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1. I NTRODUCCIÓN  

1.1 Enfermedad de Chagas 

1.1.1 Descripción 

La enfermedad de Chagas, también conocida como tripanosomiasis americana, es causada por 

el parásito Tripanosoma cruzi y fue descubierta por Carlos Chagas (1879-1934) en 1909 (Chagas 

1909). Se transmite a humanos y a más de 150 especies domésticas y salvajes a través de insectos 

triatominos, los cuales se infectan mediante la succión de sangre de animales infectados que poseen 

parásitos circulando. En el tracto digestivo de los triatominos, estos parásitos se diferencian y son 

eliminados por las heces luego de la alimentación, mecanismo por el cual pueden entrar en contacto 

con la sangre de humanos a través de la mucosa o de heridas, ya sean preexistentes o producto de la 

picadura del insecto. Esta enfermedad también puede ser transmitida por mecanismos no vectoriales, 

como ocurre en la transmisión congénita, o por transfusiones sanguíneas, trasplantes de órganos o 

ingesta de alimentos o líquidos contaminados con el parásito (Rassi et al. 2012).  

La enfermedad de Chagas ocurre en dos fases: aguda y crónica. Luego de la diseminación del 

parásito a través del sistema linfático y la circulación sanguínea, se concentra principalmente en los 

músculos, siendo la más grave infección parasitaria del corazón (Hidron et al. 2010). Debido a la 

ausencia de vacunas, y a que los tratamientos para la etapa crónica de la enfermedad tienen una eficacia 

limitada (Sosa-Estani et al. 2009), el control del vector parece ser la mejor forma de reducir su 

incidencia (Metcalf 1975; Zerba 1989). Se estima que hay de 8 a 10 millones de personas de personas 

infectadas en el mundo (Rassi et al. 2012) y 25.000.000 en riesgo de contraerla. La mayoría de los 

casos se concentran en América Latina, donde la enfermedad es endémica (WHO 2002). La ecoregión 

del Gran Chaco es una de las más afectadas, con una de cada dieciséis personas infectadas 

(Nature.doi.org/10.1038/nature09222). 
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1.1.2 Insectos vectores de la Enfermedad de Chagas 

Los vectores de la enfermedad de Chagas son los insectos triatominos, pertenecientes al orden 

Hemíptera, suborden Heteróptera, familia Reduviidae y subfamilia Triatominae. Se distinguen por 

poseer alas en forma de hemielitros y aparato bucal picador-suctor con hábitos de alimentación 

nocturnos y netamente hematófagos. Entre sus rasgos biológicos se destacan su elevada capacidad de 

ayuno y de adaptación al ambiente domiciliario y a diferentes condiciones climáticas. El ciclo de vida 

involucra cinco estadios ninfales previos al adulto (Schofield 1979). Los insectos del orden Hemíptera 

se han dispersado a través de las regiones tropicales y templadas (Tartarotti et al. 2006). Hasta la 

actualidad, se han descripto 140 especies de triatominos. Los vectores de Chagas necesitan al menos 

una alimentación con sangre en cada uno de los 5 estadios ninfales para completar su ciclo de vida, y, 

en general, pueden obtener ese alimento de diferentes hospedadores, incluyendo mamíferos, aves, 

reptiles y anfibios (Costa et al. 2009). 

En Latinoamérica, la transmisión vectorial de la enfermedad de Chagas está representada por 

tres especies principales de triatominos: Rhodnius prolixus, Triatoma infestans y Triatoma dimidiata. 

T. dimidiata se encuentra en América Central y partes de Ecuador, aunque se considera que su 

distribución podría ser aún más amplia (Nature.doi.org/10.1038/nature09222). Por su parte, R. prolixus 

habita en partes de Venezuela y Colombia. Estas dos especies han sido halladas tanto en hábitats 

silvestres como formando parte de colonias domiciliarias (Silveira et al. 2002). El otro vector 

importante, Triatoma infestans, ocupa partes de Perú, Bolivia, Brasil, Paraguay y Argentina 

(Nature.doi.org/10.1038/nature09222). Esta especie es considerada estrictamente domiciliaria, 

raramente detectada en hábitats silvestres (Silveira et al. 2002). Otro insecto considerado como 

importante vector de la enfermedad en México es Triatoma pallidipennis (Enger et al. 2004), una 

especie silvestre con capacidad de invasión de hábitats domésticos (Silveira et al. 2002). Este insecto 

ha sido encontrado en 11 de los 31 estados de este país, mayormente en las regiones centro-sur y de la 
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costa del Pacífico (Bautista et al. 1999; Ramsey et al. 2000). En la figura 1 puede observarse la 

distribución de los vectores mencionados en Latinoamérica. 

1.1.3 Iniciativas internacionales para el control de la Enfermedad de Chagas 

Uno de los logros más importantes en la historia de la lucha contra la enfermedad de Chagas fue 

la demostración de que esta enfermedad podía ser controlada atacando a los vectores mediante el 

rociamiento de las casas con insecticidas (Dias et al. 1948).  A partir de esto, todos los programas de 

control que apuntaban a la interrupción de la transmisión vectorial se desarrollaron basándose en este 

hallazgo. Hoy en día, sin embargo, las presiones medioambientales de la desforestación, el surgimiento 

de resistencia a piretroides por parte de poblaciones de triatominos, el crecimiento de las poblaciones 

humanas y el cambio climático hacen que se requieran ajustes en las estrategias para lograr un control 

eficiente. 

El control de la Enfermedad de Chagas en Latinoamérica ha sido muy exitoso gracias a 

iniciativas multinacionales bajo la coordinación de la Organización Mundial de la Salud (OMS) y la 

Organización Panamericana de la Salud (Dias et al. 2002). En los últimos 15 años, la prevalencia de la 

enfermedad en humanos ha sido disminuida significativamente (de alrededor de 30 millones en 1990 a 

cerca de 10 millones en 2006) por una serie de acciones promovidas por iniciativas multinacionales, 

entre las cuales se destaca la aplicación de insecticidas para matar los ejemplares domésticos. 

Hoy en día se considera que la mejor forma de controlar la transmisión de la enfermedad es a 

través del control de vectores. En base a esto, numerosas iniciativas internacionales apuntaron a la 

creación de programas de fumigación: la Iniciativa Amazónica en Bolivia, Brasil, Colombia, Ecuador, 

Guayana Francesa, Guyana, Perú, Surinam y Venezuela, la iniciativa andina en Venezuela, Colombia, 

Ecuador y Perú, la iniciativa Centroamericana en Belice, Costa Rica, El Salvador, Guatemala, 

Honduras, Nicaragua y Panamá, y la iniciativa del Cono Sur en Argentina, Bolivia, Brasil, Chile, 

Paraguay y Uruguay (www.paho.org). Inicialmente, las campañas anti vectoriales en la década  



~ 9 ~ 
 

 



~ 10 ~ 
 

del ‘50 utilizaron DDT como activo, cuya falta de efectividad triatomicida hizo fracasar estas acciones. 

Como respuesta a esto, comenzó a usarse el hidrocarburo clorado HCH en el Cono Sur, mientras que 

en el norte de Latinoamérica se comenzó a utilizar el organoclorado Dieldrín. A partir de fines de los 

’60 comienzan a usarse los anticolinesterásicos fosforados y carbamatos. En 1980 se introducen los 

piretroides como herramientas de control de vectores de Chagas, que hoy día constituyen el grupo de 

insecticidas más usados por sus favorables propiedades toxicológicas (Zerba 1999). 

Las acciones dirigidas a la eliminación de vectores interrumpieron la transmisión de la 

enfermedad por T. infestans en países como Uruguay, Chile, Brasil y partes de Paraguay y Argentina 

(WHO 2002; Schofield et al. 2006). Sin embargo, en la ecoregión del Gran Chaco la enfermedad aún 

es muy prevalente (Gurtler 2009). Sólo en Argentina existen alrededor de 1.600.000 personas 

infectadas con T. cruzi y se estima que 7.300.000 se encuentran en riesgo de contraer la enfermedad 

(OPS 2006). 

Muchos factores podrían explicar la persistencia de la transmisión de Chagas en el Gran Chaco, 

entre los cuales se encuentran los logísticos, económicos y políticos, con fumigaciones esporádicas con 

insecticidas piretroides que resultan en altas tasas de re-infestación de insectos (Gurtler et al. 2007; 

Gurtler 2009; Vazquez-Prokopec et al. 2009). Sumado a esto, en los últimos años se ha reforzado la 

hipótesis de que muchas especies de triatominos ocasionalmente pueden infestar hábitats domésticos a 

través de la inmigración desde hábitats peridomésticos o selváticos (Noireau et al. 2000; Barbu et al. 

2009; Ceballos et al. 2009; Rolon et al. 2011). El control de la infestación de las viviendas por 

triatominos se convierte en un nuevo desafío en materia de control de vectores, ya que las estrategias 

convencionales de rociado tendrían eficacia limitada en condiciones selváticas o peridomésticas (Harry 

et al. 2000; Schofield 2000; Miles et al. 2003; Schofield et al. 2006). Mientras que los piretroides 

parecen ser la mejor opción para el control de triatominos domiciliarios (Schofield 2000), insecticidas 

alternativos con vida media más larga podrían ser más apropiados para el control de los insectos no 
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domiciliarios. Sin embargo, su uso requeriría un estricto control para evitar efectos indeseables sobre el 

medioambiente y la salud, así como también el desarrollo de resistencia a insecticidas (Barbu et al. 

2009), como ya ha ocurrido en la ecoregión del Gran Chaco y en Venezuela, donde se han hallado, 

respectivamente, poblaciones de T. infestans y R. prolixus resistentes. Este factor, que ha sido asociado 

a las fallas en la fumigación, se convierte en uno de los más importantes a la hora de explicar la 

persistencia de la transmisión de Chagas (Vassena et al. 2000; Picollo et al. 2005; Germano et al. 2010; 

Lardeux et al. 2010; Fabro et al. 2012).  

Al momento de la creación de la Iniciativa del Cono Sur, la eliminación de T. infestans se 

consideraba factible. La evidencia disponible en ese momento indicaba una alta susceptibilidad a 

piretroides y sugería poca variabilidad genética, lo que reduciría las probabilidades de la emergencia de 

la resistencia a insecticidas (Gurtler 2009). Sin embargo, esto fue contradicho en publicaciones 

posteriores, que mostraron que T. infestans posee una gran variabilidad genética a lo largo de su 

distribución (Bargues et al. 2006; Perez de Rosas et al. 2007; Piccinali et al. 2009). Por otra parte, la 

resistencia a insecticidas fue reportada en varias áreas (Picollo et al. 2005; Santo-Orihuela et al. 2008; 

Toloza et al. 2008; Germano et al. 2010; Lardeux et al. 2010; Carvajal et al. 2012). Hoy en día, la 

resistencia a insecticidas podría ser una de las principales causas del fracaso en la eliminación de T. 

infestans en la ecoregión del Gran Chaco, aún en áreas sujetas a un control vectorial intensivo. Por lo 

tanto, el monitoreo y la aplicación de estrategias para el manejo de resistencia se convierten en 

necesidades para cualquier iniciativa de control de Chagas en esta región. 

1.2 Resistencia a insecticidas 

La OMS define resistencia como “el desarrollo de la habilidad en una cepa de insectos para 

tolerar dosis de tóxicos que han probado ser letales a la mayoría de los individuos en una población 

normal de la misma especie” (Brown et al. 1971). La resistencia se puede considerar como un proceso 
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inevitable, debido a la presión de selección continua que se sigue ejerciendo con las aplicaciones de 

insecticidas (Brattsten 1990). 

1.2.1 Tipos de resistencia a insecticidas 

Los tipos más comunes de resistencia a insecticidas pueden agruparse en cuatro categorías: 

resistencia metabólica, insensibilidad en el sitio de acción, resistencia a la penetración y resistencia por 

comportamiento (Miller 1988). En general, los mecanismos de resistencia más comunes en insectos son 

los de resistencia metabólica y de insensibilidad en el sitio de acción. La resistencia fisiológica puede 

ser vista como resultado de la interacción de ambos (Oppenoorth 1984). Se debe tener en cuenta que el 

análisis de los mecanismos de resistencia podría ser complicado, debido a que a menudo múltiples 

enzimas están involucradas en el metabolismo y la detoxificación de xenobióticos (Hsu et al. 2012). 

1.2.1.1 Resistencia metabólica 

La resistencia metabólica consiste en la transformación bioquímica de una toxina, donde el 

compuesto tóxico se convierte a una forma menos tóxica (Li et al. 2007). Las reacciones de 

biotransformación se clasifican en reacciones de Fase I o Fase II, basadas en su modo de acción sobre 

los compuestos tóxicos. Las reacciones de Fase I incluyen oxidación, reducción e hidrólisis y están 

involucradas en la detoxificación de xenobióticos. La reacción de Fase II es un proceso biosintético 

donde las enzimas conjugativas se unen con toxinas o productos primarios de la Fase I y los convierten 

en derivados más solubles en agua, los cuales son excretados. La detoxificación de químicos sintéticos 

está asociada principalmente con el Citocromo P450 y con grandes familias multigénicas tales como 

esterasas, oxidasas y transferasas (Mamidala et al. 2011). Existen tres grupos principales de enzimas 

que han sido identificadas como potenciales responsables de la resistencia metabólica a insecticidas: 

Citocromos P450, Glutatión S-Transferasas (GSTs) y Carboxil/Colinesterasas (COEs) (Ranson et al. 

2002). Mientras que algunos de los miembros de estas tres superfamilias, particularmente P450 y 

Carboxil/Colinesterasas tienen otras funciones conocidas, por ejemplo en procesos de biosíntesis y 
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señalización, muchos genes han sido relacionados directamente a la detoxificación de xenobióticos. En 

algunos insectos estas tres superfamilias están fuertemente involucradas en el metabolismo de 

insecticidas y se les atribuyen la gran mayoría de las mutaciones que dan lugar a la resistencia 

metabólica frente a estos compuestos (Claudianos et al. 2006).  

El citocromo P450 es una hemoproteína cuyo rol más conocido es su actividad monooxigenasa, 

mecanismo por el cual cataliza la transferencia de un átomo de oxígeno molecular a un sustrato y 

reduce otro a agua (Feyereisen 2005). Estas monooxigenasas son enzimas metabólicas de la Fase I 

(Mamidala et al. 2011). También poseen actividad oxidasa, reductasa, desaturasa e isomerasa (Mansuy 

1998). Los P450 dependen de compañeros redox para suministrar equivalentes reducidos de NADH o 

NADPH. En eucariotas, P450 se encuentra en el retículo endoplasmático y en la mitocondria (Scott 

1999). La superfamilia de genes Citocromo P450 constituye un importante sistema metabólico debido a 

su participación en la regulación de los títulos de compuestos endógenos tales como hormonas, ácidos 

grasos y esteroides, y en el catabolismo y anabolismo de xenobióticos como drogas, pesticidas y 

toxinas de plantas. Se encuentran prácticamente en todos los organismos aeróbicos incluyendo insectos, 

plantas, mamíferos, pájaros y bacterias (Stegeman et al. 1998). Mediante el análisis de las secuencias 

disponibles se concluye que se clasifican en 4 clados llamados CYP2, CYP3, CYP4 y el clado 

mitocondrial. Estos clados corresponden a ramas por encima del nivel de familia (Feyereisen 2006). 

Las secuencias se denominan CYP seguido de un número, una letra y un número indicando familia, 

subfamilia e isoforma respectivamente (Nelson et al. 1996). 

El metabolismo de insecticidas por enzimas P450 es muy frecuentemente un factor clave en la 

determinación de la toxicidad de un insecticida, y también puede representar un paso clave en la cadena 

de eventos que se suceden entre el contacto, la penetración y la interacción con el sitio diana de un 

determinado insecticida (Feyereisen 2005). Con respecto a la resistencia a insecticidas,  probablemente 

la actividad monooxigenasa sea el mecanismo de resistencia metabólica más frecuente. Hoy en día está 
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claro que la resistencia puede ocurrir debido a la transcripción incrementada de P450 dando lugar por 

lo tanto a una expresión incrementada de la proteína y la consecuente detoxificación del insecticida 

(Liu et al. 1998). Las familias conocidas por estar involucradas en la resistencia a insecticidas son: 4, 6, 

9 y 12 (Feyereisen 1999). 

Las Glutatión S-Transferasas son enzimas de Fase II en cuanto a las reacciones de 

biotransformación. Catalizan la reacción del glutatión reducido a compuestos que poseen sitios 

electrofílicos (Labrou et al. 2004). Estas enzimas constituyen uno de los principales componentes de 

las vías de detoxificación en los organismos vivos, a través de reacciones de óxido-reducción y de 

conjugación que facilitan la solubilidad de los compuestos tóxicos, promoviendo su excreción del 

organismo (Mamidala et al. 2011). Se cree que los insectos hematófagos poseen GST citosólicas y 

microsomales (Sheehan et al. 2001). Las GSTs citosólicas se clasifican en las clases Delta, Épsilon, 

Sigma, Theta, Omega y Zeta, de las cuales Delta y Épsilon son exclusivas de insectos y parecen tener 

roles importantes en la detoxificación de xenobióticos (Ranson et al. 2002; Claudianos et al. 2006). Las 

GSTs microsomales se designan como “proteínas asociadas a la membrana en el metabolismo de 

glutatión y eicosanoides” (MAPEG) y catalizan reacciones similares a las de las GSTs citosólicas, pero 

no han sido asociadas al metabolismo de insecticidas (Gakuta et al. 2000; Prabhu et al. 2001). En 

insectos hematófagos se han identificado varias GSTs que han mostrado una expresión mayor cuando 

los insectos fueron expuestos a insecticidas (Grant et al. 1989; Ding et al. 2003). Se ha asociado una 

elevada actividad de estas enzimas con la resistencia a una gran parte de los insecticidas conocidos 

(Prapanthadara et al. 1993; Prapanthadara et al. 1993; Huang et al. 1998; Vontas et al. 2001). En 

muchos casos no han sido identificadas las GST específicas que se encuentran involucradas en 

resistencia y han sido relacionadas a este proceso por asociación, por ejemplo, por el incremento en su 

actividad o la comparación entre cepas resistentes y susceptibles (Enayati et al. 2005). En los casos que 

han sido estudiados en más detalle la resistencia ha sido atribuida a incrementos en la cantidad de una o 
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más enzimas GST, ya sea como resultado de la amplificación génica o más comúnmente a través del 

incremento de la tasa de transcripción, más que como resultado de cambios cualitativos en las enzimas 

en cuestión (Grant et al. 1992; Ranson et al. 2001). Estas enzimas poseen roles importantes en la 

respuesta a los insecticidas conocidos. Respecto a DDT, las GSTs catalizan su dehidroclorinación 

(Clark et al. 1984), mecanismo importante para la detoxificación de este insecticida que ha sido 

asociado a la generación de resistencia en moscas y mosquitos (Grant et al. 1991; Prapanthadara et al. 

1993; Prapanthadara et al. 1996). Las GSTs son responsables en muchos casos de la resistencia frente a 

organofosforados (Hayes et al. 1988) y, aunque aún no han sido asociadas directamente al metabolismo 

de insecticidas piretroides, tendrían un rol importante en la resistencia frente a estos compuestos por su 

rol en la detoxificación de los productos de la peroxidación de lípidos inducida por piretroides (Vontas 

et al. 2001). Las GSTs podrían además proteger al insecto de la toxicidad de los piretroides mediante el 

secuestro del insecticida (Kostaropoulos et al. 2001). 

Los genes de Carboxil/Colinesterasas se dividen en 8 subfamilias: α-esterasas, esterasas de la 

hormona juvenil, β-esterasas, gliotactinas, acetilcolinesterasas, neurotactinas, neuroliginas y de tipo 

glutactina. Las esterasas de la hormona juvenil, α-esterasas y β-esterasas se atribuyen la mayoría de la 

actividad catalítica de las carboxilesterasas, mientras que neurotactinas, neuroliginas, gliotactinas y 

glutactinas son proteínas de la superficie celular generalmente consideradas como no catalíticas, con 

una variedad de funciones esenciales descriptas en el desarrollo y la neurogénesis (Grisaru et al. 1999; 

Ranson et al. 2002). Estas proteínas se consideran por tanto como multifuncionales, pero 

principalmente involucradas en la detoxificación de insecticidas y degradación de feromonas, como se 

ha reportado en muchos insectos (Shuaiguo et al. 2009; Yu et al. 2009). En particular, estas enzimas 

están involucradas en la degradación de organofosfatos, carbamatos y piretroides. Las mutaciones en 

las secuencias codificantes y el aumento de la expresión de estos genes es uno de los principales 

factores que contribuyen al desarrollo de la resistencia (Li et al. 2007). Las esterasas tienen un rol en la 
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resistencia a insecticidas debido a su capacidad de secuestrarlo, es decir, se unen rápidamente a las 

moléculas tóxicas y van liberando lentamente los metabolitos del insecticida (Karunaratne et al. 1993). 

Por otra parte, existen otras familias proteicas relacionadas a la actividad metabólica que han 

sido reportadas como involucradas en la resistencia a insecticidas. Entre ellas se encuentran enzimas 

antioxidantes (Superóxido dismutasa, Catalasa, Glutatión peroxidasa, Hemo peroxidasa, Tiorredoxina 

reductasa), las proteínas Multidrug resistance like protein, y las Uridindifosfato Glucuronosil 

Transferasas microsomales (UGT) (Pedra et al. 2004; Mamidala et al. 2011; Bonizzoni et al. 2012). 

Las especies reactivas del oxígeno (ROS, reactive oxygen species) son productos del 

metabolismo aeróbico de los organismos (Wang et al. 2001).  Las ROS están involucradas en la 

señalización celular, incluyendo la regulación de la expresión génica, la transducción de señales y la 

regulación fisiológica (Kumar et al. 2003). Si se propagan incorrectamente, o no se eliminan de manera 

eficiente, pueden causar daño a proteínas, lípidos y ácidos nucleicos (Hermes-Lima et al. 2002). Para 

evitar este daño oxidativo, los organismos han evolucionado a un sistema complejo de defensa contra 

los mismos. La defensa primaria frente a las ROS está constituida por tres grupos de enzimas 

antioxidantes: Superóxido dismutasas (SODs), Catalasas (CATs) y Peroxidasas (PRXs). Las 

peroxidasas incluyen las hemo-peroxidasas (HPXs) y las no hemo-peroxidasas (no-HPXs, dentro de las 

que se encuentran las Glutatión Peroxidasas, GPXs). Por su parte, las tiorredoxinas reductasas (TRXs) 

ayudan al insecto a responder frente a las ROS (David et al. 2005). Todos estos genes además pueden 

responder a un amplio rango de estrés oxidativo producido por factores bióticos y abióticos (Shi et al. 

2012). Un ejemplo de esto son los insecticidas, que pueden causar toxicidad induciendo un estado de 

estrés oxidativo en el organismo (David et al. 2005). 

Las proteínas de resistencia múltiple (MRP, Multidrug Resistance Proteins) pertenecen a la 

superfamilia del cassette de unión al ATP (ABC). Actúan en el desarrollo, la homeostasis, la fisiología 
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y la resistencia metabólica. En insectos, podrían además contribuir en la resistencia a xenobióticos, 

incluyendo los insecticidas (Labbé et al. 2010). 

Las UGT se encuentran asociadas a la detoxificación de xenobióticos (McGurk et al. 1998; 

Naydenova et al. 1999). Se ha detectado una expresión diferencial de las mismas en cepas resistentes a 

insecticidas de D. melanogaster (Pedra et al. 2004) y también han sido identificadas por su importancia 

en la detoxificación de xenobióticos (incluyendo insecticidas) en ratas (Okazaki et al. 2003). 

1.2.1.2 Insensibilidad en el sitio de acción 

En este tipo de resistencia, el sitio químico de acción del insecticida se modifica resultando en 

una menor sensibilidad al mismo. Este mecanismo se ha reportado en numerosas especies y para 

diferentes enzimas diana de los insecticidas más usados, como por ejemplo el canal de sodio voltaje-

dependiente (insecticidas piretroides) (Soderlund et al. 1989), la enzima acetilcolinesterasa 

(organofosforados y carbamatos) (Aldridge 1950), los receptores nicotínicos de acetilcolina 

(neonicotinoides y spinosad) (Buckingham et al. 1997; Salgado et al. 2004), y los receptores GABA 

ionotrópicos (fipronil y dieldrín) (Gant et al. 1998). 

El canal de sodio voltaje-dependiente constituye el sitio de acción primario de los insecticidas 

piretroides. En los insectos, esta proteína tienen un rol esencial en la actividad neural como mediadora 

del flujo rápido de iones sodio necesarios para la fase ascendente de los potenciales de acción 

(Loughney et al. 1989). Los insecticidas piretroides ejercen su acción insecticida modificando el 

funcionamiento normal de estos canales (Soderlund et al. 1989). Las modificaciones puntuales en el 

gen del canal de sodio (también llamado gen para) generan el fenotipo kdr (knockdown resistance), 

caracterizado por la reducción de la sensibilidad a piretroides (Williamson et al. 1996; Dong 2007; 

Soderlund 2008). 

Otros tipos importantes de insecticidas son los organofosforados y carbamatos. Su enzima 

diana, la acetilcolinesterasa, cataliza la hidrólisis del neurotransmisor acetilcolina. Es una enzima clave 
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en el sistema nervioso de los insectos por lo que estos compuestos han sido considerados insecticidas 

eficientes. Su analogía con el sustrato natural de la acetilcolinesterasa produce la inactivación de la 

enzima, mediante la modificación de una serina presente en el sitio activo. Luego de la intoxicación, la 

falta de terminación del impulso nervioso en las sinapsis colinérgicas produce la muerte del insecto 

(Aldridge 1950). En muchos casos, la adquisición de resistencia corresponde a una alteración 

detectable del nivel de la actividad de la enzima. Estas alteraciones, en muchos casos, se originan por 

mutaciones puntuales en el gen que codifica para esta enzima y que producen sustituciones 

aminoacídicas en el sitio activo (Hsu et al. 2006). Estas mutaciones en la enzima asociadas con el 

fenómeno de resistencia han sido reportadas en mosquitos (Vaughan et al. 1997; Weill et al. 2004), 

moscas (Fournier et al. 1993; Mutero et al. 1994; Kozaki et al. 2001) y otras especies de interés (Hsu et 

al. 2006).  Muchas especies de mosquitos parecen tener dos genes que codifican para 

acetilcolinesterasa (llamados ace) distintos, ace1 y ace2 (Weill et al. 2004) mientras que otras especies 

parecen tener sólo uno que se considera ortólogo del gen ace2 de mosquitos (Vontas et al. 2002). En 

algunas especies, el gen responsable de la resistencia a organofosforados y carbamatos es el gen ace-1 

(Culicidae), mientras que en otras especies, el gen responsable es ace-2 (Drosophilidae) (Weill et al. 

2002; Weill et al. 2004). 

Otro grupo de insecticidas utilizados para eliminar insectos plaga son los neonicotinoides y el 

spinosad, actúan como agonistas de los receptores nicotínicos de acetilcolina. Estos receptores unen el 

neurotransmisor acetilcolina en dos sitios de su superficie extracelular y producen su apertura 

permitiendo la entrada de cationes lo que resulta en una despolarización de las células que puede 

disparar el potencial de acción (Lindstrom 2010). Los neonicotinoides ejercen su acción insecticida 

produciendo la despolarización de las neuronas post-sinápticas y la inducción del potencial de acción 

(Buckingham et al. 1997). El spinosad genera una acción tóxica asociada con la excitación neuronal 

generalizada de los insectos por su acción sobre estos receptores (Salgado et al. 2004). Se han 
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reportado casos de resistencia a estos compuestos debido a modificaciones en este receptor en 

diferentes especies de interés (Liu et al. 2005; Sattelle et al. 2005; Jones et al. 2006; Perry et al. 2007; 

Baxter et al. 2010). 

Los receptores GABA ionotrópicos están ampliamente distribuidos a través del sistema 

nervioso y los sistemas musculares de insectos y son los sitios diana de varias clases de insecticidas, 

como por ejemplo fipronil y dieldrín (Bloomquist 2001). Estos insecticidas impiden el flujo de iones 

cloruro a través del canal del receptor, que media el transporte de iones cloruro a través de las 

membranas celulares (Eldefrawi et al. 1987). Se han reportado modificaciones en el canal quedan lugar 

a resistencia a fipronil y dieldrín (Ffrench-Constant et al. 1991; Hosie et al. 1995). 

1.2.1.3 Resistencia a la penetración 

La cutícula de los insectos funciona como exoesqueleto y como barrera entre los tejidos y el 

medio ambiente (Andersen 1979). Muchos insectos evitan el efecto de los insecticidas disminuyendo su 

penetración a través de la cutícula: una cutícula más ancha, con mayor cantidad de proteínas y lípidos, 

es menos capaz de absorber una toxina. Este tipo de resistencia se encuentra a menudo relacionado con 

otros mecanismos (Mamidala et al. 2011). Este es un fenómeno bien documentado en mosquitos (Hunt 

et al. 2005; Pan et al. 2009; Wood et al. 2010) y se han encontrado muchos dominios cuticulares en un 

estudio transcriptómico reciente realizado en la chinche de cama (Bai et al. 2011). La parte más externa 

de la cutícula, denominada epicutícula, en triatominos está cubierta una variedad de lípidos y por 

cadenas muy largas de hidrocarburos (Juarez et al. 2007), que se consideran como la mayor barrera 

protectiva (Juarez 1994). En T. infestans, se demostró que los insectos resistentes poseen más cantidad 

de hidrocarburos en la epicutícula y una cutícula más ancha que los insectos susceptibles (Pedrini et al. 

2009). 
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1.2.1.4 Resistencia por comportamiento 

La conducta del insecto se modifica de manera tal de no entrar en contacto con el insecticida. 

Este tipo de resistencia se ha documentado en algunas especies de insectos hematófagos, pero aún se 

conoce poco sobre la genética de este tipo de comportamiento (Mamidala et al. 2011). 

1.2.2 Resistencia a insecticidas en triatominos 

En el año 2005 se detectaron ineficiencias por parte de las autoridades del Programa Nacional 

de Control de Vectores en cuanto a la aplicación de deltametrina y otros piretroides en determinadas 

regiones de Argentina. Al mismo tiempo, se reportaron poblaciones de T. infestans en la provincia de 

Salta, con alta resistencia a deltametrina (Picollo et al. 2005). Por otra parte, estudios más recientes 

confirmaron además un aumento en la resistencia a deltametrina en las provincias de Catamarca, 

Santiago del Estero y Chaco, y la primera detección de resistencia en Bolivia, con tasas de resistencia 

muy elevadas (Germano et al. 2010). En la localidad de El Malá, en Chaco, recientemente se han 

detectado tasas de resistencia muy altas que concuerdan con estudios previos (Carvajal et al. 2012). 

También es interesante remarcar que en algunas poblaciones se han observado diferencias en los 

perfiles de resistencia a piretroides entre huevos y ninfas de primer estadio; huevos provenientes de las 

poblaciones de Mataral, Sucre y Yacuiba (Bolivia) presentan susceptibilidad a deltametrina, mientras 

que las ninfas de primer estadio de las mismas poblaciones demuestran altos niveles de resistencia en 

los ensayos (Toloza et al. 2008). 

Por otra parte, también se han hallado poblaciones de T. infestans provenientes de Brasil 

resistentes a piretroides, lo que se asocia al uso de estos insecticidas en el lugar desde el año 1982 

(Vassena et al. 2000). 

También se ha demostrado resistencia a insecticidas piretroides utilizados en el control de estos 

vectores en poblaciones de R. prolixus de Venezuela (Vassena et al. 2000; Vassena et al. 2003). Esto es 

sorpresivo ya que el control de R. prolixus en este país se ha realizado con insecticidas organoclorados, 
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mientras que para el rociamiento doméstico se han utilizado ciclodienos y el organofosforado 

fenitrotión. La exposición de R. prolixus a piretroides podría deberse entonces a su utilización intensiva 

en la agricultura (Vassena et al. 2000). 

Todos estos factores plantean la necesidad de estudiar en profundidad cuáles son los 

mecanismos de los insectos para actuar frente a estos compuestos tóxicos, para lograr un control 

efectivo de estos vectores. 

En cuanto a la resistencia metabólica, los niveles moderados de resistencia a deltametrina en 

vectores de la enfermedad de Chagas fueron asociados con un aumento del metabolismo oxidativo, y 

con un aumento de la actividad de esterasas y monooxigenasas (Santo-Orihuela et al. 2008). Los 

resultados indicaron por otra parte una alta actividad de la monooxigenasa P450 poblaciones 

resistentes, en comparación con las susceptibles (Gonzalez Audino et al. 2004). Sin embargo, los 

niveles más altos de resistencia observados en Argentina y  Bolivia, no pueden explicarse únicamente 

por un aumento en la actividad de las enzimas detoxificativas (Picollo et al. 2005). 

En cuanto a la insensibilidad en el sitio de acción, se ha identificado una mutación puntual 

asociada con la resistencia a insecticidas piretroides en el canal de sodio de T. infestans. Esta mutación, 

genera un cambio de leucina por fenilalanina en la posición 1014 de su homólogo en la mosca 

doméstica (L1014F) (Fabro et al. 2012). La mutación L1014F ha sido identificada en varias especies de 

insectos y es la más frecuente asociada con el fenotipo kdr (Soderlund 2008). Recientemente se ha 

detectado una nueva mutación que confiere resistencia a piretroides. Se trata de una sustitución que 

resulta en un cambio de una leucina por una isoleucina en la secuencia de aminoácidos, ubicada en un 

loop intracelular del canal, entre los segmentos IIS4 y IIS5, en la posición 925 (L925I) (Capriotti, N. et 

al, resultados no publicados). 

1.3 El genoma de Rhodnius prolixus 
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Rhodnius prolixus es en la actualidad el único triatomino cuyo genoma ha sido secuenciado 

(www.vectorbase.org). Actualmente, el genoma de R. prolixus se encuentra en la etapa final de 

anotación, con una cobertura cercana a 6X (642.712.701 pares de bases, con un contenido de 34% de 

GC). Dentro de los datos disponibles, se encuentran los “supercontigs” o “scaffolds” que se definen 

como un conjunto de contigs, los cuales son segmentos de ADN que se superponen formando una 

región consenso (Gregory 2005). Los supercontigs están orientados, ordenados y posicionados uno con 

respecto al otro en base a las secuencias de sus extremos (Myers et al. 2000). Estos supercontigs se 

utilizan para el estudio y la identificación de secuencias dentro del genoma de un organismo. 

1.4 Transcriptómica 

1.4.1 Definición de transcriptoma 

El conjunto de genes expresados a partir de un genoma y su nivel de expresión se denomina 

transcriptoma (Velculescu et al. 1997). El conocimiento del transcriptoma es esencial para la 

interpretación de los elementos funcionales que regulan la expresión de un genoma, y para revelar los 

constituyentes moleculares de las células y los tejidos (Wang et al. 2009). 

1.4.2 La secuenciación de ARN como método para el análisis de transcriptomas 

La secuenciación masiva de ARN (RNA-seq) es un método nuevo y útil para mapear y 

cuantificar transcriptomas, a través del uso  de métodos de secuenciación de ADN a gran escala 

(Nagalakshmi et al. 2008). El estudio de transcriptomas provee información acerca de las distintas vías 

metabólicas, en función de cómo se expresan los distintos genes. En este sentido, la nueva información 

molecular basada en el análisis de genomas completos, transcriptomas y proteomas será crucial para 

identificar genes que podrían proveer nuevas herramientas y estrategias para el control de vectores 

(Hsu et al. 2012). Un proyecto de transcriptómica progresa a través de fases de adquisición de datos, 

ensamblado de las lecturas de las secuencias para definir probables transcriptos, y luego anotación y 

explotación de los datos ensamblados (Kumar et al. 2010). El ensamblado se compone de tres 
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elementos: contigs, isotigs, e isogroups. Los contigs son tramos de lecturas ensambladas que pueden 

pensarse como exones o conjuntos de exones que siempre se transcriben juntos. Los isotigs representan 

un subconjunto particular de un conjunto de contigs, y un isogroup es un conjunto de isotigs que se 

genera del mismo set de contigs. Diferentes isotigs dentro de un isogrup representan isoformas 

alternativas de un mismo gen. Es posible que un isogrup contenga sólo un isotig, como también es 

posible que un isotig se componga de un solo contig (Ewen-Campen et al. 2011). Como resultado del 

ensamblado también podemos encontrar “singleton reads”, que son aquellas lecturas que no tienen una 

superposición significativa con ninguna otra lectura (http://contig.wordpress.com/). La mayoría de los 

trabajos publicados acerca de análisis transcriptómicos han utilizado la plataforma de 

pirosecuenciación Roche 454, debido a que sus lecturas son más largas que las generadas por otras 

plataformas (hasta 900 bases) y por lo tanto mejores para la anotación y el ensamblado de novo, es 

decir, sin un genoma de referencia. Una aproximación de este tipo se ha utilizado con éxito en la 

chinche de cama, Cimex lectularius (Bai et al. 2011). 

1.4.3 Comparación de secuencias 

Se espera que el número de genomas secuenciados continúe creciendo exponencialmente en los 

próximos años. Consecuentemente, el sello distintivo de esta época se centra en las comparaciones 

entre los genomas, lo que se está convirtiendo en un componente indispensable para comprender una 

gran variedad de procesos biológicos (Tatusov et al. 1997). La comparación de secuencias de 

aminoácidos se utiliza más a menudo ya que ofrece una información más clara que las secuencias 

nucleotídicas, sobre todo para familias de genes que se han diversificado hace millones de años 

(Thornton et al. 2000). Dada la gran cantidad de permutaciones posibles en una secuencia de 

aminoácidos, cualquier similitud significativa encontrada con las herramientas estándar de búsqueda 

puede asumirse de modo confiable como resultado de una homología, es decir, que comparten un 

ancestro común (Lipman et al. 1985; Doolittle 1994). Por lo tanto, siguiendo el concepto de que la 
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relación entre genes de diferentes genomas está naturalmente representada por la homología (Tatusov 

et al. 1997), una aproximación factible  para identificar genes involucrados en la respuesta a 

insecticidas en los triatominos de interés, es basarse en la homología entre las proteínas reportadas 

como intervinientes en el proceso de resistencia en otros organismos filogenéticamente cercanos y ya 

secuenciados, como Drosophila melanogaster (Adams et al. 2000), Anopheles gambiae (Holt et al. 

2002), Culex quinquefasciatus (Arensburger et al. 2010) y Aedes aegypti (Nene et al. 2007). 

En el presente trabajo se estudian los transcriptomas de tres especies de triatominos de 

importancia vectorial en Latinoamérica: Triatoma infestans, Triatoma dimidiata y Triatoma 

pallidipennis, más el genoma de Rhodnius prolixus, a fin de realizar un análisis comparado de los genes 

involucrados en la resistencia a insecticidas en estas especies.
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2. H IPÓTESIS 

Los genes involucrados en la respuesta a insecticidas se encuentran conservados entre distintas 

especies de insectos. 

3. OBJETIVOS  

3.1 Generales 

Aportar conocimiento para el manejo de resistencia a insecticidas en el control de la enfermedad 

de Chagas. 

3.2 Específicos 

Conocer qué genes de los reportados como involucrados en la respuesta a insecticidas en 

insectos se hallan en las especies de triatominos estudiadas.
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4. M ATERIALES Y M ÉTODOS 

4.1 Material de partida y secuenciación 

Para el presente trabajo se utilizó una library de ADNc construida a partir del ARN expresado 

en todos los estadios del desarrollo de tres especies de triatominos de importancia vectorial: T. 

infestans, T. dimidiata y T. pallidipennis. La secuenciación del ADNc se realizó utilizando el equipo 

Roche 454 GS FLX que utiliza la tecnología de pirosecuenciación (Margulies et al. 2005). 

4.2 Generación de base de datos de resistencia 

Con el fin de generar una base de datos compuesta por genes relacionados a la respuesta a 

insecticidas, se realizó una búsqueda exhaustiva de genes reportados como involucrados en este 

proceso en la bibliografía (Mamidala et al. 2011; Bonizzoni et al. 2012; Hsu et al. 2012; David et al. 

2013). Se incluyeron en la base de datos las familias completas de dichos genes considerando su 

potencial rol en el proceso dada la relación entre los genes de una misma familia. Las secuencias 

proteicas de interés fueron obtenidas en formato FASTA a partir de las bases de datos Uniprot 

(www.uniprot.org), VectorBase (www.vectorbase.org) y Flybase (www.flybase.org). 

La base de datos resultante se compone de 308 secuencias proteicas de Drosophila 

melanogaster además de en otros insectos como Anopheles gambiae, Aedes aegypti, Tribolium 

castaneum y Culex pipiens (Anexo I). 

4.3 Búsqueda de secuencias 

Se realizó la búsqueda por homología de los genes que forman parte de la base de datos 

descripta mediante el algoritmo TBLASTN (Altschul et al. 1990) en las bases de datos 

transcriptómicas de T. infestans, T. dimidiata y T. pallidipennis y en Rhodnius prolixus, disponible en 

Vector Base (www.vectorbase.org). En este último caso se utilizó la secuencia proteica predecida a 
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partir de los genes disponibles en dicha base de datos. La búsqueda se realizó asignando un e-value de 

0,00001 y la matriz Blosum62. 

4.4 Realización de árboles filogenéticos 

Para la realización de árboles filogenéticos, en un primer paso se utilizó el programa BioEdit 

(Hall 2004) para generar alineamientos, utilizando el algoritmo ClustalW (Thompson et al. 1994), de 

las tres principales familias de enzimas involucradas en el metabolismo detoxificativo: Citocromo 

P450, Glutatión S-Transferasas y Carboxil/Colinesterasas. Posteriormente se construyeron árboles 

filogenéticos mediante la utilización del software Beast v1.75 (Drummond et al. 2007), utilizando 

como parámetros 200000 generaciones y un burnin de 50. La visualización de los árboles se realizó 

mediante el programa iTol (Letunic et al. 2007; Letunic et al. 2011). En cuanto al árbol filogenético de 

Acetilcolinesterasas, se utilizaron 200000 generaciones. 

4.5 Validación por RT-PCR 

Para validar las predicciones bioinformáticas, se utilizó la técnica de Reacción en Cadena de la 

Polimerasa (Mullis 1990). 

4.5.1 Síntesis del molde de ADNc 

En primer lugar, se realizó la extracción de ARN de huevos, ninfas y adultos de T. infestans 

utilizando Trizol Reagent (Ambion, Life Technologies). Para esto, se agregaron 500 µl de TRIzol  en 

un tubo Eppendorf y, mediante la utilización de un émbolo, se trituró el material de dicho organismo. 

Luego se agregaron 100 µl de cloroformo al tubo y tras una incubación 3 minutos a temperatura 

ambiente se centrifugó por 15 minutos a 12000 x g. La fase acuosa resultante se colocó en un nuevo 

tubo Eppendorf al que se le agregaron 250 µl de isopropanol. Luego de una incubación a temperatura 

ambiente de 10 minutos se procedió nuevamente a una centrifugación a 12000 x g durante 10 minutos. 

Como resultado de esto se obtuvo un pellet que contiene al  ARN. Luego del descarte del sobrenadante, 

se lavó dicho pellet con 500 µl de etanol. Luego de agitación, se centrifugó a 7500 x g durante 5 
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minutos y se eliminó el etanol. Posteriormente, se realizó el secado del pellet al aire y se resuspendió en 

20 µl de agua estéril y ultrapura (Sartorius Arium), y finalmente se realizó una incubación a 55-60ºC 

por 10 minutos. 

Para evaluar el resultado de esta extracción se sembró 1 µl de la muestra obtenida con 5 µl de 

formamida en un gel de agarosa 1% teñido con Bromuro de Etidio. Como parámetro se utilizó un 

marcador de 100 pb (PB-L). La cuantificación de la muestra se realizó mediante el software Image J 

(Abràmoff et al. 2004). 

Posteriormente se procedió a la síntesis de ADNc utilizando el kit Mint-2 (Evrogen) siguiendo 

indicaciones del fabricante. Para esto, se utilizaron 3 µl de la solución de ARN total (0,5 µg/µl), que se 

agregaron a un tubo Eppendorf junto con los primers correspondientes. Luego de una incubación a 

70ºC por 2 minutos y a 42ºC por 3 minutos se le adicionan 2µl de 5X First Strand Buffer, 1 µl de DTT, 

1 µl de dNTPs y 1 µl de la enzima Mint Reverse Transcriptase. Luego de una incubación a 42ºC por 30 

minutos se adicionan 5 µl de IP-Solution y se continúa la incubación por 1,5 horas. Pasado ese tiempo 

los tubos se posicionan en hielo para terminar la síntesis de la primera cadena de ADNc. Para la síntesis 

de la segunda cadena de ADNc se utilizaron los siguientes reactivos: Buffer de Reacción 1X; MgSO4 

2mM; dNTPs 0.2 mM; PCR primer-M1 0.2 mM; ADNc primera cadena; Taq DNA polymerase 

Platinum High Fidelity (Invitrogen) 1 unidad y agua estéril y ultrapura (Sartorius Arium) hasta 

completar volumen. 

El programa utilizado para esta amplificación fue el siguiente: 1 minuto a 94º; 35 ciclos de 30 

segundos a 98º, 30 segundos a 55º, 30 segundos a 72º; amplificación final de 5 minutos a 72º. La 

amplificación se realizó con el termociclador Gene Pro Thermal Cycler (Bioer Technology CO., LTD). 

Para evaluar el resultado de esta reacción se utilizó un gel de agarosa 1% teñido con Bromuro 

de Etidio y se visualizó bajo luz ultravioleta. Como parámetro se sembró esta muestra conjuntamente 
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con un marcador de 100 pb (PB-L). El ADNc obtenido se cuantificó mediante el software ImageJ 

(Abràmoff et al. 2004). 

4.5.2 Diseño de primers 

En base a las secuencias identificadas en el transcriptoma de T. infestans, se diseñaron primers 

específicos para lograr la amplificación de 13 fragmentos de genes con la ayuda del software 

Primer3Plus (Untergasser et al. 2012). En la Tabla 1 se muestran las secuencias de los primers 

utilizados. 

 

4.5.3 Reacciones de PCR 

Utilizando el molde de ADNc generado, las reacciones de RT-PCR se realizaron mediante el 

siguiente protocolo: Buffer de reacción 1X, Cl2Mg 25mM, dNTPs 0.2 mM, Primer Forward 0.2 mM, 

Primer Reverse 0.2 mM, molde 46 ng, Taq T-Plus DNA Polimerasa (Inbio-Highway) 1 Unidad y agua 

estéril y ultrapura (Sartorius Arium). Las reacciones se realizaron en un volumen total de 10 µl. 

El programa de PCR utilizado fue el siguiente: 5 minutos a 94º; 35 ciclos de 30 segundos a 94º, 

30 segundos a Tº annealing (determinada por gradiente), 30 segundos a 72º; amplificación final de 5 

minutos a 72º. La amplificación se realizó con el termociclador Gene Pro Thermal Cycler (Bioer 

Technology CO., LTD). 
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La temperatura de annealing de cada par de primers determinada por gradiente se muestra en la 

Tabla 1. El resultado de la amplificación se evaluó en un gel de agarosa 1%. Las muestras se sembraron 

con DNA Dye (EZ-Vision Three, Amresco) 1X para visualizarlas aplicando luz ultravioleta. Como 

parámetro del tamaño de los fragmentos se utilizó un marcador de 100 pb (PB-L).
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5. RESULTADOS 

5.1 Secuenciación de transcriptomas 

Como resultado de la secuenciación de los transcriptomas, se obtuvieron un total de 53836 secuencias 

en T. dimidiata, 158394 en T. infestans y 47707 en T. pallidipennis (Tabla 2). Para evaluar la calidad 

de la secuenciación realizada, se realizó la búsqueda de los principales genes eucariotas (CEG, core 

eukaryotic genes), un grupo de genes altamente conservados y que se encuentran esencialmente en 

todos los genomas eucariotas (Parra et al. 2007). En los transcriptomas estudiados, se halló un alto 

porcentaje de ese grupo de genes, alcanzando un 89,6% en T. dimidiata, 72,2% en T. infestans y 95,8% 

en el de T. pallidipennis, indicando una buena cobertura de los mismos (Tabla 2). La cantidad de 

coincidencias existentes entre los transcriptomas secuenciados y el genoma de R. prolixus fue en todos 

los casos mayor a 17000 (Tabla 2). 

 

5.2 Cantidad de secuencias encontradas 

Una búsqueda tipo TBLASTN en las bases de datos de triatominos permitió encontrar 528 

secuencias con homología con genes relacionados con resistencia a insecticidas. En la figura 2 se 

muestra la cantidad de secuencias encontradas para cada especie. 

En cuanto a R. prolixus, se encontraron 165 secuencias con similitud con secuencias de la base 

de datos de resistencia.  
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Con respecto al transcriptoma de T. infestans, se encontraron 107 transcriptos que tienen 

similitud con secuencias de la base de datos de resistencia, de los cuales 78 corresponden a isotigs, 27 a 

singleton reads y 2 a contigs. 

En el transcriptoma de T. dimidiata se encontraron 107 transcriptos con similitud con genes 

relacionados a resistencia. De ellos, 83 corresponden a isotigs, 22 a singleton reads y 2 a contigs. 

En el transcriptoma de T. pallidipennis se encontraron 149 transcriptos con homología con 

secuencias de la base de datos. Esos 149 transcriptos se componen de 86 singleton reads, 62 isotigs y 1 

contig. 

5.3 Identificación de secuencias y análisis comparativo 

Para identificar los transcriptos hallados los transcriptomas y en el genoma de R. prolixus se 

utilizaron los resultados arrojados por TBLASTN (Altschul et al. 1990).  

Para el caso de las superfamilias Citocromo P450, Glutatión S-Transferasas y 

Carboxil/Colinesterasas, la identificación se complementó mediante la realización de un alineamiento 

múltiple para cada familia, utilizando las secuencias de triatominos identificadas a través de BLAST y 

las secuencias de dichas familias presentes en la base de datos utilizada. El alineamiento múltiple de las 

secuencias de aminoácidos es una herramienta esencial para encontrar patrones que permiten 

caracterizar familias de proteínas, y para detectar o demostrar homologías entre secuencias nuevas y 

familias de secuencias existentes (Thompson et al. 1994). Con la información generada a través de 

dicho alineamiento se realizaron  árboles filogenéticos que permiten una visualización más clara. En la 

Figura 3 se muestra la cantidad de secuencias identificadas para cada una de las familias en los 

triatominos estudiados. 
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Vale destacar que algunas de las secuencias identificadas en el presente análisis ya poseen una 

identificación en la base de datos Vector Base. Las diferencias que pueden observarse en la 

identificación de algunas de ellas en dicha base de datos y el presente estudio podría radicar en el 

método de anotación utilizado e indicaría, en varios casos, una re-anotación del genoma de R. prolixus. 

A continuación se detallan las secuencias identificadas, clasificadas según los tipos de 

resistencia existentes. Dado que, como se ha explicado, la comparación se realiza entre secuencias 

proteicas traducidas a partir de los transcriptos ensamblados de T. infestans, T. dimidiata y T. 

pallidipennis, de aquí en adelante se referirán como transcriptos. Con respecto a R. prolixus, las 

secuencias identificadas se denominarán de la misma manera dado que son obtenidas a partir del 

transcripto más probable, según predicciones bioinformáticas, que se generaría a partir de un gen dado. 

5.3.1 Resistencia metabólica 

5.3.1.1 Citocromos P450 

En total, se hallaron 370 genes codificantes para Citocromos P450, de ellos, 120 en R. prolixus, 

69 en T. infestans, 71 en T. dimidiata y 110 en T. pallidipennis. En términos comparativos, en D. 

melanogaster se conocen 85 genes codificantes para estas enzimas, y en A. gambiae se conocen 106 

(Claudianos et al. 2006) (Tabla 3). 

En el árbol filogenético se incluyeron un total de 204 secuencias. De ellas, 80 corresponden a 

secuencias de triatominos identificadas como Citocromos P450. El resto de las secuencias utilizadas 

corresponden a Citocromos P450 identificados en D. melanogaster, A. gambiae y A. aegypti. Esto 

permitió identificar, según el agrupamiento de las mismas en el árbol, las familias de Citocromos P450 

presentes en triatominos. Para esto se utilizó como outgroup la enzima Glutatión S-Transferasa D2 de 

D. melanogaster (GstD2Dm) (Figura 4). Las familias 312 (CYP4) y 329 (CYP3) de A. gambiae 

arrojaron mediante la búsqueda por BLAST un total de 118 y 172 coincidencias, respectivamente, con 
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las bases de datos de los triatominos estudiados. En el caso de la familia 312, se hallaron 50 

coincidencias en R. prolixus, 18 en T. infestans, 16 en T. dimidiata y 35 en T. pallidipennis, y en el 

caso de la familia 329 se hallaron 46 coincidencias en R. prolixus, 41 en T. infestans, 34 en T. dimidiata  

y 51 en T. pallidipennis. Estas secuencias de triatominos no fueron incluidas en el árbol filogenético 

que se presenta en este trabajo debido a las limitaciones de cálculo computacional disponibles, y al 

hecho de que son fácilmente identificables teniendo en cuenta la identidad con las respectivas 

secuencias de A. gambiae. Esta parte del trabajo deberá completarse en un futuro, sin embargo, debido 

al e-value utilizado (0,00001), y a que ninguna de las demás secuencias de triatominos se identifica con 

las secuencias de estas familias de A. gambiae en el árbol realizado, esas secuencias que resultan del 

análisis realizado por BLAST corresponderían efectivamente a las familias 312 y 329. 

5.3.1.1.1 Clado mitocondrial 

El clado mitocondrial de Citocromos P450 se compone de 13 familias: 11, 12, 24, 27, 49, 301, 

302, 314, 315, 333, 334, 339 y 353 (Feyereisen 2006). En el presente análisis se hallaron 16 

transcriptos de triatominos pertenecientes a este clado (Figura 4). Tanto en D. melanogaster como en A. 

gambiae se encontraron las familias 12, 49, 301, 302, 314 y 315 (Feyereisen 2006). En los triatominos 

estudiados, se identificaron las familias 49, 301, 302, 314 y 315 (Tabla 3). 

En R. prolixus se identificaron 6 transcriptos dentro del clado mitocondrial: RP06417 (familia 

315, RP06945 (familia 314), RP011595 (familia 302), RP014382 (familia 49) y RP001745 (familia 

301). RP09414 no se identifica con una familia en particular dentro del clado. 

En T. infestans se identificaron dos transcriptos que pertenecen a este clado: TIis31241 (familia 

302) y TIIAMXQZ1 que no se identifica con una familia en particular dentro del clado. 

En T. dimidiata, se identificaron 3 transcriptos como pertenecientes al clado mitocondrial: 

TDcon304  y TD74821 no se identifican claramente con una familia dentro este clado mediante el 

presente análisis, mientras que TDis140202 pertenece a la familia 301. 
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En T. pallidipennis se identificaron 5 transcriptos como pertenecientes al clado mitocondrial. 

TPH954 se incluye dentro de la familia 302, mientras que los otros transcriptos, TPis6165, TPis06155, 

TPis6164, y TPH992, no se identifican claramente con una familia. 

Vale destacar que dentro de este grupo aparece un subgrupo formado exclusivamente por 

secuencias de triatominos, las cuales son RP09414, TIIAMXQZ1, TDcon304, TPis6165, TPis6164 y 

TPis06155. 

5.3.1.1.2 Clado CYP2 

El clado CYP2 se compone de 13 familias: 1, 2, 15, 17, 18, 21, 303, 304, 305, 306, 307, 342, 

343 (Feyereisen 2006). En el presente análisis se hallaron 15 transcriptos de triatominos pertenecientes 

a este clado (Figura 4). En D. melanogaster están presentes las familias 18, 303, 304, 305, 306 y 307, 

mientras que en A. gambiae se encuentran las familias 15, 303, 304, 305, 306 y 307 (Feyereisen 2006). 

En triatominos se encontraron representadas las familias 18, 303, 305, 306 y 307 (Tabla 3). 

Respecto a R. prolixus, se encuentran 4 transcriptos que se agrupan en este clado: RP011241 

(familia 307b), RP09372 (familia 306), RP0513 (familia 305) y RP0592 (familia 303).  

En T. infestans se hallaron 2 transcriptos pertenecientes al clado CYP2. TIIAZ7UN5 pertenece 

a la familia 306 y TIH9HMU63 se incluye en la familia 303. 

En el transcriptoma de T. dimidiata se hallaron 4 transcriptos pertenecientes a este clado. 

TDIAZ51 pertenece a la familia 307b, TDis097471 y TDis97473 pertenecen a la familia 306. 

TDis99933  no se identifica claramente con una familia en particular. 

En el transcriptoma de T. pallidipennis, se hallaron 5 transcriptos que pertenecen a este clado: 

TPH9C2 (familia 307b), TPH9H7EQ5 y TPH9TBDG5 (familia 306), TPH9325 (familia 18) y 

TPH9LZV4 (familia 305). 

5.3.1.1.3 Clado CYP3 
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El clado CYP3 se compone de 20 familias 3, 5, 6, 9, 28, 308, 309, 310, 317, 321, 324, 329, 332, 

336, 337, 338, 345, 346, 347 y 348 (Feyereisen 2006). En D. melanogaster se encontraron las familias 

6, 9, 28, 308, 309, 310 y 317 mientras que en A. gambiae se encontraron las familias 6, 9 y 329 

(Feyereisen 2006). En los triatominos estudiados sólo pudo identificarse la presencia de las familias 6 y 

329 (Tabla 3). 

Respecto a las observaciones realizadas en el árbol filogenético (Figura 4), en el genoma de R. 

prolixus se hallaron 6 transcriptos que forman parte de este clado. En T. infestans, se hallaron 3 

transcriptos, en T. dimidiata, 5 y en T. pallidipennis, 7 transcriptos que se agrupan en el clado CYP3.  

Dentro del clado CYP3, es interesante destacar la presencia de un grupo bien definido que está 

conformado exclusivamente por secuencias de triatominos pertenecientes a la familia 6: RP07913, 

RP011368, RP02590 y RP046 de R. prolixus, TIis42265, TIis1635 y TIis44491 de T. infestans, 

TDis561, TDis571, TDis119151 y TDis20465 de T. dimidiata, y TPis18575, TPis7161, TPis7151, 

TPH9Y6, TPis24455 y TPis24414 de T. pallidipennis. Este grupo podría denominarse “6T” debido a la 

falta de identificación con las subfamilias de la familia 6 incluidas en el árbol. RP0176 de R. prolixus 

también se identifica como perteneciente a la familia 6 pero no se agrupa con los anteriores. 

Los demás transcriptos que forman parte de este clado, RP07865 de R. prolixus, TDis41916 de 

T. dimidiata y TPis24493 de T. pallidipennis no se identifican con una familia en particular. 

5.3.1.1.4 Clado CYP4 

El clado CYP4 está formado por 13 familias: 4, 311, 312, 313, 316, 318, 325, 340, 341, 349, 

350, 351 y 352 (Feyereisen 2006). En D. melanogaster se encontraron las familias 4, 311, 312, 313, 

316 y 318 mientras que en A. gambiae se encontraron las familias 4 y 325 (Feyereisen 2006). En los 

triatominos estudiados se halló la presencia de las familias 4 y 312 únicamente (Tabla 3).  
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Respecto a las observaciones realizadas en el árbol filogenético (Figura 4), todas las secuencias 

identificadas en triatominos pertenecen a la familia 4. De ellas, 4 se hallaron en R. prolixus, 2 se 

hallaron en T. infestans, 5 en el transcriptoma de T. dimidiata y 4 en T. pallidipennis. 

Dentro de la familia 4 encontramos dos grupos bien definidos. Uno de ellos está compuesto por 

RP03227 de R. prolixus, TIis45753 de T. infestans, TDH9VE3 de T. dimidiata y TPH9V5 de T. 

pallidipennis y pertenece a la subfamilia G.  El otro grupo formado se compone de las secuencias 

RP027, RP04731 y RP04733 de R. prolixus, TIis84935 de T. infestans, TDis125612, TDis48504, 

TDis01506 y TDis92265 de T. dimidiata y TPis37064, TPis33345 y TPis25352 de T. pallidipennis y 

podría denominarse “4T” debido a la falta de identificación con las subfamilias de la familia 4 incluidas 

en el árbol.  

5.3.1.1.5 Genes y transcriptos hallados fuera de los clados 

En el árbol filogenético puede apreciarse un grupo de secuencias de triatominos que no poseen 

una identificación con ninguno de los clados existentes (Figura 4). Los transcriptos TDH9FP6S4 de T. 

dimidiata y TPH98LZV6  y TPH9L81 T. pallidipennis no poseen una identificación clara dentro de 

este análisis, mientras que TPH9H5 y TPH9TMDG4 de T. pallidipennis, RP05729, RP09370, RP01301 

y RP09377 de R. prolixus, TDis15711, TDis15721 y TDIAXXN1 de T. dimidiata, y TIis173721 de T. 

infestans podrían identificarse tentativamente como reductasas.  

5.3.1.2 Glutatión S-Transferasas 

En las especies estudiadas se encontraron 27 genes identificados como Glutatión S-

Transferasas: 6 en R. prolixus, 6 en T. infestans, 7 en T. dimidiata y 8 en T. pallidipennis, mientras que 

en D. melanogaster se conocen 38 genes y en A. gambiae, 31 (Claudianos et al. 2006) (Tabla 3).  
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Utilizando las secuencias identificadas en triatominos e incluyendo secuencias de GSTs de D. 

melanogaster y A. gambiae se realizó un árbol filogenético con un total de 80 secuencias utilizando 

como outgroup a Citocromo P450 4c3 (Figura 5). Es interesante destacar que, dentro de cada clase, 

todos los transcriptos identificados constituyen un grupo definido de GSTs de triatominos, por lo que 

no se le asigna una identificación dentro de las clases basándose en las secuencias de referencia. 

5.3.1.2.1 Clase Sigma 

Se hallaron 5 transcriptos pertenecientes a esta clase en triatominos (Figura 5). De ellos,  

RP15269 pertenece a R. prolixus, TIis74143 pertenece a T. infestans, TDis14505 y TDis14495 

pertenecen a T. dimidiata y TPis17684 pertenece a T. pallidipennis. 

5.3.1.2.2 Clase Zeta 

Se encontró un transcripto en cada uno de los organismos estudiados que pertenecen a la clase 

Zeta (Figura 5). RP14626 de R. prolixus, TIis225754 de T. infestans, TDis121234 de T. dimidiata e 

TPis27646 de T. pallidipennis. 

5.3.1.2.3 Clase Omega 

En los triatominos estudiados se hallaron un total de 3 transcriptos que pertenecen a la clase 

Omega de Glutatión S-Transferasas (Figura 5). RP7741 de R. prolixus, TDis121234 de T. dimidiata y 

TPH9J72 de T. pallidipennis, mientras que en T. infestans no se han hallado transcriptos que 

pertenezcan a esta clase. 

5.3.1.2.4 Clase Theta 

En cada uno de los organismos estudiados se encontró un transcripto perteneciente a esta clase 

(Figura 5). RP9358 de R. prolixus, TPis108064 de T. infestans, TDis73435 de T. dimidiata y 

TPcon10496 de T. pallidipennis. 

5.3.1.2.5 Clase Épsilon 

No se hallaron transcriptos de triatominos pertenecientes a esta clase (Figura 5). 
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5.3.1.2.6 Clase Delta 

Se hallaron 5 transcriptos que pertenecen a esta clase de Glutatión S-Transferasas (Figura 5). 

RP13179 de R. prolixus, TIis90074 de T. infestans, TDcon086 de T. dimidiata y TPis4625 y TPis4635 

de T. pallidipennis. 

5.3.1.2.1 GST microsomales 

Se hallaron 6 Glutatión S-Transferasas microsomales: 1 en R. prolixus, 2 en T. infestans, 1 en T. 

dimidiata y 2 en T. pallidipennis. 

5.3.1.3 Carboxil/Colinesterasas 

En el presente estudio se hallaron un total de 50 genes codificantes para carboxil/colinesterasas, 

de ellos, 24 se encontraron en R. prolixus, 10 en T. infestans, 8 en T. dimidiata y 8 en T. pallidipennis. 

En términos comparativos, en D. melanogaster se conocen 35 genes y en el A. gambiae, 51 

(Claudianos et al. 2006) (Tabla 3).  

Incluyendo estas secuencias proteicas y las de los genes pertenecientes a la familia de las 

carboxil/colinesterasas en D. melanogaster y A. gambiae, se realizó un árbol filogenético utilizando 

como outgroup a Citocromo P450 4c3, con un total de 125 secuencias. En cuanto a las secuencias de 

D. melanogaster que no se encuentran identificadas, se muestran los números permiten su 

identificación en FlyBase. El árbol resultante se divide en 6 grupos que han sido numerados 

arbitrariamente debido a la falta de identificación de las secuencias utilizadas como referencia (Figura 

6). 

5.3.1.3.1 Grupo 1 

En el primer grupo se observan 20 transcriptos de triatominos, los cuales se dividen en 6 

subgrupos (Figura 6). El subgrupo “1A” está formado por RP721 perteneciente a R. prolixus y se 

identifica como Neurotactina, el único de los genes de este grupo que puede identificarse con la 

información disponible. El subgrupo “1B” está formado por TPis28364 y por TDis43064, junto con  



~ 45 ~ 
 

 



~ 46 ~ 
 

COEac5068A (CG5068) de D. melanogaster, que posee actividad carboxilesterasa. El subgrupo “1C” 

está formado por dos secuencias de triatominos de T. infestans y T. dimidiata respectivamente: 

TIIAZD5 y TDis140602. El grupo “1D” está formado por dos secuencias de triatominos, TIis121472 y 

RP6929 de T. infestans y R. prolixus respectivamente, más una secuencia de D. melanogaster con 

actividad carboxilesterasa: COEac5355A (CG5355). Dentro del subgrupo “1E” se encuentra el 

transcripto TIis148475 de T. infestans y varios genes con actividad carboxilesterasa de D. 

melanogaster. A su vez, dentro de este subgrupo encontramos a “1E1” que está formado 

exclusivamente por triatominos: RP14030, TIis40622, TDis60325 e TPis35333. Por último, el 

subgrupo “1F” está compuesto por “1F1” y “1F2”. 1F1 se compone de RP11182, TIis40484, 

TDis100832 e TPis28075, junto con COEac4390B (CG4390) de D. melanogaster, con actividad 

carboxilesterasa. Dentro de “1F2” encontramos a su vez un grupo formado por RP477, TIis45294, 

TDis70386 y TPH92I7NHV de triatominos, y por COEac2059A (CG2059) de D. melanogaster. 

5.3.1.3.2 Grupo 2 

De los triatominos estudiados, el único en que encontramos secuencias pertenecientes a este 

grupo, que se divide en dos subgrupos, es R. prolixus (Figura 6). “2A” incluye un transcripto, 

RP13515, que posee una gran similitud con dos isoformas de una proteína con actividad 

carboxilesterasa de D. melanogaster (CG12869) y con la proteína COE12O de A. gambiae (VectorBase 

ID: AGAP010390-PA). 

Por otro lado, en el subgrupo “2B” encontramos  otros tres transcriptos más de R. prolixus, así 

como también Neuroligina 1 y 2 de D. melanogaster, y dos proteínas más de este organismo que 

poseen actividad en el sistema nervioso, CG34127 y CG34139. El transcripto RP1513 se identifica 

como Neuroligina y podría decirse que los otros dos transcriptos de R. prolixus encontrados, RP2570 y 

RP6236 poseen una función en el sistema nervioso de este organismo (Figura 6). 

5.3.1.3.3 Grupo 3 
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En este grupo se observan dos genes pertenecientes a R. prolixus (Figura 6). En el subgrupo 

“3A” RP02814 se identifica con el gen de D. melanogaster con actividad carboxilesterasa (CG5397) y 

en el subgrupo “3B” RP07352 se identifica como Esterasa-Q. 

5.3.1.3.4 Grupo 4 

En el cuarto grupo del árbol se pueden observar 5 transcriptos de triatominos, cuatro de los 

cuales pertenecen a R. prolixus y uno perteneciente a T. infestans (Figura 6). Este grupo se divide en 

“4A” que contiene a gliotactina y a las secuencias RP05115 y RP05626 de R. prolixus. Esta última 

presenta similitud con COE10O de A. gambiae (VectorBase ID: AGAP006956) y con COEa10339 

(CG10339) de D. melanogaster, que posee funciones en neurodesarrollo (Oakeshott et al. 2005). El 

grupo 4B contiene a las acetilcolinesterasas, identificándose como tales los transcriptos RP0482 y 

RP3013 de R. prolixus, y TIIAZ8K de T. infestans. 

5.3.1.3.5 Grupo 5 

El quinto grupo observado en el árbol filogenético incluye a los transcriptos involucrados en el 

procesamiento de hormonas y feromonas, JHE y β-esterasas. Se divide en dos partes (Figura 6). La 

primera, denominada “A”, incluye un subgrupo, “5A1”, que está compuesto por las β-esterasas: 

Esterasa-P (EstPDm) y Esterasa-6 (Est6Dm) de D. melanogaster y tres β-esterasas de A. gambiae. El 

otro subgrupo, de 5 transcriptos, “5A2”, está integrado exclusivamente por triatominos: RP12523 y 

RP03620 de R. prolixus, TIis76996 de T. infestans, TDis123721 de T. dimidiata y TPH91CLAUP de T. 

pallidipennis que se identifican como β-esterasas dada su similitud con el grupo 5A1. El otro subgrupo, 

denominado “5B”, se divide a su vez en 4 partes. En cuanto a “5B1”, en este grupo se incluye la 

esterasa de la hormona juvenil (JHE) y su duplicación, COEac8424A (CG8424). “5B2” está compuesto 

por tres transcriptos de R. prolixus: RP01592, RP08235 y RP03564 y uno de D. melanogaster con 

actividad carboxilesterasa, COEac414Dm (CG6414). El subgrupo “5B3” se compone de 4 transcriptos, 

2 de R. prolixus, 1 de T. infestans y 1 de T. pallidipennis: RP03806, RP03808, TIis125741 y 
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TPis25612. El otro subgrupo, llamado “5B4” incluye 6 transcriptos de triatominos, siendo 2 de R. 

prolixus: RP007965 y RP07919, 1 de T. infestans, TIis37345, 1 de T. dimidiata, TDH9S4 y 2 de T. 

pallidipennis, TPis19804 y TPis19794. Dada la similitud de estos subgrupos con 5B1 puede 

considerarse que las secuencias de triatominos que los componen se identifican como JHEs. Es 

interesante destacar que existen evidencias de la presencia de la misma en  T. infestans a partir de la 

medición de su actividad por el método de Hammock y Sparks (Hammock et al. 1977) (Rivera Pomar, 

R., resultados no publicados).  

5.3.1.3.6 Grupo 6 

En este grupo, en el cual se encuentran las α-esterasas, no se observan transcriptos de 

triatominos (Figura 6). 

5.3.1.3.7 Carboxilesterasas no clasificadas 

En el presente análisis encontramos un transcripto de T. dimidiata que no se incluye claramente 

en ningún grupo del árbol filogenético: TDIAZL4 (Figura 6). 

5.3.1.4 Otras enzimas involucradas en la detoxificación metabólica 

5.3.1.4.1 Enzimas antioxidantes 

En el genoma de R. prolixus se halló una secuencia homóloga de cada una de las siguientes 

enzimas: Superóxido Dismutasa 1 y 2, Catalasa, Glutatión Peroxidasa y Tiorredoxina Reductasa, 

mientras que para Hemo-peroxidasa se hallaron dos secuencias homólogas. En T. infestans, se halló un 

transcripto homólogo a cada una de las siguientes enzimas: Superóxido Dismutasa 1 y 2,  Hemo-

peroxidasa, Catalasa, Glutatión peroxidasa y Tiorredoxina Reductasa. En cuanto a T. dimidiata, se 

halló un transcripto homólogo a las enzimas Superóxido Dismutasa 1 y 2, y Tiorredoxina reductasa, 

mientras que se hallaron 2 para las enzimas Hemo-peroxidasa y Glutatión peroxidasa. En T. 

pallidipennis se halló un homólogo a cada una de las siguientes enzimas: Hemo-peroxidasa,  
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Superóxido dismutasa 2, Catalasa y Tiorredoxina reductasa, mientras que se hallaron dos homólogos a 

la enzima Superóxido Dismutasa 1 y 3 para Glutatión Peroxidasa (ver Anexo II para las secuencias). 

5.3.1.4.2 Multidrug Resistance Proteins 

Hemos detectado una secuencia de esta familia en R. prolixus y en cada uno de los otros tres 

triatominos estudiados (ver Anexo II para las secuencias). 

5.3.1.4.3 Glucoronosil Transferasas 

De los triatominos estudiados, sólo en R. prolixus se ha encontrado un transcripto con identidad 

a las Glucoronosil Transferasas (ver Anexo II para la secuencia). 

5.3.2 Insensibilidad en el sitio de acción 

5.3.2.1 Canal de Sodio voltaje-dependiente  

En cada una de las especies estudiadas en este trabajo se halló un transcripto homólogo al canal 

de sodio voltaje-dependiente (ver Anexo II para las secuencias). En la Figura 7 se muestra un 

alineamiento de las secuencias. De ellas, son nuevas las secuencias de T. dimidiata y T. pallidipennis, y 

la presencia del canal de sodio voltaje-dependiente en T. infestans confirma los datos de Fabro et al. 

2012. 

5.3.2.2 Acetilcolinesterasa 

En el presente estudio se halló un transcripto homólogo de acetilcolinesterasa en el 

transcriptoma de T. infestans, mientras que no se halló representación de esta secuencia en los 

transcriptomas de T. dimidiata y T. pallidipennis. En cuanto a R. prolixus, se hallaron dos secuencias 

homólogas a la de acetilcolinesterasa. En la figura 9 se muestra el alineamiento de las secuencias 

identificadas como acetilcolinesterasa en triatominos junto con las secuencias de los genes ace-1 y ace-

2 de D. melanogaster y A. gambiae que fueron utilizadas para la búsqueda por BLAST. En la figura 8 
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se muestra el árbol filogenético formado por dichas secuencias. En este árbol se observa que en T. 

infestans se halló el gen ace-2, mientras que en R. prolixus se hallaron ambos genes ace. 

5.3.2.3 Receptores nicotínicos de acetilcolina 

Hemos encontrado potenciales homólogos de esta enzima en todos los transcriptomas estudiados así 

como en la secuencia genómica de R. prolixus (ver Anexo II para las secuencias).  

5.3.2.4 Receptores GABA ionotrópicos 

Hemos encontrado potenciales homólogos de receptores GABA ionotrópicos en todos los 

transcriptomas estudiados, así como en la secuencia genómica de R. prolixus (ver Anexo II para las 

secuencias). 

5.3.3 Resistencia a la penetración 

En el presente trabajo se han encontrado varias secuencias con identidad con proteínas 

cuticulares de A. gambiae. En R. prolixus, se hallaron 11 transcriptos con estas características, en T. 

infestans, 10 transcriptos, en T. dimidiata, 8 y en T. pallidipennis, 9. 

5.4 AGAP013758 

Este transcripto, reportado por su expresión diferencial entre mosquitos resistentes y 

susceptibles (Bonizzoni et al. 2012), posee identidad con una secuencia de cada uno de los cuatro 

transcriptomas estudiados: RPRC011533 de R. prolixus, TINF_IAZY42G01D21EZ_6 de T. infestans, 

TDIM_IAZY42G01AJUZ2_6 de T. dimidiata e isotig04429_2 de T. pallidipennis. 

5.5 Validación experimental por PCR 

La validación experimental de los resultados obtenidos y descriptos en las secciones previas se 

realizó en T. infestans por ser éste el principal vector en Argentina y por ser la especie en la que se ha 

reportado mayor número de casos de resistencia (Vassena et al. 2000; Picollo et al. 2005; Toloza et al. 

2008; Germano et al. 2010; Carvajal et al. 2012). Para ello, se seleccionaron al azar 13 transcriptos de 

T. infestans a partir de los cuales se diseñaron primers para realizar amplificación a través de la técnica 
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de RT-PCR. Mediante este método se lograron amplificar 13 fragmentos correspondientes a 

transcriptos representados por el ADNc obtenido a partir de dicho organismo. En la Figura 9 se muestra 

el resultado de la amplificación. Los genes analizados fueron: citocromo P450 de la familia 6, 

perteneciente al clado 3 (calle 2); citocromo P450 de la familia 302 del clado mitocondrial (calle 3), 

citocromos P450 de la familia 4 del clado 4 (Calles 4 y 5), GST clase Delta (Calle 6), GST clase Sigma 

(calle 7), GST clase Theta (calle 8), β-esterasa (clase 9), acetilcolinesterasa (calle 10), receptor GABA 

ionotrópico (calle 11), glutatión peroxidasa (calle 12), superóxido dismutasa (calle 13) y catalasa (calle 

14). Todos los fragmentos amplificados muestran el tamaño esperado a partir de los primers diseñados. 
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6. DISCUSIÓN 

El proceso continuo de duplicación génica y diversificación en la función ha permitido a las 

superfamilias de enzimas P450s, GSTs y COEs expandirse hacia nuevos nichos bioquímicos, al mismo 

tiempo en que los organismos sufren cambios ecológicos y ambientales. Un factor clave que facilita la 

diversificación funcional de estas familias de enzimas es su tolerancia a alteraciones en su estructura 

primaria: con una sola o unas pocas sustituciones aminoacídicas se alcanzan cambios dramáticos en la 

especificidad de sustrato (Oakeshott et al. 1999; Caccuri et al. 2001; Domanski et al. 2001). Este hecho 

convierte a estas enzimas en un importante objeto de investigación en triatominos, ya que el análisis de 

las variaciones en las secuencias podría aportar información valiosa acerca de la respuesta y el 

metabolismo de insecticidas en estos organismos. Por otro lado, las duplicaciones génicas o las 

mutaciones puntuales son fuentes de variación sujetas a selección y aunque las limitaciones biológicas 

tenderían a seleccionar contra esa variación, el estrés medioambiental puede sobreponerse a través de la 

selección positiva de nuevas variantes. Es por esto que diferentes organismos, como por ejemplo A. 

gambiae y D. melanogaster, que ocupan nichos ecológicos muy diferentes y por tanto se encuentran 

expuestos a diferentes compuestos exógenos, favorecen la propagación independiente de las diferentes 

familias de enzimas involucradas en la detoxificación metabólica (Ranson et al. 2002). Esto mismo 

puede haber ocurrido en triatominos, que presentan grandes diferencias en cuanto a las familias de 

enzimas detoxificativas con otros organismos estudiados previamente. El estudio en profundidad de 

esas diferencias permitirá evaluar sus posibles causas, y ofrecerá información de gran valor para el 

entendimiento de la adaptación a xenobióticos en triatominos. 

Los clados CYP3 y CYP4 de Citocromos P450 son más abundantes en Dípteros, donde ambos 

alcanzan a conformar el 40% del repertorio de esta superfamilia (Claudianos et al. 2006). Esta 

información es consistente con la obtenida en los triatominos estudiados, donde en todos los casos estos 

clados superan el 30% del repertorio, llegando al 65% como es el caso de CYP3 en T. infestans. En 
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términos absolutos, la cantidad de genes hallados en triatominos para estos clados es mayor en todos 

los casos para CYP3, y para R. prolixus en cuanto a CYP4. Respecto a este clado, en T. pallidipennis se 

halló un número mayor que en D. melanogaster. Respecto a los otros clados, en todos los casos el 

número de genes hallados es menor que en A. gambiae y D. melanogaster. 

Las familias 4, 6, 9 y 12 son las involucradas en la resistencia a insecticidas (Feyereisen 1999). 

En los triatominos estudiados, se hallaron 15 genes codificantes para la familia 4 y 18 genes 

codificantes para la familia 6, pero se observó una total ausencia de las familias 9 y 12. Esta ausencia 

es muy llamativa dado que la información utilizada para realizar la búsqueda comprende la codificada 

por un genoma completo y por tres transcriptomas con una gran cobertura. Es probable que en 

triatominos, las funciones atribuidas a estas familias sean llevadas a cabo por otras enzimas. 

Un solo cambio de aminoácido puede alterar significativamente las capacidades metabólicas de 

un Citocromo P450 (Lindberg et al. 1989; Wen et al. 2005), e incluso otros P450 relativamente 

similares pueden tener capacidades muy distintas para metabolizar xenobióticos (Li et al. 2004). Es por 

esto que esta superfamilia resulta un intrigante objeto de estudio para revelar facetas de las 

adaptaciones exitosas de los insectos a ambientes variados (Feyereisen 2006).  

Dos clases de GSTs, Delta y Épsilon, se han encontrado únicamente en insectos. Ambas clases 

están representadas por un mínimo de 8 genes en A. gambiae y D. melanogaster, y los miembros de 

estas familias de genes son mayormente producto de duplicaciones génicas locales (Claudianos et al. 

2006). La propagación independiente de estas familias génicas en A. gambiae y D. melanogaster, y la 

verificación funcional del rol de un grupo de estas enzimas en la detoxificación xenobiótica, sugiere 

que son importantes en la adaptación de estos insectos a las presiones de selección ejercidas por el 

medioambiente (Ranson et al. 2002). Es por esto que es llamativa la cantidad de genes hallados en 

triatominos para estas clases: la ausencia de la clase Épsilon y la presencia de uno o dos genes 

codificantes para la clase Delta podría significar una mayor sensibilidad de estos insectos a ciertos tipos 
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de insecticidas, para los que se ha reportado un importante rol de las Glutatión S-Transferasas (Clark et 

al. 1984; Grant et al. 1991; Prapanthadara et al. 1993; Prapanthadara et al. 1996; Kostaropoulos et al. 

2001; Vontas et al. 2001). Respecto de las clases Sigma, Theta, Zeta y Omega y a la clase microsomal, 

éstas están representadas de manera ubicua en la naturaleza, lo que sugiere que poseen un rol clave en 

procesos metabólicos, opuesto al de las Clases Delta y Épsilon que, en general, tienen un marcado rol 

en la detoxificación (Claudianos et al. 2006). 

En consistencia con su diversidad funcional, las secuencias de las carboxil/colinesterasas son 

muy divergentes. Incluso entre insectos puede haber sólo 20% de identidad aminoacídica entre 

miembros distantes de la familia. Quizás la demostración de la adaptabilidad evolutiva de esta 

superfamilia es su rol en más de 50 casos de resistencia a insecticidas en los últimos 50 años. Muchos 

de estos casos incluyen la resistencia a organofosforados y carbamatos, y también a la resistencia a 

piretroides aunque no se ha resuelto el mecanismo a nivel molecular (Oakeshott et al. 2005). El genoma 

de los insectos es particularmente rico en carboxilesterasas y esto ha sido correlacionado con 

importantes funciones orgánicas, como por ejemplo la resistencia a insecticidas en el vector A. gambiae 

(Ranson et al. 2002). En el presente trabajo, sólo se han identificado genes con funciones no catalíticas 

en el neurodesarrollo en R. prolixus y este triatomino posee representación en todos los grupos que 

contienen genes con funciones conocidas en el sistema nervioso de insectos, si bien no hubo ningún 

transcripto que se identifique claramente como Glutactina. Es probable que estos genes hallados sólo 

en R. prolixus se encuentren en el resto de los triatominos estudiados al aumentar la profundidad de 

secuenciación de los transcriptomas. 

Respecto de las β-esterasas, en triatominos se identificaron 5 secuencias, mientras que no se 

identificaron α-esterasas en ningún triatomino. Teniendo en cuenta que se está analizando un genoma 

completo y tres transcriptomas de triatominos con una gran cobertura, aparentemente no existe 

expresión de α-esterasas en estas especies. La ausencia de esta familia puede significar una mayor 
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sensibilidad a tóxicos como los organofosforados, para los cuales se ha demostrado la implicación de la 

actividad de α-esterasa-7 en la resistencia a estos insecticidas en D. melanogaster (Birner-Gruenberger 

et al. 2011). Es posible también que la función de las α-esterasas sea suplida por otras esterasas. 

Respecto de la resistencia por insensibilidad en el sitio de acción, la información sobre las 

secuencias de los sitios diana de los insecticidas resulta indispensable para realizar estudios 

comparativos entre individuos susceptibles y resistentes, con el fin de detectar alelos responsables de la 

resistencia a insecticidas, tal como se ha hecho con el canal de sodio voltaje-dependiente en T. infestans 

(Capriotti N. et al, resultados no publicados, Fabro et al. 2012). Respecto de la acetilcolinesterasa, la 

relativa divergencia entre los genes ace-1 y ace-2 plantea la importancia de conocer cuál es el target de 

los insecticidas, a fin de diseñar nuevos tóxicos para mejorar el control de plagas y sobreponerse a los 

problemas de resistencia (Weill et al. 2002). En lo que respecta a este estudio, es probable que con un 

aumento en la profundidad de secuenciación se hallen ambos genes ace en T. infestans, T. dimidiata y 

T. pallidipennis, dada la presencia de los mismos en R. prolixus.
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7. OBSERVACIONES FINALES Y PERSPECTIVAS FUTURAS 

El análisis de secuencias nucleotídicas realizado en este estudio confirma la utilidad de las 

nuevas tecnologías de secuenciación masiva, que permiten obtener grandes volúmenes de datos que 

posibilitan estudios globales del genoma y el transcriptoma de los organismos. En este sentido y en lo 

que respecta al presente análisis, esta tecnología permitió identificar múltiples genes involucrados en la 

respuesta a insecticidas. Esta información incrementa el conocimiento sobre la resistencia a 

insecticidas, uno de los factores clave que explican la persistencia de la transmisión de la Enfermedad 

de Chagas en el Gran Chaco, aún a pesar de las iniciativas internacionales creadas con el fin de 

erradicarla. Si bien en los últimos tiempos se ha avanzado notablemente en el estudio de la resistencia a 

insecticidas en T. infestans (Gonzalez Audino et al. 2004; Picollo et al. 2005; Santo-Orihuela et al. 

2008; Pedrini et al. 2009; Fabro et al. 2012; Capriotti et al., resultados no publicados) es poco lo que se 

conoce sobre la respuesta a insecticidas en triatominos por tratarse de un fenómeno detectado de 

manera relativamente reciente. El hallazgo de que las mismas mutaciones en el canal de sodio 

presentan diferentes niveles de resistencia  en distintas poblaciones (Capriotti N. et al, resultados no 

publicados), sugiere la existencia de múltiples mecanismos responsables de la resistencia a insecticidas, 

algunos de los cuales han sido estudiados (Gonzalez Audino et al. 2004; Picollo et al. 2005; Santo-

Orihuela et al. 2008; Pedrini et al. 2009; Fabro et al. 2012; Capriotti et al., resultados no publicados). 

Los resultados obtenidos sientan las bases para futuros estudios funcionales de los genes involucrados 

en la resistencia a insecticidas. Esto contribuirá a la caracterización de la respuesta de estos insectos a 

estos tóxicos, lo que será de utilidad para el diseño de estrategias de control al momento de buscar 

insecticidas alternativos y para lograr una detección temprana del surgimiento de resistencia en las 

poblaciones. 
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8. CONCLUSIONES 

1) La secuenciación masiva de transcriptomas es una buena aproximación experimental para la 

identificación de genes de interés. 

2) El hallazgo de genes en los triatominos estudiados en base a búsquedas por homología de 

secuencias evidencia la conservación de los genes estudiados en insectos. 

3) Una buena parte de los genes reportados como involucrados en la resistencia a insecticidas en 

insectos se hallaron en los transcriptomas de los triatominos estudiados. 

4) De las tres principales superfamilias de enzimas involucradas en la detoxificación metabólica 

(P450s, GSTs y COEs), los citocromos P450 son los más abundantes en los triatominos 

estudiados.
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10. RESUMEN 

La enfermedad de Chagas, causada por el parásito Tripanosoma cruzi, se transmite a humanos y 

a otras especies a través de insectos triatominos, pertenecientes al orden Hemíptera, suborden 

Heteróptera, familia Reduviidae y subfamilia Triatominae. En Latinoamérica, la transmisión vectorial 

de la enfermedad de Chagas está representada por tres especies principales de triatominos: Rhodnius 

prolixus, Triatoma infestans y Triatoma dimidiata, mientras que Triatoma pallidipennis es considerado 

como un importante vector de la enfermedad en México. El control la Enfermedad de Chagas en 

Latinoamérica ha sido muy exitoso gracias a iniciativas multinacionales bajo la coordinación de la 

Organización Mundial de la Salud (OMS)  interrumpiéndose la transmisión de la enfermedad por T. 

infestans en países como Uruguay, Chile, Brasil y partes de Paraguay y Argentina. Sin embargo, en la 

ecoregión del Gran Chaco la enfermedad aún es muy prevalente. Hoy en día, la resistencia a 

insecticidas podría ser una de las principales causas del fracaso en la eliminación de T. infestans en la 

ecoregión del Gran Chaco, aún en áreas sujetas a un control vectorial intensivo. 

En el presente trabajo se analiza la presencia de genes asociados a la resistencia a insecticidas 

en los vectores de la Enfermedad de Chagas mencionados, a través del análisis del transcriptoma de T. 

infestans, T. dimidiata y T. pallidipennis, y del genoma de R. prolixus, lo que contribuirá a la 

caracterización de la respuesta a insecticidas sentando las bases para futuros estudios funcionales sobre 

los genes encontrados, información fundamental para diseñar estrategias eficientes de control vectorial. 
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11. ANEXO I:  SECUENCIAS INCLUIDAS EN LA BASE DE DATOS DE RESISTEN CIA  

>cytochrome_P450_4aa1_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp4aa1 
MFVEKVLERTTNLELCSILILLVISLSIYTFYATLNTYLRSVLLSLRLTGP PSLPFLGNCMLVTDKDLMRRCAGKAFDLYGSLVRI
WVLLFPFFAVLEPEDLQVILSSKKHTNKVFFYRLMHNFLGDGLITSSGSKWSNHRRLIQPAFHHNLLEKFIDTFVDASQSLYENL
DAEAVGTEINIAKYVNNCVLDILNEAVLGVPIKKRGQDVAMMEDSPFRQGK IMMPARFTQPWLLLDGIYHWTKMANDELNQK
KRLNDFTRKMIQRRRQIQNNNNGNSERKCLLDHMIEISESNRDFTEEDIVNEACTFMLAGQDSVGAAVAFTLFLLTQNPECQDR
CVLELATIFEDSNRAPTMTDLHEMRYMEMCIKEALRLYPSVPLIARKLGEEVRLAKHTLPAGSNVFICPYATHRLAHIYPDPEKF
QPERFSPENSENRHPYAFLPFSAGPRYCIGNRFAIMEIKTIVSRLLRSYQLLPVTGKTTIAATFRITLRASGGLWVRLKERDHPLIAH 
 
>cytochrome_P450_4ac1_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp4ac1 
MWIALLGIPILLAVLTLLLKHINKTYFILSLTKRVRTEDGSPLESKVAIMP GKTRFGNNLDILNFTPASVFNFVRESTAKAKGQNY
LWYFLYAPMYNVVRPEEAEEVFQSTKLITKNVVYELIRPFLGDGLLISTDHKWHSRRKALTPAFHFNVLQSFLGIFKEECKKFLN
VLEKNLDAELELNQVIPPFTLNNICETALGVKLDDMSEGNEYRKAIHAIEE VLIQRVCNPLMYYNWYFFVYGDYRKHLQNLRIV
HDFSSRIIERKRQQFQQKQLGEVDEFGRKQRYAMLDTLLAAEADGQIDHQGICDEVNTFMFEGYDTTSTCLIFTLLMLALHEDV
QKKCYEEVENLPEDSDDISMFQFNKLVYLECVIKESLRMFPSVPFIGRQCVEETVVNGMVMPKDTQISIHIYDIMRDPRHFPKPDL
FQPDRFLPENTVNRHPFAYVPFSAGQRNCIGQKFAILEMKVLLAAVIRNFKLLPATQLEDLTFENGIVLRTQENIKVKLSKRVK 
 
>cytochrome_P450_4ac2_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp4ac2 
MFLEVLFAAPLVIFIFRKLWAHLNRTYFILSLCKRIRTEDGSLLESKIYVA PSKTRFGNNFDLVNFTSESIFNFMRDASAKAKGRN
YLWYFFHAPMYNIVRAEEAEEILQSSKLITKNMIYELLKPFLGEGLLISTD QKWHSRRKALTPAFHFKVLQSFLIIFKEECNKLVK
VLHQSVNMELELNQVIPQFTLNNVCETALGVKLDDLSEGIRYRQSIHAIEEVMQQRLCNPFFYNIVYFFLFGDYRKQVNNLKIAH
EFSSNIIEKRRSLFKSNQLGQEDEFGKKQRYAMLDTLLAAEADGQIDHQGICDEVNTFMFEGYDTTSTCLIFTLLMLALHEDVQK
KCYEEIKYLPDDSDDISVFQFNELVYMECVIKESLRLFPSVPFIGRRCVEEGVVNGLIMPKNTQINIHLYEIMRDARHFSNPKMFQ
PDRFFPENTVNRHPFAFVPFSAGQRNCIGQKFAILEIKVLLAAVIRNFKILPVTLLDDLTFENGIVLRTKQNIKVKLVHRENK 
 
 
>cytochrome_P450_4ac3_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp4ac3 
MWIALLGSSLLIGALWLLLRQLNKTYFILSLCKRVRTADGSPLESKVFVVPGKTRFGNNLDLLNLTPANIFSYIRESTAKANGQN
YIWNFLFAPEYNIVRAEDAEEIFQSTKITTKNMSYELIRPFLGDGLLISIDQKWHTRRKTLTPAFHFNILQSFLSIFKEESKKFIKILD
KNVGFELELNQIIPQFTLNNICETALGVKLDDMSEGNEYRKAIHDFEIVFNQRMCNPLMFFNWYFFLFGDYKKYSRILRTIHGFSS
GIIQRKRQQFKQKQLGQVDEFGKKQRYAMLDTLLAAEAEGKIDHQGICDEVNTFMFGGYDTTSTSLIFTLLLLALHADVQERCY
EELQDLPEDIDEVSMFQFNELIHLECVIKESLRLFPSAPIIGRTCIEESVMNGLVLPKNAQISIHIYDIMRDARHFPKPNQFLPERFLP
ENSVNRHPFAFVPFSAGPRNCIGQKFGVLEIKVLLAAVIRNFKLLPATQLEDLTFENGIVLRTQQNIKVKFEARVK 
 
>cytochrome_P450_4ad1_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp4ad1 
MFLIAIAIILATILVFKGVRIFNYIDHMAGIMEMIPGPTPYPFVGNLFQFG LKPAEYPKKVLQYCRKYDFQGFRSLVFLQYHMMLS
DPAEIQNILSSSSLLYKEHLYSFLRPWLGDGLLTSSGARWLKHQKLYAPAFERSAIEGYLRVVHRTGGQFVQKLDVLSDTQEVFD
AQELVAKCTLDIVCENATGQDSSSLNGETSDLHGAIKDLCDVVQERTFSIVKRFDALFRLTSYYMKQRRALSLLRSELNRIISQRR
HQLAAENTCQQGQPINKPFLDVLLTAKLDGKVLKEREIIEEVSTFIFTGHDPIAAAISFTLYTLSRHSEIQQKAAEEQRRIFGENFA
GEADLARLDQMHYLELIIRETLRLYPSVPLIARTNRNPIDINGTKVAKCTT VIMCLIAMGYNEKYFDDPCTFRPERFENPTGNVGI
EAFKSVPFSAGPRRCIAEKFAMYQMKALLSQLLRRFEILPAVDGLPPGINDHSREDCVPQSEYDPVLNIRVTLKSENGIQIRLRKR 
 
>Cytochrome_P450_4ae1_OS=Dmel_GN=Cyp4ae1 
MLVVLLVALLVTRLVASLFRLALKELRHPLQGVVPSVSRVPLLGAAWQMRS FQPDNLHDKFAEYVKRFGRSFMGTVLGHVVM
VTAEPRHIDALLQGQHQLKKGTMYFALRGWLGDGLLLSRGKEWHTMRKIITPTFHFSILEQFVEVFDRQSSILVERLRTLSYGNE
VVNIYPLVGLAALDIITETAMGVNVDAQGADSEVVHAVKDLTNILATRFMR PHLLFPHLFRLCWPSGFRKQQAGVICLHEFTNG
IIEQRRRLLAREANQDKPTKPHALLDTLLRATVDGQPLTDKQIRDEVNTFIFEGHDTTTSAVSFCLYLLSRHEAVQQKLFEELRM
HYGQDLFRGVILSDFATLPYLSCVVKESLRLYPPIPAVARCLEKDLVIDEGYIPVGTNVVVLLWQLLRDEAIFTDPLVFQPERHLG
EEAPRLSPYSYIPFSAGPRNCIGQKFALLEMKTMVTKVIRHYQLLPMGADVEPSIKIVLRSKSGVNVGLRPRLY 
 
>Cytochrome_P450_4c3_OS=Dmel_GN=Cyp4c3 
MSSKVITSLMAESILLSKVGQVISGYSPITVFLLGSILIFLVVYNKRRSRLVKYIEKIPGPAAMPFLGNAIEMNVDHDELFNRVIGM
QKLWGTRIGINRVWQGTAPRVLLFEPETVEPILNSQKFVNKSHDYDYLHPWLGEGLLTSTDRKWHSRRKILTPAFHFKILDDFID
VFNEQSAVLARKLAVEVGSEAFNLFPYVTLCTLDIVCETAMGRRIYAQSNSESEYVKAVYGIGSIVQSRQAKIWLQSDFIFSLTAE
YKLHQSYINTLHGFSNMVIRERKAELAILQENNNNNNNNAPDAYDDVGKKK RLAFLDLLIDASKEGTVLSNEDIREEVDTFMFE
GHDTTSAAISWTLFLLGCHPEYQERVVEELDSIFGDDKETPATMKNLMDMRYLECCIKDSLRLFPSVPMMARMVGEDVNIGGKI
VPAGTQAIIMTYALHRNPRVFPKPEQFNPDNFLPENCAGRHPFAYIPFSAGPRNCIGQKFAILEEKAVISTVLRKYKIEAVDRREDL
TLLGELILRPKDGLRVKITPRD 
 
>Cytochrome_P450_4d1_OS=Dmel_GN=Cyp4d1 
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MFLVIGAILASALFVGLLLYHLKFKRLIDLISYMPGPPVLPLVGHGHHFIG KPPHEMVKKIFEFMETYSKDQVLKVWLGPELNVL
MGNPKDVEVVLGTLRFNDKAGEYKALEPWLKEGLLVSRGRKWHKRRKIITPAFHFKILDQFVEVFEKGSRDLLRNMEQDRLKH
GESGFSLYDWINLCTMDTICETAMGVSINAQSNADSEYVQAVKTISMVLHKRMFNILYRFDLTYMLTPLARAEKKALNVLHQF
TEKIIVQRREELIREGSSQESSNDDADVGAKRKMAFLDILLQSTVDERPLSNLDIREEVDTFMFEGHDTTSSALMFFFYNIATHPE
AQKKCFEEIRSVVGNDKSTPVSYELLNQLHYVDLCVKETLRMYPSVPLLGRKVLEDCEINGKLIPAGTNIGISPLYLGRREELFSE
PNSFKPERFDVVTTAEKLNPYAYIPFSAGPRNCIGQKFAMLEIKAIVANVLRHYEVDFVGDSSEPPVLIAELILRTKEPLMFKVRE
RVY 
 
>Cytochrome_P450_4d2_OS=Dmel_GN=Cyp4d2  
MLGVVGVLLLVAFATLLLWDFLWRRRGNGILPGPRPLPFLGNLLMYRGLDPEQIMDFVKKNQRKYGRLYRVWILHQLAVFST
DPRDIEFVLSSQQHITKNNLYKLLNCWLGDGLLMSTGRKWHGRRKIITPTFHFKILEQFVEIFDQQSAVMVEQLQSRADGKTPINI
FPVICLTALDIIAETAMGTKINAQKNPNLPYVQAVNDVTNILIKRFIHAWQ RVDWIFRLTQPTEAKRQDKAIKVMHDFTENIIRER
RETLVNNSKETTPEEEVNFLGQKRRMALLDVLLQSTIDGAPLSDEDIREEVDTFMFEGHDTTTSAISFCLYEISRHPEVQQRLQQE
IRDVLGEDRKSPVTLRDLGELKFMENVIKESLRLHPPVPMIGRWFAEDVEIRGKHIPAGTNFTMGIFVLLRDPEYFESPDEFRPERF
DADVPQIHPYAYIPFSAGPRNCIGQKFAMLEMKSTVSKLLRHFELLPLGPEPRHSMNIVLRSANGVHLGLKPRA 
 
>Cytochrome_P450_4d8_OS=Dmel_GN=Cyp4d8  
MQLMLRLNPKTFIKVGREYVLKFGHLQRVWIFNRLLIMSGDAELNEQLLSSQEHLVKHPVYKVLGQWLGNGLLLSDGKVWHQ
RRKIITPTFHFSILEQFVEVFDQQSNICVQRLAQKANGNTFDVYRSICAAALDIIAETAMGTKIYAQANESTPYAEAVNECTALLS
WRFMSVYLQVELLFTLTHPHLKWRQTQLIRTMQEFTIKVIEKRRQALEDQQSKLMDTADEDVGSKRRMALLDVLLMSTVDGR
PLTNDEIREEVDTFMFEGHDTTTSALSFCLHELSRHPEVQAKMLEEIVQVLGTDRSRPVSIRDLGELKYMECVIKESLRMYPPVPI
VGRKLQTDFKYTHSVHGDGVIPAGSEIIIGIFGVHRQPETFPNPDEFIPERHENGSRVAPFKMIPFSAGPRNCIGQKFAQLEMKMM
LAKIVREYELLPMGQRVECIVNIVLRSETGFQLGMRKRKHN 
 
>Cytochrome_P450_Cyp4d14-RA_Dmelanogaster 
MYLELFAILLATALAWDYMRKRRHNKMYAEAGIRGPKSYPLVGNAPLLINE SPKTIFDMQFRLIAEFGKNIKTQMLGESGFMTA
DSKMIEAIMSSQQTIQKNNLYSLLVNWLGDGLLISQGKKWFRRRKIITPAFHFKILEDFVEVFDQQSATMVQKLYDRADGKTVIN
MFPVACLCAMDIIAETAMGVKINAQLQPQFTYVQSVTTASAMLAERFMNPL QRLDFTMKLFYPKLLDKLNDAVKNMHDFTNS
VITERRELLQKAIADGGDADAALLNDVGQKRRMALLDVLLKSTIDGAPLSN DDIREEVDTFMFEGHDTTTSSIAFTCYLLARHPE
VQARVFQEVRDVIGDDKSAPVTMKLLGELKYLECVIKESLRLFPSVPIIGRYISQDTVLDGKLIPADSNVIILIYHAQRDPDYFPDP
EKFIPDRFSMERKGEISPFAYTPFSAGPRNCIGQKFAMLEMKSTISKMVRHFELLPLGEEVQPVLNVILRSTTGINCGLKPRVY 
 
>cytochrome_P450_4d20_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp4d20 
MWLTLITGALILLLTWDFGRKRQRVLAFEKSAIPGPISIPILGCGLQALHLGAENIIGWVGEKFDKYGKTFRFWILGESLIYTKDLQ
YFETILSSTTLLEKGQLYEYLRPFLNDGLLVSTGRKWHARRKIFTHAFHFKVLEHYVEIMDRHSSVMVDNLRKVADGKTAVDM
LKYLSLAALDVITEAAMGVQVNAQNDPDFPYIKALKSVVYIQPDRMFRFSR RYNWLFPLAAPLLHRQLLSDIRVMHDFTDKVIS
ERRETVRRAKADGTYRPLSLGDAEIGSKSQMALLDILLQSSINNQPLSDADIREEVDTFMFEGDDTTSSGVSHALYAIARHPEVQ
QRIFEELQRVLGPDASAPVTQAQLQDLKYLDCVIKETMRLYPPVPAIGRHAQKELEIGDKTIPANTSIYLVLYYAHRDANYFPDP
LSFRPERFLEDQEQGHNTFAYVPFSAGPKNCIGQKFAVLEMKVLISKVLRFYELLPLGEELKPMLNFILRSASGINVGLRPRKALR 
 
>cytochrome_P450_4d21_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp4d21 
MWILLGIAVLIMTLVWDNSRKQWRVNTFEKSRILGPFTIPIVGNGLQALTL RPENFIQRFGDYFNKYGKTFRLWILGECLIYTKDL
KYFESILSSSTLLKKAHLYRFLRDFLGDGLLLSTGNKWTSRRKVLAPAFHFKCLENFVEIMDRNSGIMVEKLKNYADGKTCVDL
FKFVSLEALDVTTETAMGVQVNAQNEPNFPYTKALKSVVYIESKRLASVSMRYNWLFPLAAPLVYRRLQKDIAIMQDFTDKVIR
ERRAILERARADGTYKPLIMGDDDIGGKAKMTLLDILLQATIDNKPLSDVD IREEVDVFIFAGDDTTTSGVSHALHAISRHPKVQE
CIYEELVSVLGPDPDASVTQTKLLELKYLDCVIKETMRLHPPVPILGRYIPEDLKIGEITIPGNTSILLMPYYVYRDPEYFPDPLVFK
PERWMDMKTTSNTPPLAYIPFSSGPKNCIGQKFANLQMKALISKVIRHYELLPLGADLKATYTFILSSSTGNNVGLKPRTRVK 
 
 
>cytochrome_P450_4e1_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp4e1 
MWIVLCAFLALPLFLVTYFELGLLRRKRMLNKFQGPSMLPLVGNAHQMGNTPTEILNRFFGWWHEYGKDNFRYWIGYYSNIM
VTNPKYMEFILSSQTLISKSDVYDLTHPWLGLGLLTSTGSKWHKHRKMITPAFHFNILQDFHEVMNENSTKFIDQLKKVADGGNI
FDFQEEAHYLTLDVICDTAMGVSINAMENRSSSVVQAFKDITYTIKMRAFSPWKRNKYLFHFAPEYPEYSKTLKTLQDFTNEIIA
KRIEVRKSGLEVGIKADEFSRKKMAFLDTLLSSKVDGRPLTSQELYEEVSTFMFEGHDTTTSGVGFAVYLLSRHPDEQEKLFNEQ
CDVMGASGLGRDATFQEISTMKHLDLFIKEAQRLYPSVPFIGRFTEKDYVIDGDIVPKGTTLNLGLLMLGYNDRVFKDPHKFQPE
RFDREKPGPFEYVPFSAGPRNCIGQKFALLEIKTVVSKIIRNFEVLPALDELVSKDGYISTTLGLQPAEKKSRDAHNHKYDPILSAS
MTLKSENGLHLRMKQRLVCDST 
 
>Cytochrome_P450_4e2_OS=Dmel_GN=Cyp4e2 
MWFVLYIFLALPLLLVAYLELSTFRRRRVLNKFNGPRGLPLMGNAHQMGKNPSEILDTVFSWWHQYGKDNFVFWIGTYSNVLV
TSSKYLEFILSSQTLITKSDIYQLTHPWLGLGLLTSTGSKWHKHRKMITPAFHFNILQDFHEVMNENSTKFIKHLKTVAAGDNIFD
FQEQAHYLTLDVICDTAMGVSINAMENRSSSIVQAFKDMCYNINMRAFHPLKRNELLYRLAPDYPAYSRTLKTLQDFTNEIIAKR
IEAHKSGAVSTNAGDEFTRKKMAFLDTLLSSTIDGRPLNSKELYEEVSTFMFEGHDTTTSGVSFAVYLLSRHQDEQRKLFKEQRE
VMGNSELGRDATFQEISQMKYLDLFIKEAQRVYPSVPFIGRFTEKDYVIDGDLVPKGTTLNLGLVMLGYNEKVFKDPHKFRPER
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FELEKPGPFEYVPFSAGPRNCIGQKFALLEIKTVVSKIIRNFEVLPALDELVSKDGYISTTIGLPDAERKKRDPYRHKYDPILSAVLT
LKSENGLYIRLKERH 
 
>Cytochrome_P450_4e3_OS=Dmel_GN=Cyp4e3 
MWLAVLALLVLPLITLVYFERKASQRRQLLKEFNGPTPVPILGNANRIGKN PAEILSTFFDWWYDYGKDNFLFWIGYSSHIVMT
NPKQLEYILNSQQLIQKSTIYDLLHPWLGHGLLTSFGSKWHKHRKMITPSFHFNILQDFHEVMNENSAKFMTQLKKASAGDTIID
FQEHANYLTLDVICDTAMGVPINAMEQRDSSIVQAFRDMCYNINMRAFHPFKRSNRVFSLTPEFSAYQKTLKTLQDFTYDIIEKR
VYALQNGGSKEDHDPSLPRKKMAFLDTLLSSTIDGRPLTRQEIYEEVSTFMFEGHDTTTSGVSFSVYLLSRHPDVQRKLYREQCE
VMGHDMNRSVSFQEIAKMKYLDLFIKEAQRVYPSVPFIGRYCDKDYDINGSIVPKGTTLNLALILLGYNDRIFKDPHHFRPERFE
EEKPAPFEYLPFSAGPRNCIGQKFALLELKTVISKVVRSFEVLPAVDELVSTDGRLNTYLGLAPDEKLKREAGRHKYDPILSAVLT
LKSDNGLHLRLRERRS 
 
>Cytochrome_P450_4g1_OS=Dmel_GN=Cyp4g1 
MAVEVVQETLQQAASSSSTTVLGFSPMLTTLVGTLVAMALYEYWRRNSREYRMVANIPSPPELPILGQAHVAAGLSNAEILAVG
LGYLNKYGETMKAWLGNVLLVFLTNPSDIELILSGHQHLTKAEEYRYFKPW FGDGLLISNGHHWRHHRKMIAPTFHQSILKSFV
PTFVDHSKAVVARMGLEAGKSFDVHDYMSQTTVDILLSTAMGVKKLPEGNKSFEYAQAVVDMCDIIHKRQVKLLYRLDSIYKF
TKLREKGDRMMNIILGMTSKVVKDRKENFQEESRAIVEEISTPVASTPASKKEGLRDDLDDIDENDVGAKRRLALLDAMVEMA
KNPDIEWNEKDIMDEVNTIMFEGHDTTSAGSSFALCMMGIHKDIQAKVFAEQKAIFGDNMLRDCTFADTMEMKYLERVILETL
RLYPPVPLIARRLDYDLKLASGPYTVPKGTTVIVLQYCVHRRPDIYPNPTKFDPDNFLPERMANRHYYSFIPFSAGPRSCVGRKY
AMLKLKVLLSTIVRNYIVHSTDTEADFKLQADIILKLENGFNVSLEKRQYA TVA 
 
>Cytochrome_P450_4g15_OS=Dmelanogaster_GN=Cyp4g15 
MEVLKKDAALGSPSSVFYFLLLPTLVLWYIYWRLSRAHLYRLAGRLPGPRGLPIVGHLFDVIGPASSVFRTVIRKSAPFEHIAKM
WIGPKLVVFIYDPRDVELLLSSHVYIDKASEYKFFKPWLGDGLLISTGQKWRSHRKLIAPTFHLNVLKSFIELFNENSRNVVRKLR
AEDGRTFDCHDYMSEATVEILLETAMGVSKKTQDKSGFEYAMAVMRMCDILHARHRSIFLRNEFVFTLTRYYKEQGRLLNIIHG
LTTKVIRSKKAAFEQGTRGSLAQCELKAAALEREREQNGGVDQTPSTAGSDEKDREKDKEKASPVAGLSYGQSAGLKDDLDVE
DNDIGEKKRLAFLDLMLESAQNGALITDTEIKEQVDTIMFEGHDTTAAGSSFFLSLMGIHQDIQDRVLAELDSIFGDSQRPATFQD
TLEMKYLERCLMETLRMYPPVPLIARELQEDLKLNSGNYVIPRGATVTVATVLLHRNPKVYANPNVFDPDNFLPERQANRHYY
AFVPFSAGPRSCVGRKYAMLKLKILLSTILRNYRVYSDLTESDFKLQADIILKREEGFRVRLQPRTS 
 
>Cytochrome_P450_4p1_OS=Dmel_GN=Cyp4p1 
MIILWLILALSALLYWLHRANKDYHILSFFTKRIRLKDGTPVEIIAPIAKG KTIFGNTLDLYGRDHAGVFNYSRERAKEMGTSYIE
YVFGKAIYNIIDADSAENVLNHPNLITKGLVYNFLHPFLRTGLLTSTGKKW HARRKMLTPTFHFNILNQFQEIFKTESQKFLLQFE
GQDEVTITLHDVIPRFTLNSICETAMGVKLDEMAEKGDRYRENFSQIEECFIRRLSNPLLWGDKLFEMFAAKDFASALDVVHRFS
SEIIAKRRDLLKDELDKSSSTADDDGFVSKKRFAMLDTLIYAEKDGLIDHI GICEEVDTLMFEGYDTTSIGLIFGLMNMSLNPDKQ
ELCYQEIQEHIDDDLSNLDVGQLNKLKYLEYFMKETTRLFPSVPIMGREAVQETELANGLILPKGAQITIHVFDIHRNAKYWDSP
EEFRPERFLPENVQDRHTYAYVPFSAGQRNCIGKKYAMQEMKTLMVVLLKQFKVLKAIDPQKIVFHTGITLRTQDKIRVKLVRR
T 
 
>cytochrome_P450_4p2_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp4p2 
MMICLLWISVAILVVIHWIYKVNKDYNILAFFARRVQTKDGKPLDSLVPMI KGRTVFANCFDLLGKDTDQVFTHLRQLAKNSGD
SYLQYSMGFSNFNVIDAHNAANILNHPNLITKGVIYNFLHPFLRTGVLTAT EKKWHTRRSMLTRTFHLDILNQFQEIFIAESLKFV
SQFQGQNEVVVSLKDRISRFTLNSICETAMGIKLDEMAEKGDRYRANFHIIDEGLTRRIVNPLYWDDCVYNMFTGHKYNAALK
VVHEFSREIIAKRRVLLEEELENRRATQTADDDICVIRKKRFAMLDTLICA EKDGLIDDIGISEEVDTLMAEGYDTTSIGLVFGLM
NMSLYAAEQELCYQEIQEHILDDLSNLNLSQLSKLNYLGYFIKETMRLYPSIPIMGRQTLQETELENGLILPKRSQINIHVFDIHRN
PKYWESPEEFRPERFLPQNCLKRHPYAYIPFSAGQRNCIGQKYAMQEMKTLMVVILKHFKILPVIDPKSIVFQVGITLRFKNKIKV
KLVRRNCV 
 
>cytochrome_P450_4p3_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp4p3 
MLILWLVGAFIVLIQWIYRLNRDYCILGFFAKRIRTKNGQNPESIAPLVKG STIFANSFDLYGKDHSGVFEHSRDCAKKLGKSYAE
YAMGTAIYNVIDADSAERVLNDPNLINKGTIYDFLHPFLRTGLLTSTGKKW HARRKMLSPTFHFNILNQFQEIFITESLKFLEQFK
GNDEAIISLNEVIPRFTLNSICETAMGVKLDEMAEKGDRYRENFRQIEECFIRRMSNPLLWSDTLFKMFAEKDYASALDVVHGFS
SEIIAKRRDQLNDEIDSRGNTQTAEDELFTSKKRFAMLDTLILAEKDGLIDHIGICEEVDTLMFEGYDTTSIGLMFGLMNMSLYPE
EQEKCYQEIQANIDDELNILNIGQLNKLKNLEYFIKETMRLFPSVPAMGRETTRETELSNGLILPKGSQIFVHVFDIHRNPEYWDSP
EEFRPERFLPENSQNRHTYAYIPFSAGQRNCIGQKFAMQEMKTLMVALLKQFQILPEIDPKTIVFQTGLTLRTKNQIHVKLVRRK 
 
>Cytochrome_P450_Cyp4s3_Dmel 
MSTLALVAFVLWAAFLRYLPKILNFLRLQRFAKTLPGPTIGELIANVKKGE ILNWLKELREKHGPVFRIWFGKDLMVMFTDPEDI
KQLLGNNQLLTKSRNYELLEPWLGKGLLTNGGESWHRRRKLLTPGFHFRILSEFKEPMEENCRILVRRLRTKANGESFDIYPYIT
LFALDAICETAMGIKKHAQLQSDSEYVQAVQSICRVMHKQSFSFWQRLNVFFKHTKPGKEREAALKVLHDETNRVIRLRREQLI
QERNEWKPEAEQDDVGAKRRLAFLDMLLLTQMEGGAELSDTDIREEVDTFMFEGHDTTSSAIAFALSLLSKNPDVQQRAFEEAS
ELEGREKESMPYLEAVIKETLRIYPSVPFFSRKVLEDLEVGKLTVPKGASISCLIYMLHHDPKNFPDPERFDPDRFLVNEKQMHPF
AFAAFSAGPRNCIGQKFAMLELKTSLAMLLRSYRFLPDKDHQPKPLAELVTKSGNGIRLRILPRDENGTTA 
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>Cytochrome_P450_6a2_OS=Dmel_GN=Cyp6a2 
MFVLIYLLIAISSLLAYLYHRNFNYWNRRGVPHDAPHPLYGNMVGFRKNRV MHDFFYDYYNKYRKSGFPFVGFYFLHKPAAFI
VDTQLAKNILIKDFSNFADRGQFHNGRDDPLTQHLFNLDGKKWKDMRQRLTPTFTSGKMKFMFPTVIKVSEEFVKVITEQVPAA
QNGAVLEIKELMARFTTDVIGTCAFGIECNTLRTPVSDFRTMGQKVFTDMRHGKLLTMFVFSFPKLASRLRMRMMPEDVHQFF
MRLVNDTIALRERENFKRNDFMNLLIELKQKGRVTLDNGEVIEGMDIGELA AQVFVFYVAGFETSSSTMSYCLYELAQNQDIQD
RLRNEIQTVLEEQEGQLTYESIKAMTYLNQVISETLRLYTLVPHLERKALNDYVVPGHEKLVIEKGTQVIIPACAYHRDEDLYPN
PETFDPERFSPEKVAARESVEWLPFGDGPRNCIGMRFGQMQARIGLAQIISRFRVSVCDTTEIPLKYSPMSIVLGTVGGIYLRVERI 
 
>Cytochrome_P450_Cyp6a8-RA_Dmelanogaster 
KIIRLSMALTYILFQVAVALLAILTYYIHRKLTYFKRRGIPFVAPHLIRGN MEELQKTKNIHEIFQDHYNKFRESKAPFVGFFFFQSP
AAFVIDLELAKQILIKDFSNFSNKGIFYNEKDDPISAHLFNLDGAQWRLLRNKLSSTFTSGKMKLMYPTVVSVANEFMTVMHEK
VPKNSVLEIRDLVARFTVDVIGTCAFGIQCNSLRDEKAEFLYFGKRSLVDKRHGTLLNGFMRSYPKLARKLGMVRTAPHIQEFYS
RIVTETVAVREKEHIKRNDFMDMLIELKNQKEMTLENGDVVRGLTMEEVLA QAFVFFIAGFETSSSTMGFALYELAKNPDIQDK
VRAEVEEVIEQHDQNFTYECTKDLKYLNQVLDETLRLYTIVPNLDRMAAKR YVVPGHPNFVIEAGQSVIIPSSAIHHDPSIYPEPF
EFRPERFSPEESAGRPSVAWLPFGDGPRNCIGLRFGQMQARIGLALLIRNFKFSTCSKTPNPLVYDPKSFVLGVKDGIYLKVETV 
 
>Cytochrome_P450_6a9_OS=Dmel_GN=Cyp6a9 
MGVYSVLLAIVVVLVGYLLLKWRRALHYWQNLDIPCEEPHILMGSLTGVQT SRSFSAIWMDYYNKFRGTGPFAGFYWFQRPGI
LVLDISLAKLILIKEFNKFTDRGFYHNTEDDPLSGQLFLLDGQKWKSMRSKLSYTFTSGKMKYMFPTVVKVGHEFIEVFGQAME
KSPIVEVRDILARFTTDVIGTCAFGIECSSLKDPEAEFRVMGRRAIFEQRHGPIGIAFINSFQNLARRLHMKITLEEAEHFFLRIVRET
VAFREKNNIRRNDFMDQLIDLKNSPLTKSESGESVNLTIEEMAAQAFVFFGAGFETSSTTMGFALYELAQHQDIQDRVRKECQE
VIGKYNGEITYESMKDMVYLDQVISETLRLYTVLPVLNRECLEDYEVPGHPKYVIKKGMPVLIPCGAMHRDEKLYANPNTFNPD
NFSPERVKERDSVEWLPFGDGPRNCIGMRFGQMQARSGLALLINRFKFSVCEQTTIPIVYSKKTFLISSETGIFLKVERV 
 
>cytochrome_P450_6a13_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp6a13 
MLTLLVLVFTVGLLLYVKLRWHYSYWSRRGVAGERPVYFRGNMSGLGRDLHWTDINLRIYRKFRGVERYCGYFTFMTKSLFI
MDLELIRDIMIRDFSSFADRGLFHNVRDDPLTGNLLFLDGPEWRWLRQNLTQVFTSGKMKFMFPNMVEVGEKLTQACRLQVGE
IEAKDLCARFTTDVIGSCAFGLECNSLQDPESQFRRMGRSVTQEPLHSVLVQAFMFAQPELARKLRFRLFRPEVSEFFLDTVRQTL
DYRRRENIHRNDLIQLLMELGEEGVKDALSFEQIAAQALVFFLAGFDTSSTTMSFCLYELALNPDVQERLRVEVLAVLKRNNQK
LTYDSVQEMPYLDQVVAETLRKYPILPHLLRRSTKEYQIPNSNLILEPGSKIIIPVHSIHHDPELYPDPEKFDPSRFEPEEIKARHPFA
YLPFGEGPRNCIGERFGKLQVKVGLVYLLRDFKFSRSEKTQIPLKFSSRNFLISTQEGVHLRMEGLERP 
 
>cytochrome_P450_6a14_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp6a14 
MLFTIALVGVVLGLAYSLHIKIFSYWKRKGVPHETPLPIVGNMRGIVKKYH FRDINQRIYKKFKGQGPIAGMYTFFKRTALITDL
DFIKQVMIKDFSYFQDRGAFTNPRDDPLTGHLFALEGEEWRAMRHKLTPVFTSGKIKQMSKVIVDVGLRLGDAMDKAVKEAK
VEEGNVEIKDLCARFTTDVIGSCAFGLECNSLQDPSAEFRQKGREIFTRRRHSTLVQSFIFTNARLARKLRIKVLPDDLTQFFMSTV
KNTVDYRLKNGIKRNDFIEQMIELRAEDQEAAKKGQGIDLSHGLTLEQMAA QAFVFFVAGFETSSSTMSLCLYELALQPDIQQR
LREEIESVLANVDGGELNYDVLAQMTYLDQVLSETLRKHPLLPHLIRETTKDYQIPNSDIVLDKGILALIPVHNIHHDPEIYPEPEK
FDPSRFDPEEVKNRHPMAYLPFGDGPRNCIGLRFGKIQAKIGLVSLLRRFKFSVSNRTDVPLIFSKKSFLLTTNDGIYLKVERV 
 
>cytochrome_P450_6a17_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp6a17 
MLLLALIVVILSLLVFAARRRHGYWQRRGIPHDEVHPLFGNIKDWPNKRHIAEIFRDYYFKYKNSDYPFAGFFFFFTRTAVVTDM
ELLKRVLIKDFNHFENRGVFYNEIDDPLSATLFSIEGQKWRHLRHKLTPTFTSGKMKNMFPIVVKVGEEMDKVFRSKTAADRGQ
VLEVVDLVARYTADVIGNCAFGLNCNSLYDPKAEFVSIGKRAITEHRYGNM LDIFLFGFPKLSRRLRLKLNIQEAEDFYTKIVRET
IDYRLRTKEKRNDFMDSLIEMYKNEQSGNSEDGLTFNELLAQAFIFFVAGFETSSTTMGFALYELARNQDVQDKLREEIGNVFG
KHNKEFTYEGIKEMKYLEQVVMETLRKYPVLAHLTRMTDTDFSPEDPKYFIAKGTIVVIPALGIHYDPDIYPEPEIFKPERFTDEEI
AARPSCTWLPFGEGPRNCIGLRFGMMQTCVGLAYLIRGYKFSVSPETQIPMKIVVKNILISAENGIHLKVEKLAK 
 
>cytochrome_P450_6a18_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp6a18 
MQLTYFLFQVAVALLAIVTYILHRKLTYFKRRGIPYDKPHPLRGNMEGYKK TRTVHEIHQEYYNKYRNSKAPFVGFYLFQKPAA
FVIDLELAKQILIKNFSNFTDKGIYYNEKDDPMSAHLFNLDGPQWRLLRSKLSSTFTSGKMKFMYPTVVSVAEEFMAVMHEKVS
ENSILDVRDLVARFTVDVIGTCAFGIKCNSLRDEKAEFLHFGRRALLDSRHGNLVSGLMRSYPNLARRLGLCRNTAQIQEFYQRI
VKETVTLREKENIKRNDFMDMLIGLKNQKNMTLENGEVVKGLTMDEIVAQA FVFFIAGFDTSSSTMGFALYELAKNPSIQDKVR
AELGQVLEQHDQKFTYECIKDLKYLDQVINETLRHYTIVPNVDRVAAKRFV VPGNPKFVIEAGQSVIIPSSAIHHDPSIYPEPNEFR
PERFSPEESAKRPSVAWLPFGEGPRNCIGLRFGQMQARIGLAMLIKNFTFSPCSATPDPLTFDPHSAILLGIKGGIQLKVEAI 
 
>cytochrome_P450_6a20_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp6a20 
MAVMIVLLIGVITFVAWYVHQHFNYWKRRGIPHDEPKIPYGNTSELMKTVH FADIFKRTYNKLRNKTDGPFVGFYMYFKRMVV
VTDIDFAKTVLIREFDKFHDRGVFHNERDDPLSANLVNIDGQKWKTLRQKLTPTFTSGKMKTMFPTILTVGDELIRVFGETASAD
SDSMEITNVVARFTADVIGSCAFGLDCHSLSDPKAKFVQMGTTAITERRHGKSMDLLLFGAPELAAKLRMKATVQEVEDFYMN
IIRDTVDYRVKNNVKRHDFVDMLIEMKLKFDNGDKENGLTFNEIAAQAFIF FLAGFETSSTTMGFALYELACHQDIQDKLRTEIN
TVLKQHNGKLDYDSMREMTYLEKVIDETMRKRPVVGHLIRVATQHYQHTNP KYNIEKGTGVIVPTLAIHHDPEFYPEPEKFIPER
FDEDQVQQRPACTFLPFGDGPRNCIGLRFGRMQVIVGMALLIHNFKFEFHPTKTVVPLEYRTDDFLLSSKGGIHLKVTRV 
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>cytochrome_P450_6a21_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp6a21 
MSVGTVLLTALLALVGYLLMKWRSTMRHWQDLGIPCEEPHILMGSMKGVRT ARSFNEIWTSYYNKFRGSGPFAGFYWFRRPA
VFVLETSLAKQILIKEFNKFTDRGFFHNPEDDPLSGQLFLLDGQKWRTMRNKLSSTFTSGKMKYMFPTVVKVANEFTDVFGQNV
AKSPVVEVRELLARFTTDVIGTCAFGIECSSLKDPDAEFREMGRRSLTEQRLGPVGIGFVNSFPNLARRLHMKMTAEPIERFFMRI
VRETVAFREQNNIRRNDFMDQLIDLKNKPLMVSQSGESVNLTIEEIAAQAFVFFAAGFETSSTTMGFALYELAQNQDIQNRVRKE
CQEVIEKCNGELNYESMKDLVYLDQVVSETLRLYTVLPVLNRECLEDYEVPGHPKYVIKKGMPVLIPCGAMHRDEKLYANPNT
FNPDNFSPERVKERDSVEWLPFGDGPRNCIGMRFGQMQARIGLALLIKDFKFSVCEKTTIPMTYNKEMFLIASNSGIYLKAERV 
 
>Cytochrome_P450_6a22_OS=Dmel_GN=Cyp6a22  
MLDVVALLLIALAVGFWFVRTRYSYWTRRGIGSEPARFPVGNMEGFRKNKHFIDIVTPIYEKFKGNGAPFAGFFMMLRPVVLVT
DLELAKQILIQDFANFEDRGMYHNERDDPLTGHLFRIDGPKWRPLRQKMSPTFTSAKMKYMFPTVCEVGEELTQVCGELADNA
MCGILEIGDLMARYTSDVIGRCAFGVECNGLRNPEAEFAIMGRRAFSERRHCKLVDGFIESFPEVARFLRMRQIHQDITDFYVGIV
RETVKQREEQGIVRSDFMNLLIEMKQRGELTIEEMAAQAFIFFAAGFDTSASTLGFALYELAKQPALQAKLREEIDQALRLHNGE
FTYDSMQELRYMELVIAETLRKYPILPQLTRISRHLYAAKGDRHFYIEPGQMLLIPVYGIHHDPALYPEPHKFIPERFLADQLAQR
PTAAWLPFGDGPRNCIGMRFGKMQTTIGLVSLLRNFHFSVCPRTDPKIEFLKSNILLCPANGIYLKVQQLSQMSS 
 
>cytochrome_P450_6a23_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp6a23 
MSLLLTLIALLVSLLLFMARRRHGYWQRRGIPHDVPHPIYGNMKDWPKKRHIAMIFRDYYTKYKRSVYPFAGFYFFFTRSAVIT
DLELVKRVLIKDFNHFENRGIFYNEIDDPLSATLFSIEGQKWRHLRHKLTPTFTSGKMKNMFPIIVKVGEEMEKIFSAKTTTGEGQ
VLEIVDLVARYTADVIGNCAFGLNCNSLQNPNAEFVTIGKRAIIERRYGGLLDFLIFGFPKLSRRLRLKLNVQDVEDFYTSIVRNTI
DYRLRTNEKRHDFMDSLIEMYEKEQAGNTEDGLSFNEILAQAFIFFVAGFETSSTTMGFALYELALDQDIQDQLRAEINNVLSKH
NNEFTYEGIKEMKYLEQVVMETLRKYPVLAHLTRMTQTDFSPEDPKYFIAKGTTVVIPALGIHYDPEIYPEPEKFKPERFTDEAIA
ARPSCTWLPFGEGPRNCIGLRFGLMQACVGLAYLIRGYKFSVSTETQIPMKFVVKSILLSAENGIHLKVEKLSK 
 
>cytochrome_P450_6d2_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp6d2 
MWTILLTILIAGLLYRYVKRHYTHWQRLGVDEEPAKIPFGVMDTVMKQERS LGMALADIYARHEGKIVGIYMLNKRSILIRDAQ
LARQIMTSDFASFHDRGVYVDEDKDPLSANLFNLRGASWRNLRQKLTPSFSSGKIKGMFGTIDDVGDKLVQHLEGALDQSDEV
EIKDVMTTYAVDIIGSVIFGLEIDSFRNPKNEFREISSSTSRDESLLLKIHNMSMFICPPIAKLMNRLGYESRILTSLRDMMKRTIEFR
EEHNVVRKDMLQLLIRLRNTGKIGEDDDQVWDMETAQEQLKSMSIEKIAAQAFLFYVAGSESTAAASAFTLYELSMYPELLKE
AQEEVDAVLMKHNLKPKDRFTYEAVQDLKFLDICIMETIRKYPGLPFLNRE CTEDYPVPGTNHIIAKGTPILISLFGMQRDPVYFP
NPNGYDPHRFDSNNMNYDQAAYMPFGEGPRHCIALRMGKVNSKVAVAKILANFDLVQSPRKEVEFRFDAAPVLVTKEPLKLR
LTKRK 
 
>cytochrome_P450_6d4_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp6d4 
MFSLILLAVTLLTLAWFYLKRHYEYWERRGFPFEKHSGIPFGCLDSVWRQEKSMGLAIYDVYVKSKERVLGIYLLFRPAVLIRD
ADLARRVLAQDFASFHDRGVYVDEERDPLSANIFSLRGQSWRSMRHMLSPCFTSGKLKSMFSTSEDIGDKMVAHLQKELPEEGF
KEVDIKKVMQNYAIDIIASTIFGLDVNSFENPDNKFRKLVSLARANNRFNA MFGMMIFLVPSIAQFLFRIGFKNPVGLAMLQIVKE
TVEYREKHGIVRKDLLQLLIQLRNTGKIDENDEKSFSIQKTPDGHIKTISLEAITAQAFIFYIAGQETTGSTAAFTIYELAQYPELLK
RLQDEVDETLAKNDGKITYDSLNKMEFLDLCVQETIRKYPGLPILNRECTQDYTVPDTNHVIPKGTPVVISLYGIHHDAEYFPDPE
TYDPERFSEESRNYNPTAFMPFGEGPRICIAQRMGRINSKLAIIKILQNFNVEVMSRSEIEFENSGIALIPKHGVRVRLSKRVPKLS 
 
>cytochrome_P450_6d5_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp6d5 
MIGIYLLIAAVTLLYVYLKWTFSYWDRKGFPSTGVSIPFGALESVTKGKRSFGMAIYDMYKSTKEPVIGLYLTLRPALLVRDAQL
AHDVLVKDFASFHDRGVYVDEKNDPMSASLFQMEGASWRALRNKLTPSFTSGKLKAMFETSDSVGDKLVDSIRKQLPANGAK
ELELKKLMATYAIDIIATTIFGLDVDSFADPNNEFQIISKKVNRNNIEDII RGTSSFLYPGLEKFFVKIGWKQEATERMRELSNRTV
DLREQNNIVRKDLLQLLLQLRNQGKINTDDNIWSAESTKNGVKSMSKDLIA GQLFLFYVAGYETTASTTSFTLYELTQNPEVME
KAKEDVRSAIEKHGGKLTYDAISDMKYLEACILETARKYPALPLLNRICTK DYPVPDSKLVIQKGTPIIISLIGMHRDEEYFPDPLA
YKPERYLENGKDYTQAAYLPFGEGPRMCIGARMGKVNVKIAIAKVLSNFDL EIRKEKCEIEFGVYGIPLMPKSGVPVRLSLKK 
 
>Cytochrome_P450_6g1_OS=Dmel_GN=Cyp6g1 
MVLTEVLFVVVAALVALYTWFQRNHSYWQRKGIPYIPPTPIIGNTKVVFKM ENSFGMHLSEIYNDPRLKDEAVVGIYSMNKPGL
IIRDIELIKSILIKDFNRFHNRYARCDPHGDPLGYNNLFFVRDAHWKGIRTKLTPVFTSGKVKQMYTLMQEIGKDLELALQRRGE
KNSGSFITEIKEICAQFSTDSIATIAFGIRANSLENPNAEFRNYGRKMFTFTVARAKDFFVAFFLPKLVSLMRIQFFTADFSHFMRST
IGHVMEERERSGLLRNDLIDVLVSLRKEAAAEPSKPHYAKNQDFLVAQAGVFFTAGFETSSSTMSFALYEMAKHPEMQKRLRD
EINEALVEGGGSLSYEKIQSLEYLAMVVDEVLRMYPVLPFLDREYESVEGQPDLSLKPFYDYTLENGTPVFIPIYALHHDPKYWT
NPSQFDPERFSPANRKNIVAMAYQPFGSGPHNCIGSRIGLLQSKLGLVSLLKNHSVRNCEATMKDMKFDPKGFVLQADGGIHLEI
VNDRLYDQSAPSLQ 
 
>cytochrome_P450_6g2_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp6g2 
MELVLLILVASLIGIAFLALQQHYSYWRRMGVREIRPKWIVGNLMGLLNMR MSPAEFISQLYNHPDAENEPFVGIHVFHKPALLL
RDPEMVRNILVKDFAGFSNRYSSSDPKGDPLGSQNIFFLKNPAWKEVRLKLSPFFTGNRLKQMFPLIEEVGASLDAHLRQQPLHN
ERMRCFDLEAKELCALYTTDVIATVAYGVSANSFTDPKCEFRRHGRSVFEFNLLRAAEFTLVFFLPHLVPFVRFKVVPAEATRFL
RKTINYVMSEREKSGQKRNDLIDILIEFRRSTQLAKASGIKDQFVFEGDILVAQAVLFFTAGFESSSSTMAFAMYELAKDTDVQQ
RLREEIKDALVESGGQVTLKMIESLEFMQMILLEVLRMYPPLPFLDRECTSGRDYSLAPFHKKFVVPKGMPVYIPCYALHMDPQ
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YFPQPRKFLPERFSPENRKLHTPYTYMPFGLGPHGCIGERFGYLQAKVGLVNLLRNHMITTSERTPHRMQLDPKAIITQAKGGIH
LRLVRDALGV 
 
>cytochrome_P450_6t1_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp6t1 
MIAVFSLIAAALAVGSLVLLPVVLRGGCLLVVTIVWLWQILHFWHWRRLGV PFVPAAPFVGNVWNLLRGACCFGDQFRELYES
KEAAGRAFVGIDVLHNHALLLRDPALIKRIMVEDFAQFSSRFETTDPTCDTMGSQNLFFSKYETWRETHKIFAPFFAAGKVRNM
YGLLENIGQKLEEHMEQKLSGRDSMELEVKQLCALFTTDIIASLAFGIEAHSLQNPEAEFRRMCIEVNDPRPKRLLHLFTMFFFPR
LSHRVGTHLYSEEYERFMRKSMDYVLSQRAESGENRHDLIDIFLQLKRTEPAESIIHRPDFFAAQAAFLLLAGFDTSSSTITFALYE
LAKNTTIQDRLRTELRAALQSSQDRQLSCDTVTGLVYLRQVVDEVLRLYPPTAFLDRCCNSRTGYDLSPWNGGSPFKLRAGTPV
YISVLGIHRDAQYWPNPEVFDPERFSAEQRQQHHPMTYLPFGAGPRGCIGTLLGQLEIKVGLLHILNHFRVEVCERTLPEMRFDP
KAFVLTAHNGTYLRFVKNSL 
 
>cytochrome_P450_6u1_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp6u1 
MDLMHRTLLTALGALSVVYALVKFSLGYWKRRGILHEKPKFLWGNIKGVVS GKRHAQDALQDIYTAYKGRAPFVGFYACLKP
FILALDLKLVHQIIFTDAGHFTSRGLYSNPSGEPLSHNLLQLDGHKWRSLHAKSAEVFTPANMQKLLVRLSQISSRIQRDLGEKSL
QTINISELVGAYNTDVMASMAFGLVGQDNVEFAKWTRNYWADFRMWQAYLA LEFPLIARLLQYKSYAEPATAYFQKVALSQL
QLHRRRDRQPLQTFLQLYSNAEKPLTDIEIAGQAFGFVLAGLGPLNATLAFCLYELARQPEVQDRTRLEINKALEEHGGQVTPEC
LRELRYTKQVLNETLRLHTPHPFLLRRATKEFEVPGSVFVIAKGNNVLIPTAAIHMDPGIYENPQRFYPERFEEQARRSRPAAAFL
PFGDGLRGCIAARFAEQQLLVGLVALLRQHRYAPSAETSIPVEYDNRRLLLMPKSDIKLSVERVDKL 
 
>cytochrome_P450_6v1_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp6v1 
MVYSTNILLAIVTILTGVFIWSRRTYVYWQRRRVKFVQPTHLLGNLSRVLR LEESFALQLRRFYFDERFRNEPVVGIYLFHQPALL
IRDLQLVRTVLVEDFVSFSNRFAKCDGRSDKMGALSLFLAKQPEWREIRTRLAPAFAGAKLKQMFSLMEEIGCDLEWYLKRLTR
DLRRGDAERGAIVSIKDVCDLYNTDMIASIAFGLRSYSLRNTQSEIGSHCQDLFRPNVRRIIDLFVIFYLPKLVPLLRPKLFTEPHAE
FLRRVIQLVIEERERGGDLRNDLIEMLLTLKKEADLQQDKSHFTHHRDFLAAQAASFEVAGIETCSASMSFALYELAKQPLMQSR
LRREIREAFASNPNGRLTYEAVARMEFLDMVVEETLRKYPIVPLLERECTPINKKRFYSLRPHAECYTRRGMPVFISNLAIHHDPK
YWPDPDRFDPERFSAANKALQAPMSYMPFGAGPRNCIGMQIGLLQIKLGLVYFLHQHRVEICDRTVERIQFDAKFALLASEQRIY
LKVDCL 
 
>cytochrome_P450_6w1_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp6w1 
MLLLLLLGSLTIVFYIWQRRTLSFWERHGVKYIRPFPVVGCTREFLTAKVPFFEQIQKFHEAPGFENEPFVGVYMTHRPALVIRDL
ELIKTVMIKKFQYFNNRVLQTDPHNDALGYKNLFFARSPGWRELRTKISPVFTSGKIKQMYPLMVKIGKNLQDSAERLGSGTEV
QVKDLCSRFTTDLIATIAFGVEANALQDAKSEFFYHNRAIFSLTLSRGIDFAIIFMIPALASLARVKLFSRETTKFIRSSVNYVLKER
ERTGEKRNDLIDILLALKREAAANPGKMSKEVDLDYLVAQAAVFQTAGFET SASTMTMTLYELAKNEALQDRLRQEIVDFFGD
EDHISYERIQEMPYLSQVVNETLRKYPIVGYIERECSQPAEGERFTLEPFHNMELPHGMSIYMSTVAVHRDPQYWPDPEKYDPER
FNSSNRDNLNMDAYMPFGVGPRNCIGMRLGLLQSKLGLVHILRNHRFHTCDKTIKKIEWAPTSPVMASKRDIILRVEKVSGKKD
FGQK 
 
>Cytochrome_P450_9b2_OS=Dmel_GN=Cyp9b2 
MALIEICLALVVIGYLIYKWSTATFKTFEERKLYFEKPYPFVGNMAAAALQ KSSFQRQLTEFYERTRQHKLVGFFNMRTPMITLN
DPELIKKVCVKDFDHFPNHQPFITSNDRLFNDMLSVMRDQRWKHMRNTLTPVFTAAKMRNMFTLMNESFAECLQHLDSSSKTL
PGRKGFEVDMKVMCNKLSNDIIATTAFGLKVNSYDNPKNEFYEIGQSLVFSRGLQFFKFMLSTLVPKLFSLLKLTIFDSAKVDYF
ARLVVEAMQYREKHNITRPDMIQLLMEAKNESEDKWTDDEIVAQCFIFFFAAFENNSNLICTTTYELLYNPDVQERLYEEIVETK
KALNGAPLTYDAVQKMTYMDMVISESLRKWTLAAATDRLCSKDYTLTDDDG TKLFDFKVGDRINIPISGLHLDDRYFPEPRKF
DPDRFSEERKGDMVPYTYLPFGVGPRNCIGNRYALMQVKGMLFNLLLHYKIEASPRTIKDLWGSASGFNFTPRSGFWMHLVPR
K 
 
>Cytochrome_P450_9c1_OS=Dmel_GN=Cyp9c1 
MVFVELSIFVAFIGLLLYKWSVYTFGYFSKRGVAHEKPIPLLGNIPWSVLMGKESYIKHSIDLHLRLKQHKVYGVFNLRDPLYYL
SDPELIRQVGIKNFDTFTNHRKGITEGFNDTSVISKSLLSLRDRRWKQMRSTLTPTFTSLKIRQMFELIHFCNVEAVDFVQRQLDA
GTSELELKDFFTRYTNDVIATAAFGIQVNSFKDPNNEFFSIGQRISEFTFWGGLKVMLYILMPKLMKALRVPVMDMNNVDYFKK
LVFGAMKYRKEQSIVRPDMIHLLMEAQRQFKAEQEGSAESAAQQDKAEFNDDDLLAQCLLFFSAGFETVATCLSFTSYELMMN
PEVQEKLLAEILAVKEQLGEKPLDYDTLMGMKYLNCVVSESLRKWPPAFIVDRMCGSDFQLKDEEGEVVVNLREDDLVHINVG
ALHHDPDNFPEPEQFRPERFDEEHKHEIRQFTYLPFGVGQRSCIGNRLALMEVKSLIFQLVLRYHLKPTDRTPADMMSSISGFRLL
PRELFWCKLESRGPA 
 
>cytochrome_P450_9f2_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp9f2 
MLWEFFALFAIAAALFYRWASANNDFFKDRGIAYEKPVLYFGNMAGMFLRK RAMFDIVCDLYTKGGSKKFFGIFEQRQPLLMV
RDPDLIKQITIKDFDHFINHRNVFATSSDDDPHDMSNLFGSSLFSMRDARWKDMRSTLSPAFTGSKMRQMFQLMNQVAKEAVD
CLKQDDSRVQENELDMKDYCTRFTNDVIASTAFGLQVNSFKDRENTFYQMGKKLTTFTFLQSMKFMLFFALKGLNKILKVELF
DRKSTQYFVRLVLDAMKYRQEHNIVRPDMINMLMEARGIIQTEKTKASAVR EWSDRDIVAQCFVFFFAGFETSAVLMCFTAHE
LMENQDVQQRLYEEVQQVDQDLEGKELTYEAIMGMKYLDQVVNEVLRKWPA AIAVDRECNKDITFDVDGQKVEVKKGDVI
WLPTCGFHRDPKYFENPMKFDPERFSDENKESIQPFTYFPFGLGQRNCIGSRFALLEAKAVIYYLLKDYRFAPAKKSCIPLELITSG
FQLSPKGGFWIKLVQRN 



~ 89 ~ 
 

 
>cytochrome_P450_12a4_mitochondrial_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp12a4 
MLKVRSALSLIQSQKATLSLATQKRWQTNVATAEAREDSEWLQAKPFEQIPRLNMWALSMKMSMPGGKYKNMELMEMFEA
MRQDYGDIFFMPGIMGNPPFLSTHNPQDFEVVFRNEGVWPNRPGNYTLLYHREEYRKDFYQGVMGVIPTQGKPWGDFRTVVN
PVLMQPKNVRLYYKKMSQVNQEFVQRILELRDPDTLEAPDDFIDTINRWTLESVSVVALDKQLGLLKNSNKESEALKLFHYLDE
FFIVSIDLEMKPSPWRYIKTPKLKRLMRALDGIQEVTLAYVDEAIERLDKE AKEGVVRPENEQSVLEKLLKVDRKVATVMAMD
MLMAGVDTTSSTFTALLLCLAKNPEKQARLREEVMKVLPNKNSEFTEASMKNVPYLRACIKESQRLHPLIVGNARVLARDAVL
SGYRVPAGTYVNIVPLNALTRDEYFPQASEFLPERWLRSPKDSESKCPANELKSTNPFVFLPFGFGPRMCVGKRIVEMELELGTA
RLIRNFNVEFNYPTENAFRSALINLPNIPLKFKFIDLPN 
 
>cytochrome_P450_12a5_mitochondrial_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp12a5 
MLKGRIALNILQSQKPIVFSASQQRWQTNVPTAEIRNDPEWLQAKPFEEIPKANILSLFAKSALPGGKYKNLEMMEMIDALRQDY
GNIIFLPGMMGRDGLVMTHNPKDFEVVFRNEGVWPFRPGSDILRYHRTVYRKDFFDGVQGIIPSQGKSWGDFRSIVNPVLMQPK
NVRLYFKKMSQVNQEFVELIKEIRDASTQEVPGNFLETINRWTLESVSVVALDKQLGLLRESGKNSEATKLFKYLDEFFLHSADL
EMKPSLWRYFKTPLLKKMLRTMDSVQEVTLKYVDEAIERLEKEAKEGVVRPEHEQSVLEKLLKVDKKVATVMAMDMLMAG
VDTTSSTFTALLLCLAKNPEKQARLREEVMKVLPNKDSEFTEASMKNVPYLRACIKESQRVYPLVIGNARGLTRDSVISGYRVPA
GTIVSMIPINSLYSEEYFPKPTEFLPERWLRNASDSAGKCPANDLKTKNPFVFLPFGFGPRMCVGKRIVEMELELGTARLIRNFNV
EFNHSTKNAFRSALINLPNIPLKFKFTDVPN 
 
>cytochrome_P450_12b2_mitochondrial_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp12b2 
MWKYSNKIIYRNVSGNQLWFNRNSSVGGTLSQQTQLELADSRIDEKWQQARSFGEIPGPSLLRMLSFFMPGGALRNTNLIQMNR
LMREMYGDIYCIPGMMGKPNAVFTYNPDDFEMTYRNEGVWPIRIGLESLNYYRKIHRPDVFKGVGGLASDQGQEWADIRNKV
NPVLMKVQNVRQNLPQLDQISKEFIDKLETQRNPETHTLTTDFHNQLKMWAFESISFVALNTRMGLLSDNPDPNADRLAKHMR
DFFNYSFQFDVQPSIWTFYKTAGFKKFLKTYDNITDITSNYIETAMRGFGKNDDGKTKCVLEQLLEHNKKVAVTMVMDMLMA
GIDTTSSACLTILYHLARNPSKQEKLRRELLRILPTTKDSLTDQNTKNMPYLRACIKEGLRITSITPGNFRITPKDLVLSGYQVPRGT
GVLMGVLELSNDDKYFAQSSEFIPERWLKSDLAPDIQACPAARTRNPFVYLPFGFGPRTCIGKRIAELEIETLLVRLLRSYKVSWL
PETPIEYESTIILSPCGDIRFKLEPVGDLM 
 
>cytochrome_P450_12c1_mitochondrial_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp12c1 
MLRLTVKHGLRANSQLAATRNPDASSYVQQLESEWEGAKPFTELPGPTRWQLFRGFQKGGEYHQLGMDDVMRLYKKQFGDIC
LIPGLFGMPSTVFTFNVETFEKVYRTEGQWPVRGGAEPVIHYRNKRKDEFFKNCMGLFGNGAEWGKNRSAVNPVLMQHRNVA
IYLKPMQRVNRQFVNRIREIRDKESQEVPGDFMNTINHLTFESVATVALDRELGLLREANPPPEASKLFKNIEVLMDSFFDLGVRP
SLYRYIPTPTYKKFSRAMDEIFDTCSMYVNQAIERIDRKSSQGDSNDHKSVLEQLLQIDRKLAVVMAMDMLMGGVDTTSTAISG
ILLNLAKNPEKQQRLREEVLSKLTSLHSEFTVEDMKSLPYLRAVIKESLRLYPVTFGNARSAGADVVLDGYRIPKGTKLLMTNSF
LLKDDRLYPRAKEFIPERWLRRKDDDKSDVLMNKDLNAFIYLPFGFGPRMCVGKRIVDLEMELTVANLVRNFHIEYNYSTEKPY
KCRFLYKPNIPLKFKFTDLKY 
 
>cytochrome_P450_12e1_mitochondrial_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp12e1 
MLSTQWNANKQISRQIYQLCRGLAQKATAVNLEEAKPYADIPGPSKLQLIRAFLPGGLYKNLPVHEMFLDMNRQYGSIFRMPSV
AGTDLVLTMNPQDYEVIFRNEGQYPYRRSFEVMDYFKRVHRREVFDGYDGLTSGNGPAWGKMRTAVNPILLQPRNAKLYMTN
LVQVSDEFLERIRIIRDPVTQEMPDDFAVDIRHLVIESICSVALNTHLGLLGEQRNNKDIQKLVLALQDVVELGFQLDIMPAFWKY
LPMPNFKKLMRSLDTITDFCYFHIGNALKRIEEDAKAGTLNEIGLETSLLEKLARFDRQTAVIIAMDLLFAGADPTLVTLGGILFSL
SKSPDKQARLLEEIRGILPNKDSSLTIENMRNLPYLRACIKEGIRMYPIGPGTLRRMPHDVVLSGYRVVAGTDVGIAANYQMAN
MEQFVPKVREFIPERWLRDESNSHLVGETATPFMYLPFGFGPRSCAGKRIVDMMLEIAISRLVRNFKIGFDYPIENAFKAQFFVQP
NIPFKFKFIERNE 
 
>Cytochrome_P450_18a1_OS=Dmel_GN=Cyp18a1 
MLADSYLIKFVLRQLQVQQDGDAQHLLMVFLGLLALVTLLQWLVRNYRELR KLPPGPWGLPVIGYLLFMGSEKHTRFMELAK
QYGSLFSTRLGSQLTVVMSDYKMIRECFRREEFTGRPDTPFMQTLNGYGIINSTGKLWKDQRRFLHDKLRQFGMTYMGNGKQQ
MQKRIMTEVHEFIGHLHASDGQPVDMSPVISVAVSNVICSLMMSTRFSIDDPKFRRFNFLIEEGMRLFGEIHTVDYIPTMQCFPSIS
TAKNKIAQNRAEMQRFYQDVIDDHKRSFDPNNIRDLVDFYLCEIEKAKAEGTDAELFDGKNHEEQLVQVIIDLFSAGMETIKTTL
LWINVFMLRNPKEMRRVQDELDQVVGRHRLPTIEDLQYLPITESTILESMRRSSIVPLATTHSPTRDVELNGYTIPAGSHVIPLINS
VHMDPNLWEKPEEFRPSRFIDTEGKVRKPEYFIPFGVGRRMCLGDVLARMELFLFFASFMHCFDIALPEGQPLPSLKGNVGATIT
PESFKVCLKRRPLGPTAADPHHMRNVGAN 
 
>cytochrome_P450_28a5_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp28a5 
MVLITLTLVSLVVGLLYAVLVWNYDYWRKRGVPGPKPKLLCGNYPNMFTMK RHAIYDLDDIYRQYKNKYDAVGIFGSRSPQL
LVINPALARRVFVSNFKNFHDNEIAKNIDEKTDFIFANNPFSLTGEKWKTRRADVTPGLTMGRIKTVYPVTNKVCQKLTEWVEK
QLRLGSKDGIDAKHMSLCFTTEMVTDCVLGLGAESFSDKPTPIMSKINDLFNQPWTFVLFFILTSSFPSLSHLIKLRFVPVDVERFF
VDLMGSAVETRRAQLAAGKQFERSDFLDYILQLGEKRNLDNRQLLAYSMTFLLDGFETTATVLAHILLNLGRNKEAQNLLREEI
RSHLQDGTIAFEKLSDLPYLDACVQETIRLFPPGFMSNKLCTESIEIPNKEGPNFVVEKGTTVVVPHYCFMLDEEFFPNPQSFQPER
FLEPDAAKTFRERGVFMGFGDGPRVCIGMRFATVQIKAAIVELISKFNVKINDKTRKDNDYEPGQIITGLRGGIWLDLEKL 
 
>cytochrome_P450_28c1_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp28c1 
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MFGSLLLGIATLLGAIYAFLVSNFGHWRRRGVTEPRALPLFGSFPNMIWPRQHFTMDMRDIYMHYRNTHSYVGCYLLRAPKLL
VLEPRLVYEIYVSAFSHFENNDASKMVDIAKDRLVALNPFVLEGEEWRHQRAVFSTLLTNGRIRTTHAIMQRVCLDLCQFIAIKS
AGGKDLDCIDLGLRFTGESLFDCVLGIQARTFTDNPLPVVRQNHEMSAENRGLAIAGAVHGLFPNLPRWLRPKVFPRSHDRFYG
QMISEALRLRRSKHQERNDFINHLLEMQRELDLSEEDMASHAMTFMFDGLDTTSNSIAHCLLLLGRNPDCQRRLYEELQLVNPG
GYLPDLDALIDLPYLSACFNESLRIYPAGGWASKTCTKEYELRGSHHSEPLKLRPGDHVMVPIYALHNDPDLYPEPDVFRPERFL
DGGLKNCKQQGIFLGFGNGPRQCVGMRLGLAMAKAALAAIVQRFEVVVSPRTLNGTELDPLIFVGVHKGGIWLQFVPRKNVTT
K 
 
>cytochrome_P450_28d1_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp28d1 
MCPISTALFVIAAILALIYVFLTWNFSYWKKRGIPTAKSWPFVGSFPSVFTQKRNVVYDIDEIYEQYKNTDSIVGVFQTRIPQLMV
TTPEYAHKIYVSDFRSFHDNEMAKFTDSKTDPILANNPFVLTGEAWKERRAEVTPGLSANRVKAAYPVSLRVCKKFVEYIRRQS
LMAPAQGLNAKDLCLCYTTEVISDCVLGISAQSFTDNPTPMVGMTKRVFEQSFGFIFYTVVANLWPPITKFYSVSLFAKDVAAFF
YDLMQKCIQVRRESPAAQQRDDFLNYMLQLQEKKGLNAAELTSHTMTFLTDGFETTAQVLTHTLLFLARNPKEQMKLREEIGT
AELTFEQISELPFTEACIHETLRIFSPVLAARKVVTEPCELTNKNGVSVKLRPGDVVIIPVNALHHDPQYYEEPQSFKPERFLNING
GAKKYRDQGLFFGFGDGPRICPGMRFSLTQIKAALVEIVRNFDIKVNPKTRKDNEIDDTYFMPALKGGVWLDFVERN 
 
>cytochrome_P450_28d2_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp28d2 
MCPVTTFLVLVLTLLVLVYVFLTWNFNYWRKRGIKTAPTWPFVGSFPSIFTRKRNIAYDIDDIYEKYKDTDNMVGVFTTRVPQL
LVMCPEYIHKIYATDFRSFHNNEWRNFVNKKTDMILGNNPFVLTGDEWKERRSEIMPALSPNRVKAVYPVSQSVCKKFVEYIRR
QQQMATSEGLDAMDLSLCYTTEVVSDCGLGVSAQSFTDTPTPLLKMIKRVFNTSFEFIFYSVVTNLWQKVRKFYSVPFFNKETE
VFFLDIIRRCITLRLEKPEQQRDDFLNYMLQLQEKKGLHTDNILINTMTFILDGFETTALVLAHIMLMLGRNPEEQDKVRKEIGSA
DLTFDQMSELPHLDACIYETLRLFSPQVAARKLVTEPFEFANKNGRTVHLKPGDVVTIPVKALHHDPQYYEDPLTFKPERFLESN
GGGMKSYRDRGVYLAFGDGPRHCPGMRFALTQLKAALVEILRNFEIKVNPKTRSDNQIDDTFFMATLKGGIYLDFKDL 
 
>cytochrome_P450_49a1_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp49a1 
MSGLRKTSIALMRRSTSSTTILPHSGGVGGAVSPPSSGVGVATEIEKSIAMQRLRTGESSNPKKLNVSQQPVTSVATTRTTASSLP
AETTSSPAAAVRPYSEVPGPYPLPLIGNSWRFAPLIGTYKISDLDKVMNELHVNYGKMAKVGGLIGHPDLLFVFDGDEIRNIFKK
EEAMPHRPSMPSLRHYKGDLRRDFFGDVAGLIGVHGPKWEAFRQEVQHILLQPQTAKKYIPPLNDIASEFMGRIELMRDEKDEL
PANFLHELYKWALESVGRVSLDTRLGCLSPEGSEEAQQIIEAINTFFWAVPELELRMPLWRIYPTKAYRSFVKALDQFTAICMKN
IGKTMDKADADEARGLSKSEADISIVERIVRKTGNRKLAAILALDLFLVGV DTTSVAASSTIYQLAKNPDKQKKLFDELQKVFPH
READINQNVLEQMPYLRACVKETLRMRPVVIANGRSLQSDAVINGYHVPKGTHVIFPHLVVSNDPAYFPEPKRFLPERWLKQST
DAAGCPHANQKIHPFVSLPFGFGRRMCVGRRFAEIELHTLLAKIFRKYKVSYNSGEFVYRVNSTYIPQSPLNFKLTLRDE 
 
>cytochrome_P450_301a1_mitochondrial_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp301a1  
MNNLSLKAWRSTVSCGPNLRQCVPRISGAGSRRAQCRESSTGVATCPHLADSEEASAPRIHSTSEWQNALPYNQIPGPKPIPILGN
TWRLMPIIGQYTISDVAKISSLLHDRYGRIVRFGGLIGRPDLLFIYDADEIEKCYRSEGPTPFRPSMPSLVKYKSVVRKDFFGDLGG
VVGVHGEPWREFRSRVQKPVLQLSTIRRYLQPLEVITEDFLVRCENLLDENQELPEDFDNEIHKWSLECIGRVALDTRLGCLESN
LKPDSEPQQIIDAAKYALRNVATLELKAPYWRYFPTPLWTRYVKNMNFFVGVCMKYIQSATERLKTQDPSLRAGEPSLVEKVIL
SQKDEKIATIMALDLILVGIDTISMAVCSMLYQLATRPVDQQKVHEELKRL LPDPNTPLTIPLLDQMHHLKGFIKEVFRMYSTVIG
NGRTLMEDSVICGYQVPKGVQAVFPTIVTGNMEEYVTDAATFRPERWLKPQHGGTPGKLHPFASLPYGYGARMCLGRRFADLE
MQILLAKLLRNYKLEYNHKPLDYAVTFMYAPDGPLRFKMTRV 
 
>Cytochrome_P450_302a1_mitochondrial_OS=Dmel_GN=dib 
MLTKLLKISCTSRQCTFAKPYQAIPGPRGPFGMGNLYNYLPGIGSYSWLRLHQAGQDKYEKYGAIVRETIVPGQDIVWLYDPKDI
ALLLNERDCPQRRSHLALAQYRKSRPDVYKTTGLLPTNGPEWWRIRAQVQKELSAPKSVRNFVRQVDGVTKEFIRFLQESRNG
GAIDMLPKLTRLNLELTCLLTFGARLQSFTAQEQDPRSRSTRLMDAAETTNSCILPTDQGLQLWRFLETPSFRKLSQAQSYMESV
ALELVEENVRNGSVGSSLISAYVKNPELDRSDVVGTAADLLLAGIDTTSYASAFLLYHIARNPEVQQKLHEEARRVLPSAKDELS
MDALRTDITYTRAVLKESLRLNPIAVGVGRILNQDAIFSGYFVPKGTTVVT QNMVACRLEQHFQDPLRFQPDRWLQHRSALNPY
LVLPFGHGMRACIARRLAEQNMHILLLRLLREYELIWSGSDDEMGVKTLLINKPDAPVLIDLRLRRE 
 
>cytochrome_P450_303a1_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp303a1 
MFYTVIWIFCATLLAILFGGVRKPKRFPPGPAWYPIVGSALQVSQLRCRLGMFCKVIDVFARQYVNPYGFYGLKIGKDKVVIAYT
NDAISEMMTNEDIDGRPDGIFYRLRTFNSRLGVLLTDGEMWVEQRRFILRHLKNFGFARSGMMDIVHNEATCLLQDLKDKVLK
SGGKQTRIEMHDLTSVYVLNTLWCMLSGRRYEPGSPEITQLLETFFELFKNIDMVGALFSHFPLLRFIAPNFSGYNGFVESHRSLY
TFMSKEIELHRLTYKNYDEPRDLMDSYLRAQDEGNDEKGMFSDQSLLAICLDMFLAGSETTNKSLGFCFMHLVLQPEIQERAFQ
EIKEVVGLERIPEWSRDRTKLPYCEAITLEAVRMFMLHTFGIPHRAVCDTRLSGYEIPKDTMVIACFRGMLINPVDFPDPESFNPD
RYLFDGHLKLPEAFNPFGFGRHRCMGDLLGRQNLFMFTTTVLQNFKMVAIPGQVPEEVPLEGATAAVKPYDIMLVAREQ 
 
>cytochrome_P450_304a1_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp304a1 
MITETLLTICAAVFLCLSYRYAVGRPSGFPPGPPKIPLFGSYLFMLIINFKYLHKAALTLSRWYKSDIIGLHVGPFPVAVVHSADGV
REILNNQVFDGRPQLFVAAMRDPGQDVRGIFFQDGPLWKEQRRFILRYLRDFGFGRRFDQLELVIQEQLNDMLDLIRNGPKYPH
EHEMVKSGGYRVLLPLLFNPFSANAHFYIVYNECLSREEMGKLVKLCQMGIQFQRNADDYGKMLSIIPWIRHIWPEWSGYNKL
NESNLFVRQFFADFVDKYLDSYEEGVERNFMDVYIAEMRRGPGYGFNRDQLIMGLVDFSFPAFTAIGVQLSLLVQYLMLYPAV
LRRVQNEIDEVVGCGRLPNLEDRKNLPFTEATIREGLRIETLVPSDVPHKALEDTELLGYRIPKDTIVVPSLYAFHSDARIWSDPEQ
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FRPERFLDADGKLCLKLDVSLPFGAGKRLCAGETFARNMLFLVTATMCQHFDFVLGPNDRLPDLSQNLNGLIISPPDFWLQLQD
RH 
 
>cytochrome_P450_305a1_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp305a1 
MSALIFLCAILIGFVIYSLISSARRPKNFPPGPRFVPWLGNTLQFRKEASAVGGQHILFERWAKDFRSDLVGLKLGREYVVVALGH
EMVKEVQLQEVFEGRPDNFFLRLRTMGTRKGITCTDGQLWYEHRHFAMKQMRNVGYGRSQMEHHIELEAEELLGQLERTEEQ
PIEPVTWLAQSVLNVLWCLIAGKRIARQEDGTLRRLLDLMNRRSKLFDICGGLLAQFPWLRHVAPDRTGYNLIQQLNTELYGFF
MDTIEEHRRQLAKDPSPAESDLIYAYLQEMKDRSAGGESSTFNETQLVMTILDFFIAGSQTTSNTINLALMVLAMRPDVQEKLFS
QVTASVAAASTDAFPHLSRREAFDYMDAFIMEVQRFFHITPITGPRRALWATKLGGYDIPKNATILISLRSVHLDKEHWKDPLEF
RPERFIDSAGKCFKDEYFMPFGMGRRRCLGDALARACIFSFLVRIVQHFSVVLPAGESPSMVLLPGITLTPKPYKVQFVKRT 
 
>Cyp306a1_phm_Drosophila_melanogaster_FBgn0004959 
MSADIVDIGHTGWMPSVQSLSILLVPGALVLVILYLCERQCNDLMGAPPPGPWGLPFLGYLPFLDARAPHKSLQKLAKRYGGIFE
LKMGRVPTVVLSDAALVRDFFRRDVMTGRAPLYLTHGIMGGFGIICAQEDIWRHARRETIDWLKALGMTRRPGELRARLERRI
ARGVDECVRLFDTEAKKSCASEVNPLPALHHSLGNIINDLVFGITYKRDDPDWLYLQRLQEEGVKLIGVSGVVNFLPWLRHLPA
NVRNIRFLLEGKAKTHAIYDRIVEACGQRLKEKQKVFKELQEQKRLQRQLEKEQLRQSKEADPSQEQSEADEDDEESDEEDTYE
PECILEHFLAVRDTDSQLYCDDQLRHLLADLFGAGVDTSLATLRWFLLYLAREQRCQRRLHELLLPLGPSPTLEELEPLAYLRAC
ISETMRIRSVVPLGIPHGCKENFVVGDYFIKGGSMIVCSEWAIHMDPVAFPEPEEFRPERFLTADGAYQAPPQFIPFSSGYRMCPGE
EMARMILTLFTGRILRRFHLELPSGTEVDMAGESGITLTPTPHMLRFTKLPAVEMRHAPDGAVVQD 
 
>Cytochrome_P450_307a1_spo-RA_Dmelanogaster 
MLAALIYTILAILLSVLATSYICIIYGVKRRVLQPVKTKNSTEINHNAYQK YTQAPGPRPWPIIGNLHLLDRYRDSPFAGFTALAQQ
YGDIYSLTFGHTRCLVVNNLELIREVLNQNGKVMSGRPDFIRYHKLFGGERSNSLALCDWSQLQQKRRNLARRHCSPREFSCFY
MKMSQIGCEEMEHWNRELGNQLVPGEPINIKPLILKACANMFSQYMCSLRFDYDDVDFQQIVQYFDEIFWEINQGHPLDFLPWL
YPFYQRHLNKIINWSSTIRGFIMERIIRHRELSVDLDEPDRDFTDALLKSLLEDKDVSRNTIIFMLEDFIGGHSAVGNLVMLVLAYI
AKNVDIGRRIQEEIDAIIEEENRSINLLDMNAMPYTMATIFEVLRYSSSPIVPHVATEDTVISGYGVTKGTIVFINNYVLNTSEKFW
VNPKEFNPLRFLEPSKEQSPKNSKGSDSGIESDNEKLQLKRNIPHFLPFSIGKRTCIGQNLVRGFGFLVVVNVMQRYNISSHNPSTI
KISPESLALPADCFPLVLTPREKIGPL 
 
>Cytochrome_P450_spok_Cyp307a2_Dmelanogaster 
MLTSVFYVLFAIAITIILISYVFLLLKCKQKAFVVIGLLYQEKKYQCFDQA PGPHPWPIIGNINLLGRFQYNPFYGFGTLTKKYGDI
YSLSLGHTRCIVVNNVDLIKEVLNKNGKYFGGRPDFFRYHKLFGGDRNNSLALCDWSQLQQKRRNLARRHCSPRESSSYFSKM
SEIGGLEVNQLLDQLTNISSGYPCDVKPLILAASANMFCQYMCSVRFNYSDKGFQKIIEYFDEIFWEINQGYSFDYIPWLVPFYCN
HISRIVHWSASIRKFILERIVNHRESNININEPDKDFTDALLKSLKEDKNVSRNTIIFMLEDFIGGHSAVGNLVMLALAYIAKNPTIA
LHIRNEVDTVSAKGIRRICLYDMNVMPYTMASISEVLRYSSSPIVPHVAMEDTVIKGFGVRKGTIVFINNYVLNMSESFWNHPEQ
FDPERFLENNFTNNKESGLKCDDNKRTEFIRKNDNDGSTKSKKYGKQNLNNKLLKKSIPQFLPFSVGKRTCIGQSLVRGFGFLLL
ANIIQNYNVNSADFSKIKLEKSSIALPKKCFKLSLRPRT 
 
>cytochrome_P450_308a1_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp308a1 
MLPLVLFILLAATLLFWKWQGNHWRRLGLEAPFGWPLVGNMLDFALGRRSYGEIYQEIYTRNPGLKYVGFYRLFNEPAILVRD
QELLRQILVGRNFADCADNAVYVDHQRDVLASHNPFIANGDRWRVLRADLVPLFTPSRVRQTLPHVARACQLLRDQVPLGRFE
AKDLATRYTLQVVASAIFGLDAHCLGIHMRVAHEPSRWLEWLAPLFQPSVWSLLETMSLLHTPRLGRLIGHRYVPLPLQHWFRE
LVEARSGGDNLLQWLAESKRGLGKEELAGHATTLLLEGYETSAMLLAFALY ELALNEDAQRRLHIELDEVAQRHAGNLIDPVA
LGELRYSEAALLEALRLHPAMQALQKRCTKTFTLPDQKSGASSELKVHLGTVLVLPVQAIHLDPALYPAPNQFRPERFLNQPPM
GCRFLGFGAGPRMCPGMRLGLLQTKAALTTLLQDHCVQLADEDQCRVEVSPLTFLTASRNGIWLSFKRRTRRY 
 
>cytochrome_P450_309a1_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp309a1 
MFPFRSSFQGNLVAIRSPSSVAVMFTLVGLCLTIVHVAFAVVYFYLTWYHKYWDKRGVVTAEPLTILGSYPGILINKSRSLILDV
QDVYNKYKDKYRTVGTFITRQPQLLVLDPALAHEILVDKFSHFRDTITSSFVGHNPDDKYVAGSPFFSAGDKWKRLRSENVGGL
TPSRLKMAYSIWEQSGRKLVEYIERARREQGDIIETRDLAYRFTANAMADFIWGIDAGSLSGKVGEIGDFQKTSTDWSAHAFSS
MIRFNKTLVAIFVRKLFSMRFFTKATDEFFLRLTQDAVNLRQGGSGEGRTDYLSHLIQLQQRGNSIHDSVGHALTVHLDGFETSG
AVLYHMLYSLSEHHEEQEKLRSEILEALASEGQISYDQINNLPYLDQCFNESLRLTTPIGFFMRICTKPTQINLGDDKTLDLEPGVT
VMVPAYQYHHDNDIYPEASEFRPDRFENGAASVLTKRGCFLPFGDGPRICLGMRVGQLSVKTAIVHILSNYQVEQMKKVPLGA
DSGMGIFLNGDVELKYTKLQK 
 
>cytochrome_P450_309a2_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp309a2 
MMPERFSFDFRPIDQYWTRAKGACSNTKRGNMYILASLALILLHLLVLPIYLYLTWHHKYWRKRGLVTARPLTLLGTYPGLLTR
KSNLVFDVQKIYDKYKGKHRAVGVFVTRQPQILVLDPELAHEVLVSNFRCY KDSLQSSYLRHAKWDKYARLNPFWASGQSWR
RLRTDAQAGISGSRLRQAYNIWEQGGQMLTEYMTQQVAEKNNILETRDLCFRYTAHVMADFIWGIDAGTLTRPMEQPNKVQE
MASKWTSYAFYMLTLFMATIVAPCSRLLLRFRFYPKETDEFFSNLTKESIELRLKAGDSTRTDYLSHLLQLRDQKQATHDDLVG
HALTVMLDGYDTSGTALLHALYYLAENPAVQQKLRVEILSCMASEKSLDFE KLSSLQYLEQVIYESLRLSSLIPQYTKVCTLPTVI
RLSESKSLDVEVGMTIMIPNYQFHHDKQYFPEPEAFKPERFDNGAYQELMRKGIFLPFSDGPRICMGVPLAMLTLKSALVHILSN
FQVVRGRDRLIPKGDSGFGVVLQGDVNLEYRRFFR 
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>cytochrome_P450_310a1_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp310a1 
MWLLLPILLYSAVFLSVRHIYSHWRRRGFPSEKAGITWSFLQKAYRREFRHVEAICEAYQSGKDRLLGIYCFFRPVLLVRNVELA
QTILQQSNGHFSELKWDYISGYRRFNLLEKLAPMFGTKRLSEMFGQVQKVGDHLIHHLLDRQGQGCPQEVDIQQKLRVYSVNII
ANLIYGLDINNFEHEDHILTSYLSHSQASIQSFTLGRLPQKSSYTYRLRDLIKQSVELREDHGLIRKDILQLLVRFRNGNEVSGDK
WQLEPINDADKLLSIKRLAKVAEDLLKVSLDAVASTVTFTLLEILQEPLIV EKLRAEIKELSNENGQLKFEELNGLRYMDMCLKE
TLRKYPPLPIIERVCRKSYSLPNSKFTIDEGKTLMVPLLAMHRDEKYFSEPMKYKPLRFLQTANDVGQCEDKTKSNVFIGFGIGGS
QCVGQNFAKLVIKVALIKLLQNFHLELDANQVKTLKVSHRPAPFIHTKDGL KVKLKRREINTKFYS 
 
>cytochrome_P450_311a1_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp311a1  
MALWPLLLITLTIWILVRKWTLLRLGSSLPGPWAFPLLGNAQMVGKLRPEYIFLVFTELRDRFGATYRLRLGPQLWVFLHSAEET
RQALHDPTLRKADTFMQLEPLIGNGLLISHGAHWTRQRRLLTPAFQPQLLRSFAPAIGGHVERLVGRLGATRGAFLEVTEPLFAC
LLDAIVDTSMGAQLDTQSVDHSPIIQAFHLSSKLLFKRMINPLLSSDWIFQRTQLWRDLDEQLQVIHSQMESVIEKRAKELLDMG
EPAGRAHNLLDTLLLAKFEGQSLSRREIRDEINTFVFAGVDTTTAAMSFVLYALAKFPETQTRLRKELQDVALDETTDLDALNG
LPYLEALIKEVLRLYTIVPTTGRQTTQSTEIGGRTYCAGVTLWINMYGLAH DKEYYPDPYAFKPERWLPEDGAVAPPAFSYIPFS
GGPHVCIGRRYSLLLMKLLTARLVREFQMELSPEQAPLRLEAQMVLKAQQGINVSFLKQ 
 
>cytochrome_P450_312a1_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp312a1 
MFWLGFGLLLLALSLYLLYVFERQSRIDRLTHKWPAPPALPFIGHLHILAKLVGPHPLRRATEMINEHLHDHRAKLWMGTKLYL
VDCNPKDIQALCSAQQLLQKTNDYRVFENWLCEGLFTSGFEKWSHRRKIVMPAFNYTMIKQFVAVFEKQSRILLTNVAKFAESG
DQIDFLQLISCFTLDTICETALGVSVGSQSSAKSEYLDAVKSILVIIDKRLKNIFYRNSFIFKRTSHYKREQELIKTLHGFTEGIIQKRI
DEINQDAENRNYQSSDAELDGVKRTLCFLDTLLLSKGPDGKPLTVKDIREEVDTIIFGGFDLTATTLNFFMYNMTLHPEHQQRCR
EEVWSVCGKDKSEPISIEQVRQLEFLEACIKETLRMYPSGPLTARKATANCTINDFFIPKGSDVIISPIYMGRCKDFFPDPMVFKPD
RWAIGAEPKIEATTFIPFMAGARSCMGQRYAMVMLKMVLAHLLRNFLFEPLGERQVKLKLNFVITLHTVEPYLCRAKNLD 
 
>cytochrome_P450_313a1_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp313a1 
MLTINLLLAVGALFWIYFLWSRRRLYFLMLKIPGPIGLPILGSSLENIITY KRKLSFRTKYLNKYGSTILTWMGPVPFIVTRDPKVV
EDIFSSPDCHNKSQHIVNAITSCMGNGLLGKQDPHWLDRRKHFNPSFKQDLLLSFFHIFDAETKVLMNLLDTYVDKGEIDVVPE
MLRWSFKIAAQTTMGSEVKHDEHFKNGSLVESFESLISHSTLNILMPLVQNRMISKICGYDKLRADNFSRIQKMLDNVVNKKVN
PLPKTDSDPESNIVINRAMELYRKGDITYMDVKSECCIMIAAGYDTSALTVYHALFLLANHPEHQEAVFEELNGVFPDAGHFGIT
YPDMQKLDYLERVIKETLRLIPAIPITARETKNDVRLSNGVLIPKGVVIGI DMFHTHRNPEVWGPDADNFNPDNFLAENMEQKHP
YAYIPFARGKRNCIGSKYAMMSSKFALCRILRNYKISTSTLYKDLVYVDNM TMKLAEYPRLKLQRRG 
 
>cytochrome_P450_313a2_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp313a2 
MIVIQLLIAASLILWIRFLWSRRKLYMLMMQLPGRMGLPLLGNSVRYLIIS RGKMSSRTTYMDKHGSTYMAWIGTTPIVITRDPKI
AEKVLTSPFCINRSSQTTNALALSMGYGLLTLQGSKWMARRKHMNPAFKHSVLLSFLPIFNAETDLLVSVFDSFVGQGEKDVLS
DLIRWSFAIATQTTLGTDVTKDDNFENDAILKTYQSMLRLTIINIFVPFVQ NKIVSKLFGLEWLRRRDASAINKMINNILDKKLNS
NPENYCESELKTVIHRAIELFRNDEMSLMELGAECSSMVLAAFETSAHTVYYALVLLAMFPEHQEMVFNEIKEHFPLAKGIEVTH
TDLQQLVYLDRVLNETLRLMPSVPFSSRETLEDLRLSNGVVIPKGMTISIDIFNTQRNTDYWGSEAAQFNPENFLPEKIHDRHPYA
FIPFSKGKRNCIGWRYGLMSSKLALVKILRNYKLKTSFPYENLEFVDHMVIKLAQSPQLAFERRTL 
 
>cytochrome_P450_313a3_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp313a3 
MDTFQLLLAVGVCFWIYFLWSRRRLYMMHFKIPGPMGLPILGIAFEYLITY KRKMSIRTKYMDIYGSTCLVWVGPTPFVITRDPK
IAEEIFLSPECLNRSSIFSKPVNSCTGDGLLSLEASKWVDRRKNLNPAFKQNVLLSFLPIFNSEAKTLVAFLDSLVGQGEKKVRDDI
VRWSFRIATQTTVGTDVKKDASFKNDSVLKSYETFMKIIVMNVLLPFTHNK IFSTLGGFETQKALAKSNVNKMIGTIVDKKLMT
KPESGSQPEITSVINKAIELHRNGEMSREEVQSECCSFVVAAFETTGDTVYHALILLAMFPEHQDTVYQELKELFPVAGDFEVTY
DDLQRMVFLERVVNETLRLIPSVPFTPRETIRDFRLSSGVVIPKGVGIGIDIFATHRNRDHWGTDPSSFNPDHFLPDNVRDRHPYA
YIPFSKGRRNCIGWKYGLMSSKLALSKILRNCKVSTSFRYEDLEFVDNIGMELAQSPGLEFHRRT 
 
>cytochrome_P450_313a4_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp313a4 
MLTWTLWCGLLFLLWIYFLWSRRRFYLLTLKIPGPLGYPILGMAHWLMRREDILNAFGCFLDKHGPTIFSWLGPIPFMIVSDPQV
VQDIFTSPHCVNKGIIYKAVDDGAGVGLFSLKDPRWSIHRKLLNPAFGHKVLLSFLPIFNRETALLLDQLEPLQDDGEKDLIPLLQ
SFTLGIATQTTMGSDVKDEESFRSNSLLGRYQCILETMTDMCFSPWLNSRFCRQLAGKESHYYQAKTEIRQFIRKIIERKLAEDEM
GALPSIQSNDKNLFLNLVTDLMRRGVFTLKNVEDESNIIVFGAFETTANAVYYTLMLLAMFPEYQERAFEEIKTIFPNTGDFDVS
YADTQQMVYLDLILNESMRVIPPVPVVSRQTSQDLKLSNGIVVPKGVQIAIDIYHMHRSKKIWGPDAETFNPDHFLPHNIQDKHP
YAYIPFTKGIRNCIGWRYALISAKVTLAKLLRNYRFKTSFPFENLYFVEDI TMKLKSVPLLELQKRT 
 
>cytochrome_P450_313a5_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp313a5 
MLTLQIFEAFAIILCVYFLWSRRRFYIMMLKLPGPMGFPFIGLAFEYIRLKRKIRLRTILFKIYGKTVLTWIGLTPVLVTCEPKILEDI
FTSPNCSNRSSVVDKAISSCLGLGLLTLKNNHWNERRKLLLPSFKNNAVLSFVPVLNNEANFLVTLLAEFVDGGDINLLPELNKW
SFKIAAQITMGDEVRNQANYQNGNLLESYKALNNLIPIGVVMPWLRNKYLG KLFSYEKRRLEAATQSNAFIKDIIDKKLSSTDNS
SEPALIDRILNLVRIGELSYDDVMGEFSNIIFAASDTLSITVNNVLILMAM FPKYQDNVFEELAEVFPSGGEFEASHADLEKLVKLD
RVLHETMRLIPAVPLLIRQTSHSIQLSNGFYIPEGVTLMIDIFHTHRNKDIWGPQANAFNPDNFLPENKRARPPYSYLPFSKGKKTC
LGWKLSLISAKLALAKILRNYMLSTTFLYKDLRFIDNTTMKLAEQPLLAVK RRI 
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>cytochrome_P450_313b1_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp313b1 
MLASIILSGWLLLAWLYFLWSRRRYYKVAWQLRGPIGWPLIGMGLQMMNPETFLQYMDGLSRQFKAPFISWMGTSCFLYINDP
HSVEQILNSTHCTNKGDFYRFMSSAIGDGLFTSSSPRWHKHRRLINPAFGRQILSNFLPIFNAEAEVLLQKLELEGVQHGKRLEIY
QILKKIVLEAACQTTMGKKMNFQHDGSLCIFKAYNGLTEVCVKRMLSPWLY PDLIYRRSGLFRLQQKVVGILFGFIEQLLEPIVS
VVAANSNPDQQRSEMEMRGKSKAIFIEQVREHVERGQLSWQDVRDEANVTIAATFETTSTALYFTILCLAMHPCYQEKLHKEL
VTELPPSGDINLEQLQRLEYTEMVINEAMRLFAPVPMVLRSADQDIQLKRGDGEFLIPRGTQIGIDIYNMQRDERVWGPLSRTYN
PDAHFGLDSPQRHAFAFVPFTKGLRMCIGYRYAQMLMKLLLARIFRSYRISTEARLEELLVKGNISLKLKDYPLCRVERR 
 
>Ecdysone_20-monooxygenase_OS=Dmel_GN=shd_cyp314a1 
MAVILLLALALVLGCYCALHRHKLADIYLRPLLKNTLLEDFYHAELIQPEA PKRRRRGIWDIPGPKRIPFLGTKWIFLLFFRRYKM
TKLHEVYADLNRQYGDIVLEVMPSNVPIVHLYNRDDLEKVLKYPSKYPFRPPTEIIVMYRQSRPDRYASVGIVNEQGPMWQRLR
SSLTSSITSPRVLQNFLPALNAVCDDFIELLRARRDPDTLVVPNFEELANLMGLEAVCTLMLGRRMGFLAIDTKQPQKISQLAAA
VKQLFISQRDSYYGLGLWKYFPTKTYRDFARAEDLIYDVISEIIDHELEELKKSAACEDDEAAGLRSIFLNILELKDLDIRDKKSAII
DFIAAGIETLANTLLFVLSSVTGDPGAMPRILSEFCEYRDTNILQDALTNATYTKACIQESYRLRPTAFCLARILEEDMELSGYSLN
AGTVVLCQNMIACHKDSNFQGAKQFTPERWIDPATENFTVNVDNASIVVPFGVGRRSCPGKRFVEMEVVLLLAKMVLAFDVSF
VKPLETEFEFLLAPKTPLSLRLSDRVF 
 
>Cytochrome_P450_315a1_mitochondrial_OS=Dmel_GN=sad 
MTEKRERPGPLRWLRHLLDQLLVRILSLSLFRSRCDPPPLQRFPATELPPAVAAKYVPIPRVKGLPVVGTLVDLIAAGGATHLHK
YIDARHKQYGPIFRERLGGTQDAVFVSSANLMRGVFQHEGQYPQHPLPDAWTLYNQQHACQRGLFFMEGAEWLHNRRILNRL
LLNGNLNWMDVHIESCTRRMVDQWKRRTAEAAAIPLAESGEIRSYELPLLEQQLYRWSIEVLCCIMFGTSVLTCPKIQSSLDYFT
QIVHKVFEHSSRLMTFPPRLAQILRLPIWRDFEANVDEVLREGAAIIDHCIRVQEDQRRPHDEALYHRLQAADVPGDMIKRIFVD
LVIAAGDTTAFSSQWALFALSKEPRLQQRLAKERATNDSRLMHGLIKESLRLYPVAPFIGRYLPQDAQLGGHFIEKDTMVLLSLY
TAGRDPSHFEQPERVLPERWCIGETEQVHKSHGSLPFAIGQRSCIGRRVALKQLHSLLGRCAAQFEMSCLNEMPVDSVLRMVTV
PDRTLRLALRPRTE 
 
>cytochrome_P450_316a1_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp316a1 
MILTATFICFCLASAFNYFRARRQRSLIKNLKGPFTWPLMGAMHKLLFLTPINFFQRSTEYLTKYGTFSRCWVFHRLFIPLADLEL
SRQLLENDTHLETGYELMKDWLVGGVLMCQSEQWQKRHSLISGLFDKGNLEQLIDLSRHQTEQLLQKLAKQADQKVFDIWYT
VSPIVLDLMVMTTCGAKPSEEYSKNLKDLSEIYRKRFLSLQSANRFNYWLSSPFMRKRQNRLIKRLNDEHNNLMAMHQSQNQL
KIENGLDIYQLRPIPLKDHKSLLEILLESKDPQLTGEEICGELNTCNYLGYQLCSPALCFCLVTIARNPSVQQKCLDELNLAQIKDQ
GWDLEKLNYLDAVLHETMRLYPPQVIVGRQLKKDFPYNAELPCGSEIYINLYELQRNEVRYPKANHFDAQRFLDSPPELLSYSL
GPRCCPARKFSMQLLKTLLAPILANFEVLPYGDEVRLDLRLVLGSSNGFQLALKPR 
 
>cytochrome_P450_317a1_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp317a1 
MWIIFLIIGLLVLGLLVLLIIAARYQRDYWRYLDIPHERPKKLWPIIRQIM TQTLSTEAMKAEHYSAIYKKFKGSGPFCGFYALLQP
RALILDRELIRQIMIKDFWNFNDRGLYCNQKSDPLSGDLYALRGESWKEMRQKLDPSLEGDRMSLLYDCLYEEAEQLLLTVNST
LMSQPHSTVHIQKIMRRYVLSSLAKCVFGLNAEQRKTYPLEDFEQMTELALNSHKHGYLMNLMMIRFPNFCRMLRMRRTPKQA
EEYFIKLLTSIVEQRETSGKPQKDYLQLLIDVKALEFITYQYEADKELGAH LQNELAAHADVFLKAGYEQTANTLSYVLYELALH
PELQVRVREEVKKAIERHDGHITHEGIKSLSFMGQVINETLRMHPITPYILRRTLNDYAVPDHPKYILVKELFLIIPTHAIHHDPDIY
PDPEEFKPDRWSGPRDSLQEQGTWFGFGVGARSCIGIQFAQLQLRLALALLLSEYEFSLNTRKPLINLEDGIALTLMPLGVIEPGN
EERAV 
 
>cytochrome_P450_318a1_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp318a1 
MHLNIALWACGALLAVLLAWQQRKCWRLIWQLNGWRGVIQQPVLWLLLCIN LHPNSILEKVSQYRVHFQRPLAVLVGTRVLL
YIDDPAGMECVLNAPECLDKTFLQDGFFVRRGLLHARGQKWKLRRKQLNPAFSHNIVASFFDVFNSVGNQMVEQFQTQTNLH
GQAVKFTAAEDLLSRAVLEVSCLTIMGTPTNFTQLDDAHIAHSYKRLLEISAVRVVKPWLQIRLLHRLLAPELYEESKKCAKLLE
DFVGGIVRTKHRNWRLRDAVGGEKSGEDASNGWQRRIFIEQIFQLAANGEMTLEEIMDEAQSMVLVSFETVSNSIMLALLCLAT
NKGDCQRRLLAEIRALVPDVGQVGLEQLQQLRYLDAFVSESLRLLATVPMNLRHVSRDFRLAGRQHETIVPQNSIVVLDTFNMQ
RDERWWGANARQFDPQRFLDQEEEQLSKGHNDSGSGEKRRQRDRRHSYSFLPFSNGLRSCIGRRYGLFIMKVFLVKLITNFDFQ
SDFELEKLQFVENISLKFKNADDILLTIQPKKEST 
 
>cytochrome_P450_12d1_distal_mitochondrial_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp12d1-d 
MNTLSSARSVAIYVGPVRSSRSASVLAHEQAKSSITEEHKTYDEIPRPNKFKFMRAFMPGGEFQNASITEYTSAMRKRYGDIYVM
PGMFGRKDWVTTFNTKDIEMVFRNEGIWPRRDGLDSIVYFREHVRPDVYGEVQGLVASQNEAWGKLRSAINPIFMQPRGLRMY
YEPLSNINNEFIERIKEIRDPKTLEVPEDFTDEISRLVFESLGLVAFDRQMGLIRKNRDNSDALTLFQTSRDIFRLTFKLDIQPSMWK
IISTPTYRKMKRTLNDSLNVSQKMLKENQDALEKRRQAGEKINSNSMLERLMEIDPKVAVIMSLDILFAGVDATATLLSAVLLCL
SKHPDKQAKLREELLSIMPTKDSLLNEENMKDMPYLRAVIKETLRYYPNGFGTMRTCQNDVILSGYRVPKGTTVLLGSNVLMK
EATYYPRPDEFLPERWLRDPETGKKMQVSPFTFLPFGFGPRMCIGKRVVDLEMETTVAKLIRNFHVEFNRDASRPFKTMFLMEP
AITFPFKFTDIEQ 
 
>cytochrome_P450_12d1_proximal_mitochondrial_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp12d1-p 
MNTLSSARSVAIYVGPVRSSRSASVLAHEQAKSSITEEHKTYDEIPRPNKFKFMRAFMPGGEFQNASITEYTSAMRKRYGDIYVM
PGMFGRKDWVTTFNTKDIEMVFRNEGIWPRRDGLDSIVYFREHVRPDVYGEVQGLVASQNEAWGKLRSAINPIFMQPRGLRMY
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YEPLSNINNEFIERIKEIRDPKTLEVPEDFTDEISRLVFESLGLVAFDRQMGLIRKNRDNSDALTLFQTSRDIFRLTFKLDIQPSMWK
IISTPTYRKMKRTLNDSLNVAQKMLKENQDALEKRRQAGEKINSNSMLERLMEIDPKVAVIMSLDILFAGVDATATLLSAVLLC
LSKHPDKQAKLREELLSIMPTKDSLLNEENMKDMPYLRAVIKETLRYYPNGLGTMRTCQNDVILSGYRVPKGTTVLLGSNVLM
KEATYYPRPDEFLPERWLRDPETGKKMQVSPFTFLPFGFGPRMCIGKRVVDLEMETTVAKLIRNFHVEFNRDASRPFKTMFVME
PAITFPFKFTDIEQ 
 
>Cytochrome_P450_reductase_isoform_B_OS=Dmel_GN=Cpr 
MQSSIATSAHLFVRFRQQKLLNLLSILNSLRNRTAVAKRKIEWKVFGLGNKTYEHYNKVAIYVDKRLEELGANRVFELGLGDDD
ANIEDDFITWKDRFWPAVCDHFGIEGGGEEVLIRQYRLLEQPDVQPDRIYTGEIARLHSIQNQRPPFDAKNPFLAPIKVNRELHKG
GGRSCMHIELSIEGSKMRYDAGDHVAMFPVNDKSLVEKLGQLCNADLDTVFSLINTDTDSSKKHPFPCPTTYRTALTHYLEITAI
PRTHILKELAEYCTDEKEKELLRSMASISPEGKEKYQSWIQDACRNIVHILEDIKSCRPPIDHVCELLPRLQPRYYSISSSAKLHPTD
VHVTAVLVEYKTPTGRINKGVATTYLKNKQPQGSEEVKVPVFIRKSQFRLPTKPETPIIMVGPGTGLAPFRGFIQERQFLRDEGKT
VGESILYFGCRKRSEDYIYESELEEWVKKGTLNLKAAFSRDQGKKVYVQHLLEQDADLIWNVIGENKGHFYICGDAKNMAVDV
RNILVKILSTKGNMSEADAVQYIKKMEAQKRYSADVWS 
 
>Cytochrome_P450_reductase_isoform_C_OS=Dmel_GN=Cpr 
MASEQTIDGAAAIPSGGGDEPFLGLLDVALLAVLIGGAAFYFLRSRKKEEEPTRSYSIQPTTVCTTSASDNSFIKKLKASGRSLVVF
YGSQTGTGEEFAGRLAKEGIRYRLKGMVADPEECDMEELLQLKDIDNSLAVFCLATYGEGDPTDNAMEFYEWITSGDVDLSGL
NYAVFGLGNKTYEHYNKVAIYVDKRLEELGANRVFELGLGDDDANIEDDFI TWKDRFWPAVCDHFGIEGGGEEVLIRQYRLLE
QPDVQPDRIYTGEIARLHSIQNQRPPFDAKNPFLAPIKVNRELHKGGGRSCMHIELSIEGSKMRYDAGDHVAMFPVNDKSLVEKL
GQLCNADLDTVFSLINTDTDSSKKHPFPCPTTYRTALTHYLEITAIPRTHILKELAEYCTDEKEKELLRSMASISPEGKEKYQSWIQ
DACRNIVHILEDIKSCRPPIDHVCELLPRLQPRYYSISSSAKLHPTDVHVTAVLVEYKTPTGRINKGVATTYLKNKQPQGSEEVKV
PVFIRKSQFRLPTKPETPIIMVGPGTGLAPFRGFIQERQFLRDEGKTVGESILYFGCRKRSEDYIYESELEEWVKKGTLNLKAAFSR
DQGKKVYVQHLLEQDADLIWNVIGENKGHFYICGDAKNMAVDVRNILVKIL STKGNMSEADAVQYIKKMEAQKRYSADVWS 
 
>Cytochrome_P450_monooxygenase_OS=Dmelanogaster_GN=Cyp450_U5csm 
MRLALLTLKSGLFHIISNYQIVPSKQKIFVAGDSGFGVVLQGDINLEYRRFAHEKEQKQ 
 
>cytochrome_p450_CYP4D17_AGAP012957-PA 
MVYSTLAVLLALGSLAAVYLYRRFGEMLKHTGKLGGPPAYPILGNGLMFLN KSPADFLRIIGELLQRYGDCFRVWLGTQLVIV
MGDPKDIEVLLSSPKYIDKSTEYDFIRPWLGEGLLTSRGRKWHTHRKVITPTFHFKILEQFVEIFDRQSSTFIKVLEPFAASGKSFDI
FPQVTLCALDVICESAMGTKVNAQINSTSDYVLAVKEITNLIQLRFYDFLI RYDIFFRLSANARKQRKVLQVLHSYTDSVIKGRRQ
QLASIQQSGEQEEASDQDLGIKKRMAFLDMLLQSTIDGRPLTDLEIREEVDTFMFEGHDTTTSAISFLLHSLAQNPTIQEKVFDEV
RNVVGDDRTRPVTMAMLNDMHYLDLVIKETLRLYPSVPMIGRKMQQTAEIN GKIIPAGANLIIMPFFLGREARYFPEPEKFDPER
FNVERSAEKTNPYQYIPFSAGPRNCIGQKFAVAELKSLVSKVLRHYEILPPTGKQDESFIAELILRPEHGVFVRLKPRAY 
 
>Cyp312a1Dm 
MFWLGFGLLLLALSLYLLYVFERQSRIDRLTHKWPAPPALPFIGHLHILAKLVGPHPLRRATEMINEHLHDHRAKLWMGTKLYL
VDCNPKDIQALCSAQQLLQKTNDYRVFENWLCEGLFTSGFEKWSHRRKIVMPAFNYTMIKQFVAVFEKQSRILLTNVAKFAESG
DQIDFLQLISCFTLDTICETALGVSVGSQSSAKSEYLDAVKSILVIIDKRLKNIFYRNSFIFKRTSHYKREQELIKTLHGFTEGIIQKRI
DEINQDAENRNYQSSDAELDGVKRTLCFLDTLLLSKGPDGKPLTVKDIREEVDTIIFGGFDLTATTLNFFMYNMTLHPEHQQRCR
EEVWSVCGKDKSEPISIEQVRQLEFLEACIKETLRMYPSGPLTARKATANCTINDFFIPKGSDVIISPIYMGRCKDFFPDPMVFKPD
RWAIGAEPKIEATTFIPFMAGARSCMGQRYAMVMLKMVLAHLLRNFLFEPLGERQVKLKLNFVITLHTVEPYLCRAKNLD 
 
>Cyp15B1Ag 
MWNGALIVIVLLSLLYCCWDARKPKRFPPGPYWLPFIGSGLVMLKLVRSLHYFHLMWSKLCHQYGPIVGVRFGQDRIIVVSGRE
AIRAMYAKDQFDGRPDGYFFRMRSFGQRLGVALTDGSHWEVQRKFAVRTMKQLGMGRNDFVRVIEREVQELVENFHRRAVK
GETFPMSGSMDVALLNVLWVLLAGQRFELENERLGWLADTVHRTFHVIDVSGGTLNRFPWLRYVCPESSGYGPMLRLLKPLW
GFLKETIETIRKNPHCPSRRDSLISAFLVEMSRTERHESFTESQLVSLCLDLFQASVETMSSVLGFAFLYMLHHPDVMRKVQQELD
TVIGPDRLPTANDRPLLPYTEAVILEVERIATVVPGGLVHRAMEEVELCGYRIPKDAIVMPLLYSLQMDADYWIDPDVFRPERFL
SVQGDRVMQHDLFIPFGAGRRRCLGESLAKPAVFLFFSAIMHRFEIECEGKELPSLNAVDGITLSPVPYTLRLAERVCR 
 
>Cyp329A1Ag 
MNQEDLYWFTFILVTLLGFFTYKLLTRHRSYFRLLRVPFERPHFLYGNLDDVLSGKLTTMEKLEQFYRKFSNHGLFGFFNYMTP
ALYVRDPALIRQLLQPNMSHFESHGYFLDEEKDRFLGCQLHLVNGAEKTTKMASFLSPIFRTPKVPCSMDVTTRRCCAALTDFIA
SRVELELELKAIFVKHTLNLFAGIAFGKELNTFEEETDRFCAVASGMAYGTNPVQVIKTMAFYLMPGFMRTVGVQFTDREEMD
YLVKQYHTGASAPNLHSVARYLRQANGKMKPSEQLTDEQLSAQCAMFFTKGFEPTLNLLSFAVYELAQNPDVQRKLYEEMHH
NGLTTGSATGVPPFESIRTLPYLEAIVLETLRKWPSHPLLVRECTKPFTIPATENGDRAAIPLKVGDKLYVSVWALHRSGDYYPEP
ERFSPERFVGKDVINAAQPSTFIPFGIGRGCLGQEFVKLMVKATLVALLQRFKLQPGERTPEPLQLIESASSLEARDGFWIRLEPRL 
 
>CYP4G16_AGAP001076-PB 
MSATIAHTDGLNSSANIISPINMFYFLLTPALLLWFFYWRLSRRHMLELAERIPGPKGLPLIGNALDLVGSSHSVFRTIIEKGKEYN
EVIKIWIGPKLIVFLVDPRDIELLLSSHVYIDKSPEYRFFKPWLGNGLLISTGHKWRQHRKLIAPTFHLNVLKSFIDLFNENSRLVV
KKMQKENGKVFDCHDYMSECTVEILLETAMGVSKKTQDQSGYDYAMAVMKM CDILHLRHRKMWLYPDLFFNLTQYAKKQV
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KLLNTIHSLTKKVIRNKKAAFDTGTRGSLATTSINTVNIEKSKSDSTKTNT VEGLSFGQSSNLKDDLDVEENDVGEKKRLAFLDL
LLESAENGALISDEEIKNQVDTIMFEGHDTTAAGSSFFLSMMGVHQQIQDKVIQELDEIFGESDRPATFQDTLEMKYLERCLMET
LRMYPPVPIIARSLKQDLKLASSDIVVPAGATITVATFKLHRLESIYPNPDVFNPDNFLPEKQANRHYYAFVPFSAGPRSCVGRKY
AMLKLKIILSTILRNFRVYSDLKEEEFKLQADIILKREEGFQIRLEPRQRKSKTL 
 
>CYP4H24_AGAP013490-PA 
MSFVLFLLVILIVYGLAQVYRKRRRLHRIAAHFDGAKPHWLLGNVMEYPAN DIPGIFETMVALHKRHGKDLFNWGLLNDHMIT
VSSAANVEKVVMAKRTEKSSVYEFIELWLGQGLLISKGEKWFHRRKIITPTFHFKILESFVTVFNQEAEILIEKLSQNADTGREFDI
YEPISLYALDSICTTSMGVEINAQRHPENQYVRDVKRMSELILLRIFHVLSSFPRTYWYTMPNAWEQRKLIRRLHAFTDTVIHKR
REQLLERSSQVSNEQECLDEEHLYTKRRETFLDLLLNVRVDGNSLSDLDIREEVDTFMFEGHDTTTSGIAFTFYQLAKHPEIQEKL
YREIQDVLGGEYRHVPLTYNTLQNFPYLDMVVKESLRLLPPVSFIGRRLADDIEMNGVTIPAGTDFTIPIYVIHRNPVVYPDPERF
DPERFSDGNTQRRGPYDYIPFSIGSRNCIGQRYALLEMKVAIVRMVSFYRILPGDTMHEIRLKTDLVLRPDKSIPIKLVARP 
 
>cytochrome_p450_CYP6Z3_AGAP008217-PA 
MFVYTLALVATVIFLVLRYIYSHWERHELPHLKPEIPYGNIRTVAEKKESF GIAINNLYHKSSDRLLGIYLFFRPAILIRDPHLAKRI
MVNDFQNFHDRGVYCNEEHDPFSANLFALPGQRWKNLRAKLTPTFTSGQLRNMLPTLLDVGNKLIDRMNKVADEKAIVDMRD
IASRFVLDTIASVFFGFEANCIHNSEDPFLSTLQRLTKSRKFMDNFRTSGVFICPGLLKLTRITSLPPELISFVMEIITHQIDHREKNQI
TRKDFVQLLIDLRREAENGSEKALSIEQCAANVFLFYIAGAETSTATISFTLHELSHNPEAMAKLQQEIDEMMERYNGEITYENIK
EMKYLDLCVKETLRKYPGLPILNRECTIDYKVPDSDVVIRKGTQVIIPLLS ISMNEKYFPDPELYSPERFDEATKNYDADAYYPFG
AGPRNCIGLRQGVFVSKIGLVLLLSKYNFQATTPAKVKFAVATVVVTPEDGFPMRVEHRC 
 
>CYP6P3_AGAP002865-PA 
MELINAVLAAFIFAVSIVYLFIRNKHNYWKDNGFPYAPNPHFLFGHAKGQA QTRHGADIHQELYRYFKQRGERYGGISQFIVPSV
LVIDPELAKTILVKDFNVFHDHGVFTNAKDDPLTGHLFALEGQPWRLMRQKLTPTFTSGRMKQMFGTIWDVGIELEKCMEQSY
NQPEVEMKDILGRFTTDVIGTCAFGIECNTLKTTDSEFRKYGNKAFELNTMIMMKTFLASSYPTLVRNLHMKITYNDVERFFLDI
VKETVDYREANNVKRNDFMNLMLQIKNKGKLDDSDDGSLGKGEVGMTQNEL AAQAFVFFLAGFETSSTTQSFCLYELAKNPDI
QERLREEINRAIAENGGEVTYDVVMNIKYLDNVIDETLRKYPPVESLTRVPSVDYLIPGTKHVIPKRTLVQIPAYAIQRDPDHYPD
PERFNPDRFLPEEVKKRHPFTFIPFGEGPRICIGLRFGLMQTKVGLITLLRKFRFSPSARTPERVEYDPKMITIAPKAGNYLKVEKL 
 
>CYP6M2_AGAP008212-PA 
MFSLLDFTFLVAALAAGLYYYLDRKRSYWQDRGVPGPKGELLFGNFGSIGTKEHITVPFKRIYDDNKGKHPFAGMYQFVKPVA
LITDLELLKCVFVKDFQYFHDRGTFYNERDDPLSAHLFNLEGQKWRSLRNKLSPTFTSGKMKMMFPTIVTAGKQFKDFMEETVL
RENEFELKDLLARFTTDVIGMCAFGIECNSMRNPDAEFRAMGRKIFEISPGTFKTMMMNGMPELAKMLRMTQTDKDVSDFFMN
AVRDTINYRVKNNVQRNDFVDLLIKMMSKDGEKSDDDSLTFNEIAAQAFVF FLAGFETSSTLLTWTLYELALNPEVQEKGRECV
REILQKHNGEMSYDAVVEMKYLDQILNESLRKYPPVPVHFRVASKDYHVPGTKSVLEAGTAVMIPVHAIHHDPEVFPNPEQFDP
ERFSPEQEAKRHPYAWTPFGEGPRICVGLRFGMMQARIGLAYLLDGFRFAPSSKTVIPMELSKESFIMAPKGGLWLKVDKI 
 
>CYP6Z1_AGAP008219-PA 
MILYTIGLIVTFVFLALKYVYSYWDRQGLPNLRPEIPYGNLRILAQKKESF NVAINDLYDRSSERLVGVYLFFRPAILVRDAHLAK
RIMVNDFQHFHDRGVYCNEHSDPMSANLFALPGQRWKNLRAKLTPTFTSGQLRHMLPTFLAVGSKLEQYLERLANEKQIVDM
RDIVSRYVLDVVASVFFGFEANCLHDPDDAFRVALRDLNNPDSFINNIRTAGVFLCPGLLKFTGINSLSPPMKKFTTEVISSHLHQ
RETGQVTRKDFIQMLTDLRRKAGSSGEETLTDAQCAANVFLFYGAGADTSTGTITFTLHELTHNAEAMAKLQQEVDEMMERH
HGEITYDNINGMKYLDLCVKETLRIYPALAVLNRECTIDYKVPDSDTVIRK GTQMIIPLLGISMNEKYFPEPELYSPERFDEATKN
YDADAYYPFGAGPRNCIGLRQGLLLSKIALVMMLSRFNFSATIPRKIKFEPVSITLAPKGGLPMRIENRAKH 
 
>CYP6AG1_AGAP003343-PA 
MFVTVTLLVTAITFVYVYLAWYSNYWTKRGVPGPAPRLLFGNFPSFILRNRPFVDDFQDIYDKYRSKGNVIGVFNGRQPAVLVM
KPELIKDVLIKNFKQFQDNEFADSVSKDSDPIFGRNPFMLKGEEWKEKRAEVTPAFTTSRMKALFPFVEDVSNRMKQYIAQHTT
KGPIETRELCAKYTTDVVSSCIFAADAQSFTKEKAEIREMGRKLLEPNFQIVMMFLLIGLIPALKKLIKISFVSKEIEQFFTDLMEKA
VAYREQNNVKRVDYLDHLMALRAKKQLSSLDMAAHGVTFFIDGFETSSLAM CFTLYELARNPDCQETLRSELMAARNEDGSID
YDALLELPYLDQVLYEALRIWPPAAFLSKVCTVPTELEVTDGHKVLIERGL PVMLPVWAVHRDKEYYEEPERFNPDRFSPATGG
TKVYREKGCFLPFGDGPRQCLGMRFALMQVKRGLFEVITKYEVSVNSKSKQPIQLDPKAFIVCPLGGIWLDYKPIEA 
 
>CYP6Z2_AGAP008218-PA 
MFVYTLALVAAVIFLVLRYIYSHWERHGLPHLKPEIPYGNIRTVAEKKESF GTAINNLYHKSSDRLLGIYLFFRPAILIRDPHLAKR
IMVNDFQNFHDRGVYCNEEHDPFSANLFALPGQRWKNLRAKLTPTFTSGQLRNMLPTLLDVGNKLIDRMNKVADEKAIVDMR
DIASRFVLDTIASVFFGFEANCIHNSEDPFLSTLRRANRGRNFIDNFRSSGVFICPGLLKLTRMTSLQPELIKFVMEIITHQIDHREKN
QITRKDFVQLLIDLRREADKGSEEALTIEQCAANVFLFYIAGAETSTATISFTLHELSHNPEAMAKLQQEIDEMMERYNGEITYEN
IKEMKYLDLCVKETLRKYPGLPILNRECTIDYKVPDSDVVIRKGTQVIIPL LSISMNEKYFPDPELYSPERFDEATKNYDADAYYP
FGAGPRNCIGLRQGVLVSKIGLVFLLSKFKFQATTPAKVKFAAATVGLTPDAGFPMRIDHRK 
 
>CYP6P4_AGAP002867-PA 
MDLLSYVLTAFVFVVSIAYLYLRSRHNYWRDRCFPYTRQKPHLLYGHMEQFQSKHASYINEELYWEFKNRGEPIGGMSMFFLP
GLIVADPELVKSILVKDFSVFHDRGVFNDAKADPLSAHLFALEGHEWRVLRQKLTPTFTSGRMKQMFGTIQQVAGEFLKYMNE
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HCHREIEMKDVLARFTTDVIGTCAFGIECNTLKNPDSDFRKYGNKVFEQDTLLMLKFMFATTFKGLAKRIGMKLTDEGVERFFL
QVVRETVEYREMNNVQRNDFMNLLLQIKNTGSLDGGDVPIKGAAGLTMNELAAQVFVFFLAGFETSSTTMNFCLYELAKNPDI
QDRLREEIERAVEENGGEVTYDMVMNVQYLDNVINETLRKYPPIESLSRVPMRDYTVPGTKHVIPKDTFIQIPVYALHRDPEFYP
EPDQFNPDRFLPEEVKKRHPYVFLPFGEGPRICIGLRFGVMQAKIGLITLLRNFRFTPSSQTPAKIVFDPKSFILSPSTGNYLKVDKI 
 
>cytochrome_p450_CYP325J1_AGAP001443-PA 
MYVIPGRDTSRYLETIIGLTGAYGSPYCIWLGSVPVVIGIFSLPADKWRAHRKLIQPSFNQSILRGFIPLFVQKTDAMMRGLGEMA
EKGQPFDVYRFTARCTLDMIFATTLGTDMHIQDKPVCSYLEVLEELFEIVTIRAVNLFLHPQWLYRWTSVYRKETKALEEFCRPS
KMILARKATENSHRFSLIEQLQNSAMLDSAAMEQELNTIIFAGNETSAMTVANTILLLAMHPHVQEKLVDEIRLQCGAEGEQSIG
YETLNRLTYMELVLKESLRLLPIAAVVGRRTTAEVDLGQYRLPADIDIVID IFDIHRNPAYWGSDADRFRPERFEGLRHDPFALLP
FSAGSRNCVGLRYAWISMKIMLLKVLRSYRVDTDLKLEDLTMKIALTMKIS NGHMVRLKRRQ 
 
>CYP325A3_AGAP002208-PA 
MFFIPALILLLGLVLYWSKLSRKTSAQLFGKDIPGPRSYPLIGSAHLFLGSDERTFSVINELFRKYGSFFKLSLGPKTFLCLSDPDLI
QQALTSSACQDKAFFYRFMELDYGLISSRYTDWKLYRKSLNPAFNQRILISFISIFNRCSEVMVARMAKEADRRQPFDVLHYTAQ
CALEMVFASSLKSDITDDAQLHEACEAIQNMCTIMSSRMFNVLLYSDLLFTLTHKYHELQKMKVKVERVVNPILYGRREKLSKQ
RLENAHSEDEEHYRKPMVFLDQLLHMQRGGRDLEIQEIENHLNNIIAAGSDTTASQVAFILLMLAMHPKVQDRVHEEIVSIYGSA
APDFSYETISAQTYLDQVIKETMRMYPVGPIIGRQTIETVKLGDVIVPPGVTLLINILTVHRNKELWGDRAHVFDPDRFDPAQYDA
KKQHPFSYIPFGGGPRNCIGYRYGMLAMKIMVTQVLRKYQLSTPLTPSDSLRPFFAITLKIGTGHSICVKRRTNVLL 
 
>CYP325A3_AGAP002208-PA 
MFFIPALILLLGLVLYWSKLSRKTSAQLFGKDIPGPRSYPLIGSAHLFLGSDERTFSVINELFRKYGSFFKLSLGPKTFLCLSDPDLI
QQALTSSACQDKAFFYRFMELDYGLISSRYTDWKLYRKSLNPAFNQRILISFISIFNRCSEVMVARMAKEADRRQPFDVLHYTAQ
CALEMVFASSLKSDITDDAQLHEACEAIQNMCTIMSSRMFNVLLYSDLLFTLTHKYHELQKMKVKVERVVNPILYGRREKLSKQ
RLENAHSEDEEHYRKPMVFLDQLLHMQRGGRDLEIQEIENHLNNIIAAGSDTTASQVAFILLMLAMHPKVQDRVHEEIVSIYGSA
APDFSYETISAQTYLDQVIKETMRMYPVGPIIGRQTIETVKLGDVIVPPGVTLLINILTVHRNKELWGDRAHVFDPDRFDPAQYDA
KKQHPFSYIPFGGGPRNCIGYRYGMLAMKIMVTQVLRKYQLSTPLTPSDSLRPFFAITLKIGTGHSICVKRRTNVLL 
 
>CYP325C2_AGAP002205-PA 
MWWLWLVALVLAALGLWQWWIVQRHRFASHLPVMQPYYPIIGNAQLFIGKS GVDLFNQLLQPFRQYDGWFKIWLGPKLVLA
TSHPDIMNAVLSHPDCLEKPFFYDFVKLEHGIFAGHYHPWKTQRKALNPTFNTRILNSFIPVFVQCARQMVQHMEQSVGDVGRS
ISIFPFISKCTLEMVCGTTIGCDVMEQPGKETFIENVDRCFRCFELVAKRMLNIHHYIELVYRFSRDCIEESELRTSCYRFFETVIEK
AKARINSTTIEHECEDYKKPLIFADQLLAAQHNGNPFTDIEVTHNIYSMIA AGNDTTALQVTHTCLFLAMHPAIQERVYREVMDV
FPDPDQDIEVEDLKKLTYMERVIKESLRLAPSGPNIARQTMKDIEIAGVHIPRDSLIVMSIFSMHRRKDIWGPDADLFDPDRFLPER
SEGRSTNVFIPFSAGSRNCIGGRYAMLSMKVMLSSILRRLRLRSDLQMNDLQFRFDLTLKLESEYFVQVEKRM 
 
>cytochrome_p450_CYP307A1_AGAP001039-PB 
MAYTGLILAVLTIILSVVCYFKILYEWHRKVRIQTVRPSRLQKLATAATTL PQQSTTELMTFPQAPGPVPWPILGSLAFLGQYDVP
FEGFTALAKKYGDLYSITLGSTRCLVVNNLDLIREVLNQNGRYFGGRPDFLRFHKLFGGDRNNSLALCDWSTLQQKRRNLARK
HCSPSDASSYYQKMSDVGVMEMHRFMDQLDEVVCPGKDFKVKPLIMQACANMFSEYMCSVRFDYNDQGFMSIVRNFDEIFW
EINQGYAVDFLPWLAPFYHKHMSKLTRWSAEIRDFILERIVNEREQTLGDDDTERDFADALLKSLRLDPSVTRDTIMYMLEDFL
GGHSAIGNLVMLALGYIAKHPEVGHRIQREIDRITERGKRNVTLYDTESMPYTVATIFEVLRYSSSPIVPHVATEDTCIAGYGVTK
GTVVFINNYELNTSERYWSEPKRFNPSRFIETATLAQIRTDLRDSPTAKQDLTNIIKTNGVSSENERTLQIERVRKNIPHFLPFSIGK
RTCIGQNLVRGFSFIIIANILQKYDVHSNDLSLIKMYPACVAVPPDTYPLAFTQRSTVAA 
 
>CYP314A1_AGAP002429-PA 
MSVTIVLFYTFVTLFMFLSYNPKPKKIVESIRSFLLHLLQHNGDAGAGSGGLQAATACNAAQTSPVSPPAPSPPPNDAGVPTVRSI
WDIPGPRRLPLIGTKWRYFFGRHRYAKVHETFMEMHRRYGPIMLDVDTVPIVNLFDRADMEKVLRYPSRYPFRPPTEIVEVYRS
SRPDRFGVTNLINAQGAKWHELRAKLTTGITSRRVLQAFIPSVNEICDDFVDLVRRQRADDGTIRNFQDIANSVGLEIICCLVLGR
RMGYLTTNRQNAKFMRLAEAVKESFVYIGESYFGLKLWKYVPTRLYSNFVRCEEIIYETIAEIVYEALEEEQLNCPDNDVKHIFIS
ILQTEGLDTKEKISGIIDLITSAIETLSNTLSFLLHNLSQTVEYQREIAHEFAHCVQHITNEDLVSARFTKACIQESYRISPTTPCLARI
LEEDFQLSGYHLQAGTLVLCHTRVACLSEDNFQQADRFLPDRWLEQRDENDNVVNKRAEPGASVVLPFGIGRRMCPGQKVIDI
ELTLLVAKIFQNFEIEYRSPLDTQFQFLLAPRTPIEIRFRDRT 
 
>CYP12F1_AGAP008022-PA 
MAWRTLMQRSRGSTERLCAKRYVNTVAAATKQYIDPEWSNAKPYKAIPSPKLLAFAKEFKEGGRYYELTGADLFAQWREDYG
DLIRIKGIFGRPDIVVTFQPEDFAKVFRTEGAWPIRRSSATLSYYREKVRPEVFGELSGLITTQGETWQQLRTIVNPVMMQPKIIRL
YVDQVDAVAREFMTIVAELRDAKCEVPADFNQWLNRWALETMGVLALDTRL GVLRPEQTTGAKAIISLVQKIFDLMYRLEFEP
EYVLWKYFQTPSLKLLMQELDNLTNLVMGKIDEAVRRIEKAPKMEGTQSVL EKLLKTNKQLAVVMAFDMIMAGIDTTSSSTFG
ILYCLAKNPAKQALLRKELRSILPHHDSPLTPENMRNLPYLRACIKEGLRLYQPTPANVRNVGHNIVLQGYRIPKGTEVVMGTLA
LQRDATYFPQPDAFLPERWLPEGQGMGIPSGKEAHPFIFLPFGFGARSCIGKRLSMMEMEIVIARLVRRYEVGWNYGKLKVKMG
FVTTATVPLQFELKDVID 
 
>CYP9J10_AAEL006798-PA 
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MVEVDLYVALAVGAIVVLLYHYAAKKYEYFLTKPIPALKPTMLFGNTGPMM FRQRDVSSHLKMLYNTYEGSKRMIGFYDLMK
PIYMLRDPEVIKQIAVKDFDYFMDHTPTMTNSNPEDEVGGDSLFGNSLFALRGQKWRDMRATLSPAFTGSKMRHMFELVADCA
KSMAEFFKAEAAAGKTLEYEMKDTFSRFGNDVIATVAFGIKVDSLRDRDNEFYLKGKAMLNFQSLSVLVKVLFLRAFPKLSQK
LGLDFVDSTLTEYFKQMIVDNMKQRDAHGIMRNDMIQMLMEVRKGSLRHQK DEKETKDAGFATVEESNVGKSNINRVWTEN
ELISQCFLFFVAGFDTVSTCMTFLTYELMLNQNIQQRLYDEVLETEKSLNGKPLTYEVLQKMEYMDMVVSEALRKWPPAVISDR
FCVKNYMYDDGQGTRFLVEKGQTMWIPTIAIHSDPKYYENPEKFDPERFNEENRSKIDTGAYLPFGVGPRNCIGSRLALMEVKVI
IYNLLKDFSLVSSEKTQIPLKMSKNFFVLQAENGVWLELKPRKR 
 
>CYP9J22_AAEL006802-PA 
MEVNVLYLLIVVAVLAVIYRRITRFYEYFHDKPIPSMAAGPPFGSAGPLYRKKYSFNDFIKMTYDKFPGAKVFGLCDMTTKLFVI
RDPELIKKVTVKDFDYFVNRRATFGESIDDHDEMLFAKSLLALNDQKWRDMRATLSPAFTGSKMRAMFELIEGYSARMVEILK
EQSQAAGYVDYEMKDCFTRVANDIIATCAFGLQVESLKNRENEFYVMGKNMLNFNRVSIMFRIFGFNLFPGLMAKLGVDLIDA
EFGQYFSKIIKDAVHTRETRGIVRPDMIHLLMQAKKGALKSQYETTDANTGFATVEESEVGRSSIAKAITESEMIAQCFVFFLAGF
DSVSSEMVFMAYELALNPDVQQRLYEEIVETDKQLGGKPPTYDTLQKMQYMDMVVSESLRMWPAGAFDRKCDRDYVLDDG
AGLKFTIDRGAYVWIPVHGIHRDPKYYPDPDKFDPERFSESNRDNIDMTMYMPFGAGPRNCIGSRFALMEIKAIMYALLLQFRIE
RNEKTSVPLKLVKGFAGLNGEGGVHLRLTLRQ 
 
>CYP9J23_AAEL014615-PA 
MDLDWTQLLAIVAIVVIIYRWLTGNHDYFHHKPIPSMTVRPIMGSTGPLLL KQCTFPEFIQSSYKKFAGARVFGLFDTNIPMYVIC
DPDLIKRIAVADFDHFMDHRPIFGASNSDHPNLLFEKTLFALTGQKWKNMRSTLSPAFTGSKMRQMFKFVVDCSESMVRFYQSE
PRGTSHEMKDVFSRFANDVIATCAFGIEVDSLRKRNNEFYVHGSKMLRLTRLSVVARLLGYRFAPTLMGKLGLDINDQEQNQY
FSSLVKETVKIRDVQGIFRPDMVHLLMEAKKGTLHHQEEIEHNKGFATVEESAMTKMRSMNSMTEVELIAQCLMFFLAGFDTV
STCLTFTAYELALNPTIQDKLYEEIKRIHEAMSGKSLDYETLQKMSYMDMV ISEVLRKWPAIAALDRLCVQDYEMDVGNGLKF
TIDRGSGIWIPIHAMHHDPKYYPDPERFLPERFSDENKASINMGAYLPFGIGPRNCIGSRFALMEVKAIVYHMLLRFSFERTAKTQ
VPVEIVKGFAPLKPKDGVFLEFRPRDAV 
 
>CYP9J26_AAEL014609-PA 
MEVELLHVGVLVAIVAFLYRWITRNNDYFHDKPIPSMAVTPFLGASGPLLL RKVTFNDFVQSIYNKYPGVKVFGMFETITPFFVI
RDPELIKQIGIKDFDHFVDHRPTFGLDDETAEHPKALFRKTLFSMTGQRWKEMRATLSPAFTGSKMRQMFSLMSECCDEMMKH
YLDKAKGSGRVEVEMKDLLSRISINVIASCAFGIKVDCFKEQEHEFLYHGRKMMGFGRPIVIARMLAMRVFPKFAAKFGIDLLD
REQANYFTHVFQETIRARESHGYIRHDMIDLLLQARKGTLKYQEEKDDQEGFATVQESDVGKADVSKSMTEAEMIAQCLIFFLG
GFDTVSTCAMFTAYELVRNPEVQHKLYEEIKQTEKELEGKPLSYDALQKMKYMDMVVSETLRMWPLAPATDRLCTQDYTIDD
GQGVRFTIDKGTCVWFPAAGLHHDPQYFPNPEKFDPERFNDENKRNINLGAYLPFGIGPRNCIGSRFALMEVKAVMYFILLKFSF
VRGAKTQIPMQLRKGFTNLGPENGMHVELKLR 
 
>CYP9J27_AAEL014616-PA 
MEVNLVYLAVVLAVIAYLYRWITRNNDYFHDKPIPSMAVRPFLGASGSLVL RKVSFPDFIQTIYNKFPGVKVFGMFETITPFFVIR
DPELIKQIAIKDFDHFVDHRPTFGLFDEESAEHPNALFRKTLFSMTGQRWKEMRATLSPAFTGSKMRLMFSLMGECFDGMIDHY
VKKAKTSGRVEVEVKDMMSRVSINVIASCAFGIKVDCFKDQDHEFLRHGKKMMDFARPIVIARMMAMRVFPKLSSRFGIDLLD
PEQARYFTHVFQETIKARESHGTVRNDMIDLLLQARKGTLKFQEEKNDQEGFATVQESDMGKVEVTKQITESEMIAQCLVFFLG
GFDTVSTCAMFMAYELVRNPEVQQKLYEEVLETSKELAGKPLSYDALQKMKYMDMVVSETLRIWPLAPATDRLCTKDYTIDD
GQGLKFTIDKGTCVWFPAAGLHHNPQYFPNPERFDPERFNDENKRNINLGAYLPFGIGPRNCIGSRFALMEVKAVMYYTLLKFTI
VRSAKTQIPMQLRKGFTNLGPEKGMHVELKLR 
 
>CYP9J24_AAEL014613-PA 
MEVNLFYFGAIVAIFGALYYLLTKKHGYFHDKPIPAMGAKPILGSIGDLML QRVPFNTFLQAAYDKYSGVKVFGMFDLMTPTY
VIRDPELIKQVGVKDFDHFVDHEQVFGNSSYDHPNLLTGKTLFSLTGSRWKTMRATLSPAFTGSKMRYMFELIVECIERAVKYY
EEETKKKGAQVYEMKDVFSRFANDVIATCAFGLQVESSRDRDNEFFVNGSKMVDFGKPSFILRLMGHQLVPWLMAFFGWDVI
DGQQNTYFKRLIMDAIKEREHRGIVRPDMINLLIQAKKGTLKHQQENEQVPEGFATVQESEVGKSTATTMMTDVEMVAQCLIFF
LAGFDTVSTSLLYTSYELAVNPEVQKKLYDEIQNTRTALGGKPLTYDAVQK MKYMDMVISEVLRKWPPIASTDRVCTKNYVM
DEGNGIKYTIEKGAALWFPTYALHHDPKYYPQPEKFDPERFSDERKGSINTGAYLPFGIGPRNCIGSRFALAEVKTILYYMLGSFS
FERCSKTEVPPVMPKGFDVIPVNGMHIEFKPRPKG 
 
>CYP9J28_AAEL014617-PA 
MEVNLFYFGVLVAILGTLYYLLTKKHGHFLDKPIPSMAAKPILGSVSDLML QRVPFSTFIQTLYDKYRGVKVFGLFDMMTPTYVI
RDPELIKQVAVKDFDHFADHVQVFGNSSYDHPNLLTGKTLFSLTGLRWKTMRATLSPAFTGSKMRYMFELIVECTERAVRYYE
KNALKSGPKVYEMKDVFSRFANDVIATCAFGLQIESSRDRDNEFFVNGSKMLDFSRPSVMLRIMGHQLVPWLMAFFGWDVIDE
QQNTYFKTLILDAIREREHRGIVRPDMINLLIQAKKGTLKHQQENEQVPEGFATVQESEVGTSSVTTVMTDVEMVAQCLIFFLAG
FDTVSTSLLYASYELAINPEVQQKLYDEIQNTRTALNGKPLTYDAMQKMKY MDMVMSEVLRMWPPAPSTDRLCTKNYVMDE
GNGVKYTIEKGTSVWFPIHALHHDPNYYPQPEKFDPERFSDERKGSINAGAYLPFGIGPRNCIGSRFALAEVKTILYYMLGSFSFE
RCSKTEVPPVLAKGFDVIPANGMHIEFKPRPKK 
 
>CYP9J32_AAEL008846-PA 
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MEVNLLLLLIIVGILGVIYRQVKKHYDYFHDKPIPSMATVPLLGSTGPLMT KRCTFNDFIQTIYNKYPSAKYVGTIFGLFDMTTKM
FVLRDPEVIKKITVKDFEYFVDRRPLFGANKEDDGNENILFNKTLVGMVDQRWRDMRAILSPAFTGSKMRAMFELIEQYCTQM
VPILKEQSAESGYVDYEMKDFFSRVANDIIATCAFGLQVESLKSRDNEFYTMGKQMMNFNRFIVLLRVMGLRFFPSLMIKMGVD
IVDREQNQYFSKIIKEAVRARETHGIVRPDMIHLLMQARKGTLKHQQETTESTAGFATVEESDVGKSVVSKTMSEPEFIAQCLIFF
LAGFDTVSTGMLFMAYELALNPDIQQKLYEEIAQTNKELGGKPATYDTLQK MKYMDMVVSESLRMWPVAAFDRKCGRDYVL
DDGAGLKFTIDAGTCIWVPVYGIHRDPKYYPNPDKFEPERFSDENRGKIDMTMYMPFGMGPRNCIGSRFALMEIKAIMYALLLN
FSIERNEKTQVPLKLVKGFVGLQVENGLHLRFKKRK 
 
>CYP6CB1_AAEL002046-PA 
MLLPILLVVLVVYLFQKWTYSHWKRRGVPQLNPAFPFGNVADTFKQRTSYSNRLAELHHQAVRDGHRFVGIYTLLQPILLVTD
VELVKRMLTVDFEHFVDRGAHVNEKRDPLSGHLFSLTGAKWRRMRLKLTPAFTTAKLKAMFPTMMACGRTLSAVIDDHVGR
ALAIRDLMTRFTMDVIASVGFGLECNSMRNPDELFRQMGGRFFSKSWKTSVRMLLAFVAPKVNRYLQVKLNDDDVEEYMLNL
VRDTIAKREGGGEVRKDFIQLLVQLRNQVEVKDGGSWEMNKVDQNKTLTVEEMAAQSFVFLNAGYETTSSTVTFCLFELCRNK
DLIGKVQEEIDRVMDGGREISYEALAEMTYLESCIDETLRKYPISPVLFRVCTKPYKIPETDVVIEKDTLVQISLVGLQRDTRYYE
DPMKFDPDRYGERKSETMPHYSFGDGPRVCIGLRMGKVMAKMALVELLSRYDFELESPAADSGEIELDPSLLMLQAKHDVKLI
PRLRTK 
 
>CYP6F3_AAEL014684-PA 
MTPLSIGVALLCVAAFAFLNYVFSYWNRRGVQQLTPYFPFGNFSDLFLGKASFPRVCETLYERTKKWRLLGVYILLRPVLLVND
PQLAKDIMVKDFQHFHDRGTHVDEENDPLSGHLFSLAGEKWKHLRAKLTPTFTSGRLKGMFQTLVDTGEVLQDYIHTCAKNEE
VVEIREILARYNTDNIASVAFGIKIDSINNPNEPFRQIGRKFFESNFRNNMRLMITFMVPKLNKYFKIKSVDAEVEQFILGMAKETL
EYREKNGVVRKDMMQLLIQLRNTGTVSVDERWDVETSTNSKKLTIGEVAAQAHVFFLAGFETSSSTMSFCLYELAKNPEVQRK
VQSEIDSVTALHDGKLTYDSINEMRYLECCIDETLRKYPPVPVLNRECTKDYKVPDSDITIEKGTAVILQISAMHHDPQYYPDPLR
FVPERFLDPDMKGKPYAPFGDGPRICIGLRMGKIQTKVGLCLLLSKFNFELYGHKESELVMSPNNFLNTPVNGINLKVSCRE 
 
>CYP6M6_AAEL009128-PA 
MDVFLLIAAFVLLVAYGLHLLRKQVNFWADRNVPHNPVNFRQTVDQTVHMA RRFQGYYHQFKGQYPFAGMYLFTKPVALAI
DLELLKCIFVKDFQYFHDRGTYYNEKDDPLSAHLFNLEGNKWRNLRSKISPTFTSGKMKMMYPTMIAAGKQFSEYMDEKVGVE
QELELKDLLARFTTDVIGMCAFGIECNSMKDPNAEFREKGRMHFETPRNRKKDMMCSIAPKLARMMGLKQIIPDLSDFFLGVVR
ETIDYRVKNGVRRNDFMDLLIGMLTGENVELGPLTFNEVAAQAFVFFVAGFETSSTTMTWALYELSVNQDIQEKGRKCVRDVL
EKYNGELSYETIMEMSYIDHILHETLRKYPPVPVHFRIVTKDYKVPNTETVLPAGTSVMIPVYAVHHDPEIFPDPKRFDPDRFTTE
EINKRHPYAWTPFGEGPRICIGMRFGMMQARIGLALLLNNFRFSSGKKSTVPLDFTAKSFILSPDEGLWLKVEKL 
 
>CYP6M10_AAEL009125-PA 
MEPITIILVTILVLLLTYGFHLIRRQLRFFKDHNVPHIAGNFVLIDKTQHP ANHFLRWYKQSKGQYPLTGVFMFIKPIAIPLDLELIK
RILVKDFQYFQNRGMYYNERDDPLSAHLFSLEGAKWRSLRAKISPTFTSGKMKMMYPTMMAAGKQFSEHLEEKMSEENELEM
RDLLARFTTDMIGTCAFGIECNSMKEPNSKFREMGRKHFESPRSGLKDLLKITAPGLARFFGVTEILPDVAEFFMDVVKSTVEYR
MKNNVRRNDFMDLLIAMLDDETEGSESLTISEIAAQAYVFFIAGFETSSTTMTWALHELSRNPEIQEEGRKCVQEVLEKYNGVM
SYEAIMEMTYIDYIINETLRLYPPVPLHFRVVTKDYPVPGTDTVLPAGTFTMIPVYAIHHDEDIFPEPEKFDPTRFTPEEVSKRHAY
AWTPFGEGPRICIGLRFGMMQARIGLALLLNNLRFSPGPKSCTKMEFQPENLILTPKQGLWLKVEKV 
 
>CYP6M11_AAEL009127-PA 
MEPLDVAITVVMVALAVYMYLDKKHSYWADRKVPFVKPKFFYGNAKEISQT MQVGQVFQQFYHELKGRSPFGGIYMFTAPVA
VVTDLELLKCIFVKDFQYFHDRGTFYSEKGDPLSAHMFNLEGNKWKMLRNKLSPTFTSGKMKMMFPTIVAAGKQFHDFMDEK
VKQESEFELKDLLARFTTDVIGMCAFGIECNSIKDPDAQFRVMGRKLFTTGRSKPKSFLMNTMPKVAKLLRLRIFPADVSDFFMK
VVRETIDYRMANNVHRNDFMDLLIQMRNPDENKSSEGLLSFNEIAAQAFVFYLAGFETSSTLLTWTLYELAVNQDIQEKGRQHV
KEVLKKHDGEMTYESITSMKYLDQILNEALRKYPPVPVHFRETSKDYTVPDSNIVIEGGTRLFVPVYAIHHDPEIFPNPEQFNPDR
FTPEEEQKRHPYAWTPFGEGPRICIGLRFGMMQARIGLAYLLNSFKFSIGEKCKVPLEFDVKSFILAPKGGLWLKVEKI 
 
>CYP6Z6_AAEL009123-PA 
MFIYTFALFWLALVLVLRYIYSYWDRNGLASIKPQIPYGNLKSVAQKTQSF GVATCELYWKSQERLAGIYLFFRPAVLIRDAHLA
QRIMTTDFSYFHDRGVYCNEEIDPFSANLFALPGKRWRNLRHRFTPLFTSGQLRCMMPTILDVGHKLQKFLEPAAERQEVVDIRE
IVSRGVLELIASLFFGFEADCINDPDDAFSKTLREFQLGGFMNNFRTACTFVCPELLQVTRISSLSPQMIKFATDVVTKQIEHREKN
NVSRKDFIQLLIDLRREEANNNEVALSFEQCAANVFLFYVAGSDTSTSAITFTLHELTQNPEVMDKLQSEIDEMLVQTNGELTYT
AIKELPYLDLCVKETLRKYPGLAILNRKCTKSYAVPESSVVIQEGTQIMIPLLAYGMDEKYFPEPERYYPERFNKQSKNYDEKAY
YPFGEGPRNCIAYRMGVMVSKIGLILLLSKFKFEATQGPKIVFSAATVPLVPKGGIPVKISNR 
 
>CYP6Z8_AAEL009131-PA 
MFIYTFALFWLAVAFAIRYIYSYWDRNGLPSIKPHIPYGNLKAVANRTESFGVATCDLYWKSKDRLVGIYLFFRPAVLIRDAHLA
QQIMTTDFSHFHDRGVFCNEEVDPFSANLFALAGKRWRNLRNKFTPLFTAGQLRCMMPIILSVGHKLQNVLEPAAKKQEVLEIR
ELVSRCVLDIIASVFFGFEANCINDPNDAFIQNLRELQYDGFFNNLRAAASFICPELLKLTRISSLSPEMIRFVTDIVTKQIEHREKN
KVTRKDFIQLLIDLRREDTNNNEAALGFEECAANVFLFYVAGSDTSTSAVAFTLHELTQNAETMGKLQTEIDEMLVKTSGELTY
DGIKEMSYLDLCVKETLRKYPGLAILNRECTKSYAVPNSDILLKKGTQVVI PLLAYGMDEKYFPEPDRYLPERFDKSTKNYDEK
AFYPFGEGPRNCIAFRMGVMVSKICLVLLLSRFNFEATRGPKIDFTPSTVALLPKGGIPVKISIR 
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>CYP12F6_AAEL002005-PA 
MQSKGRSVVLKATLDHYSGRYVTIDRCYGIQVAPSSEGRDPEWDNAKPYEQIPRMTFFQALKNFVPEGRYHNVSATEMHRLFQ
QDFGDLVRFPGILGRKDTVMTFQPDDFEKVFRTEGPWPNRRGLASFVHYRKEVRPEVFKGLGGLVSEQGENWQKFRSIVNPVL
LQPKTVRSYVGKLDEISREFMNIMLKIRDDKNELPADFSQWLIRWSLESTGVLSVDSRLGVLDEQESDKARQILTKELFELVYQL
DILPSIWVYYKTPKYHRLMKVFDELTSIAMAKVDEAVLRLEKNPSTTSDAQ SVLEKLLKIDRNVAIVMSFDMILAGVDTTTSAII
GILYHLARHPEKQAKLREELLTIMPKKDTSLTPDNMQKLPYLRAFIKEGIRLFPPIVGNLRAAGKDIVLQGYRIPKGTDIGMGSMV
AQQSDRFVPRAKEFLPERWLKTKEPGCPHAKDAHPFVYLPFGNGPRTCVRRRLAMLEMEILIARITRLFEYRWNNGDLKIQTTL
VNTPVNDLKFQMVEVDD 
 
>CYP304C1_AAEL014413-PA 
MVLISELIIAALLGLLIYRFYRYLFERPSENFPPGPPRLPLLGGYPFMLALNYKHLHKAAARLSQLYKSKLIGLYLGPLPAVIVNDY
DTVKEVLTRPEFDGRPDLFMARLRDQHFQRRGIFFTDSESWREQRRFFLRTLHHFGFGRRSPEAEADIQAGLEDVISLLRDGPKY
EHEKALVDSAGFALCPTVFFAVFSNVLLRMIVGVRLAREDQAVMFEVGKNAIAFHRNGDDYGMLLSYIPWIRHLFPKTTKYDL
LRKVNQQANAVILSLAQKCESSYDENDIRCLVDAYIQEMRATGSKGESTGKDEFGFQYDQLVIGAADFLVPPFSAIPAKICLILER
LIQYPEVQTKMYRELNEVVGLNRLPTLDDRADLPYCDAVIREGLRIDALVPSGIPHMAVTDTQLNGYQIPKGTVIVNSLEFIHHQ
PEIFRDPDSFMPERFLTPDGKLALDQDKTLPFGAGKRVCGGEQFARNALFLGVTSLVQNFTFQLPAGRACPDLDGRITGVIQTTP
DFRLKFVSRR 
 
>AAEL018045-PA_Cytochrome_P450 
MEVDLLSAFAVGCIVILIYHYVSQKYLYFLAKPIPSLKPTFLVGNIGDIIF RTKDALTHINELYYAFPESKVVGFYELTKPVFMLRD
PEVIKQITVKDFDHFMDRSLPSANDRADTDQPVEGLFANSLVAFQGQKWKDMRSTLSPAFTGSKIRHMFDLVADCSRSMVEHF
RSEANAGRRLECELKDVFSRFCNDVIATVAFGIRVDSVRDPETEFYVKGKQLLDFQSPKIILKFLLFQTVPWLMRKLKVDFADAD
LADYFKGIIQDNMKQREVHGIVRNDMVQMLMEVRKGTLKHIGDDRESKDSGFASVEESHFGKSTHSRAWTDNELISQCFVFFIA
GLDTVSSCLTFLTYELTLNPDIQKRLYEEVMDTERLLSEKPLSYEALQSMKYLDMVVSETLRKWPPTIDTDRYSTRDYLLDDGA
GLKVPIEKGRSIYIPIVAIQNDPKYYPDPDRFDPERFSDENRSKIVPGTFIPFGAGPRNCIGSRLALMEVKVAVYYLLREFSLERTER
TDVPIRLTKKAIDLRTENGAWVELKPRKI 
 
>CYP4H34_CPIJ011127-PA 
MLLFAILAGLLALALFQAYQTRQRVLRYTRKFGCPEPHWLFGHLLNFPKDPVGITMHTIEIQKQYGPDTVLWRLGNDHQLIIGTA
KNAEKVLMPKDTAKANVYGFVEPWLGNGLLISTGEKWFQRRKIITPTFHFKILESFVEVFNKETDVLVNNLRTHVGKGEFDIYD
PISLYALDSICSTSMGVHINALAEPTNQYVSDVKAMSELVLKRIFHPLNPYPKLFWLTTPNAREQRKLIARLHQFTDSVIKKRRQE
MANQPKEPEPTDPSTDLYSKKRQTFLDLLLNVTVNGRPLSDSDIREEVDTFMFEGHDTTTSGISFTIYQLAKHQDIQEKVYQEILS
LLGAEDSKTAPLNQNTLQNFKYLEMVLKEAMRIMPPVAFIGRKIQADTEMN GVIVPAGTDITVSIRQIHRNPAVYPKPDRFDPER
FSEHAEHKRGPFDYIPFSVGSRNCIGQRYAIMEMKITLIRLLANYKILAGESLNDLRFKMDLVLRPVDGIPIRVQARK 
 
>cytochrome_P450_6a8_Culex_quinquefasciatus 
MLDFWDVFTAVLVICLGVVYYIKKQHSYWADRNVPFSKPVFLYGNAKPMGR TEQAGTLFKRLYNELKGKHPFGGIYMFTKPV
ALITDLELLKCVFAKDFQYFHDRGTYYNEKDDPLSAHMFNLPGSKWKNLRHKLSPTFTSGKMKMMFPTIVAAGKQFNDFLHEK
VSHESEFELKDLLARYTTDVIGMCAFGIECNSMKDPDAQFRVMGRKIFETPRGRIKSMLTNATPNFARFIGVKLSIPEVEQFFLRV
VRETIDYRVKNNVKRNDFMDLLIQMRSPDDTKSDDGLLSFNEIAAQAFVFYLAGFETSSTLLTWTLYELALNQDIQEKGRQHVK
EVLPKYNGEMSYESVTAMKYLDQILNESLRKYPPVPIHFREVAKDYQVPNTKSVLEAGTQVFIPVYGIHHDPEVFPDPEKFDPDR
FSPEQEANRNPYAWTPFGEGPRICIGLRFGMMQARIGLAYLLTNFRFSIGEKCKVPLELNKKSFILAPEGGLWLKVEKL 
 
>CYP6AA7_CPIJ005959-PA 
MSLLNTLLYLVLPVAALIYLFVRRKLSYWADRNVPHAPGSFPMGSLQGMGTKYHMSHILERIYQQFKNESPAVGFYLTMKPTL
MVTDLELVKQVLVKDFNSFRDRGVYYNEKDDPVSAHLFAIDGEKWRFLRNKLSPTFTSGKIKYMFNTMQEIGDEFVECFGRYE
EREEAVDVKTLCGWFTCDVIGSCAFGLNCNSLKNEESELITIANRLFKPSPIDAMWQFFFMSFRDLSAKLRLLILPRDIAKYFMTLI
PETVTYREQNNVTRPDFLQLLIQLKNKGTVDGAEQESSGETLTMNQVVAQSFVFMLGGFETTSTALTFALFELANNPEIQEKVR
VEVSSVLARHDGKITYDALKEMTYLEQVVNETLRMYPPVPFVARNSNHSYHITHPDVTLDADTMVLVPVYAIHYDPDIYQNPT
RFDPDRFTPEATQARHTHAFLPFGDGPRNCIGLRFALLEVKFGIAVLLSKFRFSTSAKMILPLELDISAPMMAAKGGVWLDVNKI
NSKE 
 
>CYP6F1_CPIJ010858-PA 
MFAWIICAAAAVPLVYFLIVYQFSYWKRRGITQLTPSFPFGDLGPFFRQRSSLGVVYADVYRLCKRLPFVGIYLSLRPMLVVNDP
ELIKNVLVRDFDHFHDRGLYVNEEKDPLSGHLFALGGEQWRHHRSKLTPTFTSGRLKEMFTNLVQIGRVLQDHVAKRAGEDIEI
RDVMARYTTDIIASVGFGIENDSINEKGNIFREMGTKVFSPDLKTILRLTSTFFTPKLNALFGFKFIAQEIEDFIMNVVRETLEYRES
NKVVRKDMMQLLMQLRNSGTVSIDDRWDIEVSTNKKKLSLEQVTAHAFVFF IAAYETSSTTISFCLFELARNPEIQKKVQQEIDQ
VLASHNGEITYDNINEMKYLENCIDETLRKYPAVPFLNRECSKDYKIPGTDTTIEKGTSLVIPVLGLHRDPDHYPEPDRFIPERFSN
FEDISTKPYLPFGAGPRNCIGLRLGKLQTKAGLVMMLSKFNVRLADETYASKELALDARSVVLMPVGGIKVSISERRAS 
 
>CYP6BQ9_Tribolium_castaneum_D7PM84 
MTLITNNLTLDLVAIIATFLVGIIVYFKWQLSYWDRLGVPSLNPTLVFGDF KNYIFAKCSLGEQFKELYDQFKSKGYKHGGIFVGP
KPFYIPVDPDLGKHIMQKDFQHFMNHGFYINEEVDPLTGNLFSLEDAKWRNMRVKLTPTFTSGKMKMMFQTLADCTRGLKEIM
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DNLALNHAPADIKEILGRFTTDIIGSVAFGIECNSLKNPDAEFRKYGRKIVETGFIDRIKVFLVLSIPHALLRFWRFKFTNTEVETFF
MGAIQDTVNYREKNNVYRKDFMHLLLQLKNRGLVADDQKITDDKGNIKEND LITINELAAQAFVFFLGGFETSSTTVSWALYE
LATNQDIQEKLRKEINDVLSRHNNKLSYDAMMEMTYMDKVINETLRKYPPL PIIPRVCNKDYTIPNTSTKLSRGTSVAIPVLAIHT
DPEYYPNPEKFDPEHFSEENVKARPGFTWLPFGDGPRICIGMRFGMMQSKVGLATILKNYKIKLNNKTEFPIKVDPKNFITTAKG
GVWLDVEKLD 
 
>CYP9J2_AAEL006805-PA 
MVEVNLFSALAVGAVILLLYHYIAKKYHYFLTKPIPCIKPTFLLGIFDMVV LKRVELVFGSKLLYNSYPDAKIIGYYELTKPTYMV
RDPEMIKKIAIKDFDSFTDRTPVFGDAVPADSLFFNSLFSLRGQKWRDMRSTLSPAFTGSRMRHMAELVAKCATSMTDFIHSEAK
AGRRLEFNMKDTFSRFVCDAIASVAFGIEVDSFRDPENEFYKKGNESQKIHTFKSLATFVTLRFVPFLQKVFNFDFVDANVAGYF
KKLILDNMDQRKKQGIVRNDLVNMLMETKKGALKYEEPDMQVSEGYATVEE SHVGKSTHSRIWTDNELISQCFFFFFAAFDNV
SSILAFLSYELTVNQDIQRRLYEEIAVTESTLNGQPITYEALQKMAYLDMVVSEALRKYPTATLTDRYANKDYVFDDEEGLRFVI
EKGKTIWIPMLALHHDPKYFPEPERFDPERFSEDNRSKIVPGTYLPFGAGPRSCIGPRLALLEVKMALYHLVKDFNLQASEKTQIP
LRLSKSAFTMQAENGVWLELKARPKA 
 
>CYP9J34_CPIJ010546-PA 
MQIDLAYAVPIVAILGFLYYWITRNDDYFHEKPIPSMAVKPIVGSTWPMLF KKIAFSEFVQNSYDKYANAKVFGMMDMTRPIFVI
RDPELIKQVGVKDFEHFMDHQPVFGNPEYDHPNLLVGKSLFTLAGQRWKTMRATLSPAFTGSKMRQMFELIVECSERMATYYR
EEAKSKGPQEYEMKDVFSRFANDVVATCAFGLAVDSVKDKDNEFYVNGKKMMNFGRFSVILRMIGYQLFPALMGRLGIDMID
EEQNSYFSSLILSAVKDRNEKGIVRPDMINLLIQARKGTLKHQQEKEQNEGFATVDESDVGKVQVSTDMTDTEMVAQCLIFFLA
GFDTVSTCLLFLTYELAINPEVQNKLYKEVQDTQESLGGKSLTYDALQKMKYLDMVVSETLRRWPPAPAIDRLCVKDYQLDDG
NGLSFKIDKDTALWFPVHALHNDPQYFPNPAKFDPERFSDDRKGSIKPGTYLPFGIGPRNCIGSRFALSEVKTIIYYMMQSFSFERT
SKTEVPLVLIKSMTDVIPEKGVHLEFRPRK 
 
>CYP9J40_CPIJ010543-PA 
MEVNIVYLLAFIAVIAWFYRKLTKNNDYFHGKPIPSMAVKPLFGSTAPLML KKYSFTDYIKMIYDKYEGVKVFGLFDTTQAMFV
LRDPELIKKVAVKDFDHFVDRRPVFGDNANQNSNVLFSKTLVGMTDQKWRDMRATLSPAFTGSKMRAMFDLMTEYTGQMIDI
VRSEATGTGYVDQELKDFFTRIANDIIATCAFGLKVESVQDRDNEFYTMGKKMMNFNRLIVLLRVFAFRFFPGIMGKLGVDIMD
REQLQYFSKIIRDTVGTREAHGIIRPDMIQLLMQARKGTLKHQEETTESSAGFATVEESHVGKVATGKAMTEPEFIAQCLIFFLAG
FDTISTGFMFMAYELALNQDVQQKLYEEAVETNKQLGGKPLTYDALQNMTY MDMVVSESLRVWPVPAIDRLCVRDYVLDDG
EGLKFTIDKGSCVWFPVHGIHHDPKYYPNPGKFDPERFSEANKGNINPAAYLPFGVGPRNCIGSRFALMEIKAIMYQLMLNFSFE
RTEKTQVPIQLTKGFVGLAGEKGVHLRLKLRK 
 
>CYP9M10_CPIJ014218-PA 
MTSLEWLLLLVPAAIYLFYRWSVATFDYFEKRGVPFVKPVPLLGGMWNFFSGKMHMVDAGSLGYEMFPDSRFSGFFAFRKPG
YLIHDPELVKQITIKDFDHFADHTNVVPIEADPVLGRALFFTEGTRWKHGRSGLSPAFTGSKMRNMFALLSNYTEGAMGRLVDD
ARRDGGLELEMRDLFQKLGNDVTTSLSFGVEIDSVHNPNNEFMRRGKELIATDGIQGLKFLLLTVLPKSFFRTLRIRIFPKEATDF
YVDVISKTIKQREEHNIVRPDFIHLLVQGRKNELKMEQADDQLKSAGFSTVEEHLQSSTENSQYSDLDITAAAASFFFGGLETTTT
VICFALYEMSQNPNVKQKLQAEIDQVKEQLSTTDSKLSYEVLQNMKYLDMV VSETLRRWAPLGLTNRACTKPYTIEDNNGTKV
TIQVGDLIQIPIQSIHRDHRFYPNPYKFDPERFSEENKANINRSAFLPFGSGPRNCIGSRLALMQTKCFLYYTLANFELELCPKTDVP
IKLNKRSVSLDTLSGFWFRMVPRGEMKK 
 
>Glutathione_S-transferase_1-1_OS=Dmelanogaster_GN=GstD1 
MVDFYYLPGSSPCRSVIMTAKAVGVELNKKLLNLQAGEHLKPEFLKINPQHTIPTLVDNGFALWESRAIQVYLVEKYGKTDSLY
PKCPKKRAVINQRLYFDMGTLYQSFANYYYPQVFAKAPADPEAFKKIEAAFEFLNTFLEGQDYAAGDSLTVADIALVATVSTFE
VAKFEISKYANVNRWYENAKKVTPGWEENWAGCLEFKKYFE 
 
>Glutathione_S-transferase_D2_OS=Dmelanogaster_GN=GstD2 
MDFYYMPGGGGCRTVIMVAKALGLELNKKLLNTMEGEQLKPEFVKLNPQHTIPTLVDNGFSIWESRAIAVYLVEKYGKDDYLL
PNDPKKRAVINQRLYFDMGTLYESFAKYYYPLFRTGKPGSDEDLKRIETAFGFLDTFLEGQEYVAGDQLTVADIAILSTVSTFEV
SEFDFSKYSNVSRWYDNAKKVTPGWDENWEGLMAMKALFDARKLAAK 
 
>Glutathione_S-transferase_D3_OS=Dmelanogaster_GN=GstD3 
MVGKALGLEFNKKIINTLKGEQMNPDFIKINPQHSIPTLVDNGFTIWESRAILVYLVEKYGKDDALYPKDIQKQAVINQRLYFDM
ALMYPTLANYYYKAFTTGQFGSEEDYKKVQETFDFLNTFLEGQDYVAGDQYTVADIAILANVSNFDVVGFDISKYPNVARWY
DHVKKITPGWEENWAGALDVKKRIEEKQNAAK 
 
>Glutathione_S-transferase_D4_OS=Dmelanogaster_GN=GstD4 
MDFYYSPRSSGSRTIIMVAKALGLELNKKQLRITEGEHLKPEFLKLNPQHTIPTLVDNGFAIWESRAIAVYLVEKYGKDDSLFPND
PQKRALINQRLYFDMGTLHDSFMKYYYPFIRTGQLGNAENYKKVEAAFEFLDIFLEGQDYVAGSQLTVADIAILSSVSTFEVVEF
DISKYPNVARWYANAKKITPGWDENWKGLLQMKTMYEAQKASLK 
 
>Glutathione_S-transferase_D5_OS=Dmelanogaster_GN=GstD5 



~ 101 ~ 
 

MDFYYSPRGSGCRTVIMVAKALGVKLNMKLLNTLEKDQLKPEFVKLNPQHT IPTLVDNGFSIWESRAIAVYLVEKYGKDDTLFP
KDPKKQALVNQRLYFDMGTLYDSFAKYYYPLFHTGKPGSDEDFKKIESSFEYLNIFLEGQNYVAGDHLTVADIAILSTVSTFEIF
DFDLNKYPNVARWYANAKKVTPGWEENWKGAVELKGVFDARQAAAKQ 
 
>Glutathione_S-transferase_D6_OS=Dmelanogaster_GN=GstD6 
MDLYNMSGSPSTRAVMMTAKAVGVEFNSIQVNTFVGEQLEPWFVKINPQHTIPTLVDNLFVIWETRAIVVYLVEQYGKDDSLY
PKDPQKQALINQRLYFDMGTLYDGIAKYFFPLLRTGKPGTQENLEKLNAAFDLLNNFLDGQDYVAGNQLSVADIVILATVSTTE
MVDFDLKKFPNVDRWYKNAQKVTPGWDENLARIQSAKKFLAENLIEKL 
 
>Glutathione_S-transferase_D7_OS=Dmelanogaster_GN=GstD7 
MPNLDLYNFPMAPASRAIQMVAKALGLELNSKLINTMEGDQLKPEFVRINPQHTIPTLVDNGFVIWESRAIAVYLVEKYGKPDSP
LYPNDPQKRALINQRLYFDMGTLYDALTKYFFLIFRTGKFGDQEALDKVNSAFGFLNTFLEGQDFVAGSQLTVADIVILATVSTV
EWFSFDLSKFPNVERWLKNAPKVTPGWEQNLESLQQGKKFLQDLQAAKEKEVKA 
 
>Glutathione_S_transferase_D8_OS=Dmelanogaster_GN=GstD8 
MDFYYHPCSAPCRSVIMTAKALGVDLNMKLLKVMDGEQLKPEFVKLNPQHCIPTLVDDGFSIWESRAILIYLVEKYGADDSLYP
SDPQKKAVVNQRLYFDMGTLFQSFVEAIYPQIRNNHPADPEAMQKVDSAFGHLDTFLEDQEYVAGDCLTIADIALLASVSTFEV
VDFDIAQYPNVARWYENAKEVTPGWEENWDGVQLIKKLVQERNE 
 
>Glutathione_S_transferase_D9_OS=Dmel_GN=GstD9 
MLDFYYMLYSAPCRSILMTARALGLELNKKQVDLDAGEHLKPEFVKINPQH TIPTLVDDGFAIWESRAILIYLAEKYDKDGSLYP
KDPQQRAVINQRLFFDLSTLYQSYVYYYYPQLFEDVKKPADPDNLKKIDDAFAMFNTLLKGQQYAALNKLTLADFALLATVST
FEISEYDFGKYPEVVRWYDNAKKVIPGWEENWEGCEYYKKLYLGAILNKQ 
 
>Glutathione_S-transferase_D27-OS=Dmelanogaster_GN=GstD1 
MDFYYHPCSAPCRSVIMTAKALGVDLNMKLLKVMDGEQLKPEFVKLNPQHCIPTLVDDGFSIWESRAILIYLVEKYGADDSLYP
SDPQKKAVVNQRLYFDMGTLFQSFVEAIYPQIRNNHPADPEAMQKVDSAFGHLDTFLEDQEYVAGDCLTIADIALLASVSTFEV
VDFDIAQYPNVASWYENAKEVTPGWEENWDGVQLIKKLVQERNE 
 
>GstE1_GH14654p_OS=Dmelanogaster 
MSSSGIVLYGTDLSPCVRTVKLTLKVLNLDYEYKEVNLQAGEHLSEEYVKK NPQHTVPMLDDNGTFIWDSHAIAAYLVDKYAK
SDELYPKDLAKRAIVNQRLFFDASVIYASIANVSRPFWINGVTEVPQEKLDAVHQGLKLLETFLGNSPYLAGDSLTLADLSTGPT
VSAVPAAVDIDPATYPKVTAWLDRLNKLPYYKEINEAPAQSYVAFLRSKWT KLGDK 
 
>Glutathione_S_transferase_E2_OS=Dmelanogaster_GN=GstE2 
MSDKLVLYGMDISPPVRACKLTLRALNLDYEYKEMDLLAGDHFKDAFLKKN PQHTVPLLEDNGALIWDSHAIVCYLVDKYAN
SDELYPRDLVLRAQVDQRLFFDASILFMSLRNVSIPYFLRQVSLVPKEKVDNIKDAYGHLENFLGDNPYLTGSQLTIADLCCGAT
ASSLAAVLDLDELKYPKVAAWFERLSKLPHYEEDNLRGLKKYINLLKPVLN LEQ 
 
>GstE3_FI01423p_OS=Dmelanogaster 
MGKLTLYGIDGSPPVRSVLLTLRALNLDFDYKIVNLMEKEHLKPEFLKINP LHTVPALDDNGFYLADSHAINSYLVSKYGRNDSL
YPKDLKKRAIVDQRLHYDSSVVTSTGRAITFPLFWENKTEIPQARIDALEGVYKSLNLFLENGNYLAGDNLTIADFHVIAGLTGFF
VFLPVDATKYPELAAWIKRIKELPYYEEANGSRAAQIIEFIKSKKFTIV 
 
>Glutathione_S_transferase_E4_OS=Dmelanogaster_GN=GstE4 
MGKISLYGLDASPPTRACLLTLKALDLPFEFVFVNLFEKENFSEDFSKKNPQHTVPLLQDDDACIWDSHAIMAYLVEKYAPSDEL
YPKDLLQRAKVDQLMHFESGVIFESALRRLTRPVLFFGEPTLPRNQVDHILQVYDFVETFLDDHDFVAGDQLTIADFSIVSTITSIG
VFLELDPAKYPKIAAWLERLKELPYYEEANGKGAAQFVELLRSKNFTIVS 
 
>GstE5-PA_FBpp0085854_Dmel  
MVKLTLYGVNPSPPVRAVKLTLAALQLPYEFVNVNISGQEQLSEEYLKKNPEHTVPTLEDDGNYIWDSHAIIAYLVSKYADSDA
LYPRDLLQRAVVDQRLHFETGVVFANGIKAITKPLFFNGLNRIPKERYDAIVEIYDFVETFLAGHDYIAGDQLTIADFSLISSITSLV
AFVEIDRLKYPRIIEWVRRLEKLPYYEEANAKGARELETILKSTNFTFAT 
 
>Glutathione_S_transferase_E6_OS=Dmelanogaster_GN=GstE6 
MVKLTLYGLDPSPPVRAVKLTLAALNLTYEYVNVDIVARAQLSPEYLEKNP QHTVPTLEDDGHYIWDSHAIIAYLVSKYADSDA
LYPKDPLKRAVVDQRLHFESGVVFANGIRSISKSVLFQGQTKVPKERYDAIIEIYDFVETFLKGQDYIAGNQLTIADFSLVSSVASL
EAFVALDTTKYPRIGAWIKKLEQLPYYEEANGKGVRQLVAIFKKTNFTFEA  
 
>Glutathione_S_transferase_E7_OS=Dmelanogaster_GN=GstE7 
MPKLILYGLEASPPVRAVKLTLAALEVPYEFVEVNTRAKENFSEEFLKKNPQHTVPTLEDDGHYIW 
DSHAIIAYLVSKYGKTDSLYPKDLLQRAVVDQRLHFESGVIFANALRSITK PLFAGKQTMIPKERYDAIIEVYDFLEKFLAGNDYV
AGNQLTIADFSIISTVSSLEVFVKVDTTKYPRIAAWFKRLQKLPYYEEANGNGARTFESFIREYNFTFASN 
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>Glutathione_S_transferase_E8_OS=Dmelanogaster_GN=GstE8 
MSKLILYGTEASPPVRAAKLTLAALGIPYEYVKINTLAKETLSPEFLRKNP QHTVPTLEDDGHFIWDSHAISAYLVSKYGQSDTLY
PKDLLQRAVVDQRLHFESGVVFVNGLRGITKPLFATGQTTIPKERYDAVIEIYDFVETFLTGHDFIAGDQLTIADFSLITSITALAV
FVVIDTVKYANITAWIKRIEELPYYEEACGKGARDLVTLLKKFNFTFST 
 
>Glutathione_S_transferase_E9_OS=Dmelanogaster_GN=GstE9 
MGKLVLYGVEASPPVRACKLTLDALGLQYEYRLVNLLAGEHKTKEFSLKNP QHTVPVLEDDGKFIWESHAICAYLVRRYAKSD
DLYPKDYFKRALVDQRLHFESGVLFQGCIRNIAIPLFYKNITEVPRSQIDAIYEAYDFLEAFIGNQAYLCGPVITIADYSVVSSVSSL
VGLAAIDAKRYPKLNGWLDRMAAQPNYQSLNGNGAQMLIDMFSSKITKIV 
 
>Glutathione_S_transferase_E10_OS=Dmelanogaster_GN=GstE10 
MANLILYGTESSPPVRAVLLTLRALQLDHEFHTLDMQAGDHLKPDMLRKNPQHTVPMLEDGESCIWDSHAIIGYLVNKYAQSD
ELYPKDPLKRAVVDQRLHFETGVLFHGIFKQLQRALFKENATEVPKDRLAELKDAYALLEQFLAENPYVAGPQLTIADFSIVAT
VSTLHLSYCPVDATKYPKLSAWLARISALPFYEEDNLRGARLLADKIRSKLPKQFDKLWQKAFEDIKSGAGKQ 
 
>GstE11_CG5224_OS=Dmelanogaster 
MSAKPILYYAPRSPPCRAVLLTAAALGLELDLRLVNVKAGEHKSAEFLKLN AQHTIPVLDDNGTIVSDSHIICSYLADKYAPEGD
DSLYPKDPEKRRLVDARLYYDCGHLFPRIRFIVEPVIYFGAGEVPSDRVAYLQKAYDGLEHCLAEGDYLVGDKLTIADLSCIASV
STAEAFAPIEPDQFPRLVQWVKRIQALPYYQKNNQEGLDMLVGLVKGLLAERQQK 
 
>GstE12_CG16936_OS=Dmelanogaster 
MSKPALYYATLSPPSRAVLLTAKAIGLDLELRPINLLKGEHLTPEFLKLNPQHTIPTLIDGEATIIDSHAICAYLVEKYGQKEQQLY
PKELVQRANVDARLHLDSGHLFARLRFLYEPILYYGSTDCSIDKIAYIQKCWEILEGFLKDQPYLCGSDLTIADFCAVATVTSVN
DTAPIDEFKFPKMHAWLKRLAELPYYQEVNGDGADELKSIFKAKLAENRGK 
 
>GstE13_CG11784_OS=Dmelanogaster 
MSKPTLYYALFSPPARACILVAKLIGLDLELKPVDFAKKEHLSEEFVKLNPQHQIPVFVDSDGEVYVDSHAIVCFLVAKYAGNDQ
LYPRDLKRRAHIDHRMHYENGVLFQVVKDIVARNIYGGEGEYNPRSLTLCHNAYSDLEHFLQQGSFVVGNELSVADVSIHTTLV
TLDLLIPVEREKYPQTKQWMERMDKLLPDNEEINLKGARALQTRILSCMAENKAKSQ 
 
>GstE14_CG4688_OS=Dmelanogaster  
MSQPKPILYYDERSPPVRSCLMLIKLLDIDVELRFVNLFKGEQFQKDFLALNPQHSVPTLVHGDLVLTDSHAILIHLAEKFDEGGS
LWPQEHAERMKVLNLLLFECSFLFRRDSDFMSATVRQGFANVDVAHHERKLTEAYIIMERYLENSDFMAGPQLTLADLSIVTTL
STVNLMFPLSQFPRLRRWFTAMQQLDAYEANCSGLEKLRQTMESVGSFQFPSSSAVVTEKVE 
 
>Glutathione_S_transferase_O1_OS=Dmelanogaster_GN=GstO1 
MSNTQHLTIGSPKPVFPDDGILKLYSMRFCPYAHRVHLVLDAKKIPYHAIYINLRDKPEWFSLVSSSTKVPALELVKEQGNPVLIE
SLIICDYLDEKYPEVPLYPKDLLKKAQEKILIERFGQFINAFYYLLLHDNP EQLVDTDHYAGLVVYEEELKRRCTKFFGGDSPGM
LDYMMWPWCERFDSLKYTFEQKFELSPERFPTLIKWRDLMIQDRAVKCFYLDGQTHAKYMNSRRSGQADYNMLYNEAKRVK
LG 
 
>Glutathione_S_transferase_O2_isoform_A_OS=Dmelanogaster_GN=GstO2 
MALPQKHFKRGSTKPELPEDGVPRFFSMAFCPFSHRVRLMLAAKHIEHHKIYVDLIEKPEWYKDFSPLGKVPALQLTGVKDQPT
LVESLIIAEYLDQQYPQTRLFPTDPLQKALDKILIERFAPVVSAIYPVLTCNPNAPKDAIPNFENALDVFEVELGKRGTPYFAGQHI
GIVDYMIWPWFERFPSMKINTEQKYELDTKRFEKLLKWRDLMTQDEVVQKTALDVQLHAEFQKSKTLGNPQYDIAFKGTP 
 
>GstO2-PB_FBpp0076377_Dmel  
MALPQKHFKRGSPKPEIPEDGVLRYYSMRFCPYSQRAGLVLAAKKIPHHTVYIDLSEKPEWYIDYSPLGKVPAIQLPNLPGQPAL
VESLVIAEYLDEQYPGEGSLFPKDPLQKALDRILIERLSPAVSAIYPVLFTKNPPADAIKNFETALDVFEQEITKRGTPYFGGNKIGI
ADYMIWPWFERFPALKYTLDEPYELDKTRYQNLLKWRDLVAQDEAVKATAL DARIHAKFMKTRHENKPDYDVAFQPL 
 
>GstO3-PA_FBpp0076348_Dmel  
MSSGKHLAKGSPKPVLPDDGVLRLYSMRFCPYAQRAHLVLNAKNVPYHSVYINLTEKPEWLVEVSPLLKVPALQLVAEKGEPS
LIESLIIAEYLDDKYPENPLLPKDPLKRAQDKILLERFSSITSAFINILVQGTGLEDYWTALDIFEEELTKRGTPYFGGNKPGFVDYM
IWPWFERLSVIELKLQKEYNFNESRFPKITKWIALLKADSVVQSFYATPEQHNEFWRTRKAGNANYDLLA 
 
>Glutathione_S-transferase_S1_OS=Dmelanogaster_GN=GstS1 
MADEAQAPPAEGAPPAEGEAPPPAEGAEGAVEGGEAAPPAEPAEPIKHSYTLFYFNVKALAEPLRYLFAYGNQEYEDVRVTRDE
WPALKPTMPMGQMPVLEVDGKRVHQSISMARFLAKTVGLCGATPWEDLQIDIVVDTINDFRLKIAVVSYEPEDEIKEKKLVTLN
AEVIPFYLEKLEQTVKDNDGHLALGKLTWADVYFAGITDYMNYMVKRDLLE PYPALRGVVDAVNALEPIKAWIEKRPVTEV 
 
>GstT1_CG30000_OS=Dmelanogaster 
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MSKAIKYYYDFLSQPSRALWIAMKLGKTPFEDCPVALRKQEQLTDEYRSINRFQKVPAIVDGKFQLGESVSIVRYLADKGVFSE
QLYPKTLEERARVDEFLEWQHFNVRLVCSLFFRQVWLLPAKGLAPAPKPESVKKLIKDVESNLGLLERLWLEKDFLVGDKLTV
ADIFGSSEINQMKLCQYNVNEKQFPKVAKWMERVRDATNPYYDEAHSFVYKTSQQAVKAKN 
 
>GstT2_CG30005_OS=Dmelanogaster 
MSKPIRFYYDLLSPIARGLWIGLKFSNSPVEYCPIALRKFEQLTDEYKKINRFQKVPAIVGGDFHLSETIAIIRYLADKGQFDEKLY
PKTLENRARVDEFLEWQHLNIRLACSMYFRDAWLFPMNGIAPKPKPEQIQALIEGVENNLGLLERLWLENDFLVGKNLTMADIL
GSSEINQLRLCQYRVDEKKFPKVVKWLERVRVSANPYHDEGLTFIDRKSKQSTAAKL 
 
>Glutathione_S_transferase_T3_isoform_A_OS=Dmelanogaster_GN=GstT3 
MSAPIRYYYDLMSQPSRALFIIFRLSNMPFEDCVVALRNGEHLTEDFKKEINRFQRVPCIHDNGYKLAESVAILRYLSAKGKIPEH
LYPKYFVDQSRVDEFLEWQHMSLRLTCAMYFRTVWLEPLLTGRTPSEAKIETFRMQMERNLDVVEEVWLEGKDFLTGSSLTVA
DIFAACEIEQTRMADYDVRIKYPKIRAWLKRVRQSCNPYYDVAHEFVYKIS GTGPQAKL 
 
>Glutathione_S_transferase_T3_isoform_B_OS=Dmelanogaster_GN=GstT3 
MSVSFLASLLGLSNDEDQLQVAFDEVLKRRVPSRQPTNLRMSAPIRYYYDLMSQPSRALFIIFRLSNMPFEDCVVALRNGEHLTE
DFKKEINRFQRVPCIHDNGYKLAESVAILRYLSAKGKIPEHLYPKYFVDQSRVDEFLEWQHMSLRLTCAMYFRTVWLEPLLTGR
TPSEAKIETFRMQMERNLDVVEEVWLEGKDFLTGSSLTVADIFAACEIEQTRMADYDVRIKYPKIRAWLKRVRQSCNPYYDVA
HEFVYKISGTGPQAKL 
 
>GstT4_GH16740p_OS=Dmelanogaster 
MSQPLKFYFDFLNQSSRALYILLEASKIPFEAIPISMLKGEHLTGEFRDNVNRFRKLPAITDHGYQLSENVAIFRHLAREKLVPEH
WYPRRHLGRSRIDEYLAWQQTNMGVATTEYFQQKWLVPYLQKTRPADNAVNLASKQLEHTLNEFEQLFLNSRKFMMGDNISY
ADLSAICEIDQPKSIGYNAFQNRNKLARWYETVREELGPHYKEVLGEFEAKLKGSGSGQQQGVAQAVKQ 
 
>glutathione_S_transferase_Z2_isoform_B_FI18802p1_OS=Dmelanogaster_GN=CG9363-RB 
MSLSAIAKPILYSYWRSSCSWRVRIAMNLKEIPYDIKPISLIKSGGEQHCNEYREVNPMEQVPALQIDGHTLIESVAIMHYLEETRP
QRPLLPQDVHKRAKVREIVEIICSGIQPLQNLIVLIHVGEEKKKEWAQHWITRGFRAVEKALSTSAGKYCVGDEISMADCCLVPQ
VFNARRFHVDLRPYPIILRIDRELESNPAFRAAHPSNQPDCPPELPNK 
 
>GST_N_Delta_Epsilon_MIP15314p_OS=Dmelanogaster_GN=CG16936-RA 
MLSLLDQPSASRGWDSTMSKPALYYATLSPPSRAVLLTAKAIGLDLELRPINLLKGEHLTPEFLKLNPQHTIPTLIDGEATIIDSHAI
CAYLVEKYGQKEQQLYPKELVQRANVDARLHLDSGHLFARLRFLYEPILYY GSTDCSIDKIAYIQKCWEILEGFLKDQPYLCGS
DLTIADFCAVATVTSVNDTAPIDEFKFPKMHAWLKRLAELPYYQEVNGDGA DELKSIFKAKLAENRGK 
 
>Glucuronosyltransferasa_Galactosylgalactosylxylosylprotein_3-beta-glucuronosyltransferase_I_OS=Dmelanogaster_GN=GlcAT-I 
MSEVRIRPRQVLILIIVFLVVLMMVHRNGKRTCQGPEYLQAMFVQGDTLPTIYAVTPTYPRPAQKAELTRLSHLFMLLPHLHWII
VEDTNATTPLVRNLLDRAGLEKRSTLLNIKTPSEFKLKGKDPNWIKPRGVEQRNLALAWLRNHVDVDRHSIVFFMDDDNSYSTE
LFAEMSKIERGRVGVWPVGLVGGLMVERPLLTEDGTKVTGFNAAWRPERPFPIDMAAFAISMDLFIRNPQATFSYEVQRGYQES
EILRHLTTRDQLQPLANRCTDVLVWHTRTEKTKLAAEEALLKKGQRSDGGMEV 
 
>Glucuronosyltransferasa_Galactosylgalactosylxylosylprotein_3-beta-glucuronosyltransferase_P_OS=Dmelanogaster_GN=GlcAT-P  
MKGGNYTSLGTCSGINVSGNVAGTRKMSLGKSIKMYLTIFILTTCIYMALY QYHISREPFAASEVVKHQEKSSSYIASYLWSPISL
LMANSSSNTNNNSTTTSTTTTTAPTTPTTTTTTTVGSVGQKLGASSISSIRMVSLAATIPSFKSTLSESRSVSLGGHQKTATVKTST
TITTRTTASGLATTKLSATTRTTAKTSAKLSAATTPTASHMENGYKTRPTFVAASLPPPLYIITPTYRRPEQLAELTRLGYTLKHV
VNLLWLVIEDANKTNPLVGHTLDRIGVPYEYMVAPMPEKYKQTKKAKPRGV SNRNRGLEYLREHATEGVLYFADDDNTYDISI
FEQMRYISKVAMWPVGLVTKTGVSSPIIQAGKLVGYYDGWIGGRKYPVDMAGFAVSVKFLKERPNAQMPFKPGYEEDGFLRSL
APLDDAEIELLADECRDILTWHTQTKKNAPAQALNRTRYKNTNLEHIDRLL VRP 
 
>Glucuronosyltransferasa_Galactosylgalactosylxylosylprotein_3-beta-glucuronosyltransferase_S_OS=Dmelanogaster_GN=GlcAT-S 
MSSARLLESQTSDEDNEDIERRPHQSHSRSCSNNTTPTHPPHPMVRKGGVARRICLIGGALFLLLVALCYLTLSGDTRLGGSEDSE
EGSHHGLDSMNFRPLNETVHICSESYEDRRQFMQDKPQSDYVQLPVIYFVTPTYPRREQIPELTRLAHTLLHIPRLHWLVADDQE
KCNDYMDTLLYRFGMPFTHMVSPMPSKFRNEKPAPRGVANRRAALQWIRQHNLTNGILYFGDDDNTYDLRLFSEIRKTQRVSM
FPVGLIADYGVSGPVVRKGKVVAFLDSWVAGRRWPVDMAGFAVNLEYMAQYPYVNMPYKPGYEEDLFLRSIGLQMNLIEPRG
NNCTEILVWHTQTKSKKLGMVRLESKYLDDRSNLGALLHNLKLMGVTSTTE SEGRNALISKNGRENPHSKILS 
 
>GST-containing_FLYWCH_zinc-finger_protein_isoform_D_OS=Dmelanogaster_GN=gfzf 
MKLYAVSDGPPSLAVRMTLKALDIQYQLINVDFCAMEHRSEEYSKMNPQKEIPVLDDDGFYLSESIAIMQYLCDKYAPDSTLYP
QDVNVRAVINQRLCFNMGFYYAPISAHSMAPIFFDYKRTPMSLKKVQNALDVFETYLQRLGTKYAAGENITIADFALISATICLE
AINFDLHQFTLVNKWYETFKVEYPQLWEIANSGMQEISAFEQNPPDMSHMEHPFHPTRKSMGLKL 
 
>Glutathione_S-transferase_2_OS=Agambiae_GN=GstD2 
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MLDFYYLPGSAPCRAVQMVAEAVHVKLNLKYLDLMAGAHRSPQFTKLNPQRTIPTLVDGSLILSESRAALIYLCDQYGDEDND
WYPRDTIQRAIVNQRLFFDACVLYPRFADFYHPQVFGNAAPDGRKRLAFEKAVELLNIFLSEHEFVAGSKMTIADISLFATLATA
CTLGFILRPYVHVDRWYVTMVASCPGAQANVSGAKEFLTYK 
 
>Glutathione_S-transferase_D7_OS=Agambiae_GN=GstD7 
MTPVLYYLPPSPPCRSVLLLAKMIGVELELKALNVMEGEQLKPDFVELNPQHCIPTLDDHGLVLWESRVILAYLVSAYGKDENL
YPKDFRSRAIVDQRLHFDLGTLYQRVVDYYFPTIQLGAHLDQTKKAKLAEA LGWFEAMLKQYQWSAANHFTIADIALCVTVSQ
IEAFQFDLHPYPRVRAWLQKCKDELQGHGYKEINETGAETLAGLFRSKLKQ 
 
>Glutathione_S-transferase_S1_OS=Agambiae_GN=GstS1 
MPDYKVYYFNVKALGEPLRFLLSYGNLPFDDVRITREEWPALKPTMPMGQMPVLEVDGKKVHQSVAMSRYLANQVGLAGAD
DWENLMIDTVVDTVNDFRLKIAIVAYEPDDMVKEKKMVTLNNEVIPFYLTK LNVIAKENNGHLVLGKPTWADVYFAGILDYLN
YLTKTNLLENFPNLQEVVQKVLDNENVKAYIAKRPITEV 
 
>glutathione_s_transferase_theta_class_AGAP000888-PB 
MSRSVKLYYDLMSQPSRALYIFLSTNKIPFDRCPIALRKMQHKTDEYRRQVNRYGKVPCIVDGSFRLAESVAIYRYLCREFPTDG
HWYPSDTVRQARVDEYLSWQHLNLRADVSLYFFHVWLNPLLGKEPDAGKTERLRRRLDGVLNFFDQELLSAGSGQAFLAGDR
ISIADLSAACEIEQAKIAGYDPCEGRPALASWLTAVRERTNPYYDEAHKYVYRLSPDHIVTPVVAEDE 
 
>GSTo1_AGAP005749-PA 
MSNGKHLAKGSSPPSLPDDGKLRLYSMRFCPYAQRVHLMLDAKKIPYHAIYINLSEKPEWYLEKNPLGKVPALEIPGKEGVTLY
ESLVLSDYIEEAYSAQQRKLYPADPFSKAQDRILIERFAGSVIGPYYRILFAADGIPPGAITEFGAGLDIFEKELKARGTPYFGGDKP
GMIDYMIWPWCERVDLLKFALGDKYELDKERFGKLLQWRELMEKDDAVKQS FISTEDHTKFLQSRKNGENNYDILA 
 
>Glutathione_S-transferase1_isoformA_OS=Agambiae_GN=GstD1 
MDFYYLPGSAPCRAVQMTAAAVGVELNLKLTDLMKGEHMKPEFLKLNPQHCIPTLVDEDGFVLWESRAIQIYLVEKYCAHDP
ALAERLYPGDPRRRAVVHQRLFFDVAILYQRFAEYYYPQIFGKKVAGDPDRLRSMEQALEFLNTFLEGERFVAGGDDPTIADFSI
LACILDCNVRRCRVRSAAI 
 
>Glutathione_S-transferase1_isoformB_OS=Agambiae_GN=GstD1 
MDFYYLPGSAPCRAVQMTAAAVGVELNLKLTDLMKGEHMKPEFLKLNPQHCVPTLVDNGFALWESRAIMCYLVEKYGKPCN
NDSLYPTDPQKRAIVNQRLYFDMGTLYQRFGDYYYPQIFEGAPANETNFAKIGEALAFLDTFLEGERFVAGGNGYSLADISLYA
TLTTFEVAGYDFSAYVNVLRWYKSMPELIPASDTNRSWAEAARPFFDKVKH 
 
>Glutathione_S-transferase1_isoformC_OS=Agambiae 
MDFYYLPGSAPCRAVQMTAAAVGVELNLKLTDLMKGEHMKPEFLKINPQHCIPTLVDNGFALWESRAICTYLAEKYGKDDKL
YPKDPQKRAVVNQRMYFDMGTLYQRFADYYYPQIFAKQPANPENEQKMKDAVGFLNSFLDGHKYVAGDSLTIADLSILATIST
YDVAGFDLAKYQHVAAWYENIRKEAPGAAINQAGIEEFKKYFEK 
 
>Glutathione_S-transferase1_isoformD_OS=Agambiae 
MDFYYLPGSAPCRAVQMTAAAVGVELNLKLTDLMKGEHMKPEFLKLNPQHCIPTLVDNGFALWESRAIQIYLAEKYGKDDKL
YPKDPQKRAVVNQRLYFDMGTLYQRFADYHYPQIFAKQPANPENEKKMKDAVGFLNTFLEGQEYAAGNDLTIADLSLAATIAT
YEVAGFDFAPYPNVAAWFARCKANAPGYALNQAGADEFKAKFLS 
 
>MGstADm 
MASPVELLSLSNPVFKSFTFWVGVLVIKMLLMSLLTAIQRFKTKTFANPEDLMSPKLKVKFDDPNVERVRRAHRNDLENILPFFA
IGLLYVLTDPAAFLAINLFRAVGIARIVHTLVYAVVVVPQPSRALAFFVAL GATVYMALQVIASAAF 
 
>MGstBDm 
MLNPELMSLENQVFRCYLGWSAILILKIFAAGIYTGLMRFFTATFANPEDLMSPKLKVKFDDPNVERVRRAHRNDLENILPFFAI
GLLYVLTDPAAFLAINLFRAVGIARIVHTLVYAVVVVPQPSRALAFFVALG ATVYMALQVIASAAF 
 
>GstMS1Ag 
MTTLLQNVNEEVFRTYVFWTAVLVVKMLAMSVLTGRQRFRKKVFANPEDIQ PSKKGAQPKFDDPDVERVRRAHRNDLENILPF
FAIGLLYMLTNPEPFIAINLFRAVAIARIVHTLVYAVVVIPQPARGLSWAI AYFATAYMAVKTALFFL 
 
>GstMS2Ag 
MASPFDSINSEAYKAYVFWSAVLVAKMLLMALLTAIQRFKNKAFASPEDTR VISKKLVPKYDDPDVERVRRAHQNDLENILPFF
VIGFLYLLTNPAPWLAINLYRLVAASRILHTIVYAVVVIPQPARFLAFVGA MMPTAYMTLQTILYFML 
 
>GstMS3Ag 
MSLVFGQVEPAVFQAYAFWAAVLGLKMLLMSVLTGLKRGSKKVFSNPEDVK PGGKVAYDDQDVERVRRAHRNDMENILPYF
IIGFLYMFTNPSVTVATNLFRLVAVVRISHTVFHVLVPVHKFRGMSWAIGFFTTAFMGIQIVLHFL 
 



~ 105 ~ 
 

>alpha-Est1-PA_FBpp0081068_Dmel  
MEIRVGVGDLLKMGTKLIGHKIVQYRLGTKQTKVVCTRDGQVRGHRRRTLY DEEMYFAFEGIPFAQPPVGELRFRAPQPPHPW
LGVRDCTYPRAKPMQKHFVLSIVEGSEDCLYLNVYSKRLRSDKPLPVIVWIYGGGFQFGEAGRDFYSPDYFMQQDVVVVTFNY
RVGALGFLSLADRDLDVPGNAGLKDQVMALRWISQNIAQFNGDPQNITVMGESAGAASVHALMTTEQTRGLFHKAIMQSGSM
FCEWANEPSGRWAYRLACQLGYSGSENEKEVFRYLQKAPASEMAAQGITLVSQEERRQYVLFPFTPVVEPYITRDCVLPRCHRE
MLPEAWGNDLPLILGGNSFEGLFSYQSTLHDEEHMLSAFEVLIPREIREKSTQSHLKDLLRQFKVDNFDDATRGRMEFNECLHIL
SVKHFWHGIHRTVLARLSHAPATPTYLYRFDVDSPHFNHFRQVMCGKHVRGVSHADDLSYLFYHILANKVDKSSMEYQTIQRL
VGMWVAFARNDNPNCPQIGPTTWEALDEKGPQMCLNIGKQLEFIVLPESKQNRIWDRLYDKNDLF 
 
>alpha-Est2-PA_carboxylesterase_activity_FBpp0081064_Dmel 
MEVQVGWPKLIKMGAQLVGHKVQQYRLSTGHTVILDTKYGQVRGLQRKTVY DKEPYFAFEGIPYAKPPVGDLRFRAPQPPEP
WQGVLNCTTNRSKPMQRNMLLGIVEGSEDCLHLNVYVKALKSEKPLPVIVWIYGGGFQKGEASRDIYSPDYFMKKPVVFVAIN
YRLAALGFLSLKDPKLDVPGNAGLKDQVMALRWISQNIAHFNGDPNNITLM GESAGSASVHVMMTTEQTRGLFHKAIMQSGC
ALSEWVESPDNNWAFRLAQNLGYKGDEKDADVLSFLSKVCARQIAAIDQDVINLDEVRSFLLFAFGPVIEPYETDHCVVPKRHK
DLLSEAWGNDIPVIVGGNSFEGLFSYQLVRKDPWALKNFHNILPREVRETSSLEGQDLLVRRLKQLYFNNEMQESMEMFEALNI
FSHRQIWHDTHRFILARQSYAPKTPTYLYRFDFDSPHFNQFRRLVCGDRIRGVAHADELSYLFYNIIASKLDKSSMEYKTIERMV
GMWTSFASSGNPNCPELGSAKWEAVQLKENAVEKCFNISHDLEMRDLPESDCLAVWDTFYPRESLF 
 
>alpha-Est3-PA_carboxylesterase_activity_FBpp0081069_Dmel 
MESLQVNTTSGPVLGKQCTGVYGDEYVSFERIPYAQPPVGHLRFMAPLPVEPWSQPLDCTKPGQKPLQFNHYSKQLEGVEDCL
YLNVYAKELDSPRPLPLIVFFFGGGFEKGDPTKELHSPDYFMMRDVVVVTVSYRVGPLGFLSLNDPAVGVPGNAGLKDQLLAM
EWIKENAERFNGDPKNVTAFGESAGAASVHYLMLNPKAEGLFHKAILQSGNVLCSWALCTIKNLPHRLAVNLGMESAEHVTDA
MVLDFLQKLPGEKLVRPYLLSAEEHLDDCVFQFGPMVEPYKTEHCALPNHPQELLDKAWGNRIPVLMSGTSFEGLLMYARVQ
MAPYLLTSLKKEPEHMLPLDVKRNLPQALARHLGQRLQETHFGGNDPSAMSPESLKAYCEYASYKVFWHPILKTLRSRVKSSS
ASTYLYRFDFDSPTFNHQRLKYCGDKLRGVAHVDDHSYLWYGDFSWKLDKHTPEFLTIERMIDMLTSFARTSNPNCKLIQDQLP
RAKEWKPLNSKSALECLNISENIKMMELPELQKLRVWESVCQSTG 
 
>alpha-Est3-PC_carboxylesterase_activity_FBpp0302664_Dmel 
MESLQVNTTSGPVLGKQCTGVYGDEYVSFERIPYAQPPVGHLRFMAPLPVEPWSQPLDCTKPGQKPLQFNHYSKQLEGVEDCL
YLNVYAKEVSLWDRLV 
 
>alpha-Est4-PA_carboxylesterase_activity_FBpp0081070_Dmel 
MSDDYNEDAPVVQTTHGKVRGILLKSLYDEQFYAFDGIPYAVPPLGTLRFKEPHDLKPWHGIRDCSKPLSKCLQVSTLTKEVEG
SEDCLYLNISVKTLNGDPMPVMVYIHGGAFKGGDSSRRAWGPDYFMKENVVYISIGHRLGPLGFLSLNDPDLEVPGNAGLKDVI
LALRWIRANAANFNGDPERITIFGHSSGSMTVQLLLASPQSEGLFHRAILLAGFSMELNRLPQMEYRLAKHLGYEGDNVDSQVL
EFLLKADPALIVSADFFTPLEKRQGHNMPFKPSIESYSTPNAVLLAEPIDLQRTTWSNRIPIILGANSGEGMSIFSFVKMNPSWLKE
FQCNPERVLPWTLRNRCDPGQRRQLGQALIHHFCEAHGHELTVDHTNGLVELFTHGFVHAMDRLIQSRLTYGQAPTYLYRFDF
DSPDFNFYRIRFMGKEQRGVGHVDELGYIFKLPATFKLDKSRPEFTAIRRLVAMFVQFAATSDPNAPLTKSLVDWKPVTRFGKR
MVLNISEELKFIPQPEMPKLKFFDRLYEMAGVPLF 
 
>alpha-Est5-PA_carboxylesterase_activity_FBpp0081071_Dmel 
MMSKESLETCELTLPVGQIKGVKRLSLYDDPYFSFEKIPFAKPPLGELRFRAPVPADPWSGVLDCTHYAEKPTQRGLLTREIEGG
EDCLYLNVYSKQLKSEKPLPVMVYIYGGAFTVGEATRELYGPDYFMTKDVV LVTLNYRVDCLGFLSLKDPSLKVPGNAGLKD
QVLALKWVKQYISNFNGDDSNITVFGESAGGCSTHFMMCTEQTRGLFHKAIPMSGTVHNYWANNPAEDFAFRLAQQNGFTGE
NDDAKVLEYLQGVPARDLVNHNLLTPEHRRNGLLFAFGPTVEAYVGEDCVVPKPPVEMARDAWSNNFPVMLGGTSFEGLFMY
PAVSANLKALDSLSQDPTRLVPVDVRTVSSEKENLEYSQRLMKAYFGYSPPSSELLLNMLDFYSYKIFWHGFNRTFNARLTYAK
APTYYYRFDFDSPNFNFYRAKFCGDKIKTGVAHADDLSYLFRNAGSWKLDKTSAEYRTIERMIGIWTAFAATSNPNCPEIGHLE
WKPSTKNDPKRVINISSDVTIIDLPEYEKLQIWDNLYKPNQLI 
 
>alpha-Est5-PB_carboxylesterase_activity_FBpp0298275_Dmel 
MMSKESSLETCELTLPVGQIKGVKRLSLYDDPYFSFEKIPFAKPPLGELRFRAPVPADPWSGVLDCTHYAEKPTQRGLLTREIEGG
EDCLYLNVYSKQLKSEKPLPVMVYIYGGAFTVGEATRELYGPDYFMTKDVV LVTLNYRVDCLGFLSLKDPSLKVPGNAGLKD
QVLALKWVKQYISNFNGDDSNITVFGESAGGCSTHFMMCTEQTRGLFHKAIPMSGTVHNYWANNPAEDFAFRLAQQNGFTGE
NDDAKVLEYLQGVPARDLVNHNLLTPEHRRNGLLFAFGPTVEAYVGEDCVVPKPPVEMARDAWSNNFPVMLGGTSFEGLFMY
PAVSANLKALDSLSQDPTRLVPVDVRTVSSEKENLEYSQRLMKAYFGYSPPSSELLLNMLDFYSYKIFWHGFNRTFNARLTYAK
APTYYYRFDFDSPNFNFYRAKFCGDKIKTGVAHADDLSYLFRNAGSWKLDKTSAEYRTIERMIGIWTAFAATSNPNCPEIGHLE
WKPSTKNDPKRVINISSDVTIIDLPEYEKLQIWDNLYKPNQLI 
 
>alpha-Est6-PA_carboxylesterase_activity_FBpp0081073_Dmel 
MWKLCQPRSRSRIKCFRFLILRCCPGFKRFSCQSAGDADSKVVKLSVGSVKGRRLSGIYGDEFYSFEGIPFAKPPLGKARFVASQL
ADPWNSELDARQERPIPLQMDRRSGKVVGSEDCLYLNVYTKHFNESEPPLPVMVYIYGGAFRTGGAVKSKYGPDYLMSRDVV
YVLFNYRLCSLGFLSMPSGKLDVPGNAGLHDQLLALQWVSQHIRNFNGDPQNITLFGESAGAASVHFMMCLPQAKGLFHKAIM
MSGSMLSPWVNAPDSDGIFCRLATSAGYEGPAEEVPILEFLRNVNAEKLIGHDFISPRDRCFGFLNPFAPVVGGLVAAPFQQLMK
EAWSCEVPLLLGGTSFEGLVYYPFCQLDNGYMLELLKHEPAMVLPHELYQSMSVEERNTAADVLVKYHYGPRGITKSNITQILD
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LFSYKLFWHGIHRVVLSRLSHAQAPTYLYRFDFDSPKLNLMRNQLCGDDIKRGVCHADDLGYIFHKQAQAKQPLDSPEFLTIQR
MVGILTTFARTGDPNCPETGPDPWMPVSTKSPFKALNIGQQVECVTQVEKDGLKVWNRLYSDLK 
 
>alpha-Est7-PA_carboxylesterase_activity_FBpp0081074_Dmel 
YDVPYFSFEGIPYAQPPVGELRFKAPQRPIPWERVRDCSQPKDKAVQVQFVFDKVEGSEDCLYLNVYTNNVKPDKARPVMVWI
HGGGFIIGEANREWYGPDYFMKEDVVLVTIQYRLGALGFMSLKSPELNVPGNAGLKDQVLALKWIKNNCASFGGDPNCITVFG
ESAGGASTHYMMLTDQTQGLFHRGILQSGSAICPWAYNGDITHNPYRIAKLVGYKGEDNDKDVLEFLQNVKAKDLIRVEENVL
TLEERMNKIMFAFGPSLEPFSTPECVISKPPKEMMKTAWSNSIPMFIGNTSYEGLLWVPEVKLMPQVLQQLDAGTPFIPKELLATE
PSKEKLDSWSAQIRDVHRTGSESTPDNYMDLCSIYYFVFPALRVVHSRHAYAAGAPVYFYRYDFDSEELIFPYRIMRLGRGVKG
VSHADDLSYQFSSLLARRLPKESREYRNIERTVGIWTQFAATGNPYSEKINGMDTLTIDPVRKSDEVIKCLNISDDLKFIDLPEWP
KLKVWESLYDDNKDLLF 
 
>alpha-Est8-PA_carboxylesterase_activity_FBpp0081077 
MSFDIAVADQMRIALNYVKFKTNQQRLRSNDKVIADTVYGKVKGVKWQSIY GNNYYSFEGIPFAKPPVGELRFKAPVEPEHWS
DVKRCTHVRAKPCQVNIVLKQVQGSEDCLYLNVYTRELHPHRPLPVLVWIYGGGFQMGEASRDLYSPDYIMMEHVVLVVISYR
LGALGFLSLADEELDVPGNAGLKDQVMALRWVKRNCQFFGGDPDNITVFGESAGGASTHYMMLTDQAKGLFHKTIIMSGSAL
APWAQTPTHINWPYRLAQATGYTGDANDRDIFAHLKKCKASSMLKVAEDII TMEERHQRLTMFSFGPTIEPYLTPHCVIPKSPLE
MMRDCWGNSIPMVIGGNSFEGLLMFPEVNKWPELLCQLGDCENLAPQDAHVDEQQRKAFGKKVRELYFGDRTPGRKTILEYS
DLFSYKYFWHGIHRTLLSRAHHAPLAPTFLYRFDFDSKHFNIMRIITCGRKVRGTCHADDLSYLFYNAAAKKLKRRTAEFKTIKR
LVSMVVHFAISGDPNIPMVCQDEKEQPRGAWLPISKDDKVFQCLNISHDVHVIDLPEAEKLRLWDCIYDRELLY 
 
>alpha-Est9-PC_carboxylesterase activity_FBpp0291550_Dmel 
MSSMAAFDQFKIGLKMVDFKVQQRRYRTSEKTVVSTTYGPIKGVKRKSIYGQSYFSFERIPFAKPPVGELRYKAPQPPEVWTEV
RSCTSQGPKPLQKHFVFEMTDGSEDCLYLNVYTKNLYPTKPMPVMVWIYGGGFQFGEASRECYSPDYLLREDVVVISINYRLGP
LGFLCLDDPELDVPGNAGLKDQVLALRWVKANCSRFGGDSANITIFGDSAGSASVHYMMITEQTHGLFHKAICMSGNTLSPWA
VTPQRNWPYRLAVQAGYAGENNTRDVWEFLKNAKGSEIIKANGELCIDEEKKERIGFSFGPVIEPYVTSHCVVPKKPIEMMRTA
WSNNIPLIIGGVSNEGLLLYSETKTNPKCLNELDDCRFVVPIELNMDRESALCREYGDQLRQCYYGDKTPSLDTLHEYLQMVSH
EYFWFPIYRTVLSRLQYARSAPTYLYRFDFDSKHFNHLRILSCGKKVRGTCHGDDLSYLFYNSLARKLKNHTREYKCIERLVGL
WTHFAACGNPNFDPEQEDLWQPVDPAAVEKHQLKCLNISDELKVIDVPDLKKLMVWESFFRRDELL 
 
>alpha-Est9-PD_carboxylesterase_activity_FBpp0291551_Dmel 
MSSMAAFDQFKIGLKMVDFKVQQRRYRTSEKTVVSTTYGPIKGVKRKSIYGQSYFSFERIPFAKPPVGELRYKAPQPPEVWTEV
RSCTSQGPKPLQKHFVFEMTDGSEDCLYLNVYTKNLYPTKPMPVMVWIYGGGFQFGEASRECYSPDYLLREDVVVISINYRLGP
LGTNDDTWKKKHIFNISLPGFLCLDDPELDVPGNAGLKDQVLALRWVKANCSRFGGDSANITIFGDSAGSASVHYMMITEQTH
GLFHKAICMSGNTLSPWAVTPQRNWPYRLAVQAGYAGENNTRDVWEFLKNAKGSEIIKANGELCIDEEKKERIGFSFGPVIEPY
VTSHCVVPKKPIEMMRTAWSNNIPLIIGGVSNEGLLLYSETKTNPKCLNELDDCRFVVPIELNMDRESALCREYGDQLRQCYYG
DKTPSLDTLHEYLQMVSHEYFWFPIYRTVLSRLQYARSAPTYLYRFDFDSKHFNHLRILSCGKKVRGTCHGDDLSYLFYNSLAR
KLKNHTREYKCIERLVGLWTHFAACGNPNFDPEQEDLWQPVDPAAVEKHQLKCLNISDELKVIDVPDLKKLMVWESFFRRDEL
L 
 
>alpha-Est10-PB_FBpp0288391_Dmel  
MGFDMATRFMDILKLTFKVISFKYEQRKLSTAIYSVIKTKSGPVRGVKRNTIWGGSYFSFEKIPFAKPPVGDLRFKAPEAVEPWD
QELDCTSPADKPLQTHMFFRKYAGSEDCLYLNVYVKDLQPDKLRPVMVWIYGGGYQVGEASRDMYSPDFFMSKDVVIVTVAY
RLGALGFLSLDDPQLNVPGNAGLKDQIMALRWVQQNIEAFGGDSNNITLFGESAGGASTHFLALSPQTEGLIHKAIVMSGSVLCP
WTQPPRNNWAYRLAQKLGYTGDNKDKAIFEFLRSMSGGEIVKATATVLSNDEKHHRILFAFGPVVEPYTTEHTVVAKQPHELM
QNSWSHRIPMMFGGTSFEGLLFYPEVSRRPATLDEVGNCKNLLPSDLGLNLDPKLRENYGLQLKKAYFGDEPCNQANMMKFLE
LCSYREFWHPIYRAALNRVRQSSAPTYLYRFDHDSKLCNAIRIVLCGHQMRGVCHGDDLCYIFHSMLSHQSAPDSPEHKVITGM
VDVWTSFAAHGDPNCESIKSLKFAPIENVTNFKCLNIGDQFEVMALPELQKIEPVWNSFYAPNKL 
 
>alpha-Est10-PC_FBpp0297077_Dmel  
MRRYWVSLLRHFSLIPNKSVPKVFTNGDFIQQVISFKYEQRKLSTAIYSVIKTKSGPVRGVKRNTIWGGSYFSFEKIPFAKPPVGD
LRFKAPEAVEPWDQELDCTSPADKPLQTHMFFRKYAGSEDCLYLNVYVKDLQPDKLRPVMVWIYGGGYQVGEASRDMYSPDF
FMSKDVVIVTVAYRLGALGFLSLDDPQLNVPGNAGLKDQIMALRWVQQNIE AFGGDSNNITLFGESAGGASTHFLALSPQTEGL
IHKAIVMSGSVLCPWTQPPRNNWAYRLAQKLGYTGDNKDKAIFEFLRSMSGGEIVKATATVLSNDEKHHRILFAFGPVVEPYTT
EHTVVAKQPHELMQNSWSHRIPMMFGGTSFEGLLFYPEVSRRPATLDEVGNCKNLLPSDLGLNLDPKLRENYGLQLKKAYFGD
EPCNQANMMKFLELCSYREFWHPIYRAALNRVRQSSAPTYLYRFDHDSKLCNAIRIVLCGHQMRGVCHGDDLCYIFHSMLSHQ
SAPDSPEHKVITGMVDVWTSFAAHGDPNCESIKSLKFAPIENVTNFKCLNIGDQFEVMALPELQKIEPVWNSFYAPNKL 
 
>alpha-Est10-PD_FBpp0297078_Dmel  
MVISFKYEQRKLSTAIYSVIKTKSGPVRGVKRNTIWGGSYFSFEKIPFAKPPVGDLRFKAPEAVEPWDQELDCTSPADKPLQTHM
FFRKYAGSEDCLYLNVYVKDLQPDKLRPVMVWIYGGGYQVGEASRDMYSPDFFMSKDVVIVTVAYRLGALGFLSLDDPQLNV
PGNAGLKDQIMALRWVQQNIEAFGGDSNNITLFGESAGGASTHFLALSPQTEGLIHKAIVMSGSVLCPWTQPPRNNWAYRLAQ
KLGYTGDNKDKAIFEFLRSMSGGEIVKATATVLSNDEKHHRILFAFGPVVEPYTTEHTVVAKQPHELMQNSWSHRIPMMFGGTS
FEGLLFYPEVSRRPATLDEVGNCKNLLPSDLGLNLDPKLRENYGLQLKKAYFGDEPCNQANMMKFLELCSYREFWHPIYRAAL
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NRVRQSSAPTYLYRFDHDSKLCNAIRIVLCGHQMRGVCHGDDLCYIFHSMLSHQSAPDSPEHKVITGMVDVWTSFAAHGDPNC
ESIKSLKFAPIENVTNFKCLNIGDQFEVMALPELQKIEPVWNSFYAPNKL 
 
>Esterase-6_OS=Dmelanogaster_GN=Est-6 
MNYVGLGLIIVLSCLWLGSNASDTDDPLLVQLPQGKLRGRDNGSYYSYESIPYAEPPTGDLRFEAPEPYKQKWSDIFDATKTPVA
CLQWDQFTPGANKLVGEEDCLTVSVYKPKNSKRNSFPVVAHIHGGAFMFGAAWQNGHENVMREGKFILVKISYRLGPLGFVST
GDRDLPGNYGLKDQRLALKWIKQNIASFGGEPQNVLLVGHSAGGASVHLQMLREDFGQLARAAFSFSGNALDPWVIQKGARG
RAFELGRNVGCESAEDSTSLKKCLKSKPASELVTAVRKFLIFSYVPFAPFSPVLEPSDAPDAIITQDPRDVIKSGKFGQVPWAVSY
VTEDGGYNAALLLKERKSGIVIDDLNERWLELAPYLLFYRDTKTKKDMDDY SRKIKQEYIGNQRFDIESYSELQRLFTDILFKNS
TQESLDLHRKYGKSPAYAYVYDNPAEKGIAQVLANRTDYDFGTVHGDDYFLIFENFVRDVEMRPDEQIISRNFINMLADFASSD
NGSLKYGECDFKDNVGSEKFQLLAIYIDGCQNRQHVEFP 
 
>Nlg1-PD_carboxylesterase_activity_FBpp0081065_Dmel 
MKFRLAAFWLFLLTVGGNHKLLSHVSPMGVAAEKQPLHKGNELENAMKLRE APKQSRVIGDITTTIQPDSDPGRSIGHQALRRA
KAPPPSLELHFRQNLNKLFAGDETTHVGHTNATDNTTAAVLATDEGSSEHEPSTTHHPERRHVVPDKLQYTQEIQVKQGRLMGI
TRRFQVTSGLRQVDQFLGLPYAEAPTGNRRFMPPGAPLPWQGLKIARHLPPVCPQKLPDLSPHGSENMSRARHKHLSRLLPYLR
TESEDCLYLNLYVPHEEPQSTPKQYAVLVYLHGESFEWNSGNPYDGSVLSSYGEVIVVTVNYRLGVLGFLRPSIDAHNIANYAL
LDQIAALHWIKENIEAFGGDNSRVTLMGHSTGAACVNYLMVSPVASGLFHRAILMSGSAMSDWAASNQSLQLTMQIAHALECP
LNEHVEAEDDDVLLDCLRHRRYQDILHIPTALTQFSTSLGPIVDGHVIPNQPYKVMGHYTEHFSRYDLLFGITESESYHTLAALAL
EEGLRENERDNLLRFYMQSRFDIRPDLALAATLKKYQDMYNNPIKATNLEHRDVVLDILSDARVVGPLLQTGMFHADVNRRNY
MYVFGHNSATGPFAHLPHSIMGEELAFIFGAPLAAAGPFPSGNYTVQEKLLSEAVMAYWTNFVKTGNPKAPWKGIFINSHALE
WDRYDLDWPEFNRRAQAYLNIGIPPTVGYKYRQIYMNFWNKELPDELNQIAAIQEQLQKPGQEVITGHMSKYGPRDHGAEDPV
RTLKLLLQEPSLAGPTQSGESTETAAENMYNAPPTFGHVHKMQGGSDFEDLVTSTNSLESGEDHPQAPPETVAKSEATMQLLIA
LITIIIVLNLLIYGTFLLRQRRRRAKALPFPAPKLGGTILSYDGANDEELK RCSKSRDGDDSFVLEMTRKSNTYEAIKTGQRSLSCS
TVDTHTKVCEWMSSQEAPKSGSFNTATPPPQPILSDGRLIICQDIEVADAALLIPQHMHEPQHYEMLLQRQHSALTEPSDEILQQQ
YPLRNHSHSHSDPVDMILAADEQVTSFVHADDVDINVTSRDDSDGLEVIPLTSAQQLELLRQRNYPKVLPTEQDLINSSYKRNSL
PPQNFNAPLPPPRTISNTLGRRRRDSSNITTSPLQVARDCGGEDEDLKEPQITQNTLIVGPIVPKSPASSLKRVKRMPESSAMTALS
GSFQSFEAVPPAHETTPPQGGERTECIYAIRPSPGSCSWAAPNGDLYAQPMKSSSRNSLIPRPTKPAESQSQATPAGPAGESLGSTG
MATASRIPQLQRQASGKDLQARTATDNTANPLGCQPRTDSTISSGSSASYASTTDSSSSSSTGTVRTELQQFQPAPGRSITTNI 
 
>Nlg2-PA_carboxylesterase_activity_FBpp0078972_Dmel 
MAQTKIIQSRFLHIYGLLCLGSLMGCIKTIGASIAQQTLADADAPDEAKAK EREAETDADADAEGDAKAETETGKGTREHTNGD
AEADARIMATGICIIRLITLKRFLENSKTEEHNQRRQQSATSAASAAPAGATSPRRRHLHYPGHSAVQPGHPEACALLVLLLLTSL
WPDCCECLHGGSNTVKTKYGLLRGIVVRSSPLVEAFLGIPYASPPVGSLRFMPPITPSTWKTVRSADRFSPVCPQNIPIPPNGPEAL
LEVPRARLAQLRRLLPLLKNQSEDCLYLNIYVPYETRRQRRNTDDTTGEPKTKLSTVVFIHGESYDWNSGNPYDGSELAAHGNV
IVVTINFRLGIFGFLKTGGKESAQGNFGLMDLVAGLHWLKENLPAFGGDPQSITLLGYGTGAVLANILVVSPVASDLIQRTVLVS
GSALSPWAIQKNPLFVKRRVAEQTGCHGDMLYDDLAPCLRTKSVAELLAVKVDHPRFLVGFAPFVDGTVISPGANPLGSTTLPL
GSAIVSTSGIEYANFPKRDLIFCLTSVESYLDLSAQDLEFGFNETRRDRILRTFVRNNFHYHLNEIFAVLKNEYTDWEKAIRNPLSS
RDATLQFLSDGHTASPLIKLGYMHSLRGGRAYFLHFKHKTIEEEYPQRSGSVRGEDVPFWLGLPMSPLFPHNYTTQERQIGRLML
RYLSNFAKTGNPNQSTAKSVLPNPNEVLETALHQQKKRSTSLTHPNLSEALNLAVLYNQRRSNAMHEKRSYIRRRLRSNDAAFT
QLGISSERDVGSYDGDELPFWDAYDVVNQLYVELGNKANIQSHYRGHKLSMWLNLIPQLHRHFNINDQSMRHHQFQDDMNNR
DLYEGVVRPQLQTKPAEDDNIIIMQRSRTTTPPPPSKNPSTNATQALNPLGTGTPTTTECGIDGAMSVSELTTTQSPKDNRTGIVR
VETQKDLATASTGIIGNLELLRRLGGKQFQSYTTALIATVAVGCFLLILNV LIFAGIYHQREKRARDAKTKEELQEGDNSKNSSIL
KLNALMGGGGACGSGPGDIADAYTLSGSVVDSKGGVGVVFGEYSCYDEKTKQLKEEKLLVELPPSSSTGQTSLMIDNWGACST
STLDLLKTKPGDPIEMVTYSALPSVMESTSAMSSKRGSFVDTTLQFNSPQQFDYAVQSSDQMSFKAIEDAVKAAAGHDSEITRD
DDIPEPPPPPRSFLAAQQQQQQQQQQQQTGILRQTGAGGTSTSGSASGSGKKRVHIQEISV 
 
>Gli-PA_carboxylesterase_activity_FBpp0080324_Dmel 
MMHKLKYRDKLKWLLALLVLIGTCFIQTRGQTRDPRFYSRPGVDYHWPNPGDPDYRTYTFNDRRYGHYQPNGYGANYPGRNP
PGQYPQGMPNEDRFRFDPNDPNARTQFPGVLAGWREDLQGKQRRDSLTLERDVFVTTNYGQVQGFKVYMYDNPDPKSFYRPY
HSTVDRVMGECSVFLGIPYALPPTFEGRFKPPRVHRGWQLLQAVDFGPACPQPVRYTGATKGIMDMDEDCLYLNVYSPKTGAG
VAQKYPVMVYIHGGEFIRGASNLFQGHILASFYDVVVVTLNYRLGALGFLS TGDENSPGNYGILDQAMALRWVYDNIEFFNGD
RNSITLFGPGAGGASAGLLMVAPQTRNIVRRVIAQSGSALADWALIQDKYRAQNTSRVLGQLLGCSIESSWKLVNCLRTGRSFY
ELGNAEFSPQVGSFPWGPVLDHNFTLPGDDWYEGWREKDWRFLTQTPETLIRAGKFNRNIQYMTGVTTQEAAFFVAQNESLSP
YYELDGRFFDQKIREHVFRYNYTLNPNGVYEAIKYIYTFWPDPNNNTIIRDQYINMLSDLYYRAPVDQMVKLMLEQKVPVYMY
VLNTTVEALNLPQWRKYPHDIERYFLTGAPFMDTEFFPKKEHLQRNMWTDNDRNMSHFFMQTYTNFARYGNPTPQQVLGMHF
QRAYQGEIRYLNINTTYNSSILLNYRQTECAFWTQYLPTVIGVLVPTYPPTTEYWWEPKEPLQIAFWSMSVACFFLIVLVVICCIM
WRNAKRQSDRFYDEDVFINGEGLEPEQDTRGVDNAHMVTNHHALRSRDNIYEYRDSPSTKTLASKAHTDTTSLRSPSSLAMTQ
KSSSQASLKSGISLKETNGHLVKQSERAATPRSQQNGSTAKVASPPVEEKRLLQPLSSTPVTQLQAEPAKRVPTAASVSGSSRSTT
PVPSARSTTTHTTTATLSSQPAAQPRRTHLVEGVPQTSV 
 
>Jhe-PA_carboxylesterase_activity_FBpp0086362_Dmel 
MIQQRMLQLLLLGQLLAGPGPFCAALATVDQLTVCPPSVGCLKGTNLQGYQSERFEAFMGIPYALPPIGDLRFSNPKVMPKLLG
MYDASAPKMDCIQKNYLLPTPVVYGDEDCLYLNVYRPEIRKSALPVMVYIH GGGFFGGSAGPGVTGPEYFMDSGEVILVTMAY
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RLGPFGFLSTQDAVMSGNFGLKDQNLALRWVQRNIRFFGGDPQRVTIFGQSAGGVAAHMHLLSPRSHGLFHRVISMSGTANVP
FAIAEQPLEQARLLAEFADVPDARNLSTVKLTKALRRINATKLLNAGDGLK YWDVDHMTNFRPVVEEGLEVDAFLNAHPMDM
LAQGMPTSIPLLLGTVPGEGAVRVVNILGNETLRQSFNLRFDELLQELLEFPASFSQDRREKMMDLLVEVYFQGQHEVNELTVQ
GFMNLISDRGFKQPLYNTIHKNVCHTPNPVYLYSFNYQGPLSYASAYTSANVTGKYGVVHCDDLLYLFRSPLLFPDFQRNSTEA
KVIHSFVDYFVHFAKFGKPRNSESLTPCSIEVLQSRPDGICDYHEFANAPDAYQGFEVHVASEFQTDRVNLWSHILNEK 
 
>Est-P-PA_carboxylesterase_activity_FBpp0075736_Dmel 
MSIFKRLLCLTLLWIAALESEADPLIVEITNGKIRGKDNGLYYSYESIPNA EHPTGALRFEAPQPYSHHWTDVFNATQSPVECMQ
WNQFINENNKLMGDEDCLTVSIYKPKKPNRSSFPVVVLLHGGAFMFGSGSIYGHDSIMREGTLLVVKISFGLGPLGFASTGDRHL
PGNYGLKDQRLALQWIKKNIAHFGGMPDNIVLIGHSAGGASAHLQLLHEDFKHLAKGAISVSGNALDPWVIQQGGRRRAFELG
RIVGCGHTNVSAELKDCLKSKPASDIVSAVRSFLVFSYVPFSAFGPVVEPSDAPDAFLTEDPRAVIKSGKFAQVPWAVTYTTEDG
GYNAAQLLERNKLTGESWIDLLNDRWFDWAPYLLFYRDAKKTIKDMDDLSF DLRQQYLADRRFSVESYWNVQRMFTDVLFK
NSVPSAIDLHRKYGKSPVYSFVYDNPTDSGVGQLLSNRTDVHFGTVHGDDFFLIFNTAAYRTGIRPDEEVISKKFIGMLEDFALN
DKGTLTFGECNFQNNVNSKEYQVLRISRNACKNEEYARFP 
 
>Est-Q-PA_carboxylesterase_activity_FBpp0078010_Dmel 
MRRRGVYVMLTLCGVLTAGLTAFLVIFLTGGQGADASETATVTVELYNGQG TVLGNYAYTAWTDRAFMQFRGIPFAEPPIEEL
RFRPPVARSPWTGTLNALNFGQRCPVITNLDSQMSDAELEDCLTLSVYTKNLSASQPVMFYIYGGGFYNGSSEDHPPNYLLEKD
VVLVVPQYRVGALGWLSTYTEELPGNAPIADILMALDWVQMHISSFGGDPQKVTIFGQSAGAGVASSLLLSPKTGDNMFKRAIV
QSGSIFASWAINKDPKAQSRRICIQLGCSGCEQHDQLVKCIQKAKVIDILKATASESFSPIVGDLHGILPQQPSELVKSYRRQIPILT
GFTQHDGSFVLASYYDALAAKVANVSSLSVRQFSQGINDLVNDTSGLTDNILNRLLFKPQALNSHDHSAAVSSYFDLTTNIFMK
SPVITLATKMYTQQRSTPVYVYSFEYEGTYTRFGYEFGNSHYPFNGGVHHSNDNIYLFATHPLEGQDTQMSQKMVDVWTSFAIE
GVPRNLSPLSSASGPYNKLNLEVTKGDDLLDTLTAAIDDPDNGRLQREDMEF 
 
>Acetylcholinesterase_OS=Dmelanogaster_GN=Ace 
MAISCRQSRVLPMSLPLPLTIPLPLVLVLSLHLSGVCGVIDRLVVQTSSGPVRGRSVTVQGREVHVYTGIPYAKPPVEDLRFRKPV
PAEPWHGVLDATGLSATCVQERYEYFPGFSGEEIWNPNTNVSEDCLYINVWAPAKARLRHGRGANGGEHPNGKQADTDHLIH
NGNPQNTTNGLPILIWIYGGGFMTGSATLDIYNADIMAAVGNVIVASFQYRVGAFGFLHLAPEMPSEFAEEAPGNVGLWDQALA
IRWLKDNAHAFGGNPEWMTLFGESAGSSSVNAQLMSPVTRGLVKRGMMQSGTMNAPWSHMTSEKAVEIGKALINDCNCNAS
MLKTNPAHVMSCMRSVDAKTISVQQWNSYSGILSFPSAPTIDGAFLPADPMTLMKTADLKDYDILMGNVRDEGTYFLLYDFID
YFDKDDATALPRDKYLEIMNNIFGKATQAEREAIIFQYTSWEGNPGYQNQQQIGRAVGDHFFTCPTNEYAQALAERGASVHYY
YFTHRTSTSLWGEWMGVLHGDEIEYFFGQPLNNSLQYRPVERELGKRMLSAVIEFAKTGNPAQDGEEWPNFSKEDPVYYIFSTD
DKIEKLARGPLAARCSFWNDYLPKVRSWAGTCDGDSGSASISPRLQLLGIAALIYICAALRTKRVF 
 
>Glutactin_OS=Dmelanogaster_GN=Glt 
MKPLLLVLALCGAQVHAHSVGLRPDYNDYSDEDTRRDWLPEPLKPVPWQSETRYAQPQEAVVQAPEVGQILGISGHKTIANRP
VNAFLGIRYGTVGGGLARFQAAQPIGYQGRVNATVQSPNCAQFPELDRLRLSESRGENVDDCLTLDIYAPEGANQLPVLVFVHG
EMLFDGGSEEAQPDYVLEKDVLLVSINYRLAPFGFLSALTDELPGNVALSDLQLALEWLQRNVVHFGGNAGQVTLVGQAGGA
TLAHALSLSGRAGNLFQQLILQSGTALNPYLIDNQPLDTLSTFARLARCPPPSINPSAQGLKPLYDCLARLPTSQLVAAFEQLLLQ
NEHLGLTQLGGFKLVVGDPLGFLPSHPASLATNSSLALPMIIGATKDASAFIVSRIYDQLARLQSRNVSDYIDVVLRHTAPPSEHR
LWKQWALREIFTPIQEQTASLQTVAPGLLELSNYILYRAPVINSISQSYRSVPAYLYTFDYRGEHHRFGHLSNPLPFGVDASLSDD
SVYLFPYPPEASRLNPLDRSLSRALVTMWVNFATTGVPNPSSGVWPQATSEYGPFLRFTNNQQSPLELDPHFGEGIYLPNYRVIY
KPTTNFSPPITTTTTTTTTTTTTSRPYAYNPYANWQNRPSQQHPNWHPADPEYVRAQEARQQEFIREREQRRREQQLRDQQRYP
QQEPREQQDERIRQQREQEERLRQQREQEERLRQQRELEERIRQQQEREQYEREQQEREQREREELERQQREREQQQPEQQPEY
NPEPVNPWGYPVQEPQPDDNPEDGRLPYPSYEQYGPEGNENLPETDANRNFSEEDREQQQQEQLRREQQEQQEREYQLQLERE
QQEREQQERGQQEPGPEEYPSYEEYSRALQEKNAERDRIYAEEQERERQQQETLLQENQQHPEQSLPEEQPTHPNYEAYDGDRS
YAEEQEREQQRRDQVEQEREEQPDEDQGEEYERSPDEEEAAEQDVLKVEDFPSYEAYLEAATKLREEQEEQEKLEEERYRAQQ
EEEDRIQAERERNSRN 
 
>Neurotactin_OS=Dmelanogaster_GN=Nrt 
MGELEEKETPPTETTAAQQEALEEPKETDKMLDKKEDAKEKTPSPQTSKPASPNAGKKSSPVAEKKIDDAELAKSKSGNGEEIID
IPAENGTKPDSADDKKISKEEREVKPKKIPIGGLKLPGFFMKNKPKADGDGAEGELLEKEKEEDKDKEANGDAATGSGKDEQKS
RPGLGERLRSFFARKPSAEKEKKQLVNGDADAKSEATAEATPAEDASDAPPKRGLLNAIKLPIANMIPKKKSNDDVELGLGKAG
LASMETLDDSLKDQDTVDRAPVKTNGTEELKGELKDEKLAAEEKLAAEEEEQNRPVSLLTRLRGYKCSVDDALIVFGILLFVLL
LGVIGYVLTHETLTSPPLREGRYIMAVTGCGPVEGVKEDGAFAFRGIPYAKPPVDRLRWKPAELIDDINMCWNDTLQTHNSSVV
CTQRLGNGTTVGDEDCLYLDVVTPHVRYNNPLPVVVLIGAESLAGPSPGILRPSARYSRSHDVIFVRPNFRLGVFGFLALDALTK
EAHPPTSGNYALTDIIAVLNWIKLNIVHFGGDPQSVTLLGHRAGATLVTLL VNSQKVKGLYTRAWASSGSAILPGKPLSESGKQN
EQLMATLECADIQCLREASSERLWAATPDTWLHFPVDLPQPQEANASGSRHEWLVLDGDVVFEHPSDTWKREQANDKPVLVM
GATAHEAHTEKLRELHANWTREEVRAYLENSQIGALGLTDEVIEKYNASSYASLVSIISDIRSVCPLLTNARQQPSVPFYVVTQG
EGPDQLATVDADVQAILGRYEPHTVEQRRFVSAMQQLFYYYVSHGTVQSFVQNRRVINVGQDAQPEEDYLPCNYWISKDIVPR
YARVD 
 
>carboxylesterase_activity_FBpp0072195_CG10339-PA_Dmel  



~ 109 ~ 
 

MDCRANFLAYLAVFLHLVSDYCFVPVQCVDAPFIHIPGNGVISGTYLKMFRTQNIKAYLGIRYAHARRFQPPDIELTPWKGIFNA
TVFQPDCWQNAMPSVGKETEQILKIIQSDSSAQDAERKYEENCLYLNVFVPDGLPEINGYAVVVWIHSGDFSTGSPADVEPFQLV
FKQKVIVVTFSYRLNIFGFFTTDDGEAQGNYGLMDQSAALYWVKKNINFFGGDSNRITLMGHDAGAVSVALHMTSGEWSKGG
FHKAIIMSGNPLSTVKMPYEYEGSLDQVSSTFACPRRPTSMFIQCLKRIDAKRLSENLPQVSWGPVVDFGLSNTSYPFIENQPEILF
KKGSYHRVPVIIGVTDMEEVLTLFKDNLDTDISPSDLEGFYTDIAVTDMHK LVRNYEWCSNYELISDAINFMYANDSDTDAKKA
NKHIISAHTEKFYITPMQTFADLISNDSQVYSYLFRMRPRSVLQDLPSWISVPKYFDQIFVWGNPYMTNSVDWKSTDKKIADIIMT
LWANFAKTSNPTKSNVYVKWNAMTPNNDSVLLIDESFNTDNLLNNQRINFWRSLYPKILVFSADCCNSTFSGSGLVIATSVPILC
TLSIIVNIF 
 
>carboxylesterase_activity_FBpp0306055_CG34127-PC_Dmel  
MVMLLSKRQLPPSAATRTRRKVPPTRRRSTWALSSLLALVVLDICIARCLAAGISYSSNSGNLSTSQKSPSSANNGGLVLIGSSSA
TSSSVPSLSLTSSSSAGLSSPGSSSSSSSSSTSTSGSNSNRSSRPTSNNSNSNSNYSPNHDQLPAQLSSRIINTRNGAISGVIVQLDGRH
LDPVEAYRGIPYASPPVGNLRFMPPVSAAMWSGVKKADRFSPVCPQRLPDIHNETAALERMPKGRLEYLKRLLPYLQNQSEDCL
YLNIYVPIQVGSRDSSGSSSSSSAGSSSSGSGGSSSSSSSSSTSSSSAGSGSPAKYPVLVFVHGESYEWNSGNPYDGSVLASYGQIL
VVTINYRLGVLGFLNANTDRYSKLPANYGLMDIIAALHWLKENIAAFGGDP NSITLAGHGTGAACVHFLISSMAVPEGLLFNRAI
LMSGSGLAPWSLVSNPAKYAAIVAHHVNCASDLPHAHLMKCLREKTLDQLL SVPIRPPEFGFAFGPSIDGVVIDGGDYVPPAPGS
PAAQAQAQASTAAGNGLGGEAGIAAAGGWGTPGQLENIVLMRKTAINKLSRYDLMAGVTRAEAFFSFNSGDVQYGIEADRRS
RILKAYVRNTYTFHLNEIFATIVNEYTDWERPVQHPINIRDETLEALSDAQVVAPAAQTVDLHSADHRNSYLYVFDYQTRFGDY
PQRQGCIHGEDLPYIFGAPLVGGFNHFTRNYTKTEISLSEVVMFYWSNFVRTGNPNEQMETEHGSRQERSRYKTIEWTAYESVH
KKYLNFDTKPKLKNHYRAHRLSFWLNLIPDLHKPGGDNVPAAHHQLHDDDD EDNNIPSDASVKPLNPPYISRAANAAAMANFT
IFTNQVFSLLNLSSPSSSLQRNGTRYGGGKIYPDDMMDGDHAGGAASASQDSDGFAAYSTALSVTIAIGCSLLILNVLIFAGVYY
QRDKTRLSEPRPQTKLKRQENGQMPNNICGDLETLTIHAKSDPATILSHHHAMQHHQLPPPEFADIPHRAPPPPKHMKSLQDPGG
GGSVSGAVGVSGVVQMPPPHALQVMGNQCGTLTKKSCMKQTQAQAQQHSPAQQQQQQQQQQQQHVVTHQQHLQNHHNQS
MTTVLTTAGGLVVPTPPTVPVIVASTTQHQQHQQQHQQQQHQQQQQQQQQQHPLMDELRV 
 
>carboxylesterase_activity_CG9289-PA_FBpp0079353_Dmel 
MARFSGVVLLLAIVLLAVFVAQGLAEKNANRQKQQKPRPGNQNFGIQKNKRPKPQKVQKQKPNKQQGQNGQEPKVFTTTVPD
LGRLRGRTLTTDWTGQKIMQFLDIPYGKAERFRPAEPAPSWKGVLPAHRPHAGCPSIQDLIVFAKLEEDGFDVEDCLRLSVNTK
AMEGKSLPVMVYIHGDFFYDGDSVEAAPGYLLEHDVVLVSVRYRLGPFGFLSTLTDEMPGNAAVTDIILALKWVQQHIASFGG
DPQRVTLFGQVGGAALVNVLTLSPAVPAGLFHRVIYQSGTALSPAFITDAPLGATKAIGRIAGCKQSTKVDQLNKCLNRLNATM
LLAAFSVHGENQPSLSGGAYGGVQLVIGGPSGILPEHPGRLLAAEKFQAYPTMGGSVKHGGTFMLRDIFADIFNETILDDTMTGR
QYIDTIIEQANGADPSGSWKEFSDEEIFTQNDVKNGTFKRLTPGLIDLCSTISLKNPVLLVLQANAKKLPNSTYLYSFDYEGEQNR
YATGEDEANFVPFDMGVSLTDDNLYLFPWPRFLALNSNRDLKVARRMVALWTSFATTGVPQAPGLPAWPAMNDETGPYMKID
RTVSFGDNYLDEYRIAVEEAKHGYNLVNDEYYDLQEALLAASKLDSLNDAN EEDEEDQDDAEGQRAASQTGGQNWVFIARKS
TRVQKQ 
 
>carboxylesterase_activity_CG18815-PA_FBpp0075834_Dmel 
MAAPVIVEATVKQTATLIFMHGLGDTGHGWSSALAAIRPPFMKVICPTAPTQPVSLNAGFRMPSWFDLKTLDIGGPEDEPGIQSA
RDSVHGMIQKEISAGIPANRIVLGGFSQGGALALYSALTYDQPLAGVVALSCWLPLHKQFPGAKVNSDDVPIFQAHGDYDPVVP
YKFGQLSASLLKSFMKNVTFKTYSGLSHSSSDDEMDDVKDIISKWVN 
 
>carboxylesterase_activity_CG18815-PD_FBpp0303934_Dmel 
TQPVSLNAGFRMPSWFDLKTLDIGGPEDEPGIQSARDSVHGMIQKEISAGIPANRIVLGGFSQGGALALYSALTYDQPLAGVVAL
SCWLPLHKQFPGAKVNSDDVPIFQAHGDYDPVVPYKFGQLSASLLKSFMKNVTFKTYSGLSHSSSDDEMDDVKDIISKWQQAN
NHL 
 
>carboxylesterase_activity_CG18815-PE_FBpp0303935_Dmel 
MAAPVIVEATVKQTATLIFMHGLGDTGHGWSSALAAIRPPFMKVICPTAPTQPVSLNAGFRMPSWFDLKTLDIGGPEDEPGIQSA
RDSVHGMIQKEISAGIPANRIVLGGFSQGGALALYSALTYDQPLAGVVALSCWLPLHKQFPGAKVNSDDVPIFQAHGDYDPVVP
YKFGQLSASLLKSFMKNVTFKTYSGLSHSSSDDEMDDVKDIISKWTQWDSQNMARKAQCCQLS 
 
>carboxylesterase_activity_CG14717-PA_FBpp0081901 
MARQRLLGSILSKGGAQVLRNFQSFVQGTRLEYVSYTSPRNQMQAPPIVVMHDLNLSLESWRQVAVNLSQVGLRQVITVDARN
HGLSPYITGHSPMHLAADVEALMSHQRLNKIVALGHGMGGRAMMTLALTQPQLVERVILVDITPAPVPSNFYLTRQVFEMMLQ
VAPSIPSNLSLSEGRTFILPLFQDVVHDASELRRIIYNLRKMQDNTFGWAVNPQAVLSSWGEMMINYEATLGGLRPYMGEVLLIA
GSQSEFVTTTSIAVMQRYFPNTVVQILDAGHCVYEDQPEQFVELVVEFTQTCLVC 
 
>carboxylesterase_activity_CG4382-PB_FBpp0113027_Dmel 
MWRLCGFVLLLCGLASGQNSDEDLSKAIPDEEDPIGSNKELSDLVITTALGKIRGTILPSQSGRNFYAFRGIPYAKPPVDRLRFQPP
EPVEQWFDTLDATFDGPKCPQLGLVSGDVSEDCLRVNIYTKELPSESQPNVRRPVIVFIHPGGFYSLSGQSKNFAGPQYFMNRRL
VLVTFNYRLGSLGFLATGTREAPGNMGLKDQVQLLRWVKLHISRFGGDPSSITLLGYGAGAMAVTLHMVSPMSRGLFHKAIVM
SGAVTGQWSLPDHQMDVATKQATLLHCHTENVTEMMDCLKGKHYLEFANTLPKMFEFDRNNPLILWKPVIEPDFGQERFLVE
EPIRSYQNDDFMKVPIITGMTKDEFVGPALSILQSPTLLSALNENFESLAPVFFMYNTSDARACNISQELRNHYFPDKLIDANRSLE
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ALSNLYSDALTGFGIHRFVHLAARSTKVYYYRFSYQGARSHIYYPEDAPYGVVHHDDLMYLFVEPSISRMFTEDDDEFRMVDIM
VRMFSAFAYKGDPNKPTDLALRDIRWRPFSFKKRYYLDIGKHITLEENLNAENYEIWKRLFPLNWRRQTKEV 
 
>carboxylesterase_activity_CG5355-PA_FBpp0079637_Dmel 
MHTIFRGPLLYRRICQIVVPKTLPRNYIHRELPSNLTRAMPSTLSAKLAYPVARKDESVAEDFHGTQIKDVYRWLEDPDSTETEEF
VNAQNSISRPFLENGEEWKKLNTKLTKLWNYPKYGCPMRYGNYYYYFMNTGLQNQSVMYQQKSLGDESESKVFLDPNTLSED
GTIALTQKAFSEDGKYMAYGLSESGSDWIKILIRDAETGKDLSEVLEKVKFSEISWTKDNKGFFYGRYPDQDGKTDGSETKQNE
NQKLYYHRVGESQDKDTLVVEFPEEPSWRIQSTVSDCGKYLILAIVKDCRDNIVFYADLTPGAEITSKLNVKKIVEKFEADYDYI
TNEGSKIFFRTNKNAPNYQVIAIDFNNSAEDKWETLIAEHKSDVLDWVKCVDNDKLLVCYIRDVKSVLQVNSLKDGTLLREFDL
DIGTIVGTSGEKKYSEIFYNFSSFLNPGSIYRYDFKTPDKSPSVFREIKLNLEGFRREDYAVEQIFYKSKDGTKVPMFIIRKKRDSVE
PRPCLLYGYGGFNISMLPSFGLSGLMFIDTFDGVLAYPNLRGGGEYGEKWHNGGRLLNKQNVFDDFQAAAEYLIENKYTTKDR
LAIQGGSNGGLLVGSCINQRPDLFGAAVAQVGVMDMLRFHKFTIGHAWCSDYGNPSEKEHFDNLYKFSPLHNVHTPKGAETEY
PSTLILTADHDDRVSPLHSLKFIAALQEAVRDSEFQKNPVLLRVYQKAGHGAGKPTSKRIEEATDILTFLSKSLNVDIVNV 
 
>carboxylesterase_activity_CG6414-PA_FBpp0070594_Dmel 
MSKDAGLWSIRVILLCICIQWSDGRNSQCLHVRLSHGGWLIGRHLTTHNGRHMRAFMGVPYAEPPLDDLRFRPPVPKAPWEGE
RLAIKDAPICLQRDPFRRDMILEGSEDCLYLNVYTPERPRTNGSLPVMVWFHGGGWQCGSGISSFYGPDFLLDHDIVLVSANFRL
GPLGFLSTETLDCPGNNGLKDQLEVLHWVRANIASFGGDPNSVTVFGESAGGASVTYHMLSEKSRGLLHRGIAQSGTYFNPWA
QPAHKGVAAGRATKLAQIVGCGNAGEWPEKLECLRKKPAEDIVASLYDMFVWDFDPMIPFPPVVEPEHDGAFLTVAPRQAAKP
HGLQLPLMVGATAEEGLLKTAALLNLPQLLAEFKSQFEQVLPVVLNYDHHD DSVRQTITQRIESFYFKSGHDYDKANHQNLTD
LISDGWFVAGIDEYLRLRMSQEDVAPTYVYLFDHKGAASFTEIFKGGRNEFYGACHAEELQYLFPIGRELFVSAVPTQKDLELRE
LMLHLWVSFAKTGNPNPTNVSFHLPNWSPASSYPVEFARLGTKMEDSASIFRLENELMQHRVDFWRDLQPHLPASHAHNEL 
 
>carboxylesterase_activity_CG34139-PB_FBpp0290296_Dmel 
MGESQLLLLLRLLLLPTVLISWMHCAGASTADIYKGARLGHRIVQTRYGRL HGLILPLDSFRFLRSVEVFLGVPYATPPTKQNRF
SPTRAPAPWDGIRISDKYSPVCPQRLPNIQNETAALEKMPKGRLEYLKRLLPFLENQSEDCLYLNVFSPVNAGANEKKLPVIVFIH
GESFEWSSGNPYDGSVLASYGEVVVVTLNYRLGILGFLNANPNPHAHARVANYGLMDQMAALHWIQQNIQKFGGDPNSVTLA
GHGTGAACINYLMTSPTMVRGLFHRAILMSGSAYSSWALVEDPVLFAIKLAKEVNCTIPDDINRHHEQIVDCLRDVPLEDLYLA
DIQAPNFLTSFGPSVDGVVIRPGHSNLDIDDLMARNSRRSSADSGFQSSAGGGGGQGGGAGGGGGGGSGSSFGGGYFGGSGAGT
MNMGGHYDVLFGVVTGESIWRFSAHDIQNGFEGERRDKIIRTYVRNAYNYHLNEIFYTIVNEYTDWDRTSQHPINTRDTAVAAL
SDAQFVAPIVRAGDILAANSPPPVSSSSTAGSPGANAAASTSAGSTQPSGRCYFYVFDYQTKDGDYPQRMGTVHGEDLPYIFGAP
LVDGFSHFPQNYTKSETALSEAVMIFWTNFARTGNPNEHHRQDSSLPVSKERNRFRSITWENYDPLHQKYLEIGMKPRIKNHFR
AHQLSIWLRLIPELHRAGMEDVIARHNLFRNHDDMDLYEGPVKPDPFGISTAAGASGSSSSSSSSSRLLLVDEQLMMKKGRGLN
GSAYLNGILGVTTVEPNNMYTTCIPIGGNYSSSGGVFAPTTLANASSDTLASGFEAAGYAAYSTALSVTIAIGCSLLILNVLIFAGV
YYQRDKTRLEVKTLQKQYQQRSLHQQVPYPPEPIKHAHYHMGHSQSSANVIVDVESHQDQAGQAAMLLQAAAAAAAAAAND
VKPPPPHICSNTGMQQQQQVGGGSGGALNNGGIEGSKVTTDNLGNVTYSTSSKQQQQHQQQQQQQQREHMQIKGMTGTQTFG
RSGSGSGGGAGGGAGSASGGASVVVSGSSVSYNPGMMTLPKSGGLHHAATLNYARNTTALNMSGGGTALVDSRGNVLLTSTA
VGPGMAGTGAGGGSSGGGGGGDCMTLPRNLGLAAAGRHNPTTELQQYQQQQQSSKHQSNGAVLTGMQSHHIRGPRPPLRTAS
STTTNSSSNNSAMGVAVGVGGGVGNMLLDQTPSGGSSSSGVSSAPSSSKGHHTHSHSHAAHLVHSHGDGLVLTSASPVGGQQQ
QHPQQHQHPQQQQQVPQAAMDEMRV 
 
>carboxylesterase_activity_CG34139-PD_FBpp0290894_Dmel 
MGESQLLLLLRLLLLPTVLISWMHCAGASTADIYKGARLGHRIVQTRYGRL HGLILPLDSFRFLRSVEVFLGVPYATPPTKQNRF
SPTRAPAPWDGIRISDKYSPVCPQRLPNIQNETAALEKMPKGRLEYLKRLLPFLENQSEDCLYLNVFSPVNAGANEKKLPVIVFIH
GESFEWSSGNPYDGSVLASYGEVVVVTLNYRLGILGFLNANPNPHAHARVANYGLMDQMAALHWIQQNIQKFGGDPNSVTLA
GHGTGAACINYLMTSPTMVRGLFHRAILMSGSAYSSWALVEDPVLFAIKLAKEVNCTIPDDINRHHEQIVDCLRDVPLEDLYLA
DIQAPNFLTSFGPSVDGVVIRPGHSNLDIDDLMARNSRRSSADSGFQSSAGGGGGQGGGAGGGGGGGSGSSFGGGYFGGSGAGT
MNMGGHYDVLFGVVTGESIWRFSAHDIQNGFEGERRDKIIRTYVRNAYNYHLNEIFYTIVNEYTDWDRTSQHPINTRDTAVAAL
SDAQFVAPIVRAGDILAANSPPPVSSSSTAGSPGANAAASTSAGSTQPSGRCYFYVFDYQTKDGDYPQRMGTVHGEDLPYIFGAP
LVDGFSHFPQNYTKSETALSEAVMIFWTNFARTGNPNEHHRQDSSLPVSKERNRFRSITWENYDPLHQKYLEIGMKPRIKNHFR
AHQLSIWLRLIPELHRAGMEDVIARHNLFRNHDDMDLYEGPVKPDPFGISTAAGASGSSSSSSSSSRLLLVDEQLMMKKGRGLN
GSAYLNGILGVTTVEPNNMYTTCIPIGGNYSSSGGVFAPTTLANASSDTLASGFEAAGYAAYSTALSVTIAIGCSLLILNVLIFAGV
YYQRDKTRLEVKTLQKQYQQRSLHQQVPYPPEPIKHAHYHMGHSQSSANVIVDVESHQDQAGQAAMLLQAAAAAAAAAAND
VKPPPPHICSNTGMQQQQQVGGGSGGALNNGGIEGSKVTTDNLGNVTYSTSSKQQQQHQQQQQQQQREHMQIKGMTGTQTFG
RSGSGSGGGAGGGAGSASGGASVVVSGSSVSYNPGMMTLPKSGGLHHAATLNYARNTTALNMSGGGTALVDSRGNVLLTSTA
VGPGMAGTGAGGGSSGGGGGGDCMTLPRNLGLAAAGRHNPTTAELQQYQQQQQSSKHQSNGAVLTGMQSHHIRGPRPPLRT
ASSTTTNSSSNNSAMGVAVGVGGGVGNMLLDQTPSGGSSSSGVSSAPSSSKGHHTHSHSHAAHLVHSHGDGLVLTSASPVGGQ
QQQHPQQHQHPQQQQQVPQAAMDEMRV 
 
>carboxylesterase_activity_CG2059-PA_FBpp0071006_Dmel 
MQRLTKSLRSLPFPAGKILRTQLVVRREYSSEIPDPVELSFDSYTGENPETSPPLLTYHGLFGSKQNWRGISKALVRKVSRKVYAI
DVRNHGESPHSSVHNSKAMSEDLRLFMEQRSHPNAACMGHSMGGRSMMYFARKYPELVERLIVVDISPISVPRSTGEMTEIFDA
MVSLDLSPSMSMSEGRKIAREKLLKATEDETVDFIMLNLRKNPDTGAFSWACNAHVLREFLTRFDKYQSNLEELPPYTGPTTFIC
GTRSPYMRREQWPQIQKMFPNSEIHWLDAGHLVHFEKPQEFLTIVSEFLNRTE 
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>carboxylesterase_activity_CG5068-PA_FBpp0076246_Dmel 
MSSLQRTMLKGKLPPTIPGGRIGRADSFKKSRIRDYKPGMWNEFFAEKEDVTVDEQRTFRIYRTKQPEKPGPVLLLLHGGGYSA
LTWAHFCSEVTSMIHCQCLCIDMRGHGDSKVDDEDDLSADTLAKDIGDLILKLYPEEVPQLFVVGHSMGGAIAVHFAHMALVP
NLIGITVIDVVEGTAMEALASMQSFLRSRPKYFQSIPNAIEWCIRSGQVRNVDSAKVSMPGQIINCTTNKLATNDLPLPDDVLEEA
HHNSMFPNPFSISEDEESSPPGDDAADGSSESAAAGADFKKPNTTKSTTEAAKNYTWRIDLSKSEKYWVGWFSGLSDKFLNLRL
PKQLLLASIDGLDRTLTVGQMQGRFQMQVLARCGHAVHEDRPHEVAEVISGYLIRNRFAEAASEFRCHMPSC 
 
>carboxylesterase_activity_CG6018-PA_FBpp0071746_Dmel 
MDLRVSFSDKLKLGAKIIGHKVVQYKLGTGQTKELATKYGQLKGQQRRTLY DGEPYYSFEGIPFAQPPVGELRFRAPQPPSSWQ
GVRDCTYAREKPMQRNSITNAAEGSEDCLYLNVYAKRLESPKPLPVMVWIFGGGFQVGGASRELYGPDYFMKHDILLVTINYR
VGVLGFLSLKDKELKIPGNAGLKDQIQALRWVKENIASFNGDPESITVFGESAGGASTHILMQTEQARGLFHRAIVQSGSALCAW
ATQPDRKWPQRLGKELGYAGNLESEKELLEFFQQIPASKLAQYCNSIVTQEEQRDYEILAFAPVIEPYVGDDCVIPKSQQEQLSSA
WGNSIPMIIGGTSFEGLFSYRTTLDDPLYMLSAFEAIIPKQVRDAIDKEELAEMVRRLKKSYFDDPDRASMELYECLHILSIKNFW
HDIHRTLLARLAYATNLPTYLYRFDMDSPHFNHYRILKCGKKVRGVCHADD ISYMFYGILSSKLDKNSPEYRTIERLVGMWTSF
ATTGDPNCEIIAPVKWDPLRPGGVENCLNIADGLEFIPLPESKQFVVWDSFYTRESLY 
 
>CG3841-PA_carboxylesterase_activity_FBpp0079434_Dmel 
MPRFFQLTWALLLILIGFTTAVTFIGDDPVVELSLGRIQGDTMQSFGNKTIYAFRGIRYAQSPVGQLRFANPVPETSWGDEVFNAT
SDSLVCPQPGVVSLMSEDCLKINVFTKSFEDKFPVMVYIHGGANVLGSGHSSYEAGPQYLLDQDVVFVAFNYRLGALGFLSTNS
SETKGNFGFLDQVMALEWVRDHISHFGGDPELVTIIGISAGSMAVSLHLASPLSAGLFHRAILMSGSATNHFDIDNLFWTRKLAR
ELGCPMYDPTDVVECLRNETWTRIVEVCKAWETYQLVNMKWNYEIDGHFLHNHPTELIKEGNFNKVPLLISFTANEFDYNANV
HLENQHLLHDFASNFVDYAPELFLYRHDAQIGEKLKDFYLGDNTTEINSENIENFGQIFSDAYIGHGVHRLVQLASHFTPVYYTR
MDYVGDQSLSAPLNGENKPVGVGHADDLHYVLPGYWYGPLMAANDSDVFMMERLTSWFTHFAKTGTPLNSTDIWPPCNSTV
LKMLYNGVVTQVGSPGYSNRYAVWDKLFPTAAQGGGAALKLSFAVAIATGV ASRLIGKLM 
 
>carboxylesterase_activity_CG10175-PA_FBpp0083813_Dmel 
MTTTGLRPLLSLLFLGLGVILLCDVSSSIAIAPSTFGTAIARAGKISNQLKETTAWKTLTSHPNSLVQLLPSRAMRVVQEVVRSLR
KEREIVATTSLGKVRGRYQKYRSGERGGYYSFKGMRYGAPPTGARRFRAAEPEKPWSGIRDASREGQSCPHKNMILDTFKGDE
DCLFVNVFTTQMPKDDESAEQPKLPVMVWLHGGGFSFGSGNSFLYGPDYLVAEDIVLVTLNYRLGPLGFLTAGPDAPGNQGLK
DQVLALKWVRDNIAAFGGDPNQVTIFGESAGASSVQLLLLSSQAKGLFHRAISQSGSALNPWSMSASSSQRAARLAANLGYVG
ANKTEDILDFLRRVPAMKLVEAAPTTITAEDQRNNIGLPFVPVVEGYWNQDSQEEQFYEEPFLTQHPSDMYHSQNFNSDVAYM
TGYNTHEAMLFIRRLRKNPQLLSIIENDFGRLVPQDLNVTESHDRVTREIRSFYLGSKHVGIESVDEMIALLTDLMFLQGIRRTAR
NHAKFGNAPVYMYRFSFDGSLGLYKRMLGIPRPGVCHGDELGYLFKFGFFNLSLDPKSMEVQVKNRMVRMWTNFAKYGSPTP
DSEDPMLTTKWAPIDPTNVMNSLNYMDISANLAMKTNPEPERQRFWDEMYQHYNGAAM 
 
>carboxylesterase_activity_CG4390-PB_FBpp0083245_Dmel 
MGRNFLRLPSVSGRSSFVYSIVACSNLPKRRSIVLSFGHIMTENMTLEQLSANKCFEGEQRVYRHRSDTLKCDMTFGVFLPPAAL
EGKPCPVLFFLSGLTCTHENFIQKSGFQQHAARHNLIVVNPDTSPRGVEIAGQDDAYDFGSGAGFYVDAKEEPWSKHYKMYSY
VTQELVDVVNANLPVVPGKRGIFGHSMGGHGALICALKNPGLYQSVSAFAPIANPTECPWGKKAFAGYLGSNPDDWALWDAT
HLVSQYESTPQELFIDQGAADNFLAGKQLLPENLLAAADGNDHIQTIFKQREGYDHSYFYIATFVAEHIAYHAALLTASA 
 
>carboxylesterase_activity_CG9287-PA_FBpp0079354_Dmel 
MQLLWWQIVSLLLVLQSVVESRVRGRQYDEEKDTIVELPTLGSIQGKILETAWTKREVLQFVDVRYAEPPTGLHRFKAPRPIEP
WEDVMDATAEKIGCPSVVSMDSLRRLDDVLDVEDCLTMTITTPNVTSRLPVLVYIHGEYLYEGSNSEAPPDYLLEKDVVLVTPQ
YRLGPFGFLSTKTDEIPGNAGFLDIFLALQFVKHFIKYFGGDPSRVTVAGQVGGAAIAHLLTLSPVVQRGLFHQVIYHSGSAIMPIF
LEEDPRKHAQEIAKKADCKMVTVRDLNTCLMELTALELLTAFMEHALEKSD LGIGHTGGIQFTIGGPSGVLPKHPYDLMLETNF
SYPAMGGCPKNAGSRVLNEIVDNDFEGKIPDDEYNTYNYIDHVIRQTVGTDKTMLLTSFVTHDFFNRNLMENGTFDTLIPRLIDV
AGTLNHKLPVLLALNMNNKHNPDNTFLYSFDYAGEFNRYKEMDEETNLQSPFKAGVSLTDEALYLFPYPEHVTRLSRPDQSMA
HRMVELWTNFVISGNPLGSARVGYWPPMTTLYGPYMRIDDTMTIGGNYFTEFSATLSDEEQGHSLIREVYYLRSRSRKRALNKR
RKQLAKSNARRLQNPKLGGRKSLVKRPNRNKIRF 
 
>carboxylesterase_activity_CG5397-PA_FBpp0077586_Dmel 
MQSQLKRNTLLLLLLSVVILASCKSGGDAHVRVKRIVGGKQSKAPPVDDPVIFARLFDRDARVEGFRNPSTGIYSFLGMHYAEPP
VGPLRYSRPVYKRLAGDFNATKHGPPCIQPHPQFPQRIIGDEDCLLLNVYTPQMPDETTGLPVFVWIHPGGYRYGSAAQYDATP
MAQRGAIVVAPQYRLGSLGIMGDGTKQFDGNLAMFDLAAALRWVTDYISYF GGNPKQVQAIGHGSGAASAMYLSMSPTSRSA
GDVHGVVAMSGTALSQYAMDKEPVQSVQEVAKINGCPTGNELEIVNCLRSKSAEDIIKNDDKVQTERLAGRALVKGLTGNVGF
QPHIESEDDGRALPSLIVGEPEQQLKSSNFSGIPLLTGVTKHETANSVTVETIEKVFGSAEQFLGSLSDSLNKLTSFLKIDKLTGQIA
KPELPGLTSVLTPTLQDVWKVPQALNVDQVLSKVVESTTDVLFNLPAVLTTQVWSRLAPAFMYSFEYNGTKSKGINFLKGLPIV
SETAHDKPETVGHGDEIGYMFDANDIFGNPMEETRLTSAEDLKVRNNLIDLLVKFANKDKEEGGKSSIFQSVTGKATPFIKIDTK
LQTSNDFRFCELSVLGASLSPLSSTSCAGLGNLLGQLGSLGGGLGGTLGGVGSTLGLGGNGGGGKRGGLGLGIL 
 
>carboxylesterase_activity_CG8424-PA_FBpp0086361_Dmel  
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MLFAGFGVLLFVAVAVGDSLDVCLEDMGCMRGTLMPGYQSGEFEAFMGIPFAQPPVGPLRLKNPVPNEPWEGVLDAGAAKDS
CIQRSYFAKEWGLMGVEDCLYLNVYRPKNRAEDKLPVMVYIHGGGFFSGSAHPMASGPEYLMDTNKVVMVTMNYRLGPFGF
LSTGDEHMPGNFGFKDQRLALQWIQKHIATFGGDPKKVTVLGHSAGGISAHLHMISPNSKGLFQNSMSLTGTMFLSAMKILKDP
LSQARRLGKELAIDQAESLSSQDLAEALRNVCPKKLLVSVDSLKVWDNMPHLTTLPVLEAPSPDAFLVEDPLDAHRAGRINQMP
WILSLSSRAGEGSLFIMRAFINPKLRAEFNENFLEHMALLLNLPEGTPVQMVSEILDAYDFKGDSLNNDTMLKLAEISGDFNFYY
PIYETISSYVTYANLEENPLFIYIFEFAGLNSITKFFAGTTDDYGLGAVHMDDGLHTIRIPVSFDDFPKDSEDAKVIQRMSSLMTDF
AKTGVFHEESICKVSDFKEQGMCNYLHFGGNKEKYLEDIRNSITLTAFPIWKKLFA 
 
>carboxylesterase_activity_CG4757-PA_FBpp0081815_Dmel 
MLMLFVVELLVLLASSSVLSIEVDTELGRVRGANLTSRLGVNFHAFRGIRYAEPPLGDLRFVNPQPVKPWSPKIFDASEDGPMCP
QPWDNMTDVSEDCLRLNVYTKDLKGRRPVIVFLHPGGFYVFSGQSKYLAGPEHFMDRDCVLVSLNYRLGSLGFLATGSKEAPG
NAGLKDQVLALRWIQQHIQRFGGDPDSVTLLGYSAGSISVALHMLSPMSRGLFHRGICMSAAPYGPVKYKDNDLQLAKRQAGL
LKCPQESIGEMVECMRRKPYLDYVSTYNGMFEFGWNPVLNWRIVVEKDFGQERYLIESPFKTARRGDFHKVALITGITEFEFLSG
AFFDLRNESIVNRYNRDWEHYASIALLLEQNSTQSRAASRVFREKYMPESLDKLEYPKSLKGMGELLSDALIGVSFHRFLQLMSP
HTPIYTYLFRYKGRYTFLKNPDNQQTIGPVHHDELIYLFHVGLLIPLLKREDPENFMIELLTRMWIEFAQKGDPHNKNDEYLKGL
NWPLYNAQDKGYLEIGNNLTAKSGGFFLNRYQIWEDLFPLSSFH 
 
>carboxylesterase_activity_CG12869-PA_FBpp0086625_Dmel 
MWNALRIQQILRLLPILIHLSPYISAQQTHIKLEQGDLIGLKVFPDGTRGAVYAFLGIPYAQAPINELRFAPAKPSSSFNRTLQATT
MQPLCPQLANTIYDESSDGSMPRSVSTDEDCLYLNIWTPESGMRYGKLPIVVIVTGEEFAYDWPRNRINGLDLAGEGIVVVSVQ
YRNNIYGWLSLGEQHRNVPGNYGLSDVQMALRWIRRNADAFGGNPDHITLLGHGSGGAPLALVATLEDSSQVKQLVLMSPGPI
MRALGQNHQKWIVETGQVLVQKLGCQFEEAQRRQLMGCLRRKSREDLLRAYESVYNHGNGSSQLGVILPEGLPLEQRLRNKT
LPPVLLGITSNEGAFLQDYWLDVAREGQVALHKYINHTLLPNVMRALESVGEESSTQLAAIRWRYFNGKGEGVSHLLAGMQRL
LSESLYELPYSRILELLNGTTSYAYVFDHSHSMDMRGRRNLFGGASHSSDLPLLLGPSLFQQIARRRFSGEEEQLCRKIRGAFANFI
KNGNPTPGRIYDGWLPYNKENPFVYSLGEQAKTPQTGSVDEAEVDKLLRGETGAPGLDRSLSRSNRHDTYRAAPSNSYTASNQ
LDSGYSNHLQMVYGFWQVLMPLEREEDLRGGGALGQRVRLLEASADAARYRQGFYAMLGLVCLLLACLCLCVYLLKRDPNA
MRRRSASSASDCYSL 
 
>carboxylesterase_activity_CG12869-PB_FBpp0308998_Dmel 
MWNALRIQQILRLLPILIHLSPYISAQQTHIKLEQGDLIGLKVFPDGTRGAVYAFLGIPYAQAPINELRFAPAKPSSSFNRTLQATT
MQPLCPQLANTIYDESSDGSMPRSVSTDEDCLYLNIWTPESGMRYGKLPIVVIVTGEEFAYDWPRNRINGLDLAGEGIVVVSVQ
YRNNIYGWLSLGEQHRNVPGNYGLSDVQMALRWIRRNADAFGGNPDHITLLGHGSGGAPLALVATLEDSSQVKQLVLMSPGPI
MRALGQNHQKWIVETGQVLVQKLGCQFEEAQRRQLMGCLRRKSREDLLRAYESVYNHGNGSSQLGVILPEGLPLEQRLRNKT
LPPVLLGITSNEGAFLQDYWLDVAREGQVALHKYINHTLLPNVMRALESVGEESSTQLAAIRWRYFNGKGEGVSHLLAGMQRL
LSESLYELPYSRILELLNGTTSYAYVFDHSHSMDMRGRRNLFGGASHSSDLPLLLGPSLFQQIARRRFSGEEEQLCRKIRGAFANFI
KNGNPTPGRIYDGWLPYNKENPFVYSLGEQAKTPQTGSVDEAEVDKLLRGETGAPGLDRSLSRSNRHDTYRAAPSNSYTASNQ
LDSGYSNHLQMVYGFWQVLMPLEREEDLRGGGALGQRVRLLEASADAARYRQGFYAMLGLVCLLLACLCLCVYLLKRDPNA
MRRRSASSASDCYSL 
 
>carboxylesterase_activity_CG1882-PA_FBpp0087910_Dmel 
MSEPLALASGGVVDPTAASTSVTISNLPQPTVALGSESKSSMDLEDPRNNRFFLWKWLCNWTSSSPTMLRAVEKKILSYVKLPY
RGFFVDIGPAVGEADKIWTISMNTESKEVPLVLLHGLGAGIALWVMNLDAF AKGRPVYAMDILGFGRSSRPLFAKDALVCEKQF
VKSVEEWRREMNINDMILLGHSMGGFIASSYALSHPERVKHLILADPWGFPEKPSDSTNGKTIPLWVRAIARVLTPLNPLWALR
AAGPFGQWVVQKTRPDIMRKFQSTIEEDINLLPQYIHQCNAQNPSGESAFHTMMQSFGWAKHPMIHRIKDVRSDIPITFIYGSRS
WIDSSSGEKIKSQRGSNMVDIKIVTGAGHHVYADKPDVFNRYVNETCDMYKVAGGKLITPLQLIRESTESDEEREPSLSTAKTVE
VQPEVQPVPQPVTAADTSTPTADELAANIKPK 
 
>carboxylesterase_activity_CG1882-PD_FBpp0087912_Dmel 
MLRAVEKKILSYVKLPYRGFFVDIGPAVGEADKIWTISMNTESKEVPLVLL HGLGAGIALWVMNLDAFAKGRPVYAMDILGFG
RSSRPLFAKDALVCEKQFVKSVEEWRREMNINDMILLGHSMGGFIASSYALSHPERVKHLILADPWGFPEKPSDSTNGKTIPLWV
RAIARVLTPLNPLWALRAAGPFGQWVVQKTRPDIMRKFQSTIEEDINLLPQYIHQCNAQNPSGESAFHTMMQSFGWAKHPMIHR
IKDVRSDIPITFIYGSRSWIDSSSGEKIKSQRGSNMVDIKIVTGAGHHVYADKPDVFNRYVNETCDMYKVAGGKLITPLQLIREST
ESDEEREPSLSTAKTVEVQPEVQPVPQPVTAADTSTPTADELAANIKPK 
 
>carboxylesterase_activity_CG1882-PF_FBpp0308265_Dmel 
MSEPLALASGGVVDPTAASTSVTISNLPQPTVALGSESKSSMDLEDPRNNRFFLWKWLCNWTSSSPTMLRAVEKKILSYVKLPY
RGFFVDIGPAVGEADKIWTISMNTESKEVPLVLLHGLGAGIALWVMNLDAF AKGRPVYAMDILGFGRSSRPLFAKDALVCEKQF
VKSVEEWRREMNINDMILLGHSMGGFIASSYALSHPERVKHLILADPWGFPEKPSDSTNGKTIPLWVRAIARVLTPLNPLWALR
AAGPFGQWVVQKTRPDIMRKFQSTIEEDINLLPQYIHQCNAQNPSGESAFHTMMQSFGWAKHPMIHRIKDVRSDIPITFIYGSRS
WIDSSSGEKIKSQRGSNMVDIKIVTGAGHHVYADKPDVFNRYVNETCDMYKVAGGKLITPLQLIRESTESDEEREPSLSTAKTVE
VQPEVQPVPQPVTAADTSTPTADELAANIKPK 
 
>carboxylesterase_activity_CG6567-PB_FBpp0112129_Dmel 
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MKPALTTVNATGKHTASVIFFHGSGDTGPNVLEWVRFLIGRNLEYPHIKIIYPTAPKQKYTPLDGELSNVWFDRKSVNIAASESK
KSMSQCYDAVNQLIDEEVASGIPLNRIVVGGFSMGGALALHTGYHLRRSLAGVFAHSSFLNRGSVVYDSLANGKDESFPELRM
YHGERDTLVPKDWGLETFENLTKLGVKGTFHPLRNTLHELKTASITDLQQWIYEKLPPLENQVQNKL 
 
>carboxylesterase_beta_esterase_AGAP005372-PA 
MGTSRLLAALCLAIAYITIEASTTATIVHLKNGPIAGERRGDYYAFEGIPY AKPPLGKLRFAAPELNDDRWTEPRNATERGPVCLQ
WNHLIPGHNKLEGTEDCLFLNVYTRSIDPTARLPTIAFIHGGALMFGTGNFYEPDHIMRRQMILVTFNYRLGPLGFLSTEDDVIPG
NFGLKDQVIALQWIRENIESFGGDPETVSIVGYSAGSASVHLHYLSPLSRGLFTSGIGHSGSALNPWVMMERSVEKAIRIGAVLGC
PTRKTQALLDCLRKQPAEDIVRQVPQFLDYLYNPFSPFGAVVEKKGPLNPHPFLQETPRSLMSSGNIAKVPLILSVTEAEGLYPGA
EFISDPKYLQEIDARWDELVPSILDYKTSVPDPKARDRLSEAIRNHYFGPNERLSLENFKTLIRIISNRLYFAGVTESAKLMHPFTN
VYVYYDLYKSKFGVGEALSHRDEPGLLGVAHGDDVLLIFPSVLREEVPFTEEEMQVVDRFVTMYEHFAKGDQPRFGAYELPLQ
DSTDKLVFLELNYPQSKTVRAEGVSDEPYWKTLDFNDGPYASPAPTHTEL 
 
>alpha_esterase_9_AGAP006227-PA 
MSQPDHPVAVTQYGPVRGVKKTAATGVEYLNFQRIPYCKPPIGERRFKDLELPEPWTEPLDCTQQGPSGYQFNKLLNKIVGSED
HLYMNVYTKELKPAKLRPVMVWIHGGAFMRGSSGTEMYGPDYLIQKDIVLV TFNYRIGAFGFLSLDSKELGIPGNGGLKDQNV
ALRWVRDNIAQFGGDPDNVTLFGESAGGCSVHYHMVSSQSRQLFRRAIVMSGCTLNNWSTAPRRGMAERLAKALGWNGKGG
EAELLKVLRATPAEEIIKHQDLLLTKNELENRILFAFGPVVEPYVTESTFIPKAPLEMCREAWSNDIDILIGGNAEEGLFCLSSIKES
PAIMDNLKNFEYLVPTELELVRGSQACQQYGLKLKKFYYGGSQPSFDNREGYLTLMTDKLFWHGLHRTVCSRISSQKPAKTFV
YRFAVDSETYNHYRIYFCDRNVRGTAHADDLSYLFKNVFSPVPDVGTMEYRTMQTLVELFTNFATVGSPNVGGSVGDIWQPVG
AKVEPYKCLNINNGGVSFIDLPEMRRMLLWDSLYKREQLY 
 
>Acetylcholinesterase_OS=Agambiae_GN=Ace 
MEIRGLLMGRLRLGRRMVPLGLLGVTALLLILPPFALVQGRHHELNNGAAI GSHQLSAAAGVGLASQSAQSGSLASGVMSSVPA
AGASSSSSSSLLSSSAEDDVARITLSKDADAFFTPYIGHGESVRIIDAELGTLEHVHSGATPRRRGLTRRESNSDANDNDPLVVNT
DKGRIRGITVDAPSGKKVDVWLGIPYAQPPVGPLRFRHPRPAEKWTGVLNTTTPPNSCVQIVDTVFGDFPGATMWNPNTPLSED
CLYINVVAPRPRPKNAAVMLWIFGGGFYSGTATLDVYDHRALASEENVIVV SLQYRVASLGFLFLGTPEAPGNAGLFDQNLALR
WVRDNIHRFGGDPSRVTLFGESAGAVSVSLHLLSALSRDLFQRAILQSGSPTAPWALVSREEATLRALRLAEAVGCPHEPSKLSD
AVECLRGKDPHVLVNNEWGTLGICEFPFVPVVDGAFLDETPQRSLASGRFKKTEILTGSNTEEGYYFIIYYLTELLRKEEGVTVTR
EEFLQAVRELNPYVNGAARQAIVFEYTDWTEPDNPNSNRDALDKMVGDYHFTCNVNEFAQRYAEEGNNVYMYLYTHRSKGN
PWPRWTGVMHGDEINYVFGEPLNPTLGYTEDEKDFSRKIMRYWSNFAKTGNPNPNTASSEFPEWPKHTAHGRHYLELGLNTSF
VGRGPRLRQCAFWKKYLPQLVAATSNLPGPAPPSEPCESSAFFYRPDLIVLLVSLLTATVRFIQ 
 
>Putative_esterase_ D2.8_OS=Agambiae_GN=D2.8 
MLKFVVVLSLVALAVHAQDASRPIINTSGGQIQGITASCGLFCSYFAFNGIPYAQPPVGELRFRNPRPHGGWQGVKDGSEHRSTC
PSGGFLGGVSGSEDCLYLNVYTQNLIGSRPVMVWIHGGSFTGGSGNSWIYGPDNLMPEDVVVVTINYRLGILGFFSTDDVHAAG
NWGMKDCVMALQWVRQNIAAFGGDPNNVTIFGESAGGVAVHYLVLSNKASGLFHKAIAQSGTALVPWGFQYRPRELAYRLA
DRFGYSHDSATLVQSLRNTPIETLIETQEGWLDIEIPRGFKPFDFVPNAEPVNSPEETFLTQLPIDIINAGTFNHVPFIAGYMSMESL
FMVYEHTIDSTVWNAFTRNPDYFVPHFWNIPHGTAASAAVSQGIRNAYWQDRPLGNDIMVEWLTFHTDQQFIYAIDKTVRLHA
QRSSAPTYYYQFSFDGDLNLVKRVLMLGSWPGAMHADDIPYLWSVTDLTISPILPTNHARTVSNRFVRLFTNFARFGNPTPNAV
DTLLQSRQWQPVTAATVHYMDIGHDLVTGVNPNGQRTAVWRDLEARYANDPFRFPRN 
 
>Putative_esterase_D2.9_OS=Agambiae 
MSTQNEPRALGIVLAFLSVLTLTLLPPVSSQSDPTRPIIDSPTGQVQGTTESCGLFCTYYSFKGIPYAEPPVGSLRFRNPVPRARWT
GVRDGSNHGSECLQVSVVPGQVRGGEDCLYLNIYTQQLVGLRPVMVWIHGGGYSINSGNSVDFGPEKLVQDNVLLVTLNYRL
GALGFLSTGDRYAAGNWGLKDCLQALRWVRSNIAAFGGDPNSVTIFGNSAGAALVHLLVLTDAGAGLFHRAIAQSSTALVPYA
FQTRPRFYADRIASALGFGTDSSTYVERLRTVPAEQFVPFQEATVTIPVPRFLRPLDFGPVVEPGDAPDEVIVRQRPIELIRTRAHR
VPFLVGYTDLEGAFFTALDNAIDPTVKGQFNANPHLFVPFFWNVGAGTAASSQISGAFREHYWQSRPLDASLDYEWTVYQSDH
MFAFAIDQTVRLHAQTTPAPLYYYQFAYDGDLNLYKKLFGVQHPGAIHTDE LPYLFHIPAAMLVPVSPDSHANTVSSRVVRMW
TNFAKTGNPTPGQDALLQNVQWPTVGATGTGYLSIGHDLLPVQQTPNPTRMNLWYNLQQTYANAPFEI 
 
>COEAE6O_AGAP002863-PA_OS=Agambiae 
MWFQRAPWLLLLALASARGQSADRPIIGTSSGQVQGTTEDCGLFCTYYSFKGIPYAEPPVGALRFADPVPRAAWTGVRDASQH
GSSCPTPDALPAEAEDCLYLNVYSPSLVGTRPVMVFVHGGAYVGGSGDDALYGARYFMPENVVIVTLNYRLGVLGFLGTGDRS
ASGNWAIKDCVEALRWVQRNIGAFGGDAGRVTIFGQSAGGALVHFLTLSPLAVGLFERAITHSGSAINSWSLQPNPRQQAEKIA
AELGIHTTDTATLVSALRQVPYRDLISPDQTTLDELMVPLAFGPVVEPADTPGQVALDRLPIELIESGSYRAVPLMAGFTDMDAL
LFSAVEMVTNPGIFDTFNNNPHLLVPFVWNIPAGSAASSAVSQAFRQYYWQSQPLSPALLAQFSVYLTDLQFAYPQLEMAKRHA
SRSSVYLYQFKYDGDLNLVKQFAGIPLPGAIHGDDLCYLFETKQFGGGELPITSHAATVRQRMLRLWTNFARDGNPTPTADALL
QGTLWRPLSPGMIDATLNIGHDLTMEVNPIASRYSQWLDLAGRYGNNIFRI 
 
>Carboxylesterase_domain_AGAP002391-PA_OS=Agambiae_GN=AgaP_AGAP002391 
MYAIRVLILSLVSIGVHSSYALPPSTFGEALASAGQLSNKLKETAAWKTFTGIARDSDSINSLVRIIPRTTMGFVRDVVSSFKRESR
AIILTKNGALEGRLQQVKGGGSGSFYAFKGIRYGQAPVGERRFRAPLPEEPWKGIRSATREGSVCPHRNMILDNFKGNEDCLFLN
VYSPELPIGEDSPQLPVMVWIHGGAFSFGSGNAFLYGPDYLVPNGVVLVTFNYRLGPLGFLSVGRDAPGNAGLKDQVLALRWV
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QENIAAFGGNPDDVTIFGQSAGSVSVQLLTLSPLSKGLFHKAIAQSGSVLNPWAIARDTKERAFKLAQLLGIRTNDTEELLEQLRR
ASPQKIVDAALKTLTAEDVRKSIGLPFVPSLENWTGEDASEEEPLIVEEPLELLKSGRYHHVPVIVGFNSHEAMLFMRRLRKDPN
LLQTIDGDFERLIPLNLQLDRESGEGKEFAARMKRFYMGDRHVSNETVQEMMNLMSDVMFLHGITDYARLHASHNGLNSTWV
YRFAYDGALGIYKRILGIDWPGACHGDELGYLFHFGVLNLRLDNTSPELQVMHKMTRMWSNFAKYGNPTPFGEDELLLGITWP
SVIPNTMSELPYLEITGALERKNNPEAMRLQFWDEAFTKYNGNLL 
 
>COEJHE1F_AGAP005833-PA_OS=Agambiae 
MPHRVVVILTVVFVVAAAENVPRVCIQDGCMRGSWMRSLHGERYEAFIGIPFAKPPVGPLRFANPVPNEPWADRQELDASGRIP
RAPCLQKNLFLPERGVEGKEDCLYLNVYRPFKVSKEGAENGTTPLATLVYIHGGGFLAGYNSPLVAGAEKLMDNAVILVTIAYR
LGAFGFLSTGDDAASGNFGLKDQREALRWVRRNIEAFGGDPELVTVMGHSAGGASVHLQLMHLGNEGLFQRAISLSGNALTP
WSAPRANPLQLAHQQARLLGIKKPHKMTTDALVEALRTIDADLFVSSYKGFTNGSRYPVIVYGPVVEAATVSDAFLTEPPRELW
ARGAHLSVPWLTGIVPNDGFVFSAPILKDTDCSKETFAQQKTLLLNVLGGAKETDALPILMERFFGNQSSIGECFTHENVDKLTK
LFNEGLFIYPLTLSVRQHANHTGTKAPIYLYRFNYKGPHSYSSIFVPDRDESKNFGIVHCDELIYILRAPILFPDFRRNSPDAKVTQ
VMTKLIVDFARTGTAPTGDVVGDRVSDSEFPQALELTNSNSTEEPVLKKYINFYDADMFDFWTRFYSY 
 
>COEJHE4F_AGAP005836-PA_OS=Agambiae 
MVEKFKPFLKDVPFSLLLTLLVIICVEEVKPFQTEPTVCIKDGCLRGTVLQNSVGVSYPAFLGIPFAKPPIGKLRFANPQPNDPWTG
KYDATKAKDACIQMITLVPMAPLFGKEDCLYINVFVPALEVRDAGLLPVMV YIHGGGFLYGSAQTEQRDPARFMTSRRVIVVTF
QYRLGVFGFLSTGDRAAPGNFGMKDQVMALRWVKKNIRAFGGDPNLVTIFGESAGGSSVQFQMLSPLSRGLFHRAVSMSGSAI
SSWSVPIENPLMLARAQAKVLGIVDASELSTEELVEQLREVDAVELTRSTERLKLWDIHPITLYHPVVEPPEEPEPFLAEDPRAAW
RRGAYATVPWMTGSIPNDGSIVTQTIYRNDSLVGDLNSKFVNLLPLILRTSITKEKLARLRKRFLKNTPPSKWITKDNYAEITKLM
SEAWFLYPMVRSIKQHHASRKHTPTSVYSFQFRGRYSFSKLYTGTDTPYGITHADEMIYLFRMPLLFPEFPPGSPEAEMTQLWVK
FFVDFATHDIVDKVGTCYGEKCEVMTFANTNNRYFPVSKRLVPGLDEEMYSFWRSFLEDK 
 
>carboxylesterase_domain_AGAP006726-PA_OS=Agambiae 
MAESKITVSIRPGNIVGLKRALPNGTDWYVFKGIPYAQPPVGSLRFKPPVPLDTLPTSPLECFADGPSCYSEDVRFQRMSEDCLYL
NVYSPQLQPKTPLPVMVWIHGGGFYVGTGDSALYEPPYLVQQGAVVVCINYRLGPLGFLSLPSAGVDGNMGLKDQRMSLRWV
RDNIAQFGGDPHNVTLFGESAGGASVHLHYLSEASRAYFHRAIAQSGTAFNEWLWQREPADRARKLARLLGGEESDTDEAVLA
TLMGASAERMTALQNQCMSERDQTMLVRFPFTPVIERVGAVDAIITEHPARAAEKTFAKPIPLMLGSTNDEGLVLWEFVKEKLP
LFQTDPTRLIPATLTVGSEEQERSACEAIQKFFFQHRPIAEETMRTITTALGDNFNTLPGYIAAELHARFQSAPLYMYIFSHMGALN
KYREEYKVPPEEVGACHADELYYLFSSSLYNTAAVQDHTESGRFREYCCNLWVNFARFGNPHATLVDWTPVERPAEGAEDSFY
PAAMILKNIGDCTMTTEFFYERFQFWKDLYRKYNGSHLLPKVE 
 
>COEBE4D_AGAP005370-PA_OS=Agambiae 
MWRVSYCAVVLTLLSTLLGLASAFVDVKVTIKNGPIIGQHRGAHYAFEGIP YAKAPIGNKRFAPSELIDERWNEPRNTSQVGPIC
LQWSHLKPGDDKLDGAEDCLFLNVYTPNLAPDVPMPTIVHLHGGAFMYGGGGYFQPDFLLKRPLILVTVNYRLGPLGFLSTED
DVIAGNYGLKDQVTALQWVQKNIKYFGGDASRVTLSGFSAGSASVHLHYLSPLSRGLFQRAVGHSGSALNPWVMVERAAEKA
KLIATGAGCPVDASSSSKELLQCLRQLPAEVIVRQVPKLQDFLYNPYSPLGVVVEQRGKYNPAPFLTEHPRDLTRSGRVAKVPLL
LSVTEAEGLYPAAEFLSNASYLRHINDHWNEVLPSILDYKYAVRDGQLRDALSQVIRERYLGANELNERVFPQFVRLVSNRLFF
AGVTEMAKMMQPHVPVYFYLDQYKATYGLSEALAGSDQYVGVPHGEDILLI FPSSLRDGHPYTAQELSMASKFVDLYESFAYG
QQPRFGKLLLPAQEDPTRLSYLQVDHPNSSIVTADFISDEPFWGILDFNDRTTMH 
 
>carboxylesterase_domain_AGAP005834-PA_OS=Agambiae 
MIVPSLLLFVMHCVVSCTSSGSPLLVRAALEPNTACASADEVDTGDAPRVCIDDGCLVGTLRDGMGGEQFEAFLGIPFAQPPVG
ELRFADPLPNGPWYEQLYNASYERDMCLQRNDLLPNPPVTGSEDCLYLNVYRPKECDDRTNLPVIVYIHGGGFFSGTASSLIVGP
EYILDTKRAILVTVQYRLGVLGFLSTGDTAAPGNFGLKDQTLALRWVKRNI RRFGGNEQLITIVGQSAGATSVHMHMISPLSRGL
FERAIMMSGNSLVPWNIPTKDPLALARSTAMVVDVMGADRLSGKQLVAALRDIPGEKLVGNVHKLKLWSVDPLTLFRPVVEPK
DSPNPFLTEEPKVSWRNGNYQQVPYLAGFVPNEGAIRALSIFKDATLFGELQRNFSTILPILLEQPPSKALTEKMRTRFLNDTTDD
EPVRQDNLQGFVDLYSEAAFIYPVQLGVRQYITAADTDRAPASVYKLSYKGRYSYSAIYAGGDTSDYGVVHCDDLNYLFRQPAI
FPDYPAGAPELKMVDTFVNFFIDFAINGRATPLAPVRECRNENQVYQSLDCDVQEFVRVGDDVQVKVLSARNEEMFAFWKDFY 
 
>COEAE3H_AGAP006725-PA_OS=Agambiae 
MKLERLALTHTRARRETGMNLRDNRNGRHTASTALASSVCDLNQMAEASSCTVNITSGPIRGTVTPLPDGSGPCYTFKGIPYAV
PPVGPLRFQPPQPLTHHSDDGQAALDCTRERAVSLASSYLPPNPSLASEDCLFLNVYTPKNPTTLDGSGDLPVMVWLHGGAFCT
GSGDSSIYHPEWLVAMGPACVVTVNYRLGPAGFLCLPSAGIYGNMGLKDQRLALQWVRANIGRFGGDAHNVTLFGESAGGVS
AHLHYLSEGSYQLFHKLICQSGVATTSITFQKHPEQKARRLAEYFGCPPDASDREVLDTLLNVASEQLAQSQKEALSAHEKTLDS
VYAFRPVVESSDAIDPIVTENAFDLLGSFNQPAKPMILGVVSEEALYKINTFRQHLQRYRDDKGRFIPDLLNVPAGERSEVVDRIL
AFYCGTTEVTLEKEFELSRIFTDTMYLIPTVQAAELHLRRSKSDIFFYHFGAETELNKFRQQWKVPAEYRGASHADDVCYLFSAS
FFHTDAVEQDSPAWKLRKAMCRLWTSFARWGVPRLDGEEVLWTPLEEPTTESFNLTALNIDHQCGMRMMPNHLADRVDFWR
DLFKKYNGDLLGRGVKPVDMP 
 
>achE2_AGAP000466-PA_OS=Agambiae 
MASAYYHQSAVGVGNVLVLLLGATVICPAYAIIDRLVVQTSSGPIRGRSTMVQGREVHVFNGVPFAKPPVDSLRFKKPVPAEPW
HGVLDATRLPPSCIQERYEYFPGFAGEEMWNPNTNVSEDCLYLNIWVPTKTRLRHGRGLNFGSNDYFQDDDDFQRQHQSKGGL
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AMLVWIYGGGFMSGTSTLDIYNAEILAAVGNVIVASMQYRVGAFGFLYLAP YINGYEEDAPGNMGMWDQALAIRWLKENAK
AFGGDPDLITLFGESAGGSSVSLHLLSPVTRGLSKRGILQSGTLNAPWSHMTAEKALQIAEGLIDDCNCNLTMLKESPSTVMQCM
RNVDAKTISVQQWNSYSGILGFPSAPTIDGVFMTADPMTMLREANLEGIDILVGSNRDEGTYFLLYDFIDYFEKDAATSLPRDKF
LEIMNTIFNKASEPEREAIIFQYTGWESGNDGYQNQHQVGRAVGDHFFICPTNEFALGLTERGASVHYYYFTHRTSTSLWGEWM
GVLHGDEVEYIFGQPMNASLQYRQRERDLSRRMVLSVSEFARTGNPALEGEHWPLYTRENPIYFIFNAEGEDDLRGEKYGRGP
MATSCAFWNDFLPRLRAWSVPLKDPCKLDDHTSIASTARAAPTVALLIALSLAVARLVAA 
 
>carboxylesterase_domain_AGAP010390-PA_OS=Agambiae 
MATIKKLLNNVLLFWILSIGLSGSQMQDATIVLSQGTLIGLKVFPETSRIPIYAYLGIPYAKPPVNELRFAPPVPSPGWNRTLYARD
FKPICPQIENSSYEDLGIENQFRSRETSEDCLYLNIWIPETSIRYGGFPVLVMITGEEMAFDWNTNRASGLDLAADGIIVVTVQYRS
NVFGWLSLGQKYAPGNLGLLDQQLALVWIKDNIQKFGGDTNRLTLLGHGTTGGPNVMIHMVSPQARGLFARAIIMSGTIYSPYS
EVNADTKLSQEIIKILACNYDVGKNVLKCLQQKSIHDLLRAYEYIYRNGNY TINLGPIIDHYLPVEKRYIVDDPQKLFTAKALIME
DMPILFGITSNEGGFLYSKWIELARQSIDSLKKYINETLLPNIIERYKFQGAGQDQIRETIHWRYFEQIPQTTAHHIHAIIKIMSETRY
EIPFYKTLKALGTKKQSNRQLPVGTVEDDIANIQRESKAATQHNASYVYAYLFHHPNSMDMRGRINFFGGASHSSDLPFLMGPS
LYREIGRRRLSMVEDKLCKKMRSLFTEFIKGGNPTPGRQFDSWTPYSVELKYIKLISAKPESFHRNDHSSLENTFEDNLQEIEENA
DQENARTSKNAIYLAGARDSEYFYYLQRMDSFWDQFLPKLSQIMNETNQEKLRNRRIDLTLEEEQDISRETAAASKYKHAFFSM
LTLVCMLLAVLCICVYILKKNTNTSLSSIL 
 
>carboxylesterase_domain_AGAP011509-PA_OS=Agambiae 
MLLGHFFISSVQANCLVQYEQAATGVGEPKATFNSTPYCAYYGVRYGEPPTGSLRFRHSIVHQPSGSLNYTTPGSVCAQYNNPF
TRDYVIGSEDCLFANIYTPRVKESTEAAAYPVLVFVHGGSYAVGHGEKDINGADLLIDSGVVVVTFNYRLNVLGFLKTNKFNIS
GNFGLKDQTTLLRWVQRHIGNFGGDPAQVTLLGHSAGAGSVTHHLYIPQSKDLFHRMIVLSGSLLASWSFMYEPRLCTESYLSD
LQPKTAIEFRARAFEDFFIQNGTTGFAFGFASMGTPCLIPELEQEEIERDNYTVNAPHVSVLNPPITKVPILISETAREFVDQLKHLD
GFRFYPNIPQNWTAQKVGALISFVHNFTSQLVAAGHVNSSEEVFQQIADVANLRYPMRRLAQDLAQTLHGTMSVYYLRFEFDG
QFGKAKYKEYISYLPDSEYGAIHGDDLGYIFSPYNLEEALAKADQYREEWRIHRWTVELIANFIKHGNPTPTPSKLSNITWTPWN
GNDSANAYLNIDKTLEMREFKDDRIFRFWAEVYNCLYYKVCKYDW 
 
>carboxylesterase_domain-AGAP003568-PA_OS=Agambiae 
MLPATVIIAVVVFTVSLVAPINSAGSGSSSPSNGGPGSNSMDENETLKKSTSSRIVHTKYGAVSGTIEHLDGRHLDPVEAFRGVPY
ASPPVGNLRFMPPVTGALWSGVKKADRFSPVCPQRLPDIYNETAALERMPRGRLEYLRRLLPYLRNQSEDCLYLNIYVPTQGIHS
HLAWEPVRRKQWSGSRESSSTSKYAVVVFVHGESYEWNSGNPYDGSVLASYGQILVVTINYRLGILAGFLNANVDRFSKAPAN
YGLMDIIAALHWIQENIEAFGGDPKSVTLAGHGTGAACVHFLIASAAVPEGLLFHRAIMMSGSGLAPWSLVGEPAKFAAYVSHH
VNCSPDLPHQLLLKCLRDKPLEDILSTSVRAPDFGNAFGPSVDGVVIDTGEIQQMDGTHYSDYSGNPAATKPSAHIHNTLNTINAI
LLRKLAINKLSKYDLLVGVTRAEAYFAFNSEDVQYGIEADRRAKILKNYVR STYSFHLNEILATIVNEYTDWERPVQHPINIRDET
LEALSDARIVAPAVQTADLHSADHRNSFLYVFDYQTKFGDFPQRQGCIHGEDLPYLFGAPLVGGFNHFTRNYTKSEIALSEAVMI
YWSNFIRTGNPNEQLENDHVRDRTRFKNIEWTPYESVHKKYLNLDTKPKLKNHYRAHRLSFWLNLVPDLHKPGNDDVPSGHH
ELESDDEEQPAALPTVKPLNPPQRDPATIGSNYTLFTTQVFSLLNFSSYGILPNGSRHYPGTRPVHPVTAESSEGGDDDGGAAGG
GAGGAGGMSSSQEDGFAAYSTALSVTIAIGCSLLILNVLIFAGVYYQRDKTRLNEPRGGGPGMGGPGGHGTLQTKKRNENGQM
PNNICGELESLTIHAKADPSTILGHHHPALQHHQMPPPEFADLPQRAPPPPKHLKSVPGDGGGMLPAHALQLIGSNCGTLTKKSC
VKSNLSAATVGGVSVGHPSQTVTMDELRV 
 
>COEBE2D_AGAP005371-PA_OS=Agambiae 
MERMMMVQHRKFYSWQLALAVTLFCGTLAAATEQPPVVHTENGPIVGEKRGNYYAFEGIPYAKPPTGERRFAAPELNDERWS
EPRNATTIGPYCLQWSHTIPGKDKLFGAEDCLYMNIYTTSLDGGQRQTGLSTLFYIHGGAFMFGGGGLFSPNHVLRKPKIMVTFN
YRLGPLGFLSTEDDIVPGNFGLKDQVAALQWVRKNIHHFGGDPERITLVGFSAGGASVHLHYLSPMSRGLFQNGIAHSGTALNP
WVMAEDSARKAKQIARGVGCPEDRLSSSQAMVECLRDRPAEDIVRQVPFLLDYLYNPFSPLGVVVEKQSKVNRRPFLADHPAV
LSRKGKLTKVPLVLSVTQGEGLYPGAEFVSNLDYLADIDARWHDLLPSILDYKSAVPDDKRRAELSNAISEHYFGNDRKLSIDNF
RDFVSILSNRLFFAGVTKTAKLLQPHIPVYFYYFNYKTVYGIGELMSGTQDVNYGVAHGEDVLLSFPTRMRDNHPLTKGELRVV
ASFVDLYDTFSQGQEPKYGNYLLPVQNITGQLRYMEVKDVACDGCATAKTGYGVSDEQFWDTLDFNDEPPRKVAQRPAHTEL 
 
>carboxylesterase_domain_AGAP005756-PA_OS=Agambiae 
MQPFLAAILRLLVGLLKTWLYRVWLGLRPPTSNDCCTVTLGPGKVRGLTKVTTGGTRYHAFKGIPYAVPPLGDRRFQPAVPLES
FQTPVLECFVERSKCLQYDQLLNVLVGSEDGLFLNVYTPALTGNDSCGLFPVMVYIHGGGFLSGSGDAFLYDPVHFMEQRVVIV
TFNYRLGPLGFLSLPKAGIEGNAGLKDQLLVLQWIRNNIGKFGGDPENVTLFGESAGAKAAYLHYLSPVSRKYFHRVICQSGVA
CSDLAFQVEPSEKARKLAKCVGYEGSSDQEALDMLLKTPAKELFKHQLATLTDSERHEELQFPFRPVIERPHPGAIVLQHPLDAL
QTELDPPIPLITGCNSGEGMIALAKAQHHLAEYNAHPERLLPPMLRLHANANDLGKKVKQFYFQTRPITSDMLPELMDVLSDNE
YVMATVTAAELVAKFQPKVKHYCYYFTHDGRWGNLKRLLNMYHLPGVCHGD DVFYMFSSALNASLPGDADEVCVRQAFVR
MWSNFAHRGDPTPDEGDLAEGLVRWEPVEPCAGKSYFKLRCLQIDRSLKMVANPFLKRSTFWRELFRTYGYGSRKLPE 
 
>carboxylesterase_domain_AGAP006956-PA_OS=Agambiae 
MVTVSTVPSRTFTRLVLLLALLCRGGLGRDPPTVTIPDQGTVMGMYMKMFRTQRVVAYLGIPYAQAPVNEKRFTPPVVDNLPS
WEGVKNATSPAPHCWHMPSDTHRRHNQLFMELIRSGDDGGGGDGGGDRQYDEDCLFLNIYIPDSTMPTDGYSVLVTFPTGDFD
GDTPFTLNPFQMVFKQKIIVVTVAYRLGIFGFFTSMDGEAPGNFGLMDQSAALLWIKRNIRLFNGNEGSVTIMGHGTGAVCVGL
HLTSGDWTDDMFHKAILMSGSLLLDSSVRTAKQYASSLDELATAFGCFRRPTTKLMDCLRRVDAQILAENSPPIDWGPVIDQGL
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SNTTTPFIPDHPNMLVHQGKLRRVPLLIGHTDMEEVLELTMGDMLEHGLGAEMFDTLLGDVVMSDLAEMEFNETLCGGNMDI
VMEAVQYQYKPYPPTTEPLALRRKYIEFATERKYVAPTIELAMHMSQQADTFVYRFDIKPRTAAALKDVPEWVGVPHNFELIFL
WGLPYWLALADQMQWDSADKRVADIVMTLWANFAKFTNPTQVGVYIRWEKF TVTEPGVLIIDRSFNMSDHTTMSFDAVKFW
NHYYPSVINFAAQCCNATYNGAERGAPLSGSLVAGLLLANLILLQSFVHLHSRTHVASRT 
 
>carboxylesterase_domain_AGAP006723-PA_OS=Agambiae 
MVMRNVRKYPAMSQAGLGRGQSAQEYDPSARIMVKVLQGSIYGTKDRLPNGKPYYCFKGIPYAKPPVGKLRFASPEPIDRYPV
SYLDCSRERSSCLGRDVITREITGSEDGLFVNVYTPALGREVSSTGTPLAPVMVFFHGGGMTGGNGDSSMYLPDYLVQEGVVVA
TVNYRLGVLGFLCLPQAGIEGNAGLKDQRLALQWIRQNVSTFGGDPNNVTLFGASSGGSNVLMHCFSDLSQPYFHKAIAQSATI
FADLIYQTEPEERARSLARIFGYEGTSDEGVLATLRDVPARRLYEAQFLVLSDREREYEQIFQFPFTAVIEREQSTDPVLVKTPME
YLREPNRMRVPVLCGYNDKEGMLELVDMIKNLSVYNARPEKFICRSFDVDYFSSAARALGEEMRRHYFGEASISRANLDRLVD
LLTDRFVVGYYVLCKLWSEHQPATPLYSYRFAYEGSLNKGKELLKFQHLPGACHIDEVYYLFSSPLLRTEIPPSDPAYRMRQLM
VRMWTNFAKHSNPTPPTEHEPGLPCQWEPMRAVPGTDGQPTNYTVFSIGKELTMSTLPELERMGKFLEVTKRCNGTIDNFVIPRI
D SRPTTGGRERQQSFG 
 
>heme_peroxidase_AGAP010734-PA 
MMLFVVASALIALAQVDAVNVATSYSVVHHDQPAAQPRLLQKASHVYAPAA HVVTANHYSHAAAPHYAKTRYTVPFLSALQ
AQPQCPAPPACEKSRYRTLDGSCNNLQNPTWGTPNRRYGRLLTPKYGDGISLPTVSVTGQELPNARVVSLVAFGEQDIPDPEYTL
ANMQWGQIMTHDMSMQAGGTQSKKHPTRCCTDEGKLIGKERAPSSCYPIIVPEHDPAHSQTETECINFVRTLTDREDQCTPTHP
SQPAEQLTTVTSYLDLSLVYGNSDQQNAGIRAFTGGRMAVVERDGYEWPPNNPNATTECENESRDEVCYLAGDSRVNQNPGLT
IMQIVLLREHNRIADQLQKYNPHWDDELLFQEARRINIAQYQHINYYEWLP IFLGWENMVKNRLIYRVKGGEYINDYDPSQDPS
VLNSHATAAFRYFHSQIEGRLDLVSEIRKPTGSLRLSDWFNRPSIIEAGDNYDFLTRGLATQPEELTDTNFDAEIKHFLFRRGRPFG
GDLRAIDIQRNRDHGLAGYNDYREFCGFKRASTWEDLMDLISPQDVSKLQSLYASIDDIDLTVGGSLEAHVNGALAGPTFLCILT
EQFYRTRVADRFFYERGDKDLAFTREQLAELRKASMARLFCDNGNHVASMQPKAFLRISHSNQVVPCSQIPEVDLSLWKDLSY
DNSLNSFHYYHNYKK 
 
>heme_peroxidase_AGAP009033-PA 
MCKVLLLLVACTVAPLVAERLATLDRLAGYASKTNLETALDYGEAIYERSK RLECSLAAGTRTKVVKGGTTYAQIIDGYPTPST
QRQDLLARKVLRASGFFVNRYCLPSSIPSYECGLFLAGTEIPPSTIADQCRSLIEAKEYSDEYRRLLPALYDDGVYKFRRSTTGGE
LPAARDISSRFHAAHNGRQPAPDARHSVALVQWSQFVEHDLAKTTVQTMHDGTGIECCTGEHGPLLPRYRHPSCQPMEVREDD
PYYRTYRATCLNYVRSALSLGSTGGCHLGPANQLNAATNRLDLSQLYGSGANDTRLLRTGKGGRLQAQLFDSAEYLQPAADG
RLCVADANLETVCYGSGDTRVNVNPYITLLHTLFLRSHNRLAKHLAQLRPDWTDERLFAVARTVNTRLYQRIVREWLRAVVGE
AAGDPTPPPPVGERNDRVSNEFATAAIRFYNTMMPGEIANAIGSYDLERLFYRPKDLRKREYFAHLVGSVLGQNAMSLDTAYV
DDLAHLLFGVRNVGLDVLALDIQRGRDHGLARYTDYYALCTGRPVSGWADL EPVLKADDLEIVRASYATVHDVDLIVGVIAER
PVNGGIVGPTLSCLIREQLDRSLAIEVDSSPVPLERVDALLAEYSAARFMCDTAQVDRVQRDIFRVPAVDNPQIRCAQLPSLDLAR
LV 
 
>thioredoxin_reductase_AGAP000565-PB 
MAAATAAEQENYEYDLVVIGGGSGGLACAKQAVQLGAKVAVLDFVKPSPRG TKWGLGGTCVNVGCIPKKLMHQASLLGEAI
HDSQPYGWQLPDPAAIRHDWATLTESVQNHIKSVNWVTRVDLRDQKVEYVNGLGYFKDDHTVVAVMKNQTERELRAKHVVI
AVGGRPRYPDIPGAAEYGITSDDIFSLPQAPGRTLLVGAGYIGLECAGFLKGLGYDVSVMVRSILLRGFDQQMATMVGDSMVEK
GIRFHHRSRPLAVEKQPDGRLLVRYETVDEAGTATNGEDVFDTVLFAIGRQAETGTLKLANAGVVTAEGGKSDKLEVDETDHR
TNVPHIYAVGDVLYRKPELTPVAIHAGRIIARRLFGGSEERMDYADVATTV FTPLEYGCVGLSEEAAEAAHGKDGIEVYHAYYK
PTEFFVPQRSVRYCYLKAVALREGNQRVLGLHFLGPAAGEVIQGFAAALKCGLTMQVLRNTVGIHPTVAEEFTRLAITKRSGLD
PTPATCCS 
 
>nitrilase_family_member_AGAP003515-PA 
MSTLRVALVQLYGRPTKQECIANAISQIRQAKDRGARLIILPECFNSPYSTAEFGRHAEEIPRGETSQALAKVAAELGVYLVGGTY
PEREGTRLYNTCPVFGPKGELLCKYRKLHLFDMDIPGRCTFQESAALTAGDRLATFSIGSLKIGLGICWDKRFPELAACYRQLGC
DMMIFPSAFDPYTGPLHWDLLGRARALDNQMFVALVSPARDPTTEYVAYGYSLMCDPWGRVLCRAKEEQELLITDIDLKMCG
EIKQQIPILRQKRGDIYELKAMK 
 
>AGAP013758-RA_peptide_AGAP013758-PA 
MESLAQFNCNVPLVLFVNGKKVIDSSPDPECTLLVYLREKLRLCGTKLGCAEGGCGACTVMVSKVDRKTGSLHHLAVNACLTP
VCAVHGMAVTTVEGIGSTRTRLHPVQERIAKAHGSQCGFCTPGIVMSMYSLLRSSPVPSMKELEVAFQGNLCRCTGYRPILEGY
KTFTKEFGCAMGDKCCRNGNGNGCGQNGNGELDSELFQPNEFVPYDPSQEPIFPPELKLSDKLDSESLVFRTSRTAWYRPTTLN
DLLALKKAHPETKIVVGNTEVGVEVKFKHFEYPVLANPIQIKELTTIERQA SGLKIGSAVTLMEMEIALRKEIETGPETETRLYQAI
VDMLHWFAGKQIRNVASVGGNIMTGSPISDLNPIFTAAAIELEVASLDGGFRKVRMGDGFFTGYRKNVIQPHEALVSLFIPRTTK
DQYFIAHKQAKRRDDDIAIVNGAFNVRFRPGTDIVDEIHLAFGGMAPTTVLAKKTATALVGTRWDAQLVERCNDLLVEELPLSP
SAPGGMIVYRRSLTLSLFFKAYLAIAQSLDKQSIPHRTPVGEREKSGANTFHTLVPKSTQLFEKVSGDQPATDPIRRPQVHASAYK
QVTGEAIYCDDIPKFANELYLAFVYSTKAHAKILSIDASEALKQEGVHRFF SADDLTDEQNRLGAIVEDERIFAKDIVTSQGQIIGA
VVADNESIAKTAARKVRVVYEDLTPIIVSLEDAIAREAFFPEGSLRLEYGNVDAAFDSAYVIVEGECRTGAQEHFYLEPIACIAYP
RDSDELEIISCSQHPAEAQRKVANALSIPCHKVFSRVKRLGGGFGGKETKVDLFVTPVALAAYRLRRPVRTVLDRCDDMAVTGT
RHPFLVRYRVAVSKDGLLLAGEYKAYSNAGYSRDLSYSVMQRALLHIQNAY KISNIRIEGWVCKTNLPSCTAFRGFGSPQAMFV
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AETVIRHVAQELKLDHVSLIEKNLYKNEGDHTHYNKLIENCTVRRCWDDLL ESSALRQRQTQVDAFNRANRWRKRGIDAVPT
MYGIAFNVPGLDQSGALVHVYQDGTVLIAHGGVEMGQGLHTKMIQVAATAL QIPFDKIHCSETGTDKIPNTSATAASVASDLN
GAAVLEACRKLQSRLEPYRKKDSAGGWNAWIRQAYLDRVSLSATGFYATPNINYNFQTNVGNPFHYYTFGAACSEVEIDCLTG
DHQVLRTDIVMDVGSSLNPAIDIGQIEGGFMQGYGMFMLEEMIYSPAGEVYSRGPGTYKLPGFANIPGELNVSLLTGAPNPRAV
YSSKAIGEPPLFLASSVYFAIKAAIAAARLEEGITGNFNLIAPASSARIRMLCSDTITRKVSTAHFLTFVYCDLELNKRKYVVTVYR
RYW 
 
>multidrug_resistance_like_protein_1_AGAP008436-PA 
MVEPVSLPLVDHLVVYGFQYLLVCLFFLSELSYVKQDVPVQTSRRTVHSIFSAFLVLVTLAGVVVAAFRLVDDSVAVWRDGIEA
ISLVGILFLQIYSIRRNVDHIYLFTFWTLRTLALSMDVAFDRTEWYDFMHL MLAFAWLCACGIRSYSGGGHDSSTGSNTPRKPNFI
RGLFFSWMDSTYREAHRGSVAFYQGTLFQGTLPEDRRCEQLLELYEKANARRGYTAVDDGSGRMESELCRFTIGKLLSPFRGEII
LAGLNRFVLISLFFLCPYLLRLLLEENQPRMYQKWIVTALFDASTIIAILN THYQHTTQDIGLRIRSILMGAIYRSILHDGITSNASS
DTLTSDTALFVPFIQNLHMMWSAPLIILITFVALWVGVLGPIGTVGLAIIV AVIAITRKLAKKIAAQEKHITAHSNDRVRLTTASIE
QMQQIKSDLMEPFFEQRIGEHRRAELSHMCTYILYDALKYLLSIATPMIVACGTFLFMYVVGSGALLTVQSMFVAIALFGLTRYP
LSELPNLMANWGTINVKLQVINEVVCSGKQRKSSGKMPQNGSSTGGAGRGSFEKMQEVVHTFVDQLEDSIADTSRAEVLRIER
AKFSTEKNTILRGINLTLREGTFIGVSGTHGSGKTSLLRAMIGRLQRTGGTSTIAWNRVAYCPQTPWIHSGTIRSNILFGQEYEKSR
YEEVLRACCLEEDLKTFPDYDERVVSEGGHSLSGGQARRVSLARAVYRHADVYLLDDPLRSLDPNVARKVFEGVFHRQHGLLA
GCTCVFISHDPEHLSIADKVLVMAGGTIEKVLKPAEVSVELLGQLNGAEDEPEQEEKAPKADQQNKKRARKAQPKGTDHGEGN
VSLGLYVTFARMLKRRYCVGALCFESTVTALDIVIITLLAQWAASDKQTSG ALLHTTWILCVWVLLIFLKTAIIHWAGLSLSKRV
HSQMLATILRQPMEFFDLNDSGVIVNRFSNDLKVVDKTIITSVRSVLSASFSVLGTLMLFVYKLHSKLLLFVLAFTAALMLVCGL
KRLLSYHLQVARTLKRFEASSRSPIILQYNETIQGIDTIKAYEAEDRLLRQFFERVDTHQNYIYHNRFANRWIGIRLEFIGAIVIYYV
ALLTVSNQSMVGFAFVGIIVSYVLRLIPSLNSLLLALGALEENIISFERVAQYLDLQRETNDDTGVDYPTSGMDKHPVLGPIIYRDF
SLTHADGSTVLHNVTLTIAAGEKLGIVGRTGSGKSSFIGTLFRFYPKHTTGYISIAHVELGRISLQKLRGELTLVPQSTSLFSGVVQ
NFIDPRNGHTDEELIRCLRECGLGNVHLATPLENLSVGQCQLLCLVRGFLRKKPIIILDEATSALDEATEDLILKVLDKQFHGRTV
LMIAHHLNTLRNCHRVLWLQEGRVRKIAPLQDYTVEERAELGFRD 
 
>Cu-Zn_Superoxide_Dismutase_Anopheles_gambiae_str.PEST] 
MPLKAVCVLNGEVKGTIFFEQSGESDPVKVTGSVTGLKPGDHGFHIHEFGDNTNGCMSTGAHFNPYAKTHGGPDAEERHAGD
MGNIVADENGEAKVDLTATQIALSGALNVVGRSLVVHADPDDLGVGGHELS KTTGNAGARLACGVIGLCKI 
 
>catalase_[Anopheles_gambiae] 
MSRNPAENQLNAYKDAQKDKVTATMSHGAPVGTKTASETAGPRGPVLLQDVHLIDELAHFDRERIPERVVHAKGAGAFGYFE
VTHDITQYCAAKLFEKVGKKTPLAVRFSTVGGESGSADTVRDPRGFAVKFYTDDGVWDMVGNNTPIFFIRDPVLFPSFIHTQKR
NPATHLKDPDMFWDFISLRPETTHQTMFLFSDRGTPDGYRFMNGYGSHTYKLVNADGKPVYCKFHFKTDQGIKNLDPARANEL
TATDPDYSIRDLYNAIAKKDFPSWTLKVQVMTFEQAEKVPYNPFDLTKVWPQNEFPLIPVGRMVLDRNPSNYFAEVEQAAFAPS
HLVPGIEPSPDKMLQARLFAYADTHRHRVGANYLMLPVNCPYRVATRNFQRDGPMNCTDNQGGAPNYFPNSFSGPQTCPRAH
KLQNTPLKLSGDVNRYETGDEDNFSQATVFYRRVLDDAGRQRLINNIVGHLKDASPFLQERAVKNFAMVDADFGRHLSEGLKL
RRTANL 
 
>Glutathione_(GSH)_peroxidase_family_Anopheles_gambiae_str._PEST 
MFSTKSVLLFVVGVLIAYGVNRFYSQSTTTQTDGTMEDYKNAKSVYDFTVKDSQGADVSLEKYRGKVLLIVNIASQCGLTKGN
YAELTELSQKYADKDFKILSFPCNQFGGQMPEGDGEEMVCHLRSAKAEVGDVFAKIDVNGDGAHPLYKYLKHKQGGTLGDSI
KWNFAKFLVNKDGQPVDRYAPTTSPSSIVKDIDKLLG 
 
>Voltage-gated_sodium_channel_alpha_subunit_OS=Agambiae_GN=para 
MTEDSDSISEEERSLFRPFTRESLQAIEARIADEEAKQRELERKRAEGESDFGRKKKKKEIRYDDEDEDEGPQPDPTLEQGVPVPV
RMQGSFPPELASTPLEDIDSFYSNQRTFVVISKGKDIFRFSATNALYVLDPFNPIRRVAIYILVHPLFSLFIITTILVNCILMIMPTTPT
VESTEVIFTGIYTFESAVKVMARGFILQPFTYLRDAWNWLDFVVIALAYVT MGIDLGNLAALRTFRVLRALKTVAIVPGLKTIVG
AVIESVKNLRDVIILTMFSLSVFALMGLQIYMGVLTQKCIKEFPLDGSWGN LTDESWELFNSNDTNWFYSESGDIPLCGNSSGAG
QCDEGYICLQGYGKNPNYGYTSFDTFGWAFLSAFRLMTQDYWENLYQLVLRSAGPWHMLFFIVIIFLGSFYLVNLILAIVAMSY
DELQKKAEEEEAAEEEALREAEEAAAAKAAKLEAQQAAAAAAANPEIAKSP SDFSCHSYELFVGQEKGNDDNNKEKMSIRSEG
LESVSEITRTTAPTATAAGTAKARKVSAGVATIQKASLSLPGSPFNLRRGSRGSHQFTIRNGRGRFVGVPGSDRKPLVLSTYLDA
QEHLPYADDSNAVTPMSEENGAIIVPVYYANLGSRHSSYTSHQSRISYTSHGDLLGGMTKESRLRNRSARNTNHSIVPPPNANNL
SYAETNHKGQRDFDLTQDCTDDAGKIKHNDNPFIEPAQTQTVVDMKDVMVLNDIIEQAAGRHSRASDHGVSVYYFPTEDDDED
GPTFKDKALEFLMKMIDIFCVWDCCWVWLKFQEWVAFIVFDPFVELFITLCIVVNTLFMALDHHDMDPDMEKALKSGNYFFTA
TFAIEATMKLIAMSPKYYFQEGWNIFDFIIVALSLLELGLEGVQGLSVLRSFRLLRVFKLAKSWPTLNLLISIMGRTMGALGNLTF
VLCIIIFIFAVMGMQLFGKNYVDNVDRFPDHDLPRWNFTDFMHSFMIVFRVLCGEWIESMWDCMLVGDVSCIPFFLATVVIGNL
VVLNLFLALLLSNFGSSSLSAPTADNETNKIAEAFNRISRFSNWIKMNLANALKFVKNKLTSQIASVQPTGKGVCPCISSEHGENE
LELTPDDILADGLLKKGIKEHNQLEVAIGDGMEFTIHGDLKNKAKKNKQIM NNSKVIGNSISNHQDNKLDHELNHRGVSLQDDD
TASIKSYGSHKNRPFKDESHKGSAETMEGEEKRDASKEDLGIDEELDDEGEGDEGPLDGELIIHAEEDEVIEDSPADCCPDNCYK
KFPVLAGDDDAPFWQGWGNLRLKTFQLIENKYFETAVITMILLSSLALALE DVHLPQRPILQDILYYMDRIFTVIFFLEMLIKWLA
LGFKVYFTNAWCWLDFIIVMVSLINFVASLCGAGGIQAFKTMRTLRALRPL RAMSRMQGMRVVVNALVQAIPSIFNVLLVCLIF
WLIFAIMGVQLFAGKYFKCVDKNKTTLPHEIIPDVNACKAENYSWENSPMNFDHVGKAYLCLFQVATFKGWIQIMNDAIDSRD
VGKQPIRETNIYMYLYFVFFIIFGSFFTLNLFIGVIIDNFNEQKKKAGGSLEMFMTEDQKKYYNAMKKMGSKKPLKAIPRPRWRP
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QAIVFEIVTNKKFDMIIMLFIGFNMLTMTLDHYKQSETFSAVLDYLNMIFI CIFSSECLMKIFALRYHYFIEPWNLFDFVVVILSILG
LVLSDIIEKYFVSPTLLRVVRVAKVGRVLRLVKGAKGIRTLLFALAMSLPA LFNICLLLFLVMFIFAIFGMSFFMHVKDKSGLDDV
YNFKTFGQSMILLFQMSTSAGWDGVLDGIINEEDCLPPDNDKGYPGNCGSSTIGITYLLAYLVISFLIVINMYIAVILENYSQATED
VQEGLTDDDYDMYYEIWQQFDPDGTQYVRYDQLSDFLDVLEPPLQIHKPNRYKIISMDIPICRGDMMFCVDILDALTKDFFARK
GNPIEETAELGEVQQRPDEVGYEPVSSTLWRQREEYCARLIQHAWKRYKQRHGGGTDASGDDLEIDACDNGCGGGNGNENDD
SGDGATGSGDNGSQHGGGSISGGGGTPGGGKSKGIIGSTQANIGIVDSNISPKESPDSIGDPQGRQTAVLVESDGFVTKNGHRVVI
HSRSPSITSRTADV 
 
>Sod-PA_FBpp0075958_Dmel 
MVVKAVCVINGDAKGTVFFEQESSGTPVKVSGEVCGLAKGLHGFHVHEFGDNTNGCMSSGPHFNPYGKEHGAPVDENRHLGD
LGNIEATGDCPTKVNITDSKITLFGADSIIGRTVVVHADADDLGQGGHELSKSTGNAGARIGCGVIGIAKV 
 
>Sod-PD_FBpp0305736_Dmel 
MVVKAVCVINGDAKGTVFFEQEVRIQNHLNFSARQNSSGTPVKVSGEVCGLAKGLHGFHVHEFGDNTNGCMSSGPHFNPYGK
EHGAPVDENRHLGDLGNIEATGDCPTKVNITDSKITLFGADSIIGRTVVVHADADDLGQGGHELSKSTGNAGARIGCGVIGIAKV 
 
>Sod2-PA_FBpp0086226_Dmel 
MFVARKISQTASLAVRGKHTLPKLPYDYAALEPIICREIMELHHQKHHQTY VNNLNAAEEQLEEAKSKSDTTKLIQLAPALRFNG
GGHINHTIFWQNLSPNKTQPSDDLKKAIESQWKSLEEFKKELTTLTVAVQGSGWGWLGFNKKSGKLQLAALPNQDPLEASTGLI
PLFGIDVWEHAYYLQYKNVRPSYVEAIWDIANWDDISCRFQEAKKLGC 
 
>Cat-PA_Dmel_FBpp0074825 
MAGRDAASNQLIDYKNSQTVSPGAITTGNGAPIGIKDASQTVGPRGPILLQDVNFLDEMSHFDRERIPERVVHAKGAGAFGYFE
VTHDITQYCAAKIFDKVKKRTPLAVRFSTVGGESGSADTARDPRGFAVKFYTEDGVWDLVGNNTPVFFIRDPILFPSFIHTQKRN
PQTHLKDPDMFWDFLTLRPESAHQVCILFSDRGTPDGYCHMNGYGSHTFKLINAKGEPIYAKFHFKTDQGIKNLDVKTADQLAS
TDPDYSIRDLYNRIKTCKFPSWTMYIQVMTYEQAKKFKYNPFDVTKVWSQKEYPLIPVGKMVLDRNPKNYFAEVEQIAFSPAHL
VPGVEPSPDKMLHGRLFSYSDTHRHRLGPNYLQIPVNCPYKVKIENFQRDGAMNVTDNQDGAPNYFPNSFNGPQECPRARALSS
CCPVTGDVYRYSSGDTEDNFGQVTDFWVHVLDKCAKKRLVQNIAGHLSNASQFLQERAVKNFTQVHADFGRMLTEELNLAKS
SKF 
 
>PHGPx-PC_GSH_Peroxidase_FBpp0072930_Dmel 
MAGRSIVHFFLGSVAIALGSYIYFTMQIDMSANGDYKNAASIYEFTVKDTH GNDVSLEKYKGKVVLVVNIASKCGLTKNNYEK
LTDLKEKYGERGLVILNFPCNQFGSQMPEADGEAMVCHLRDSKADIGEVFAKVDVNGDNAAPLYKYLKAKQTGTLGSGIKWN
FTKFLVNKEGVPINRYAPTTDPMDIAKDIEKLL 
 
>PHGPx-PA_GSH_Peroxidase_FBpp0072931_Dmel 
MSANGDYKNAASIYEFTVKDTHGNDVSLEKYKGKVVLVVNIASKCGLTKNN YEKLTDLKEKYGERGLVILNFPCNQFGSQMPE
ADGEAMVCHLRDSKADIGEVFAKVDVNGDNAAPLYKYLKAKQTGTLGSGIK WNFTKFLVNKEGVPINRYAPTTDPMDIAKDIE
KLL 
 
>PHGPx-PD_GSH_Peroxidase_FBpp0072932_Dmel 
MSLRQFQNISRQALRCYSMRRTPGPVLELSRGQRQCLRLCTIMLPVSCAATPMNAISSAAQHSTAAAIDMSANGDYKNAASIYE
FTVKDTHGNDVSLEKYKGKVVLVVNIASKCGLTKNNYEKLTDLKEKYGERG LVILNFPCNQFGSQMPEADGEAMVCHLRDSK
ADIGEVFAKVDVNGDNAAPLYKYLKAKQTGTLGSGIKWNFTKFLVNKEGVP INRYAPTTDPMDIAKDIEKLL 
 
>para_Drosophila_melanogaster_FBgn0264255 
MTEDSDSISEEERSLFRPFTRESLVQIEQRIAAEHEKQKELERKRAEGEVPQYGRKKKQKEIRYDDEDEDEGPQPDPTLEQGVPIP
VRLQGSFPPELASTPLEDIDPYYSNVLTFVVVSKGKDIFRFSASKAMWMLDPFNPIRRVAIYILVHPLFSLFIITTILVNCILMIMPTT
PTVESTEVIFTGIYTFESAVKVMARGFILCPFTYLRDAWNWLDFVVIALAY VTMGIDLGNLAALRTFRVLRALKTVAIVPGLKTI
VGAVIESVKNLRDVIILTMFSLSVFALMGLQIYMGVLTQKCIKKFPLDGSW GNLTDENWDYHNRNSSNWYSEDEGISFPLCGNIS
GAGQCDDDYVCLQGFGPNPNYGYTSFDSFGWAFLSAFRLMTQDFWEDLYQLVLRAAGPWHMLFFIVIIFLGSFYLVNLILAIVA
MSYDELQKKAEEEEAAEEEAIREAEEAAAAKAAKLEERANAQAQAAADAAA AEEAALHPEMAKSPTYSCISYELFVGGEKGN
DDNNKEKMSIRSVEVESESVSVIQRQPAPTTAHQATKVRKVSTTSLSLPGSPFNIRRGSRSSHKYTIRNGRGRFGIPGSDRKPLVLS
TYQDAQQHLPYADDSNAVTPMSEENGAIIVPVYYGNLGSRHSSYTSHQSRISYTSHGDLLGGMAVMGVSTMTKESKLRNRNTR
NQSVGATNGGTTCLDTNHKLDHRDYEIGLECTDEAGKIKHHDNPFIEPVQTQTVVDMKDVMVLNDIIEQAAGRHSRASDRGVS
VYYFPTEDDDEDGPTFKDKALEVILKGIDVFCVWDCCWVWLKFQEWVSLIVFDPFVELFITLCIVVNTMFMAMDHHDMNKEM
ERVLKSGNYFFTATFAIEATMKLMAMSPKYYFQEGWNIFDFIIVALSLLEL GLEGVQGLSVLRSFRLLRVFKLAKSWPTLNLLISI
MGRTMGALGNLTFVLCIIIFIFAVMGMQLFGKNYHDHKDRFPDGDLPRWNFTDFMHSFMIVFRVLCGEWIESMWDCMYVGDV
SCIPFFLATVVIGNLVVLNLFLALLLSNFGSSSLSAPTADNDTNKIAEAFNRIGRFKSWVKRNIADCFKLIRNKLTNQISDQPSGER
TNQISWIWSEGKGVCRCISAEHGDNELELGHDEILADGLIKKGIKEQTQLEVAIGDGMEFTIHGDMKNNKPKKSKYLNNATDDD
TASINSYGSHKNRPFKDESHKGSAETMEGEEKRDASKEDLGLDEELDEEGECEEGPLDGDIIIHAHDEDILDEYPADCCPDSYYK
KFPILAGDDDSPFWQGWGNLRLKTFQLIENKYFETAVITMILMSSLALALEDVHLPQRPILQDILYYMDRIFTVIFFLEMLIKWLA
LGFKVYFTNAWCWLDFVIVMVSLINFVASLVGAGGIQAFKTMRTLRALRPL RAMSRMQGMRVVVNALVQAIPSIFNVLLVCLI
FWLIFAIMGVQLFAGKYFKCEDMNGTKLSHEIIPNRNACESENYTWVNSAMNFDHVGNAYLCLFQVATFKGWIQIMNDAIDSR
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EVDKQPIRETNIYMYLYFVFFIIFGSFFTLNLFIGVIIDNFNEQKKKAGGSLEMFMTEDQKKYYNAMKKMGSKKPLKAIPRPRWR
PQAIVFEIVTDKKFDIIIMLFIGLNMFTMTLDRYDASDTYNAVLDYLNAIF VVIFSSECLLKIFALRYHYFIEPWNLFDVVVVILSIL
GLVLSDIIEKYFVSPTLLRVVRVAKVGRVLRLVKGAKGIRTLLFALAMSLP ALFNICLLLFLVMFIFAIFGMSFFMHVKEKSGIND
VYNFKTFGQSMILLFQMSTSAGWDGVLDAIINEEACDPPDNDKGYPGNCGSATVGITFLLSYLVISFLIVINMYIAVILENYSQAT
EDVQEGLTDDDYDMYYEIWQQFDPEGTQYIRYDQLSEFLDVLEPPLQIHKPNKYKIISMDIPICRGDLMYCVDILDALTKDFFAR
KGNPIEETGEIGEIAARPDTEGYEPVSSTLWRQREEYCARLIQHAWRKHKARGEGGGSFEPDTDHGDGGDPDAGDPAPDEATDG
DAPAGGDGSVNGTAEGAADADESNVNSPGEDAAAAAAAAAAAAAAGTTTAGSPGAGSAGRQTAVLVESDGFVTKNGHKVVI
HSRSPSITSRTADV 
 
>maleylacetoacetate_isomerase_1_(Probable)_OS=Dmelanogaster_GN=CG9362 
MASATQLTHRGIHLAGLYRSSWSKPLFRHLATKPILYSYWPSSCSWRVRVALAIKKIDYDIKPTSLLKTVSGHAYTDEYREVNP
MQKVPSLKIDGHTLCDSVAIIHYLEETRPQPALLPQDPVKRAKIREIVELICSGIQPLQNVSVLDHIGKDQSLQWAQHWISRGFQG
LEKVLSHSAGKFCVGDELSMADICLVPQVRNARRYKADLTPYPTIVRLNQELQELDVFKATHPSTQPDCPPEFAKK 
 
>maleylacetoacetate_isomerase_2_(Probable)_OS=Dmelanogaster_GN=CG9363 
MSTNLCPNASSSDIQPILYSYWRSSCSWRVRIAMNLKEIPYDIKPISLIKSGGEQHCNEYREVNPMEQVPALQIDGHTLIESVAIMH
YLEETRPQRPLLPQDVHKRAKVREIVEIICSGIQPLQNLIVLIHVGEEKKKEWAQHWITRGFRAVEKALSTSAGKYCVGDEISMA
DCCLVPQVFNARRFHVDLRPYPIILRIDRELESNPAFRAAHPSNQPDCPPELPNK 
 
>nAcRalpha-30D-PA_FBpp0079505_Dmel  
MDSPLPASLSLFVLLIFLAIIKESCQGPHEKRLLNHLLSTYNTLERPVANESEPLEVKFGLTLQQIIDVDEKNQILTTNAWLNLEWN
DYNLRWNETEYGGVKDLRITPNKLWKPDVLMYNSADEGFDGTYHTNIVVKH NGSCLYVPPGIFKSTCKIDITWFPFDDQHCEM
KFGSWTYDGNQLDLVLNSEDGGDLSDFITNGEWYLLAMPGKKNTIVYACCPEPYVDITFTIQIRRRTLYYFFNLIVPCVLISSMAL
LGFTLPPDSGEKLTLGVTILLSLTVFLNLVAETLPQVSDAIPLLGTYFNCIMFMVASSVVLTVVVLNYHHRTADIHEMPPWIKSVF
LQWLPWILRMGRPGRKITRKTILLSNRMKELELKERSSKSLLANVLDIDDDFRHTISGSQTAIGSSASFGRPTTVEEHHTAIGCNH
KDLHLILKELQFITARMRKADDEAELIGDWKFAAMVVDRFCLIVFTLFTII ATVTVLLSAPHIIVQ 
 
>Rdl-PA_GABA-A_receptor_FBpp0076261_Dmel 
MSDSKMDKLARMAPLPRTPLLTIWLAINMALIAQETGHKRIHTVQAATGGG SMLGDVNISAILDSFSVSYDKRVRPNYGGPPVE
VGVTMYVLSISSLSEVKMDFTLDFYFRQFWTDPRLAYRKRPGVETLSVGSEFIKNIWVPDTFFVNEKQSYFHIATTSNEFIRVHHS
GSITRSIRLTITASCPMNLQYFPMDRQLCHIEIESFGYTMRDIRYKWNEGPNSVGVSSEVSLPQFKVLGHRQRAMEISLTTGNYSR
LACEIQFVRSMGYYLIQIYIPSGLIVIISWVSFWLNRNATPARVALGVTTVLTMTTLMSSTNAALPKISYVKSIDVYLGTCFVMVF
ASLLEYATVGYMAKRIQMRKQRFMAIQKIAEQKKQQLDGANQQQANPNPNANVGGPGGVGVGPGGPGGPGGGVNVGVGMG
MGPEHGHGHGHHAHSHGHPHAPKQTVSNRPIGFSNIQQNVGTRGCSIVGPLFQEVRFKVHDPKAHSKGGTLENTVNGGRGGPQ
SHGPGPGQGGGPPGGGGGGGGGGGPPEGGGDPEAAVPAHLLHPGKVKKDINKLLGITPSDIDKYSRIVFPVCFVCFNLMYWIIY
LHVSDVVADDLVLLGEE 
 
>superoxide_dismutase_[Cu-Zn]-like_[Acyrthosiphon_pisum] 
MVKAVCVLNGEDVKGTIFFSQPDDKSPVEITGELTGLSKGRHGFHIHEFGDNTNGCMSSGPHFNPFGKTHGAPNDDVRHVGDL
GNIEAPGSSVTKIQFNDPIISLTGPLNIIGRTLVVHADQDDLGKGGHELSATTGNAGARIACGVIGITK 
 
>copper_zinc_superoxide_dismutase_[Diaphorina_citri] 
YLVTIGNSVGTSKMPAIKAVCVLNNEPVKGTIFFTQEHADSPVKVTGEIQGLEEGNHGFHIHEFGDNTNGCTSAGPHFNPLGKDH
GAPADADRHVGDLGNIVATANKVAKVEIEDSIISLTGANNIVGRTLVVHAD PDDLGKGGHELSKTTGNAGARIACGVIGIAK 
 
>putative_superoxide_dismutase_Cu-Zn_[Maconellicoccus_hirsutus] 
MPVKAVCVLNGENVKGTVYFTQNGEKDPVEVTGEICGLQAGLHGFHVHEFGDNTNGCTSAGAHFNPFGKTHGAPEDSERHVG
DLGNVTADSSGVAKVNIKDSIISLCGPLSVVGRTVVVHADPDDLGKGGHELSKSTGNAGARLACGVIGITK 
 
>superoxide_dismutase_[Aedes_aegypti] 
MPAKAVCVLSGDVKGTIFFQQNGDSDPVKVTGEVTGLKPGNHGFHIHEFGDNTNGCTSAGPHFNPHGKEHGGPDAAERHAGD
LGNVVADGSGVAKVDISDSQISLSGPLSILGRTVVVHADPDDLGLGGHELSKSTGNAGARLACGVIGICKA 
 
>glutathione_peroxidase_Aedes_aegypti 
MIGRKSAIVCSAVAVLSYCAYRYHFAEMATESTSDYKSASSVYDFTVKDGQGEDISLEKYRGKVLLVVNIASKCGLTKGNYAE
LTELSQKYADKDFKILSFPCNQFGSQMPEKDGEEMVCHLRDAKADVGDVFARVNVNGDDAAPLYKYLKHKQGGSLGNFIKW
NFTKFLVDKNGVPVARYSPTTNPLDIVKDIDKLL 
 
>cuticular_protein_CPLCG_family_AGAP008447-PA 
MKVAVVAVVLALAVVSEAGVLPWGWPYAGLPAAYPVAAWPPAAIHAAYPAY AHHGAYLAAPHAAILAAPHAPAASVAHHA
GVVPGATSVTATRGAVHVAPLPGHAVSQQQLNLAPAPGTI 
 
>cuticular_protein_2_CPLCG_family_AGAP006146-PA 
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MFRLVVLSALLAVAAAAPGAHQLVHSAPLAYSTVVAAAPALVAQKEISYQK SIVEEPTVAHVGTVVKTVPTGVTHTSSAVVHD
TKVREDVYAPAVKKTVVSTPVEKTTYVQAAAPVVHAAPAVYAAPVQTVYAA APVAKTYAYAAPVEKTYTYAAAPAAISYEA
APVAYAAPLKTAYVSSYPSVYAAPAVYANQWH 
 
>cuticular_protein_CPLCG_family_AGAP008445 
MDPFSRVLRIALAIGIVSSFVGRMDASFPGLSLEGWPYFYPLGPWHDHTPIQPYNEPVPIIPVVAAQLAEYPGAMSIAATRGAVHI
APLPGHSISQFQYNLDGPPGTY 
 
>cuticular_protein_CPLCG_family_AGAP008446-PA 
MKCMVAAVILALAVVSEAGLLPYGGWPYGHLAAPTVIQSNVLAHPYGAISH AAIHAAYAPHAAILAAPHAAILAAPHAAILAAP
HAPAASVAHHAGVVPGATSVTATRGAVHVAPLPGHAVSQQQLNLAPAPGTL 
 
>cuticular_protein_AGAP003334-PA 
MYKLFVVACFLAVAAAAPGVVLPAHTVVHSAPLVHAAPVAVSHSSSHVVHH APVVKTVAVHSAPVVAVHHAPVVKALPVVH
HAPVVHHAPVLKTVVHSAPVVHSVHPVPVVKSVHVASPVLVHH 
 
>cuticular_protein_AGAP006149-PA 
MFKLVVLPLFFAAVSAGYLGSPLAYSAPAYAHAPLAAAYHAPYAYGAPVVK TVAAPVAYAAPAYHAAPIVKAVAPVATSYAN
TYKVSVKAPVAYAAPAVVSHAPVAYAAPAYAAHAYAAPAYAAHAYAAPAYA HGYYH 
 
>cuticular_protein_10RR-2_family_AGAP002994-PA 
MASKISLIAVGLLLVNVGVNAQQYGQQLGRRSSQDRLNQLRSYDDGARQSRNYNDLYNEQRYASRTQDQEQQQQQQHQDRR
ESSDYDRDDYSYGYAVRDELSGDIKSQQEVRNGDRVRGQYRTLESDGTERIVDYTADDVRGFNAVVRHQPSVGTRAQLVHTL
QPAVLLRQPTVGHLVSGQHRPALLTTPQQTSTVLLRN 
 
>cuticular_protein_RR-2_family_AGAP000820-PA 
MFRFVLLSTLLVAATAQYNGGYHRDPKTAAILSEQRYQSGDGKFGAAYTQEDGTDFKEETDEQGNRRGSYSYVDPTGQRRTIS
YVAGKNGFQASGDHLPVAPPAPPQPAPQPQYQPQPQYQPQPQYNGGRSYDDDGQYDPRWNDPNFSQNQYSAPAPAPAPAPVH
NYHAAPVAPVAPVPQYNQHNYAPQPQAAPAWTTTPAPHRFQPPGKLQLNRTPDGYSYTFNKV 
 
>cuticular_protein_RR-2_family_AGAP000345-PA 
MIGLKLLTVAACLAGVILAQDYQEFRQAPLRIGTKAEEPKPTPVPILKQIN RHNEDGSYTYGYEGADGSFKIETKLATGEVKGKY
GYVDETGKVKVVEYGANKYGFQPSGEGITVPPPTLVDETTGKDDLLEDDDGNVPVAPRLQKHRPASRPRFQEVPIQQHQPQQH
HQPQRHHQQPQQQQHHHQQQQPQPQYYDYDEQPAAPLPQPKYQPAPQYVQRSHFGSAAAAAPSVGPAPPRPAQIPNAVPVDV
VYAPKQLPARPDAEYRNVGPQTFPGAAPAPEPKIRYSQPAFPQAAPAKSANPVPLQPAFPQPRPQPAVYQPRPAQGRSTSVLDQL
AKDYALPQGGAAPLHDITFGYY 
 
>cuticular_protein_RR-2_family_AGAP000345-PB 
MIGLKLLTVAACLAGVILAQDYQEFRQAPLRIGTKAEEPKPTPVPILKQIN SDRSGYYRKRCFAAVRNLCKLRSGDKTHSKFNPT
GAGRPSEPAAVGNGIAEAQQRPGGIGYGRPAPKAYPKPYRAS 
 
>cuticular_protein_RR-2_family_AGAP000344-PA 
MKSLLLLSAIVTIIAAQRDYTTPVPILKQINRHNEDGSYSYGYEAADGTFK IETKYPNGEVQGKYGYVDDGGKLREIEYGASNRG
FEPQGTDINVPPPTLSNSNYPPLGPNEEDDGQYREDPSIYYKDSRYNSKPAPYNAPRPAPVAYSPAPQQYYRDAASQPEQPATSY
QPQHRFQPQPQHHQQQQQQYYQQPAVPQHRADIWHPNAKVDINTGSYSLSYTGR 
 
>cuticular_protein_RR-2_family_AGAP000047-PA 
MKAFVLGSAVLLLASAAASGSYLGVALSSQYQAHDGIGGYSYGYAEPNSQKHETKDAHGITHGGYSYVDANGHVQSVKYTAD
PIHGFQVSGTNLPKGPAPHAVPVPAWNAYAYAPVVLGHNGAPLETPEVQAAKAAHFAAHAAAKARLHKRSLYAPWTYAAAA
PVVLGHNGVPLDTPEVAHAKAEHAAAHAKALGHAYAPAGPVPDTPEVQHAK AAHLAAHAAARANHHAVAPVTTVAHTHHA
VHAAHYPQHVPVIKNGVPVETPEVQHAKAAHFAAVAKAQGYAPAHAHSYYP QHIPVIHNGVPVETPEVQHAKAAHYAALAEA
SARAGHGASWAPAGHEDDGSYDGRWDNHY 
 
>cuticular_protein_RR-2_family_AGAP010122-PA 
MALKFTIFLIAAVSAASLQDYHQQSQQQQHQQLQQQPQLQQQQQLQQQQQQQQQQQQQQQQQQQQNDPWDLKRYATDAHD
QSDEQVGYDFSYSVHDPVTGDQKSQEESRRNGHVRGQYSWVDADGIRQIVNYRADDRTGFNAEQRREPAHRPRLNHILQFIPA
QTVAPLYTIDTIIAPAYTSVSRVDQIRRRDQTSRVNREEISEDERNGRENRHETVRNDRPEEPREDRRNERRNDDGRDERHDDRR
EDRHEERREERREERREDRREDRREDRREDRRDTTREDNRQSSARDDRVDERHEERRTDRLNEHREERRDERREEGRDNRDDR
RQVVQETASQSEVRFQAPSVSYQYSN 
 
>cuticular_protein_RR-1_family_AGAP006868-PB 
MKMFAAVLLAACLATSSLASPAPDCPPSGHVSGYSYPAPTVQLSVGKAINSVSVTPGFSSYSVDGEVKYASVGPSYSSYEASPA
YSAYGASGEDLKLTSYEAGVKTVEAAPAVTYTAKTAGVVYADKSPAATFAS VVPSVSYTKTVAAPAVYAQPAVSKVYTSEAA
PAYQVTKEYLPPTVKTYATAPAVASYVSTPTVTKYAAAPAVSSYVATAPVV SKYVSAGPAVSYSAAPVAKVATYSSYAPAAKV
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ATYATPAYGYAASYAPAVKASYASYAPATSYASYAPATTYASYTPTAKVAS YTPAVGYAAYAPAAKVAYAAPAASYASSYAT
TSKLAYAAPAVTKTVVSAPAVASYYSAPAVTKYSSAPAVSTAYVSAPTVTK YAAAGVAYAPAVSSYVAPYSAQAYTPAVSKY
VSTPAVSSYYATPAVSKVVSSPAYASYVSAPAVTKYASAPAVSSAYVSTPVVSKTAYSGAYLAAPAVAKVATAYGPAVASYST
GPAVSAYSTGSAYSSYSVAPAVSKVVSSPAVAAYSTGPAYSSYSVAPAVSKVYSTPAVAAYSAVPAVSKVYSTPAVASYSAVPA
VSKVYSTPAVASYSASPAYSSYSATPAVASYSAVPAVSKVYSTPAVASYSAVPAVSKVYSTPAVASYSAVPAVSKVYSSPAVAA
YSAGPAYSSYSATPAVAAYSAGPAYSAYSVAPAVTKYATSGVAGYATSGATHGYYAAGPAVSAAHYGGYRYAAAAPALTTA
YTAPATVVKTVAPTTVVKTVAEKYLEHYEDNARYAFEYGVNDPLTGDIKHQ KEERDGDVVRGQYSLVEPDGNVRTVDYYAD
WATGFHATVTNSRDQVHATKVLGKRDTVKA 
 
>cuticular_protein_144_family_AGAP006369-PA 
MKVFVLVSVVLINLLPVYADQTDFNHINSDGSFAFGLKNSDTPGGHYHTASGNPKTIVRGRYGSRQPDTGRVEETVYTAGPRGF
RARGPKIHRKQSLSQVQRGPIGTPEDPLADPYDDPSYDFQFKTRNYQRREGSDSNGRVNGLYTYIDDVGEKHSVRYSAGSGTGY
EVANPVPDAPNTIAYESPLYKTHKQVRGKVAFESGPSGSGQLLSVGPDQRRAETTGPDGVTRGSYSYLDDKGVQRTVQYIAGA
GIGYKVVQSTVGAGTHRLQQPNFGISHVEQSEIGDNNNPSYQTAPSGPASERPGTSGAGYDHVARPSAGGYDGGSSRPTAPGGS
YDPPTGPSGAGSSYPDGPKPGIPGYPESSRPTGQGYDEEDFDSKRPTTSSPSLRPPTTDRPTGPSDSSETSREKYPPSSDPTDHDLG
GYGEDSIIGLLPPKYDYEAQPGAGPSASDHDDHDTPSLSGPFDVAISSGPSGPAPYPSFGESAPGTNAYNSNDFSGFPEVTYDQKK
LEEDRKKDWRDFAKDSTIIKNVGDWYVGLAPGASVRAHIQNIDLLPYGGRAPSPGDALRRDTQAQAKSDRSGGRKAYDGR 
 
>cuticular_protein_RR-1_family_AGAP006009-PA 
MKHVIVLFAALAVFCAVKAQDEVQVISFNNDNNVDGSYQFAYEQSDGQKREEKGELKPVEGSDEPALSVKGSYEYTDSNGQR
YRVDYVADERGYRPTVTKL 
 
>cuticular_protein_RR-1_family_AGAP006829-PA 
MAFFKSLVCLAVLGVAAAGVVPLATEYQGDYYAHPKYSYNYGVHDSLTGDV KSQVESRDGDVVKGQYSLVEPDGSVRTVDY
TADDVNGFNAVVSKSAPSVHAKTVVAHAAPAVVAHAAPAVYASHAAPAVYA SHAAPAVYASHAAPAVYAAPAVVAKTVVS
HAAPAVYASHAAPAVYASHAAPAVYASHAYAPAHGTVEYHGKAAAPLAYYH  
 
>cuticular_protein70_RR-2_family_AGAP006283-PB 
MKCFVAIALLAVAVSASPVEYGHYAPHALVHAPVAVHAPVLKHVVAEPVAY PKYSFNYGIKDPHTGDIKSQAEERDGDVVKG
QYSLVEPDGSVRTVDYTADDHNGFNAVVHKSAPAVQKVIAAPVAHYAPAPVLSHYVH 
 
>cuticular_protein_RR-1_family_AGAP009874-PA 
MRLHLSFIVLGAVLACVLGQDDGKYRPSPRELTTQRPRPYQPYVDPRYLQYPYNTYRYSNDRRYYNRNDGRYNSGNDGKYVP
RNDGRYVHVDNRYKHVEGPSGRGAGQAGSAGGAGGAAGASGAGANAADTNPPKPATTTSAPSAPPPTPVPTLARIAQVKVAP
KPAYAPDGWKIIRLENQVENDGYHYVFETENGILAEEAGRIEDKGTAAEGLRSQGFYQYVGDDGVVYRVDYVADGNGFLPQG
DHIPKVPPAIEKLLKYLAAQPK 
 
>cuticular_protein9_RR-1_family_AGAP002726-PA 
MLKLAFLVTTLVVCCHAGRRDVTRHKPQLVVVEEYEERQTTTLPPPPKPYAFTYSAGRSPGHVDRTHSEVSDGSGVVRGSFSYV
DPRNQVRTVEYTADSHGFYPVLSHLPATPQQTEAVARAQEKHFALYAKIAQEHADAHSGRAVEPKLPKDTVAVAKAKDRHFS
LYEKIAQEHARIGAEQEAARLAFEATSVKYEEE 
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12. ANEXO II:  I DENTIFICACIÓN DE LAS SECUENCIAS HALLADAS EN  TRIATOMINOS  
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