCACTGCAGCATACACTGGCTGTATTATAGCCTTCATAACTCTACCAGCTTACCCA
CCCATTCTGGACACAGCTAAACAGCTTGTGAAAGCCAATTATCGAATAGGAATCTTGAATGGAAGTGGGTGGCAAGCA
GCATTTGAGAATTCCAGTGATAAAGTGACAGAAAAGCTATTGAAAAAAGCAGACTTTGTTCCAAATCTAGAACTTGGC
TTGAAAAATGTCTCCAAAGCCGTTTATTGGAAACCGTATGCATTTCTTGGTTCGAAAGAGGAAATGAAGTTTATGATC
AATACCAACTATACCCCTAGTTCAAGGCACAAAAAATCACTGTTCCATTTGAGCGAAGAATGCTTTGTTCCTCTGATG
GTATCCGCTGTCTTTTCAAAAGATGCCATCTACAAACATCCACTAGATGTGACCATTATGAGGGTGATCCAGAGCGGA
TTGTTCATGAAGTTGTCAAGGGATGTCGAGTGGGACCAGTACCGTTTGAGTACAGGAAAGTTGATGTATCATCAAGCA
ACTTAA
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>TRINITY_DN14179_c0_g1_i1.p1

GAATCCAAGAAACTCATCCACCATTACGACCATTACATGAAGAATCTCCATGGACTGAAAATAGTGGTCAGATCATAC
CACGATGTATTCTCAGTTCATATGCGTTGGAAAGGCATCGATCAAATGTTTTTGGAAACTTTAAAAGTAACTTTGAAC
TGTACAGTTGTGTTCGAGTTCAGAGATGTGGCTTTCGACGCTTTCTATCTGGGAACAGGGAAGATTAAGAAGAAGATG
ATCGATGTACTGTTGAACAGATATTATATGACGGGCAACTATGGCGAGATTTCCATTGTTAGTCCGCTAAACTTCGAT
GAACTATGTTTTATCACAGGACAGGAGCCGAGAGTGTACCAGGGTGATAATCTGAGAAAAGTTTTCAAACCCACTGTG
TGGTTCATGATATTTATCACCATAGCTATTGTCATTATGCTTACTAGATTGATGTCGTTCATGATTGGAGGACCTTTA
AGAACAATTCACATAATTCAATCACTAGTTTCAACCGGCAACGTTCATGTCGTAATGCTGAATCAGCGTATTTTCTGG
CTGAGCTGGATGCTATTCTCCTTCATCATAGCATGCTCCTTCTCCAGCTTCATTGTCACCATGATGACCATACCGATA
TACGACCATAAACTCTCAACCCTAAACGACATCCTAAAATCGGGTAGGAAGATCTATCTCTACGAATCGTACTCAAAC
TCGGTGTGGACGAACACGTCTCCAATTTTGCAGAAAGTTGTTGAGAAATCAATCCCAAACAGTGATAATGTAGTCAAA
CAATTCTGGAATTCTCTGAGATACAGAGACAGTGTTATCGCTACTGGCAGACTTACCAGAAAATTCTATGAATTCACT
TTGCACAAGGAAGGTCTCATGTTTTATACAATACCCCAATGCATGGGAAGCTTCTTCACCGGATACGTTATGCGGAAA
AAATCTATACTCTTCTACCCTATGAGACTTGTGATAAACAGATTCAAAGAGTCTGGCTTTTATGAGAAATGGTATCAT
ATGGCTGAACATATAGCCAGACTGAAGCCCATTCAACCTGAAGAGGAAAAGTATCAAAATCAACCCCTTAAAGTTGAT
GATTTCAAAGTGATTTTCTTCATTCTGATGGGTGGATTGCTTATCAGTTTCTTGGTTTTTCTTCTAGAAGTACAGAGT
TTCTTTGTGAGGAAGAGGATGAAATTGCGAAGATTGAAGAAATTGCTGAAAAATAGAGTGGAAGAGCTTTCTTAG

>TRINITY_DN14755_c0_g1_i1.p1

ATGGCAAGCGGACAAGAGCGAAAGGGAACTTTCAAAGTAGAATATCTACAGAAGATCGAGAAAGAAGTGCAAGAGAGA
TGGGAGAAGGAGAAAATCTACGAGATCGATGCTCCCACTTCGAAGAACAAATCAGGGGCAGATTGTGAGAAATTTTTC
ACAACCTTTCCATTCCCTTACATGAATGGTAGACTTCATTTGGGTCATACATTTACCCTCTCAAAATGTGAGTTTGCT
GTCCGATACCATCGGCTGAAGGGCAAAAAATGTCAATTTCCTTTTGGGTTCCACTGTACCGGCATGCCTATCAAAGCA
TGCGCCGATAAGCTC

>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
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ATTCAGCGCAAAACTAGTCTGCTCTTTCTCTTGCACAGACTCTACCTGAACACTAGTACTTGTGATTTTTCGCTTGGC
ACAGAAGAATTCTTGTATGAACATCTTGCAATGGCTATTACAAAAGGCAGTCCTTATTTGAAAATAATCAACAAGCAA
ATTGATTGGATGCACCGAGTTGGCTTGATAGGGAAGTGGCTGAAACAGTATCTGCCAGAGAAAGACCAATGCTCTGTT
TCAGTGTCTTCTTCCGAAGTCAATAATCACAAGGTCAATCTTGATGATATGCAAGGATCTTTCTTTGTCCTATTTCTA
GGTTTCGCTGTTTCAATTCTACTTATTGGGATTGAATTCTTGATGAAAAAATACATTACAGCTAAAGAACGCAGAATT
ATTCAACCATTCGTAACGTAA

>TRINITY_DN20443_c0_g1_i1.p1

GTTGAGGACATTCTCACTGCTCGCGACACACTTTATAGATATCAAGCTGATCCCGAAATCCGTCATATGTATTTGACT
AAAATCAAACCAAAAAAAGAGGAAGCATTTTACACTGTCGAGGAAGGCGTTGCTCTGATGAAACGAGGTGGCTTCGCA
TTCTACGTGGACCCAGCTGCTGCTTACAAACTCATCGAAGACACATTTTCCGAACAGGAGAAATGCGACCTAACTGAA
GTCTGGATGCATGAGCCTGATGTGCACACTCTGCCAATACAAAAGCGTTCTCCTTACAAAAAACTGTTCAATTTTGGA
ATGCGACTGGCCCTGGAGTACGGCGTGGTGAAACGCGAGCGGCGCAAGTGGCACAGCCGGCGGCCGGAATGCGTACTA
GCCAAGAACCATCGCAGCCACGTCAGCATCGGGCTGGCCGAGTTTCGTCCCGCTCTGCTGCTGCTGGCAGCCGGCATG
ATGCTCGCTCTGTTCGTGCTCGTACACGAGATAATG

>TRINITY_DN2107_c0_g1_i1.p1

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
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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
GACGCGCTGCGCGTGGGTTTCTTCGAGATGCAGGCGGCGCGGGACAGATACCGCGAGCTGAGCCAGGCCGAGGGAGGL
ATGCATGCTGAGCTGGTGATGCGGTTCATCGAGCTGCAGGCCATCATGCTGGCACCCGTCTGTCCGCATGTGGCCGAG
CATGTGTACGGCCTGTTGGGCAAGACGGAAAGCGTGGTAGACGCCCGCTGGCCTGCGGAATCTCCAGTGGACGAAGTG
TTAATCAAATCGTCGGCTTATCTGATGGAGGCGGCTCACTCGTTTCGTCTGCAGCAGAAGAACCTGCTGGCGCCCARAA
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
GCTGTGGTTCTTATCTGCGAAATTATCTGGAGAAAACTGTCGGGAAATGGGTCGGGGAAAGCGGTCAGCTCGTGGARAA
GTGGAGGAAATTTTCGACATTCAAGGCAAACCGCCGCGGTTTGCATTATGGCGGCGAGCGTTTAAAAGTATGCTGARAA
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
GTGTTTGTTGTTCTCCTCTGCGGTTTGGCTATTGCAGTGATTGTGGCAATTTTCGAATTCTGCTATAATTCTAAGARAA
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
GCAAGAGAAGCAATAAGAGAGGAGTTGAAAAAGCAAGGACTGTACAGGAATCAGAGGCCCCACCAGTACCAGCTGLCCC
ATGTGCAGTCGGTCTGGTGATGTCATCGAACATCTCCTCAAACCTCAATGGTTCATAAATTGCAAAGACATGGCAGCG
AAGGCTCTCGAGGCAGTCAAATCCGGTCAGCTGGTGATACAGCCTAGTTCTTTCGAGAGGGTTTGGATGCATTGGTTC
GAGAATATAGAAGACTGGTGCGTGTCAAGACAGCTGTGGTGGGGCCATCGTTTACCCATCTACGAAGCATCCAAAARAA
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
GTAATCGAAGAAGAGTTTTTGGTCGGGAGGCACACGAGTTTGAAGAAACAGGGCCCGAAAAATATAAAATACCAGARAA
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

172



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

Proteina de Unién 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
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