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1. INTRODUCCION

1.1Enfermedad de Chagas
1.1.1 Descripcion

La enfermedad de Chagas, también conocida coment§omiasis americana, es causada por
el parasitoTripanosoma cruziy fue descubierta por Carlos Chagas (1879-1934)1389 (Chagas
1909). Se transmite a humanos y a mas de 150 espa@omésticas y salvajes a través de insectos
triatominos, los cuales se infectan mediante Ixiéncde sangre de animales infectados que poseen
parasitos circulando. En el tracto digestivo de thitominos, estos parasitos se diferencian y son
eliminados por las heces luego de la alimentagiggganismo por el cual pueden entrar en contacto
con la sangre de humanos a través de la mucosaeridias, ya sean preexistentes o producto de la
picadura del insecto. Esta enfermedad también psedé&ansmitida por mecanismos no vectoriales,
como ocurre en la transmision congeénita, o porsfrteiones sanguineas, trasplantes de 6rganos o
ingesta de alimentos o liquidos contaminados cpasito (Rasst al.2012).

La enfermedad de Chagas ocurre en dos fases: ggudaica. Luego de la diseminacion del
parasito a través del sistema linfatico y la cacidn sanguinea, se concentra principalmente en los
musculos, siendo la mas grave infeccion parasit#lacorazon (Hidroret al. 2010). Debido a la
ausencia de vacunas, y a que los tratamientodgatapa cronica de la enfermedad tienen una éicac
limitada (Sosa-Estanet al. 2009), el control del vector parece ser la me@mb de reducir su
incidencia (Metcalf 1975; Zerba 198%e estima que hay de 8 a 10 millones de personpsrdenas
infectadas en el mundo (Rastial. 2012) y 25.000.000 en riesgo de contraerla. Laomayde los
casos se concentran en América Latina, donde &reaflad es endémica (WHO 2002). La ecoregion
del Gran Chaco es una de las mas afectadas, condeineada dieciséis personas infectadas

(Nature.doi.org/10.1038/nature09222).



1.1.2 Insectos vectores de la Enfermedad de Chagas

Los vectores de la enfermedad de Chagas son lestasstriatominos, pertenecientes al orden
Hemiptera, suborden Heterdptera, familia Reduviigagubfamilia Triatominae. Se distinguen por
poseer alas en forma de hemielitros y aparato bpicaldor-suctor con habitos de alimentacion
nocturnos y netamente hematéfagos. Entre sus réégjégicos se destacan su elevada capacidad de
ayuno y de adaptaciéon al ambiente domiciliariodifarentes condiciones climaticas. El ciclo de vida
involucra cinco estadios ninfales previos al ad(®ohofield 1979). Los insectos del orden Hemiptera
se han dispersado a través de las regiones trepigatempladas (Tartarotgit al. 2006). Hasta la
actualidad, se han descripto 140 especies demniiads. Los vectores de Chagas necesitan al menos
una alimentacion con sangre en cada uno de log8ies ninfales para completar su ciclo de vida, vy,
en general, pueden obtener ese alimento de difsrdmispedadores, incluyendo mamiferos, aves,
reptiles y anfibios (Costet al. 2009).

En Latinoamérica, la transmision vectorial de léeenedad de Chagas esta representada por
tres especies principales de triatominbodnius prolixusTriatoma infestany Triatoma dimidiata
T. dimidiata se encuentra en América Central y partes de Ecuadmque se considera que su
distribucién podria ser ain mas amplia (Natureotdgi10.1038/nature09222). Por su paReprolixus
habita en partes de Venezuela y Colombia. Estasedpscies han sido halladas tanto en hébitats
silvestres como formando parte de colonias doraitds (Silveiraet al. 2002). El otro vector
importante, Triatoma infestans ocupa partes de Peru, Bolivia, Brasil, ParaguayArgentina
(Nature.doi.org/10.1038/nature09222). Esta espeese considerada estrictamente domiciliaria,
raramente detectada en habitats silvestres (Silhatiral. 2002). Otro insecto considerado como
importante vector de la enfermedad en Méxicoreatoma pallidipennis(Enger et al. 2004), una
especie silvestre con capacidad de invasion deatalmiomésticos (Silveirat al. 2002). Este insecto

ha sido encontrado en 11 de los 31 estados dpaistemayormente en las regiones centro-sur y de la
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costa del Pacifico (Bautistat al. 1999; Ramse)et al. 2000). En la figura 1 puede observarse la

distribucion de los vectores mencionados en Latréia.

1.1.3 Iniciativas internacionales para el control de laférmedad de Chagas

Uno de los logros mas importantes en la historie diecha contra la enfermedad de Chagas fue
la demostracion de que esta enfermedad podia sémlemla atacando a los vectores mediante el
rociamiento de las casas con insecticidas (Biaal. 1948). A partir de esto, todos los programas de
control que apuntaban a la interrupcion de la tragion vectorial se desarrollaron basandose en este
hallazgo. Hoy en dia, sin embargo, las presioneicambientales de la desforestacién, el surgimiento
de resistencia a piretroides por parte de poblasiale triatominos, el crecimiento de las poblagone
humanas y el cambio climatico hacen que se requigtestes en las estrategias para lograr un control
eficiente.

El control de la Enfermedad de Chagas en Latindaméra sido muy exitoso gracias a
iniciativas multinacionales bajo la coordinacionldedrganizacion Mundial de la Salud (OMS) y la
Organizacion Panamericana de la Salud (Bteal. 2002). En los ultimos 15 afios, la prevalenciaade |
enfermedad en humanos ha sido disminuida signifaraente (de alrededor de 30 millones en 1990 a
cerca de 10 millones en 2006) por una serie deesipromovidas por iniciativas multinacionales,
entre las cuales se destaca la aplicacion de icskast para matar los ejemplares domeésticos.

Hoy en dia se considera que la mejor forma de clantta transmision de la enfermedad es a
través del control de vectores. En base a estogrugas iniciativas internacionales apuntaron a la
creacion de programas de fumigacion: la Iniciafivaazonica en Bolivia, Brasil, Colombia, Ecuador,
Guayana Francesa, Guyana, Peru, Surinam y Venegtaiégciativa andina en Venezuela, Colombia,
Ecuador y Peru, la iniciativa Centroamericana eticBe Costa Rica, El Salvador, Guatemala,
Honduras, Nicaragua y Panam4, y la iniciativa dehdCSur en Argentina, Bolivia, Brasil, Chile,

Paraguay y Uruguayfvw.paho.org. Inicialmente, las campafas anti vectorialesaatelcada
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Figura 1. Distribucién de los vectores estudiados en Latinoamérica. Fotos: Ernesto Barrera Vargas. Instituto de
Biologia -UNAM (México). Mapa: Nature.doi.org/10.1038/nature09222.




del ‘50 utilizaron DDT como activo, cuya falta deedividad triatomicida hizo fracasar estas accsone
Como respuesta a esto, comenzé a usarse el hibwosariorado HCH en el Cono Sur, mientras que
en el norte de Latinoamérica se comenzo a utiBkarganoclorado Dieldrin. A partir de fines de los
'60 comienzan a usarse los anticolinesterasicaerados y carbamatos. En 1980 se introducen los
piretroides como herramientas de control de vestdeeChagas, que hoy dia constituyen el grupo de
insecticidas mas usados por sus favorables pragesdaxicoldgicas (Zerba 1999).

Las acciones dirigidas a la eliminacion de vectdrgerrumpieron la transmision de la
enfermedad pof. infestansen paises como Uruguay, Chile, Brasil y partePal@guay y Argentina
(WHO 2002; Schofielcet al. 2006). Sin embargo, en la ecoregion del Gran Claemfermedad aun
es muy prevalente (Gurtler 2009). So6lo en Argentixdsten alrededor de 1.600.000 personas
infectadas com. cruziy se estima que 7.300.000 se encuentran en rasgontraer la enfermedad
(OPS 2006).

Muchos factores podrian explicar la persistenciladeansmision de Chagas en el Gran Chaco,
entre los cuales se encuentran los logisticos,6esimos y politicos, con fumigaciones esporadicas co
insecticidas piretroides que resultan en altasstdseare-infestacion de insectos (Gurggral. 2007,
Gurtler 2009; Vazquez-Prokopet al. 2009). Sumado a esto, en los ultimos afos sefoezado la
hipotesis de que muchas especies de triatominasooedmente pueden infestar habitats domésticos a
través de la inmigracion desde hébitats peridooEsd selvaticos (Noireaet al. 2000; Barbuet al.
2009; Ceballoset al. 2009; Rolonet al. 2011). El control de la infestacion de las viviasdoor
triatominos se convierte en un nuevo desafio eenmaatle control de vectores, ya que las estrategias
convencionales de rociado tendrian eficacia linaited condiciones selvaticas o peridomésticas (Harry
et al. 2000; Schofield 2000; Milest al. 2003; Schofieldet al. 2006). Mientras que los piretroides
parecen ser la mejor opcion para el control déomaos domiciliarios (Schofield 2000), insecticgda

alternativos con vida media mas larga podrian & apropiados para el control de los insectos no
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domiciliarios. Sin embargo, su uso requeriria uricte control para evitar efectos indeseableseebr
medioambiente y la salud, asi como también el dakaide resistencia a insecticidas (Bartual.
2009), como ya ha ocurrido en la ecoregion del &haco y en Venezuela, donde se han hallado,
respectivamente, poblacioneséanfestang/ R. prolixusresistentes. Este factor, que ha sido asociado
a las fallas en la fumigacion, se convierte en dados mas importantes a la hora de explicar la
persistencia de la transmisién de Chagas (Vastesla2000; Picolloet al.2005; Germanet al.2010;
Lardeuxet al.2010; Fabreet al.2012).

Al momento de la creacion de la Iniciativa del Cdhar, la eliminacion dd. infestansse
consideraba factible. La evidencia disponible ea e®mento indicaba una alta susceptibilidad a
piretroides y sugeria poca variabilidad genéticajue reduciria las probabilidades de la emergeteia
la resistencia a insecticidas (Gurtler 2009). Smbargo, esto fue contradicho en publicaciones
posteriores, que mostraron qilie infestansposee una gran variabilidad genética a lo largsue
distribucion (Barguegt al. 2006; Perez de Rosas al. 2007; Piccinaliet al. 2009). Por otra parte, la
resistencia a insecticidas fue reportada en vareas (Picollet al. 2005; Santo-Orihuelat al. 2008;
Tolozaet al. 2008; Germanet al. 2010; Lardeuxet al. 2010; Carvajakt al. 2012). Hoy en dia, la
resistencia a insecticidas podria ser una de lasipales causas del fracaso en la eliminacioi .de
infestansen la ecoregion del Gran Chaco, aun en areas sw@ata control vectorial intensivo. Por lo
tanto, el monitoreo y la aplicacion de estrategiasa el manejo de resistencia se convierten en

necesidades para cualquier iniciativa de contrdllagas en esta region.

1.2Resistencia a insecticidas
La OMS define resistencia como “el desarrollo dénddilidad en una cepa de insectos para
tolerar dosis de toxicos que han probado ser ketalla mayoria de los individuos en una poblacién

normal de la misma especie” (Browhal.1971). La resistencia se puede considerar conprageso
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inevitable, debido a la presién de seleccion cotiqgue se sigue ejerciendo con las aplicaciones de

insecticidas (Brattsten 1990).

1.2.1 Tipos de resistencia a insecticidas

Los tipos mas comunes de resistencia a insectiggdagen agruparse en cuatro categorias:
resistencia metabdlica, insensibilidad en el sléaccién, resistencia a la penetracion y resistgur
comportamiento (Miller 1988). En general, los més@nos de resistencia mas comunes en insectos son
los de resistencia metabdlica y de insensibilidaelesitio de accion. La resistencia fisioldgica pe
ser vista como resultado de la interaccion de arfdppenoorth 1984). Se debe tener en cuenta que el
analisis de los mecanismos de resistencia podriacseplicado, debido a que a menudo mdltiples

enzimas estan involucradas en el metabolismo gtiaxdicacion de xenobidticos (Hst al.2012).

1.2.1.1Resistencia metabolica

La resistencia metabdlica consiste en la transfoidnabioquimica de una toxina, donde el
compuesto téxico se convierte a una forma menogaofli et al. 2007). Las reacciones de
biotransformacion se clasifican en reacciones de Fa Fase Il, basadas en su modo de accidn sobre
los compuestos toxicos. Las reacciones de Faseluygn oxidacion, reduccion e hidrdlisis y estan
involucradas en la detoxificacién de xenobidtidos.reaccion de Fase Il es un proceso biosintético
donde las enzimas conjugativas se unen con togipasductos primarios de la Fase | y los convierten
en derivados mas solubles en agua, los cualesxsogtados. La detoxificacion de quimicos sintéticos
esta asociada principalmente con el Citocromo B4BOn grandes familias multigénicas tales como
esterasas, oxidasas y transferasas (Mametadd. 2011). Existen tres grupos principales de enzimas
que han sido identificadas como potenciales regibes de la resistencia metabdlica a insecticidas:
Citocromos P450, Glutation S-Transferasas (GST&pspoxil/Colinesterasas (COEs) (Ransimal.
2002). Mientras que algunos de los miembros desdsts superfamilias, particularmente P450 y

Carboxil/Colinesterasas tienen otras funciones cidag, por ejemplo en procesos de biosintesis y



sefalizacién, muchos genes han sido relacionadestainente a la detoxificacion de xenobioticos. En
algunos insectos estas tres superfamilias estartefoente involucradas en el metabolismo de
insecticidas y se les atribuyen la gran mayorialadgemutaciones que dan lugar a la resistencia
metabdlica frente a estos compuestos (Claudiahak2006).

El citocromo P450 es una hemoproteina cuyo rolenéscido es su actividad monooxigenasa,
mecanismo por el cual cataliza la transferenciailéitomo de oxigeno molecular a un sustrato y
reduce otro a agua (Feyereisen 2005). Estas mag@esas son enzimas metabdlicas de la Fase |
(Mamidalaet al.2011). También poseen actividad oxidasa, reductiesaturasa e isomerasa (Mansuy
1998). Los P450 dependen de comparieros redox panaistrar equivalentes reducidos de NADH o
NADPH. En eucariotas, P450 se encuentra en elutetendoplasmatico y en la mitocondria (Scott
1999). La superfamilia de genes Citocromo P450ti¢age un importante sistema metabdlico debido a
su participacion en la regulacion de los titulocdmpuestos enddgenos tales como hormonas, acidos
grasos y esteroides, y en el catabolismo y anabolide xenobioticos como drogas, pesticidas y
toxinas de plantas. Se encuentran practicamerttalen los organismos aerdbicos incluyendo insectos,
plantas, mamiferos, pajaros y bacterias (Stegeshah 1998). Mediante el analisis de las secuencias
disponibles se concluye que se clasifican en 4osldthmados CYP2, CYP3, CYP4 y el clado
mitocondrial. Estos clados corresponden a ramaspoma del nivel de familia (Feyereisen 2006).
Las secuencias se denominan CYP seguido de un ojm®& letra y un numero indicando familia,
subfamilia e isoforma respectivamente (Nelsbal.1996).

El metabolismo de insecticidas por enzimas P45@@s frecuentemente un factor clave en la
determinacion de la toxicidad de un insecticidengbién puede representar un paso clave en la@aden
de eventos que se suceden entre el contacto, &raeidn y la interaccion con el sitio diana de un
determinado insecticida (Feyereisen 2005). Conespa la resistencia a insecticidas, probablesnent

la actividad monooxigenasa sea el mecanismo deteasia metabolica mas frecuente. Hoy en dia esta
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claro que la resistencia puede ocurrir debido taalascripcion incrementada de P450 dando lugar por
lo tanto a una expresion incrementada de la p@tgita consecuente detoxificacion del insecticida
(Liu et al.1998). Las familias conocidas por estar involuasagh la resistencia a insecticidas son: 4, 6,
9y 12 (Feyereisen 1999).

Las Glutation S-Transferasas son enzimas de Fasenlicuanto a las reacciones de
biotransformacién. Catalizan la reaccién del glatatreducido a compuestos que poseen sitios
electrofilicos (Labrowet al. 2004). Estas enzimas constituyen uno de los pates componentes de
las vias de detoxificacion en los organismos vistavés de reacciones de Oxido-reduccion y de
conjugacién que facilitan la solubilidad de los pamstos toxicos, promoviendo su excreciéon del
organismo (Mamidalat al. 2011). Se cree que los insectos hematdfagos pdsgéncitosdlicas y
microsomales (Sheehast al. 2001). Las GSTs citosdlicas se clasifican en lases Delta, Epsilon,
Sigma, Theta, Omega y Zeta, de las cuales Deltasiida son exclusivas de insectos y parecen tener
roles importantes en la detoxificacion de xenoba#i(Ransomt al.2002; Claudianost al.2006). Las
GSTs microsomales se designan como “proteinas alxcia la membrana en el metabolismo de
glutation y eicosanoides” (MAPEG) y catalizan reages similares a las de las GSTs citosodlicas, pero
no han sido asociadas al metabolismo de insec$idi@akutaet al. 2000; Prabhuwet al. 2001). En
insectos hematofagos se han identificado variass@fsi€ han mostrado una expresion mayor cuando
los insectos fueron expuestos a insecticidas (Gataat. 1989; Dinget al. 2003). Se ha asociado una
elevada actividad de estas enzimas con la resigtanana gran parte de los insecticidas conocidos
(Prapanthadarat al. 1993; Prapanthadart al. 1993; Huanget al. 1998; Vontaset al. 2001). En
muchos casos no han sido identificadas las GSTcéE@s que se encuentran involucradas en
resistencia y han sido relacionadas a este prguasasociacion, por ejemplo, por el incrementoen s
actividad o la comparacién entre cepas resistgrsesceptibles (Enayatt al. 2005). En los casos que

han sido estudiados en mas detalle la resisteacsidb atribuida a incrementos en la cantidad @eoun
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mas enzimas GST, ya sea como resultado de la @&apidn génica 0 mas comunmente a través del
incremento de la tasa de transcripcion, mas que cesultado de cambios cualitativos en las enzimas
en cuestion (Granet al. 1992; Ransoret al. 2001). Estas enzimas poseen roles importantes en |
respuesta a los insecticidas conocidos. Respe®®® las GSTs catalizan su dehidroclorinacion
(Clark et al. 1984), mecanismo importante para la detoxificadi@neste insecticida que ha sido
asociado a la generacion de resistencia en moseesquitos (Granet al. 1991; Prapanthadagd al.
1993; Prapanthadasd al. 1996). Las GSTs son responsables en muchos casasasistencia frente a
organofosforados (Hayes al. 1988) y, aunque aun no han sido asociadas direatamal metabolismo
de insecticidas piretroides, tendrian un rol imgate en la resistencia frente a estos compuestagipo
rol en la detoxificacion de los productos de leog&tacion de lipidos inducida por piretroides (Vamit

et al.2001). Las GSTs podrian ademas proteger al insleck® toxicidad de los piretroides mediante el
secuestro del insecticida (Kostaropouttvsl.2001).

Los genes de Carboxil/Colinesterasas se divide@ subfamilias:.a-esterasas, esterasas de la
hormona juvenil 3-esterasas, gliotactinas, acetilcolinesterasas;otemtinas, neuroliginas y de tipo
glutactina. Las esterasas de la hormona juvergisterasas @-esterasas se atribuyen la mayoria de la
actividad catalitica de las carboxilesterasas, rasnque neurotactinas, neuroliginas, gliotactipas
glutactinas son proteinas de la superficie celgdareralmente consideradas como no cataliticas, con
una variedad de funciones esenciales descriptatagsarrollo y la neurogénesis (Grisatual. 1999;
Ranson et al. 2002). Estas proteinas se consideran por tantoo camltifuncionales, pero
principalmente involucradas en la detoxificacionimecticidas y degradacion de feromonas, como se
ha reportado en muchos insectos (Shuaggfual. 2009; Yuet al. 2009). En particular, estas enzimas
estan involucradas en la degradacion de organodssfearbamatos y piretroides. Las mutaciones en
las secuencias codificantes y el aumento de laesikpr de estos genes es uno de los principales

factores que contribuyen al desarrollo de la res@sa (Liet al.2007). Las esterasas tienen un rol en la
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resistencia a insecticidas debido a su capacidaskdeestrarlo, es decir, se unen rapidamente a las
moléculas toxicas y van liberando lentamente lombwditos del insecticida (Karunarateeal. 1993).

Por otra parte, existen otras familias proteicdascienadas a la actividad metabdlica que han
sido reportadas como involucradas en la resistema@msecticidas. Entre ellas se encuentran enzimas
antioxidantes (Superoxido dismutasa, Catalasaa@®at peroxidasa, Hemo peroxidasa, Tiorredoxina
reductasa), las proteindgultidrug resistance like protejny las Uridindifosfato Glucuronosil
Transferasas microsomales (UGT) (Pegtral.2004; Mamidalat al.2011; Bonizzonet al.2012).

Las especies reactivas del oxigeno (R®@&active oxygen speciesson productos del
metabolismo aerdbico de los organismos (Wahal. 2001). Las ROS estan involucradas en la
sefalizaciéon celular, incluyendo la regulacion @expresion génica, la transduccion de sefales y la
regulacion fisiolégica (Kumaet al.2003). Si se propagan incorrectamente, o no sengh de manera
eficiente, pueden causar dafio a proteinas, lipidosdos nucleicos (Hermes-Ling al. 2002). Para
evitar este dafio oxidativo, los organismos hanusimhado a un sistema complejo de defensa contra
los mismos. La defensa primaria frente a las RO& eenstituida por tres grupos de enzimas
antioxidantes: Superoxido dismutasas (SODs), Gatala(CATs) y Peroxidasas (PRXs). Las
peroxidasas incluyen las hemo-peroxidasas (HPX&3 yo hemo-peroxidasas (no-HPXs, dentro de las
que se encuentran las Glutation Peroxidasas, GP¥s)su parte, las tiorredoxinas reductasas (TRXSs)
ayudan al insecto a responder frente a las ROSid[2#\al. 2005). Todos estos genes ademas pueden
responder a un amplio rango de estrés oxidativdymido por factores bidticos y abidticos (&hial.
2012). Un ejemplo de esto son los insecticidas,ppeslen causar toxicidad induciendo un estado de
estrés oxidativo en el organismo (Daeidal. 2005).

Las proteinas de resistencia multiple (MRRyltidrug Resistance Proteingertenecen a la

superfamilia del cassette de union al ATP (ABC)ttaa en el desarrollo, la homeostasis, la fisi@ogi

~16 ~



y la resistencia metabdlica. En insectos, podridemes contribuir en la resistencia a xenobioticos,
incluyendo los insecticidas (Lableéal.2010).

Las UGT se encuentran asociadas a la detoxificad@menobidticos (McGurlet al. 1998;
Naydenoveet al. 1999). Se ha detectado una expresion difereneildgsimismas en cepas resistentes a
insecticidas d®. melanogaste(Pedraet al.2004) y también han sido identificadas por su ingnzia

en la detoxificacion de xenobidticos (incluyendsecticidas) en ratas (Okazadtial. 2003).

1.2.1.2Insensibilidad en el sitio de accion

En este tipo de resistencia, el sitio quimico dadecdel insecticida se modifica resultando en
una menor sensibilidad al mismo. Este mecanismbaseeportado en numerosas especies y para
diferentes enzimas diana de los insecticidas madogs como por ejemplo el canal de sodio voltaje-
dependiente (insecticidas piretroides) (Soderlugid al. 1989), la enzima acetilcolinesterasa
(organofosforados y carbamatos) (Aldridge 1950)s Ieeceptores nicotinicos de acetilcolina
(neonicotinoides y spinosad) (Buckinghatnal. 1997; Salgadet al. 2004), y los receptores GABA
ionotropicos (fipronil y dieldrin) (Garet al. 1998).

El canal de sodio voltaje-dependiente constituysited de accién primario de los insecticidas
piretroides. En los insectos, esta proteina tiemerol esencial en la actividad neural como med&do
del flujo rapido de iones sodio necesarios pardate ascendente de los potenciales de accion
(Loughneyet al. 1989). Los insecticidas piretroides ejercen suoacinsecticida modificando el
funcionamiento normal de estos canales (Soderaéiral. 1989). Las modificaciones puntuales en el
gen del canal de sodio (también llamado gara) generan el fenotip&dr (knockdown resistange
caracterizado por la reducciéon de la sensibilidgadretroides (Williamsoret al. 1996; Dong 2007,
Soderlund 2008).

Otros tipos importantes de insecticidas son losamufpsforados y carbamatos. Su enzima
diana, la acetilcolinesterasa, cataliza la hidi®tiel neurotransmisor acetilcolina. Es una enzilaae
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en el sistema nervioso de los insectos por lo gteseompuestos han sido considerados insecticidas
eficientes. Su analogia con el sustrato naturdadecetilcolinesterasa produce la inactivacion ale |
enzima, mediante la modificacion de una serinagotesen el sitio activo. Luego de la intoxicacién,
falta de terminacidén del impulso nervioso en lasgsis colinérgicas produce la muerte del insecto
(Aldridge 1950). En muchos casos, la adquisicion registencia corresponde a una alteracion
detectable del nivel de la actividad de la enziEgtas alteraciones, en muchos casos, se origirran po
mutaciones puntuales en el gen que codifica pata eszima y que producen sustituciones
aminoacidicas en el sitio activo (Hst al. 2006). Estas mutaciones en la enzima asociadaglcon
fendmeno de resistencia han sido reportadas enuibesdVaugharet al. 1997; Weill et al. 2004),
moscas (Fourniest al. 1993; Mutercet al. 1994; Kozakiet al.2001) y otras especies de interés (Eisu

al. 2006). Muchas especies de mosquitos parecen tdoer genes que codifican para
acetilcolinesterasa (llamadase distintos,acely ace2(Weill et al.2004) mientras que otras especies
parecen tener sélo uno que se considera ortologgede@ace2de mosquitogVontaset al. 2002). En
algunas especies, el gen responsable de la reséstenrganofosforados y carbamatos es elagenl
(Culicidae), mientras que en otras especies, elrggponsable esce-2 (Drosophilidae) (Weillet al.
2002; Weillet al.2004).

Otro grupo de insecticidas utilizados para elimimsectos plaga son los neonicotinoides y el
spinosad, actian como agonistas de los receptm@s$nicos de acetilcolina. Estos receptores urten e
neurotransmisor acetilcolina en dos sitios de spedicie extracelular y producen su apertura
permitiendo la entrada de cationes lo que resultairea despolarizacion de las células que puede
disparar el potencial de accion (Lindstrom 201Q)s Ineonicotinoides ejercen su accion insecticida
produciendo la despolarizacién de las neuronasgiogpticas y la induccién del potencial de accion
(Buckinghamet al. 1997). El spinosad genera una accion toxica agaaian la excitacion neuronal

generalizada de los insectos por su accion solos eésceptores (Salgadet al. 2004). Se han
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reportado casos de resistencia a estos compuestddoda modificaciones en este receptor en
diferentes especies de interés (kiual. 2005; Sattellest al. 2005; Jonegt al. 2006; Perryet al. 2007,
Baxteret al.2010).

Los receptores GABA ionotropicos estan ampliameditgribuidos a través del sistema
nervioso y los sistemas musculares de insectos yosositios diana de varias clases de insecticidas
como por ejemplo fipronil y dieldrin (Bloomquist @D). Estos insecticidas impiden el flujo de iones
cloruro a través del canal del receptor, que metliransporte de iones cloruro a través de las
membranas celulares (Eldefragtial. 1987). Se han reportado modificaciones en el cunmadan lugar

a resistencia a fipronil y dieldrin (Ffrench-Comstat al. 1991; Hosieet al. 1995).

1.2.1.3Resistencia a la penetracion

La cuticula de los insectos funciona como exoestiugl como barrera entre los tejidos vy el
medio ambiente (Andersen 1979). Muchos insectdareel efecto de los insecticidas disminuyendo su
penetracion a traves de la cuticula: una cuticdla amcha, con mayor cantidad de proteinas vy lipidos
es menos capaz de absorber una toxina. Este tipgsséencia se encuentra a menudo relacionado con
otros mecanismos (Mamidaéd al.2011). Este es un fendmeno bien documentado equitos (Hunt
et al. 2005; Paret al.2009; Woodet al.2010) y se han encontrado muchos dominios cutesiian un
estudio transcriptomico reciente realizado en |laatte de cama (Bait al.2011). La parte mas externa
de la cuticula, denominada epicuticula, en triab@®iesta cubierta una variedad de lipidos y por
cadenas muy largas de hidrocarburos (Juates. 2007), que se consideran como la mayor barrera
protectiva (Juarez 1994). Hn infestansse demostré que los insectos resistentes poséemcantidad
de hidrocarburos en la epicuticula y una cuticuda ancha que los insectos susceptibles (Pextrali

2009).
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1.2.1.4Resistencia por comportamiento

La conducta del insecto se modifica de maneradalalentrar en contacto con el insecticida.
Este tipo de resistencia se ha documentado enadgespecies de insectos hematéfagos, pero aun se
conoce poco sobre la genética de este tipo de atanpiento (Mamidalat al.2011).

1.2.2 Resistencia a insecticidas en triatominos

En el afilo 2005 se detectaron ineficiencias poepdetlas autoridades del Programa Nacional
de Control de Vectores en cuanto a la aplicaciodelametrina y otros piretroides en determinadas
regiones de Argentina. Al mismo tiempo, se reportgsoblaciones d&. infestansen la provincia de
Salta, con alta resistencia a deltametrina (Picetlal. 2005). Por otra parte, estudios mas recientes
confirmaron ademas un aumento en la resistencialtanaetrina en las provincias de Catamarca,
Santiago del Estero y Chaco, y la primera detecd&nesistencia en Bolivia, con tasas de resisienci
muy elevadas (Germanet al. 2010). En la localidad de El Mal4, en Chaco, rgemente se han
detectado tasas de resistencia muy altas que colacueon estudios previos (Carvagdlal. 2012).
También es interesante remarcar que en algunasgiaies se han observado diferencias en los
perfiles de resistencia a piretroides entre hugvaisifas de primer estadio; huevos provenientelssle
poblaciones de Mataral, Sucre y Yacuiba (BoliviEgsentan susceptibilidad a deltametrina, mientras
que las ninfas de primer estadio de las mismasapminles demuestran altos niveles de resistencia en
los ensayos (Tolozet al.2008).

Por otra parte, también se han hallado poblaciai®e$. infestansprovenientes de Brasil
resistentes a piretroides, lo que se asocia aldasestos insecticidas en el lugar desde el afio 1982
(Vassenaet al.2000).

También se ha demostrado resistencia a insectipidetsoides utilizados en el control de estos
vectores en poblaciones Be prolixusde Venezuela (Vasseeaal.2000; Vassenat al.2003). Esto es

sorpresivo ya que el control & prolixusen este pais se ha realizado con insecticidasacigaados,
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mientras que para el rociamiento domeéstico se Hhdizado ciclodienos y el organofosforado
fenitrotion. La exposicion dR. prolixusa piretroides podria deberse entonces a su gtdizantensiva
en la agricultura (Vasserm al. 2000).

Todos estos factores plantean la necesidad deiasted profundidad cuéles son los
mecanismos de los insectos para actuar frenteos esimpuestos toxicos, para lograr un control
efectivo de estos vectores.

En cuanto a la resistencia metabdlica, los nivelederados de resistencia a deltametrina en
vectores de la enfermedad de Chagas fueron assctatioun aumento del metabolismo oxidativo, y
con un aumento de la actividad de esterasas y mm@eymasas (Santo-Orihuekt al. 2008). Los
resultados indicaron por otra parte una alta atAti de la monooxigenasa P450 poblaciones
resistentes, en comparacién con las susceptibleaz@®ez Audinoet al. 2004). Sin embargo, los
niveles mas altos de resistencia observados em#ngey Bolivia, no pueden explicarse Unicamente
por un aumento en la actividad de las enzimas ditatkvas (Picolloet al. 2005).

En cuanto a la insensibilidad en el sitio de accg® ha identificado una mutacion puntual
asociada con la resistencia a insecticidas pidggoen el canal de sodio @einfestansEsta mutacion,
genera un cambio de leucina por fenilalanina empdsicion 1014 de su homdlogo en la mosca
domeéstica (L1014F) (Fabet al.2012). La mutacion L1014F ha sido identificadavanas especies de
insectos y es la mas frecuente asociada con etigenkdr (Soderlund 2008). Recientemente se ha
detectado una nueva mutacion que confiere resiatenpiretroides. Se trata de una sustituciéon que
resulta en un cambio de una leucina por una ismlalen la secuencia de aminoacidos, ubicada en un
loop intracelular del canal, entre los segmentos |38y, en la posicion 925 (L9251) (Capriotti, Bt

al, resultados no publicados).

1.3El genoma deRhodnius prolixus
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Rhodnius prolixuses en la actualidad el Gnico triatomino cuyo geadma sido secuenciado

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

anotacion, con una cobertura cercana a 6X (64Z@12ares de bases, con un contenido de 34% de
GC). Dentro de los datos disponibles, se encuethdsrisupercontigs o “scaffold$ que se definen
como un conjunto deontigs los cuales son segmentos de ADN que se supergdomaando una
regiéon consenso (Gregory 200bds supercontigsestan orientados, ordenados y posicionados uno con
respecto al otro en base a las secuencias de semeg (Myerset al. 2000). Estosupercontigsse
utilizan para el estudio y la identificacion desercias dentro del genoma de un organismo.
1.4Transcriptomica
1.4.1 Definicion de transcriptoma

El conjunto de genes expresados a partir de unnggnosu nivel de expresion se denomina
transcriptoma (Velculescet al. 1997). El conocimiento del transcriptoma es esénpara la
interpretacion de los elementos funcionales quelaaga expresion de un genoma, y para revelar los
constituyentes moleculares de las células y lodoeWanget al.2009).
1.4.2 La secuenciacion de ARN como método para el as@isiranscriptomas

La secuenciacion masiva de ARN (RNA-seq) es un deétouevo y Util para mapear y
cuantificar transcriptomas, a través del uso déodos de secuenciacion de ADN a gran escala
(Nagalakshmet al. 2008). El estudio de transcriptomas provee infaiGraacerca de las distintas vias
metabdlicas, en funcion de como se expresan ltigtds genes. En este sentido, la nueva informacion
molecular basada en el analisis de genomas compleamscriptomas y proteomas sera crucial para
identificar genes que podrian proveer nuevas hégrdas y estrategias para el control de vectores
(Hsuet al. 2012). Un proyecto de transcriptomica progresaeés de fases de adquisicion de datos,
ensamblado de las lecturas de las secuencias efin& grobables transcriptos, y luego anotacion y

explotacion de los datos ensamblados (Kure@ral. 2010). ElI ensamblado se compone de tres
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elementoscontigs isotigs e isogroups Los contigsson tramos de lecturas ensambladas que pueden
pensarse como exones 0 conjuntos de exones qugreismtranscriben juntos. Le®tigsrepresentan

un subconjunto particular de un conjuntoadatigs y unisogroupes un conjunto desotigs que se
genera del mismo set dmntigs Diferentesisotigs dentro de unisogrup representan isoformas
alternativas de un mismo gen. Es posible quésagrup contenga soélo ursotig, como también es
posible que umsotig se componga de un satontig (Ewen-Camperet al. 2011). Como resultado del
ensamblado también podemos encontsargieton reads que son aquellas lecturas que no tienen una

superposicion significativa con ninguna otra lezt(irttp://contig.wordpress.comf)a mayoria de los

trabajos publicados acerca de analisis transcripti8n han utilizado la plataforma de
pirosecuenciacion Roche 454, debido a que susréscton mas largas que las generadas por otras
plataformas (hasta 900 bases) y por lo tanto nmejpega la anotacién y el ensamblationovo es
decir, sin un genoma de referencia. Una aproxinmad®é este tipo se ha utilizado con éxito en la
chinche de cam&imex lectulariugBai et al.2011).
1.4.3 Comparacion de secuencias

Se espera que el numero de genomas secuenciadigleameciendo exponencialmente en los
proximos afios. Consecuentemente, el sello distindie esta época se centra en las comparaciones
entre los genomas, lo que se esta convirtiendonetomponente indispensable para comprender una
gran variedad de procesos biologicos (Tatustval. 1997). La comparacion de secuencias de
aminoacidos se utiliza mas a menudo ya que ofreeeinformacién mas clara que las secuencias
nucleotidicas, sobre todo para familias de genes g han diversificado hace millones de afios
(Thornton et al. 2000). Dada la gran cantidad de permutacionesblgssien una secuencia de
aminoécidos, cualquier similitud significativa entada con las herramientas estandar de busqueda
puede asumirse de modo confiable como resultadondehomologia, es decir, que comparten un

ancestro comun (Lipmaet al. 1985; Doolittle 1994). Por lo tanto, siguiendocehcepto de que la
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relacion entre genes de diferentes genomas estéalmaénte representada por la homologia (Tatusov
et al. 1997), una aproximacion factible para identifiggnes involucrados en la respuesta a
insecticidas en los triatominos de interés, esrbasan la homologia entre las proteinas reportadas
como intervinientes en el proceso de resistenciaters organismos filogenéticamente cercanos y ya
secuenciados, comirosophila melanogastefAdamset al. 2000), Anopheles gambia@Holt et al.
2002),Culex quinquefasciatug\rensburgeet al.2010) yAedes aegyptiNeneet al.2007).

En el presente trabajo se estudian los transcrggode tres especies de triatominos de
importancia vectorial en Latinoaméricariatoma infestans Triatoma dimidiata y Triatoma
pallidipennis mas el genoma dghodnius prolixusa fin de realizar un analisis comparado de loege

involucrados en la resistencia a insecticidas en tases especies.
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2. HIPOTESIS

Los genes involucrados en la respuesta a insexsi@d encuentran conservados entre distintas

especies de insectos.

3. OBJETIVOS

3.1Generales
Aportar conocimiento para el manejo de resisteadresecticidas en el control de la enfermedad

de Chagas.

3.2Especificos

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

insectos se hallan en las especies de triatomstadiadas.
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4. MATERIALESY METODOS

4.1 Material de partida y secuenciacion

Para el presente trabajo se utilizé libeary de ADNc construida a partir del ARN expresado
en todos los estadios del desarrollo de tres espeate triatominos de importancia vectorial:
infestans T. dimidiatay T. pallidipennis La secuenciacion del ADNc se realiz6 utilizantl@cuipo
Roche 454 GS FLX que utiliza la tecnologia de gicognciacion (Marguliest al. 2005).
4.2 Generacion de base de datos de resistencia

Con el fin de generar una base de datos compuestgenmes relacionados a la respuesta a
insecticidas, se realiz6 una busqueda exhaustivgedes reportados como involucrados en este
proceso en la bibliografia (Mamida¢a al. 2011; Bonizzonket al. 2012; Hsuet al. 2012; Davidet al.
2013). Se incluyeron en la base de datos las fmndompletas de dichos genes considerando su
potencial rol en el proceso dada la relacion elusegenes de una misma familia. Las secuencias
proteicas de interés fueron obtenidas en format&TAA a partir de las bases de datos Uniprot

(www.uniprot.org, VectorBaseWww.vectorbase.olgy Flybase www.flybase.org.

La base de datos resultante se compone de 308 nsesieproteicas deDrosophila
melanogasterademas de en otros insectos cofwopheles gambiaeAedes aegyptiTribolium
castaneuny Culex pipiengAnexo I).
4.3BuUsqueda de secuencias

Se realizé la busqueda por homologia de los genesfarman parte de la base de datos
descripta mediante el algoritmo TBLASTN (Altschat al. 1990) en las bases de datos
transcriptomicas dé&. infestansT. dimidiatay T. pallidipennisy enRhodnius prolixusdisponible en

Vector Base ww.vectorbase.olg En este Ultimo caso se utilizd la secuenciagirat predecida a
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partir de los genes disponibles en dicha base ts.daa bisqueda se realizé asignande-waluede
0,00001 y la matriz Blosum62.
4.4 Realizacion de arboles filogenéticos

Para la realizacion de arboles filogenéticos, emprumer paso se utilizd el programa BioEdit
(Hall 2004) para generar alineamientos, utilizaetalgoritmo ClustalW (Thompsoet al. 1994), de
las tres principales familias de enzimas involuasaén el metabolismo detoxificativo: Citocromo
P450, Glutation S-Transferasas y Carboxil/Colinests. Posteriormente se construyeron arboles
filogenéticos mediante la utilizacion del softwdeast v1.75 (Drummonet al. 2007), utilizando
como parametros 200000 generaciones y un burnB0déa visualizacion de los arboles se realizd
mediante el programa iTol (Letunét al.2007; Letunicet al.2011). En cuanto al arbol filogenético de

Acetilcolinesterasas, se utilizaron 200000 generees.

4.5Validacion por RT-PCR

Para validar las predicciones bioinformaticas, tdezd la técnica de Reaccion en Cadena de la
Polimerasa (Mullis 1990).
4.5.1 Sintesis del molde de ADNc

En primer lugar, se realizé la extraccion de ARNhdevos, ninfas y adultos de infestans
utilizando Trizol Reagent (Ambion, Life Technologje Para esto, se agregaron 500 ul de TRIzol en
un tubo Eppendorf y, mediante la utilizacion deéambolo, se trituré el material de dicho organismo.
Luego se agregaron 100 pl de cloroformo al tubsag tina incubacion 3 minutos a temperatura
ambiente se centrifugdé por 15 minutos a 12000 kxagfase acuosa resultante se colocd en un nuevo
tubo Eppendorf al que se le agregaron 250 ul deaganol. Luego de una incubacién a temperatura
ambiente de 10 minutos se procedié nuevamente aamafugacion a 12000 x g durante 10 minutos.
Como resultado de esto se obtuvgelietque contiene al ARN. Luego del descarte del s@ufente,

se lavo dichopellet con 500 pl de etanol. Luego de agitacion, se ifegfr a 7500 x g durante 5
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minutos y se elimind el etanol. Posteriormenteesézé el secado del pellet al aire y se resuspestd
20 pl de agua estéril y ultrapura (Sartorius Ariugnjinalmente se realizé una incubacion a 55-60°C
por 10 minutos.

Para evaluar el resultado de esta extraccion sbréemul de la muestra obtenida con 5 pl de
formamida en un gel de agarosa 1% tefiido con Brorder Etidio. Como parametro se utilizd un
marcador de 100 pb (PB-L). La cuantificacion denlzestra se realiz6 mediante el software Image J
(Abramoff et al.2004).

Posteriormente se procedio a la sintesis de ADMzautdo el kit Mint-2 (Evrogen) siguiendo
indicaciones del fabricante. Para esto, se utdiz& pl de la solucion de ARN total (0,5 pg/uheme
agregaron a un tubo Eppendorf junto con posners correspondientes. Luego de una incubaciéon a
70°C por 2 minutos y a 42°C por 3 minutos se leiadian 2ul de 5X First Strand Buffer, 1 pl de DTT,
1 plde dNTPs y 1 ul de la enzima Mint Reverse 3teptase. Luego de una incubacion a 42°C por 30
minutos se adicionan 5 pl de IP-Solution y se edtila incubacién por 1,5 horas. Pasado ese tiempo
los tubos se posicionan en hielo para terminainkesis de la primera cadena de ADNc. Para lasnte
de la segunda cadena de ADNc se utilizaron logesites reactivos: Buffer de Reaccion 1X; MgSO
2mM; dNTPs 0.2 mM; PCR primer-M1 0.2 mM; ADNc prirmecadena;Taq DNA polymerase
Platinum High Fidelity (Invitrogen) 1 unidad y agua estéril y ultrapu@artorius Arium) hasta
completar volumen.

El programa utilizado para esta amplificacion fusiguiente: 1 minuto a 94°; 35 ciclos de 30
segundos a 98°, 30 segundos a 55° 30 segundds amidificacion final de 5 minutos a 72°. La
amplificacion se realizé con el termociclador GBne Thermal Cycler (Bioer Technology CO., LTD).

Para evaluar el resultado de esta reaccion sedutii gel de agarosa 1% tefiido con Bromuro

de Etidio y se visualizé bajo luz ultravioleta. Goparametro se sembré esta muestra conjuntamente
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con un marcador de 100 pb (PB-L). El ADNc obteng#ocuantific6 mediante el software ImageJ

(Abramoffet al.2004).

4.5.2 Disefo de primers

En base a las secuencias identificadas en el tipttsna deT. infestansse disefiaroprimers

especificos para lograr la amplificacion de 13 rmagtos de genes con la ayuda deftware

Primer3Plus (Untergasset al. 2012). En la Tabla 1 se muestran las secuencia®sdprimers

utilizados.

Gen Isotig/Singleton Secuencia Primer Fw (5°-3") Secuencia Primer Rv (5'-3°) | T2 annealing 6ptima
Superoxido Dismutasa |TINF_isotig08661 ATAAAGGCCCACAACATAACTGC |GCTGGAGCACACTTCAATCC 57,9°C
Glutation Peroxidasa |TINF_isotig06299 TACTTCTCCAAGCTGCTGAC TCCTTGGAGAAGTACAGAGGAC|57 a 59,1°C
Catalasa TINF_isotig30046 TCGTGATCCATCAGCAGAGC GAGCATGGGCAACAGTGTTG |50a52°C
Citocromo P450 6 TINF_isotig04226 AGTTCTTTGTCGCAACACGC ACACCGACATTCAGTACGGG 55,8a 57,9°C
Citocromo P450 302 TINF_isotig03124 GGTGGAATAGATACGACTTCC CTCTGAACGGCAAGCCACC 57,9a60°C
Citocromo P450 4 TINF_isotig08493 AAGAGTAGCTTATGACATCAGCG |TTCCGTTTACGTTGCACAGAG |57,9a60°C
Citocromo P4504 TINF_isotig04575 GGCTCAAAATGGCGATGGAC TTTACGACCGACACAGCTCC 57,9a60°C
GSTD TINF_isotig09007 TCGGCGGTAGTTACTGAAGC CCGAAAGCCGTGCTATTGC 55,8a57,9°C
GSTS TINF_isotig07414 CGGCAAGTTACCCACTTTGG CGCCAAGCATACCTTCAATTG |57,9a60°C
GSTT TINF_isotig10806 TTTGCAACGCTGAATGTCCT CCGATAATTGATGACAATGGC |55°C
[-esterasa TINF_isotig07699 TAGAACATAAACGCCCCGCC CTGCCCATATAGCTCAGGGC 57,9a60°C
Acetilcolinesterasa TINF_|AZ42GO1EGC8K |CCAAACTAGAACGGGATGCG GTCCCCAGCCAGTACCATG 57,9a60°C
Receptor GABA TINF_HITUR5Q02J421L |TCTGTATCGCTATCGCTGCC GGACGTACATTGTCACACCG 57,9a60°C

abla 1. Secuencias de los primers utilizados y temperaturas de annealing 6ptimas determinadas por gradiente.

4.5.3 Reacciones de PCR

Utilizando el molde de ADNc generado, las reaccode RT-PCR se realizaron mediante el
siguiente protocolo: Buffer de reaccion 1XpM@y 25mM, dNTPs 0.2 mM, Primer Forward 0.2 mM,
Primer Reverse 0.2 mM, molde 46 Agq T-Plus DNA Polimeras@nbio-Highway) 1 Unidad y agua
estéril y ultrapura (Sartorius Arium). Las reac@srse realizaron en un volumen total de 10 pl.

El programa de PCR utilizado fue el siguiente: Gutos a 94°; 35 ciclos de 30 segundos a 94°,
30 segundos a T° annealing (determinada por gra)je30 segundos a 72°; amplificacion final de 5
minutos a 72°. La amplificacion se realiz6 con ezimociclador Gene Pro Thermal Cycler (Bioer

Technology CO., LTD).
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La temperatura de annealing de cada parihkeersdeterminada por gradiente se muestra en la
Tabla 1. El resultado de la amplificacion se evandn gel de agarosa 1%. Las muestras se sembraron
con DNA Dye (EZ-Vision Three, Amresco) lpara visualizarlas aplicando luz ultravioleta. Como

parametro del tamafio de los fragmentos se utilizd marcador de 100 pb (PB-L).
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RESULTADOS
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5. RESULTADOS

5.1Secuenciacion de transcriptomas

Como resultado de la secuenciacion de los trarteongs, se obtuvieron un total de 53836 secuencias
enT. dimidiatg 158394 erT. infestansy 47707 enl. pallidipennis(Tabla 2). Para evaluar la calidad
de la secuenciacién realizada, se realizé la balsgde los principales genes eucariotas (Cétge
eukaryotic gengs un grupo de genes altamente conservados y qeacentran esencialmente en
todos los genomas eucariotas (Pataal. 2007). En los transcriptomas estudiados, se hall@lto
porcentaje de ese grupo de genes, alcanzando ¥ 8 T. dimidiatg 72,2% enT. infestang/ 95,8%

en el deT. pallidipennis indicando una buena cobertura de los mismos &Tapl La cantidad de

coincidencias existentes entre los transcriptoraesenciados y el genoma Re prolixusfue en todos

los casos mayor a 17000 (Tabla 2).

Tabla 2. Resultado de la secuenciacion. Set Total: Contigs/isotigs+singletons
T. dimidiata T. infestans T. pallidipennis
Set Total 58836 158394 47707
Isotigs 18423 40248 5732
Singletons 35413 118146 41975
CEG hits 403 89,6% 325 72,2% 431 95,8%
Singletons 285 242 279
Isotigs 236 141 303
BlastX
Match R. prolixus 17327 18428 17917
Singletons 5343 30,8% 7160 38,8% 13573 75,8%
Isotigs 11984 69,2% 11268 61,2% 4344 24,2%

5.2 Cantidad de secuencias encontradas

Una busqueda tipo TBLASTN en las bases de datosiateminos permitié encontrar 528

secuencias con homologia con genes relacionadosesistencia a insecticidas. En la figura 2 se

muestra la cantidad de secuencias encontradasgdagespecie.

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

de datos de resistencia.
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Con respecto al transcriptoma de infestans se encontraron 107 transcriptos que tienen
similitud con secuencias de la base de datos d#aesia, de los cuales 78 correspondesotgs 27 a
singleton ready 2 acontigs

En el transcriptoma d&. dimidiatase encontraron 107 transcriptos con similitud genes
relacionados a resistencia. De ellos, 83 correspoaotigs 22 asingleton ready 2 acontigs

En el transcriptoma d&. pallidipennisse encontraron 149 transcriptos con homologia con
secuencias de la base de datos. Esos 149 transggtomponen de 8thgleton reads62isotigsy 1
contig
5.3ldentificacion de secuencias y analisis comparativo

Para identificar los transcriptos hallados los gcaiptomas y en el genoma &e prolixusse
utilizaron los resultados arrojados por TBLASTNt&shulet al. 1990).

Para el caso de las superfamilias Citocromo P450utat®dn S-Transferasas vy
Carboxil/Colinesterasas, la identificacion se ca@n@ntd mediante la realizacion de un alineamiento
multiple para cada familia, utilizando las secuagsde triatominos identificadas a través de BLAST y
las secuencias de dichas familias presentes aeastade datos utilizada. El alineamiento multipléade
secuencias de aminoacidos es una herramienta @sqyaria encontrar patrones que permiten
caracterizar familias de proteinas, y para detectdemostrar homologias entre secuencias nuevas y
familias de secuencias existentes (Thompsbal. 1994). Con la informacion generada a través de
dicho alineamiento se realizaron arboles filogenétque permiten una visualizacion mas clara.een |
Figura 3 se muestra la cantidad de secuenciasifidadas para cada una de las familias en los

triatominos estudiados.
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Figura 2. Cantidad de secuencias halladas en cada organismo en base a similitud con la
base de datos de resistencia.
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Figura 3. Cantidad de secuencias identificadas como pertenecientes a las tres principales
superfamilias involucradas en la detoxificacion metabdlica.
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Vale destacar que algunas de las secuencias idad#f en el presente analisis ya poseen una
identificacion en la base de datos Vector Base. dl#srencias que pueden observarse en la
identificacion de algunas de ellas en dicha basdates y el presente estudio podria radicar en el
método de anotacion utilizado e indicaria, en wac@sos, una re-anotacion del genomR.darolixus

A continuacion se detallan las secuencias ideatifis, clasificadas segun los tipos de
resistencia existentes. Dado que, como se ha exrlplida comparacion se realiza entre secuencias
proteicas traducidas a partir de los transcriptosamblados de. infestans T. dimidiatay T.
pallidipennis de aqui en adelante se referirAn como transsrigfon respecto &. prolixus las
secuencias identificadas se denominaran de la misargera dado que son obtenidas a partir del

transcripto mas probable, segun predicciones lioimditicas, que se generaria a partir de un gen dado

5.3.1 Resistencia metabdlica
5.3.1.1Citocromos P450

En total, se hallaron 370 genes codificantes paai©mos P450, de ellos, 120 Bnprolixus
69 enT. infestans 71 enT. dimidiatay 110 enT. pallidipennis En términos comparativos, &h
melanogastesse conocen 85 genes codificantes para estas enznemA. gambiaese conocen 106
(Claudianost al.2006) (Tabla 3).

En el arbol filogenético se incluyeron un total 2 secuencias. De ellas, 80 corresponden a
secuencias de triatominos identificadas como Gitoos P450. El resto de las secuencias utilizadas
corresponden a Citocromos P450 identificadoDemmelanogasterA. gambiaey A. aegypti Esto
permitié identificar, segun el agrupamiento dentasmas en el arbol, las familias de Citocromos P450
presentes en triatominos. Para esto se utilizé cauntgroupla enzima Glutation S-Transferasa D2 de
D. melanogaster(GstD2Dm) (Figura 4). Las familias 312 (CYP4) y 3@YP3) deA. gambiae

arrojaron mediante la busqueda por BLAST un total @8 y 172 coincidencias, respectivamente, con
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las bases de datos de los triatominos estudiadosel Ecaso de la familia 312, se hallaron 50
coincidencias emR. prolixus 18 enT. infestans16 enT. dimidiatay 35 enT. pallidipennis y en el
caso de la familia 329 se hallaron 46 coincidenerdR. prolixus 41 enT. infestans34 enT. dimidiata

y 51 enT. pallidipennis Estas secuencias de triatominos no fueron inetugh el arbol filogenético
que se presenta en este trabajo debido a lasdionts de calculo computacional disponibles, y al
hecho de que son facilmente identificables tenieedocuenta la identidad con las respectivas
secuencias dA&. gambiae Esta parte del trabajo debera completarse enturof sin embargo, debido
al e-valueutilizado (0,00001), y a que ninguna de las dese&siencias de triatominos se identifica con
las secuencias de estas familiasAdggambiaeen el arbol realizado, esas secuencias que nesigla

analisis realizado por BLAST corresponderian efaatiente a las familias 312 y 329.

5.3.1.1.1 Clado mitocondrial

El clado mitocondrial de Citocromos P450 se compmimd3 familias: 11, 12, 24, 27, 49, 301,
302, 314, 315, 333, 334, 339 y 353 (Feyereisen X0B6A el presente analisis se hallaron 16
transcriptos de triatominos pertenecientes a dsti® ¢Figura 4). Tanto €d. melanogastecomo erA.
gambiaese encontraron las familias 12, 49, 301, 302,y8345 (Feyereisen 2006). En los triatominos
estudiados, se identificaron las familias 49, 3P, 314 y 315 (Tabla 3).

En R. prolixusse identificaron 6 transcriptos dentro del cladoondrial: RP06417 (familia
315, RP06945 (familia 314), RP011595 (familia 302014382 (familia 49) y RP001745 (familia
301). RP09414 no se identifica con una familia @nigular dentro del clado.

EnT. infestanse identificaron dos transcriptos que pertenecesteclado: Tlis31241 (familia
302) y THIAMXQZ1 que no se identifica con una faimién particular dentro del clado.

En T. dimidiatg se identificaron 3 transcriptos como perteneerdl clado mitocondrial:
TDcon304 y TD74821 no se identifican claramente ooa familia dentro este clado mediante el

presente analisis, mientras que TDis140202 perteada familia 301.



En T. pallidipennisse identificaron 5 transcriptos como pertenecgmieclado mitocondrial.
TPH954 se incluye dentro de la familia 302, mientyae los otros transcriptos, TPis6165, TPis06155,
TPis6164, y TPH992, no se identifican claramentewta familia.

Vale destacar que dentro de este grupo aparecalhgrupo formado exclusivamente por
secuencias de triatominos, las cuales son RPOJ4IAMXQZ1, TDcon304, TPis6165, TPis6164 y
TPis06155.

5.3.1.1.2 Clado CYP2

El clado CYP2 se compone de 13 familias: 1, 2,115,18, 21, 303, 304, 305, 306, 307, 342,
343 (Feyereisen 2006). En el presente analisisk@dn 15 transcriptos de triatominos perteneegent
a este clado (Figura 4). Eh melanogasteestan presentes las familias 18, 303, 304, 305 y307,
mientras que eA. gambiaese encuentran las familias 15, 303, 304, 305,y38@&/ (Feyereisen 2006).
En triatominos se encontraron representadas laidarh8, 303, 305, 306 y 307 (Tabla 3).

Respecto &. prolixus se encuentran 4 transcriptos que se agrupanterclagdo: RP011241
(familia 307b), RP09372 (familia 306), RP0513 (fkmB05) y RP0592 (familia 303).

EnT. infestansse hallaron 2 transcriptos pertenecientes al oa2dB2. TIIAZ7UNS pertenece
a la familia 306 y TIHOHMUG3 se incluye en la faimiB03.

En el transcriptoma dd@. dimidiata se hallaron 4 transcriptos pertenecientes a dato.c
TDIAZ51 pertenece a la familia 307b, TDis097471 §ig97473 pertenecen a la familia 306.
TDis99933 no se identifica claramente con unalfaran particular.

En el transcriptoma dé&. pallidipennis se hallaron 5 transcriptos que pertenecen actsde:
TPHOC2 (familia 307b)TPHIH7EQ5 y TPHOTBDG5 (familia 306), TPH93Zfamilia 18) vy
TPHIOLZV4 (familia 305).

5.3.1.1.3 Clado CYP3
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El clado CYP3 se compone de 20 familias 3, 5, 89308, 309, 310, 317, 321, 324, 329, 332,
336, 337, 338, 345, 346, 347 y 348 (Feyereisen REI6D. melanogastese encontraron las familias
6, 9, 28, 308, 309, 310 y 317 mientras queAergambiaese encontraron las familias 6, 9 y 329
(Feyereisen 2006[n los triatominos estudiados solo pudo identifieda presencia de las familias 6 y
329 (Tabla 3).

Respecto a las observaciones realizadas en el fddganético (Figura 4), en el genomaRe
prolixus se hallaron 6 transcriptos que forman parte de elstdo. EnT. infestans se hallaron 3
transcriptos, eil. dimidiatg 5 y enT. pallidipennis 7 transcriptos que se agrupan en el clado CYP3.

Dentro del clado CYP3, es interesante destacarekepcia de un grupo bien definido que esta
conformado exclusivamente por secuencias de triattsnpertenecientes a la familia 6: RP07913,
RP011368, RP02590 y RP046 & prolixus Tlis42265, Tlis1635 y Tlis44491 d&. infestans
TDis561, TDis571, TDis119151 y TDis20465 de dimidiatg y TPis18575, TPis7161, TPis7151,
TPHOY®6, TPis24455 y TPis24414 de pallidipennis Este grupo podria denominarse “6T” debido a la
falta de identificacion con las subfamilias dedanilia 6 incluidas en el arbol. RP0176 Reprolixus
también se identifica como perteneciente a la faripero no se agrupa con los anteriores.

Los demas transcriptos que forman parte de este,dRP07865 d&. prolixus TDis41916 de

T. dimidiatay TPis24493 d&. pallidipennisno se identifican con una familia en particular.

5.3.1.1.4 Clado CYP4
El clado CYP4 esta formado por 13 familias: 4, 312, 313, 316, 318, 325, 340, 341, 349,
350, 351 y 352 (Feyereisen 2006). Enmelanogastese encontraron las familias 4, 311, 312, 313,
316 y 318 mientras que én gambiaese encontraron las familias 4 y 325 (Feyereisél6R(En los

triatominos estudiados se hallo la presencia diatagias 4 y 312 unicamente (Tabla 3).
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Respecto a las observaciones realizadas en elfddganético (Figura 4), todas las secuencias
identificadas en triatominos pertenecen a la famidli De ellas, 4 se hallaron & prolixus 2 se
hallaron enT. infestans5 en el transcriptoma de dimidiatay 4 enT. pallidipennis

Dentro de la familia 4 encontramos dos grupos definidos. Uno de ellos estd compuesto por
RP03227 deR. prolixus Tlis45753 deT. infestans TDHIVES3 deT. dimidiatay TPH9V5 deT.
pallidipennisy pertenece a la subfamilia G. El otro grupo fadm se compone de las secuencias
RP027, RP04731 y RP04733 & prolixus Tlis84935 deT. infestans TDis125612, TDis48504,
TDis01506 y TDis92265 d&. dimidiatay TPis37064, TPis33345 y TPis25352 Tepallidipennisy
podria denominarse “4T” debido a la falta de idar@cion con las subfamilias de la familia 4 indas$
en el arbol.

5.3.1.1.5 Genes y transcriptos hallados fuera de los clados

En el arbol filogenético puede apreciarse un guagaecuencias de triatominos que no poseen
una identificacion con ninguno de los clados erigte (Figura 4). Los transcriptos TDH9FP6S4Tde
dimidiatay TPH98LZV6 y TPHIL8IT. pallidipennisno poseen una identificacion clara dentro de
este analisis, mientras que TPHOH5 y TPHO9TMDGZ deallidipennis RP05729, RP09370, RP01301
y RP09377 d&R. prolixus TDis15711, TDis15721 y TDIAXXN1 d&. dimidiatg y Tlis173721 d4.
infestangpodrian identificarse tentativamente como redastas
5.3.1.2Glutation S-Transferasas

En las especies estudiadas se encontraron 27 ddeatificados como Glutation S-
Transferasas: 6 €R. prolixus 6 enT. infestans7 enT. dimidiatay 8 enT. pallidipennis mientras que

enD. melanogastese conocen 38 genes yA&ngambiag31 (Claudianogt al.2006) (Tabla 3).
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Figura 4: Arbol filogenético de Citocromos P450. Los Citocromos P450 de triatominos se encuentran marcados por
puntos negros. Los nombres se han abreviado (Ver Anexo Il para nombres completos). Dentro de cada clado, las familias
identificadas en triatominos son: Clado mitocondrial (violeta): familia 315, familia 314, familia 302, familia 49, familia 301.
Clado CYP2 (celeste): familia 307, familia 306, familia 18, familia 305, familia 303. Clado CYP3 (naranja). Clado CYP4
(rojo): familia 4. Familia Reductasas: Verde. Los transcriptos recuadrados en verde fueron validados por PCR.
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Utilizando las secuencias identificadas en triatmsi e incluyendo secuencias de GSTsDde
melanogasterly A. gambiaese realizé un arbol filogenético con un total des@cuencias utilizando
como outgroupa Citocromo P450 4¢3 (Figura 5). Es interesanstagar que, dentro de cada clase,
todos los transcriptos identificados constituyengumpo definido de GSTs de triatominos, por lo que
no se le asigna una identificacion dentro de lased basandose en las secuencias de referencia.

5.3.1.2.1 Clase Sigma

Se hallaron 5 transcriptos pertenecientes a estse aén triatominos (Figura 5). De ellos,
RP15269 pertenece B. prolixus Tlis74143 pertenece &. infestans TDis14505 y TDis14495
pertenecen &. dimidiatay TPis17684 pertenecela pallidipennis

5.3.1.2.2 Clase Zeta

Se encontrd un transcripto en cada uno de los mm@as estudiados que pertenecen a la clase
Zeta (Figura 5). RP14626 d& prolixus Tlis225754 deT. infestans TDis121234 del. dimidiatae
TPis27646 dd. pallidipennis

5.3.1.2.3 Clase Omega

En los triatominos estudiados se hallaron un td¢aB transcriptos que pertenecen a la clase
Omega de Glutation S-Transferasas (Figura 5). RPdé&R. prolixus TDis121234 dd. dimidiatay
TPH9J72 deT. pallidipennis mientras que erl. infestansno se han hallado transcriptos que
pertenezcan a esta clase.

5.3.1.2.4 Clase Theta

En cada uno de los organismos estudiados se eaaantranscripto perteneciente a esta clase
(Figura 5). RP9358 dé&R. prolixus TPis108064 deT. infestans TDis73435 deT. dimidiata y
TPcon10496 d&. pallidipennis

5.3.1.2.5 Clase Epsilon

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

Se hallaron 5 transcriptos que pertenecen a es$e de Glutation S-Transferasas (Figura 5).
RP13179 de&R. prolixus Tlis90074 deT. infestansTDcon086 del. dimidiatay TPis4625 y TPis4635
deT. pallidipennis

5.3.1.2.1 GST microsomales

Se hallaron 6 Glutation S-Transferasas microsomalesR. prolixus 2 enT. infestans1 enT.

dimidiatay 2 enT. pallidipennis

5.3.1.3Carboxil/Colinesterasas

En el presente estudio se hallaron un total deeb@g codificantes para carboxil/colinesterasas,
de ellos, 24 se encontraronRnprolixus 10 enT. infestans8 enT. dimidiatay 8 enT. pallidipennis
En términos comparativos, el. melanogasterse conocen 35 genes y en A&l gambiae 51
(Claudianoset al.2006) (Tabla 3).

Incluyendo estas secuencias proteicas y las deydoss pertenecientes a la familia de las
carboxil/colinesterasas dd. melanogastey A. gambiae se realizé un arbol filogenético utilizando
comooutgroupa Citocromo P450 4c3, con un total de 125 secaené&in cuanto a las secuencias de
D. melanogasterque no se encuentran identificadas, se muestrannloneros permiten su
identificacion en FlyBase. El arbol resultante Seidé en 6 grupos que han sido numerados
arbitrariamente debido a la falta de identificacitinlas secuencias utilizadas como referencia (&igu
6).

5.3.1.3.1 Grupo 1

En el primer grupo se observan 20 transcriptosrid¢oiinos, los cuales se dividen en 6
subgrupos (Figura 6). El subgrupo “1A” esta formauw RP721 pertenecienteRa prolixusy se
identifica como Neurotactina, el Unico de los gedeseste grupo que puede identificarse con la

informacién disponible. El subgrupo “1B” esta foaogpor TPis28364 y por TDis43064, junto con
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Figura 5: Arbol filogenético de Glutation S-Transferasas. Puntos negros: GSTs de triatominos. Los nombres se
encuentran abreviados (Ver Anexo Il para nombres completos).Violeta: GSTs Microsomales. Rojo: Clase Sigma. Verde: Clase
Zeta. Celeste: Clase Omega. Amarillo: Clase Theta. Naranja: Clase Epsilon. Rosa: Clase Delta. Los transcriptos recuadrados

en verde han sido validados por PCR.
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COEac5068A (CG5068) de. melanogasterque posee actividad carboxilesterasa. El subgtugd
esta formado por dos secuencias de triatominog.dmfestansy T. dimidiata respectivamente:
TIIAZD5 y TDis140602. El grupo “1D” esta formadompados secuencias de triatominos, Tlis121472 y
RP6929 deT. infestansy R. prolixusrespectivamente, mas una secuenciddenelanogastecon
actividad carboxilesterasa: COEac5355A (CG5355)ntidedel subgrupo “lE” se encuentra el
transcripto Tlis148475 de€Tl. infestansy varios genes con actividad carboxilesterasa Dde
melanogaster A su vez, dentro de este subgrupo encontramoslEl"“ que estd formado
exclusivamente por triatominos: RP14030, Tlis406ZRis60325 e TPis35333. Por ultimo, el
subgrupo “1F” estd compuesto por “1F1” y “1F2”. 1B& compone de RP11182, Tlis40484,
TDis100832 e TPis28075, junto con COEac4390B (CGX3fe D. melanogastercon actividad
carboxilesterasa. Dentro de “1F2” encontramos aeaiun grupo formado por RP477, Tlis45294,
TDis70386 y TPH92I7NHV de triatominos, y por COEaG2A (CG2059) d®. melanogaster

5.3.1.3.2 Grupo 2

De los triatominos estudiados, el Unico en que ®miN@mMOSs secuencias pertenecientes a este
grupo, que se divide en dos subgrupos,Resprolixus (Figura 6). “2A” incluye un transcripto,
RP13515, que posee una gran similitud con dos nsef® de una proteina con actividad
carboxilesterasa de. melanogastefCG12869) y con la proteina COE120AleggambiagVectorBase
ID: AGAP(010390-PA).

Por otro lado, en el subgrupo “2B” encontramosotres transcriptos mas Be prolixus asi
como también Neuroligina 1 y 2 d2 melanogastery dos proteinas mas de este organismo que
poseen actividad en el sistema nervioso, CG341Z1G84139. El transcripto RP1513 se identifica
como Neuroligina y podria decirse que los otrostdmsscriptos d®. prolixusencontrados, RP2570 y
RP6236 poseen una funcion en el sistema nerviosstdeorganismo (Figura 6).

5.3.1.3.3 Grupo 3
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En este grupo se observan dos genes pertenecg&eRteprolixus(Figura 6). En el subgrupo
“3A” RP02814 se identifica con el gen Be melanogastecon actividad carboxilesterasa (CG5397) y
en el subgrupo “3B” RP07352 se identifica como EEsia-Q.

5.3.1.3.4 Grupo 4

En el cuarto grupo del arbol se pueden observaarisdriptos de triatominos, cuatro de los
cuales pertenecenR prolixusy uno perteneciente B infestangFigura 6). Este grupo se divide en
“4A” que contiene a gliotactina y a las secuen@&#®05115 y RP05626 de. prolixus Esta ultima
presenta similitud con COE100 de gambiae(VectorBase ID: AGAP006956) y con COEal0339
(CG10339) deb. melanogasterque posee funciones en neurodesarrollo (Oakeshait 2005). El
grupo 4B contiene a las acetilcolinesterasas, ifitgridose como tales los transcriptos RP0482 vy
RP3013 ddr. prolixus y TIIAZ8K deT. infestans

5.3.1.3.5 Grupo 5

El quinto grupo observado en el arbol filogenétitduye a los transcriptos involucrados en el
procesamiento de hormonas y feromonas, JHEegterasas. Se divide en dos partes (Figura 6). La
primera, denominada “A”, incluye un subgrupo, “SAljue estd compuesto por IBsesterasas:
Esterasa-P (EstPDm) y Esterasa-6 (Est6Dm) dmelanogastey tresf3-esterasas da. gambiae El
otro subgrupo, de 5 transcriptos, “6A2”, esta inte@ exclusivamente por triatominos: RP12523 y
RP03620 d&. prolixus Tlis76996 deT. infestansTDis123721 dd. dimidiatay TPH91CLAUP d€T.
pallidipennisque se identifican confd-esterasas dada su similitud con el grupo 5A1 6l subgrupo,
denominado “5B”, se divide a su vez en 4 partesci&anto a “5B1”, en este grupo se incluye la
esterasa de la hormona juvenil (JHE) y su duplicgdCOEac8424A (CG8424). “5B2” esta compuesto
por tres transcriptos dB. prolixus RP01592, RP08235 y RP03564 y unoRiemelanogastercon
actividad carboxilesterasa, COEac414Dm (CG64143uBfrupo “5B3” se compone de 4 transcriptos,

2 deR. prolixus 1 deT. infestansy 1 deT. pallidipennis RP03806, RP03808, Tlis125741 y
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TPis25612. El otro subgrupo, llamado “5B4” inclu§etranscriptos de triatominos, siendo 2 Rle
prolixus RP007965 y RP07919, 1 de infestansTlis37345, 1 deT. dimidiatg TDH9S4 y 2 deT.
pallidipennis TPis19804 y TPis19794. Dada la similitud de estabgeupos con 5B1 puede
considerarse que las secuencias de triatominoslagueomponen se identifican como JHEs. Es
interesante destacar que existen evidencias dee¢enria de la misma em. infestansa partir de la
medicion de su actividad por el método de HammoS8pagrks (Hammockt al. 1977) (Rivera Pomar,
R., resultados no publicados)
5.3.1.3.6 Grupo 6
En este grupo, en el cual se encuentranolasterasas, no se observan transcriptos de
triatominos (Figura 6).
5.3.1.3.7 Carboxilesterasas no clasificadas
En el presente analisis encontramos un transalipio dimidiataque no se incluye claramente

en ningun grupo del arbol filogenético: TDIAZLA4 dlra 6).

5.3.1.40tras enzimas involucradas en la detoxificacionaim@ica
5.3.1.4.1 Enzimas antioxidantes
En el genoma d&. prolixusse hall6 una secuencia homologa de cada una dgglaigntes

enzimas: Superéxido Dismutasa 1 y 2, Catalasa,at®at Peroxidasa y Tiorredoxina Reductasa,
mientras que para Hemo-peroxidasa se hallaronaingescias homoélogas. Hn infestansse hallé un
transcripto homologo a cada una de las siguiemesnas: Superéxido Dismutasa 1 y 2, Hemo-
peroxidasa, Catalasa, Glutatibn peroxidasa y Tdoima Reductasa. En cuantoTadimidiatg se
hallé un transcripto homdlogo a las enzimas SupéodRismutasa 1 y 2, y Tiorredoxina reductasa,
mientras que se hallaron 2 para las enzimas Hemwxddasa y Glutation peroxidasa. Eh

pallidipennisse hallé6 un homélogo a cada una de las siguientamas: Hemo-peroxidasa,
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Figura 6. Arbol Filogenético de Carboxil/Colinesterasas. Puntos negros: transcriptos de triatominos. Los nombres se
encuentran abreviados (Ver Anexo Il para nombres completos). Violeta: Grupo 1. Rojo: Grupo 2. Celeste: Grupo 3.
Verde: Grupo 4. Gris: Grupo 5. Naranja: Grupo 6. Los transcriptos recuadrados en verde han sido validados por PCR.
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Tabla 3. Cantidad de genes de las principales familias involucradas en la resistencia metabdlica presentes en cada especie. Para P450 se muestran
los principales clados. Para COE, las carboxilesterasas dietéticas se incluyen las a-esterasas, en las involucradas en procesamiento de hormonas y
feromonas se incluyen las B-esterasas y las feromonas, y en las involucradas en neurodesarrollo se incluyen Neurotactina, Neuroligina, Glutactina,

Gliotactina, Acetilcolinesterasa y un grupo no caracterizado (Claudianos et al. 2006).

Superfamilia D. melanogaster | A. gambiae R. prolixus T. infestans T. dimidiata | T. pallidipennis

Clado mitocondrial 11 9 6 2 3 3

CYP2 6 10| 4 2 4 5

P450 CYP3 36 42 52 44 39 58
CYP4 32 45 54 20 21 38

Subtotal 85 106 116 68 67 106

Delta 11 12 1 1 1 2

Epsilon 14 8 0 0 0 0

Omega 5 1 1 0 1 1

Sigma I 1 1 1 2 1

GST Theta 4 2 1 1 1 1
Zeta 2 1 1 1 1 1
Microsomales 1 3 1 2 1 2

No clasificadas 0 3 0 0 0 0

Subtotal 38 31 6 6 7 8

Die téticas 13 16 0 0 0 0
Procesamiento de hormonas y feromonas 8 12 9 3 2 5

COE Neurodesarrollo 14 21 8 1 0 0
No clasificadas 0 0 7 6 6 3

Subtotal 35 51 24 10 8 8

Total 157 188 146 84 82 122
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Superoéxido dismutasa 2, Catalasa y Tiorredoxinaateda, mientras que se hallaron dos homélogos a

la enzima Superédxido Dismutasa 1 y 3 para Glut@®@émxidasa (ver Anexo Il para las secuencias).

5.3.1.4.2 Multidrug Resistance Proteins

Hemos detectado una secuencia de esta familR. gmolixusy en cada uno de los otros tres

triatominos estudiados (ver Anexo Il para las secias).
5.3.1.4.3 Glucoronosil Transferasas

De los triatominos estudiados, soloRnprolixusse ha encontrado un transcripto con identidad
a las Glucoronosil Transferasas (ver Anexo Il paisecuencia).
5.3.2 Insensibilidad en el sitio de accion
5.3.2.1Canal de Sodio voltaje-dependiente

En cada una de las especies estudiadas en esi@ akhallé un transcripto homdlogo al canal
de sodio voltaje-dependiente (ver Anexo Il para dasuencias). En la Figura 7 se muestra un
alineamiento de las secuencias. De ellas, son sdasaecuencias de dimidiatay T. pallidipennisy
la presencia del canal de sodio voltaje-dependienfe infestansconfirma los datos de Fabed al.

2012.

5.3.2.2Acetilcolinesterasa

En el presente estudio se hall6 un transcripto hagoo de acetilcolinesterasa en el
transcriptoma deT. infestans mientras que no se hallé representacion de estaescia en los
transcriptomas dé&. dimidiatay T. pallidipennis En cuanto &. prolixus se hallaron dos secuencias
homologas a la de acetilcolinesterasa. En la fiQuse muestra el alineamiento de las secuencias
identificadas como acetilcolinesterasa en triat@sijnto con las secuencias de los gewwesly ace-

2 deD. melanogastey A. gambiaeque fueron utilizadas para la busqueda por BLAST|a figura 8
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se muestra el arbol filogenético formado por dickasuencias. En este arbol se observa quE. en

infestansse hallé el geace-2 mientras que eR. prolixusse hallaron ambos genase

5.3.2.3Receptores nicotinicos de acetilcolina
Hemos encontrado potenciales homdélogos de estanarem todos los transcriptomas estudiados asi
como en la secuencia gendmicaRdgrolixus(ver Anexo Il para las secuencias).
5.3.2.4Receptores GABA ionotrépicos

Hemos encontrado potenciales homélogos de recep®ABA ionotropicos en todos los
transcriptomas estudiados, asi como en la secugeo@mica dedR. prolixus(ver Anexo Il para las
secuencias).
5.3.3 Resistencia a la penetracion

En el presente trabajo se han encontrado variasesei@s con identidad con proteinas
cuticulares deA. gambiae EnR. prolixus se hallaron 11 transcriptos con estas caradgbasstenT.
infestans 10 transcriptos, em. dimidiatg 8 y enT. pallidipennis 9.
54 AGAP013758

Este transcripto, reportado por su expresion difga¢ entre mosquitos resistentes y
susceptibles (Bonizzoret al. 2012), posee identidad con una secuencia de aaalae los cuatro
transcriptomas estudiados: RPRC01153Rderolixus TINF_IAZY42G01D21EZ_6 df. infestans
TDIM_IAZY42G01AJUZ2_6 deT. dimidiatae isotig04429 2 dé&. pallidipennis
5.5 Validacién experimental por PCR

La validacion experimental de los resultados oy descriptos en las secciones previas se
realizo enT. infestangor ser éste el principal vector en Argentina i $&r la especie en la que se ha
reportado mayor nimero de casos de resistenciaé€Wast al. 2000; Picolloet al. 2005; Tolozeaet al.
2008; Germanet al. 2010; Carvajakt al. 2012). Para ello, se seleccionaron al azar 13drgotos de

T. infestans partir de los cuales se disefigpoimerspara realizar amplificacion a través de la técnica
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Figura 7. Alineamiento de secuencias del canal de sodio voltaje-dependiente. “T. infestans gen bank” corresponde a la
secuencia de Gen-Bank™ Accession No. JF761319. Las diferencias observadas entre esta secuencia y la secuencia
del canal obtenida por la secuenciacion descripta podrian explicarse por una profundidad de secuenciacion insuficiente.
La secuencia utilizada para R. prolixus corresponde a una reconstruccion bioinformatica del canal en base al genoma
de R. prolixus y a la secuencia de otros insectos (Sheila Ons, comunicacion personal).
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Figura 8. Arbol filogenético de Acetilcolinesterasas.
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de RT-PCR. Mediante este método se lograron amglifil3 fragmentos correspondientes a
transcriptos representados por el ADNc obtenidartirple dicho organismo. En la Figura 9 se muestra
el resultado de la amplificacién. Los genes andtizafueron: citocromo P450 de la familia 6,
perteneciente al clado 3 (calle 2); citocromo Pd&Qda familia 302 del clado mitocondrial (calle 3),
citocromos P450 de la familia 4 del clado 4 (Cadles5), GST clase Delta (Calle 6), GST clase Sigma
(calle 7), GST clase Theta (calle B)esterasa (clase 9), acetilcolinesterasa (calleréégptor GABA
ionotrépico (calle 11), glutation peroxidasa (cdl®), superoxido dismutasa (calle 13) y catalashe(c

14). Todos los fragmentos amplificados muestrdarebfio esperado a partir de ppBnersdisefiados.

Figura 9. Electroforesis en gel de agarosa de fragmentos amplificados por RT-PCR. 1:Marcador 100 pb. 2: Citocromo P450
Familia 6. 3: Citocromo P450 Familia 302. 4:Citocromo P450 Familia 4. 5: Citocromo P450 Familia 4. 6:Glutation S-Transferasa
Clase D. 7: Glutation S-Transferasa Clase S. 8: Glutation S-Transferasa Clase T. 9:Carboxilesterasa. 10:Acetilcolinesterasa.
11:Receptor GABA. 12:Glutation Peroxidasa. 13:Superdxido Dismutasa. 14:Catalasa.

8 9 10 11 12 13 14

-
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6. DISCUSION

El proceso continuo de duplicacion génica y divieastion en la funcién ha permitido a las
superfamilias de enzimas P450s, GSTs y COEs expariaicia nuevos nichos bioquimicos, al mismo
tiempo en que los organismos sufren cambios eauégi ambientales. Un factor clave que facilita la
diversificacion funcional de estas familias de eras es su tolerancia a alteraciones en su estuctur
primaria: con una sola 0 unas pocas sustituciomeso@acidicas se alcanzan cambios dramaticos en la
especificidad de sustrato (Oakeskhadtal. 1999; Caccuret al.2001; Domansket al.2001). Este hecho
convierte a estas enzimas en un importante obgetowéstigacion en triatominos, ya que el anatisis
las variaciones en las secuencias podria aportarmacion valiosa acerca de la respuesta y el
metabolismo de insecticidas en estos organismos.offo lado, las duplicaciones génicas o las
mutaciones puntuales son fuentes de variacidnasugeseleccion y aunque las limitaciones bioldgicas
tenderian a seleccionar contra esa variaciontrélsasiedioambiental puede sobreponerse a través de
seleccion positiva de nuevas variantes. Es por gastodiferentes organismos, como por ejenfalo
gambiaey D. melanogasterque ocupan nichos ecolégicos muy diferentes yt@mo se encuentran
expuestos a diferentes compuestos exdgenos, favol@propagacion independiente de las diferentes
familias de enzimas involucradas en la detoxifi@aanetabodlica (Ransoet al. 2002). Esto mismo
puede haber ocurrido en triatominos, que presegitandes diferencias en cuanto a las familias de
enzimas detoxificativas con otros organismos eatladi previamente. El estudio en profundidad de
esas diferencias permitira evaluar sus posiblesasawy ofrecera informacién de gran valor para el
entendimiento de la adaptacion a xenobidticosiatotninos.

Los clados CYP3 y CYP4 de Citocromos P450 son rbéedantes en Dipteros, donde ambos
alcanzan a conformar el 40% del repertorio de esferfamilia (Claudiano®t al. 2006). Esta
informacion es consistente con la obtenida enria®minos estudiados, donde en todos los casos est

clados superan el 30% del repertorio, llegando5&b @omo es el caso de CYP3 EninfestansEn



términos absolutos, la cantidad de genes halladddgatominos para estos clados es mayor en todos
los casos para CYPS3, y pd&Raprolixusen cuanto a CYP4. Respecto a este clad®, pallidipennisse
hall6 un nimero mayor que € melanogasterRespecto a los otros clados, en todos los cdsos e
namero de genes hallados es menor qu&. gambiaey D. melanogaster

Las familias 4, 6, 9 y 12 son las involucradaseerekistencia a insecticidas (Feyereisen 1999).
En los triatominos estudiados, se hallaron 15 gerweificantes para la familia 4 y 18 genes
codificantes para la familia 6, pero se observétota ausencia de las familias 9 y 12. Esta auaenc
es muy llamativa dado que la informacion utilizpdaa realizar la busqueda comprende la codificada
por un genoma completo y por tres transcriptomas wea gran cobertura. Es probable que en
triatominos, las funciones atribuidas a estas famgean llevadas a cabo por otras enzimas.

Un solo cambio de aminoacido puede alterar sigatiiamente las capacidades metabdlicas de
un Citocromo P450 (Lindbergt al. 1989; Wenet al. 2005), e incluso otros P450 relativamente
similares pueden tener capacidades muy distintasmpatabolizar xenobidticos (ki al.2004). Es por
esto que esta superfamilia resulta un intrigantgetobde estudio para revelar facetas de las
adaptaciones exitosas de los insectos a ambieatieslos (Feyereisen 2006).

Dos clases de GSTs, Delta y Epsilon, se han ersmmtinicamente en insectos. Ambas clases
estan representadas por un minimo de 8 genés gambiaey D. melanogastery los miembros de
estas familias de genes son mayormente productiuplecaciones génicas locales (Claudiasbsl.
2006). La propagacion independiente de estas &s1giénicas eA. gambiaey D. melanogastery la
verificacion funcional del rol de un grupo de estagimas en la detoxificacion xenobiotica, sugiere
gue son importantes en la adaptacion de estostigsaclas presiones de seleccion ejercidas por el
medioambiente (Ransagt al. 2002). Es por esto que es llamativa la cantidagetes hallados en
triatominos para estas clases: la ausencia deake dEpsilon y la presencia de uno o dos genes

codificantes para la clase Delta podria significa mayor sensibilidad de estos insectos a citgpos
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de insecticidas, para los que se ha reportado partante rol de las Glutation S-Transferasas (Gkark
al. 1984; Grantet al. 1991; Prapanthadast al. 1993; Prapanthadaet al. 1996; Kostaropoulost al.
2001; Vontaset al.2001). Respecto de las clases Sigma, Theta, Z8tagga y a la clase microsomal,
éstas estan representadas de manera ubicua emraera, |0 que sugiere que poseen un rol clave en
procesos metabolicos, opuesto al de las Clasea P&psilon que, en general, tienen un marcado rol
en la detoxificacion (Claudianes al.2006).

En consistencia con su diversidad funcional, lasiesecias de las carboxil/colinesterasas son
muy divergentes. Incluso entre insectos puede habkr 20% de identidad aminoacidica entre
miembros distantes de la familia. Quizas la demaogin de la adaptabilidad evolutiva de esta
superfamilia es su rol en mas de 50 casos deessiata insecticidas en los ultimos 50 afios. Muchos
de estos casos incluyen la resistencia a orgamoémkis y carbamatos, y también a la resistencia a
piretroides aunque no se ha resuelto el mecanismebmolecular (Oakeshott al.2005).El genoma
de los insectos es particularmente rico en carestdtasas y esto ha sido correlacionado con
importantes funciones organicas, como por ejengledistencia a insecticidas en el veétogambiae
(Ransoret al.2002). En el presente trabajo, solo se han ideai® genes con funciones no cataliticas
en el neurodesarrollo eR. prolixusy este triatomino posee representacion en todoghopos que
contienen genes con funciones conocidas en ehssteervioso de insectos, si bien no hubo ningdn
transcripto que se identifique claramente como dslirta. Es probable que estos genes hallados solo
en R. prolixusse encuentren en el resto de los triatominos iestosl al aumentar la profundidad de
secuenciacion de los transcriptomas.

Respecto de laB-esterasas, en triatominos se identificaron 5 sexag, mientras que no se
identificarona-esterasas en ningun triatomino. Teniendo en cuprgase esta analizando un genoma
completo y tres transcriptomas de triatominos coa gran cobertura, aparentemente no existe

expresion den-esterasas en estas especies. La ausencia demdia puede significar una mayor
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sensibilidad a toxicos como los organofosforadasa ios cuales se ha demostrado la implicaciéa de |
actividad den-esterasa-7 en la resistencia a estos insectieras melanogaste(Birner-Gruenberger
et al.2011). Es posible también que la funcion deolesterasas sea suplida por otras esterasas.
Respecto de la resistencia por insensibilidad esitiel de accion, la informacion sobre las
secuencias de los sitios diana de los insecticidssiita indispensable para realizar estudios
comparativos entre individuos susceptibles y restss, con el fin de detectar alelos responsaklés d
resistencia a insecticidas, tal como se ha hech@lccanal de sodio voltaje-dependientd emfestans
(Capriotti N.et al resultados no publicados, Falabal 2012). Respecto de la acetilcolinesterasa, la
relativa divergencia entre los geraz®-1y ace-2plantea la importancia de conocer cual es el tatget
los insecticidas, a fin de disefiar nuevos toxics mejorar el control de plagas y sobreponerss a |
problemas de resistencia (Wesll al. 2002). En lo que respecta a este estudio, es ldmbae con un
aumento en la profundidad de secuenciacion senhaltdos genesceenT. infestansT. dimidiatay

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

El andlisis de secuencias nucleotidicas realizadeste estudio confirma la utilidad de las
nuevas tecnologias de secuenciacion masiva, queiteerobtener grandes volimenes de datos que
posibilitan estudios globales del genoma y el tapgma de los organismos. En este sentido y en lo
que respecta al presente analisis, esta tecngegiaitié identificar multiples genes involucradosla
respuesta a insecticidas. Esta informacion incréemexi conocimiento sobre la resistencia a
insecticidas, uno de los factores clave que expliagersistencia de la transmision de la Enfermieda
de Chagas en el Gran Chaco, aun a pesar de laatiudis internacionales creadas con el fin de
erradicarla. Si bien en los Ultimos tiempos sevanzado notablemente en el estudio de la resistenci
insecticidas erT. infestangGonzalez Audineet al. 2004; Picolloet al. 2005; Santo-Orihuelat al.
2008; Pedrinet al.2009; Fabreet al. 2012; Capriottet al, resultados no publicados) es poco lo que se
conoce sobre la respuesta a insecticidas en tiabdsnpor tratarse de un fenomeno detectado de
manera relativamente reciente. El hallazgo de @senhismas mutaciones en el canal de sodio
presentan diferentes niveles de resistencia dimtdis poblaciones (Capriotti Nt al, resultados no
publicados), sugiere la existencia de multiplesanexnos responsables de la resistencia a insedjcid
algunos de los cuales han sido estudiados (Gon2aldmo et al. 2004; Picolloet al. 2005; Santo-
Orihuelaet al. 2008; Pedrinet al. 2009; Fabreet al. 2012; Capriottiet al, resultados no publicados).
Los resultados obtenidos sientan las bases panmo$uéstudios funcionales de los genes involucrados
en la resistencia a insecticidas. Esto contribaita caracterizacion de la respuesta de estostassac
estos toxicos, lo que sera de utilidad para elfidiste estrategias de control al momento de buscar
insecticidas alternativos y para lograr una detec¢emprana del surgimiento de resistencia en las

poblaciones.
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2)

3)

4)

8. CONCLUSIONES

La secuenciacion masiva de transcriptomas es ueaabaproximacion experimental para la
identificacion de genes de interés.

El hallazgo de genes en los triatominos estudiadodase a busquedas por homologia de
secuencias evidencia la conservacion de los getedi@dos en insectos.

Una buena parte de los genes reportados como cradios en la resistencia a insecticidas en
insectos se hallaron en los transcriptomas deikisiininos estudiados.

De las tres principales superfamilias de enzimaslircradas en la detoxificacion metabdlica
(P450s, GSTs y COEs), los citocromos P450 son las abundantes en los triatominos

estudiados.
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10. RESUMEN

La enfermedad de Chagas, causada por el pafagnosoma cruzise transmite a humanos y
a otras especies a través de insectos triatomipedenecientes al orden Hemiptera, suborden
Heteroptera, familia Reduviidae y subfamilia Triatbae. En Latinoamérica, la transmisién vectorial
de la enfermedad de Chagas esta representadaepasipecies principales de triatomin@kodnius
prolixus Triatoma infestany Triatoma dimidiata mientras quériatoma pallidipennises considerado
como un importante vector de la enfermedad en Meéxd control la Enfermedad de Chagas en
Latinoameérica ha sido muy exitoso gracias a iri@at multinacionales bajo la coordinacion de la
Organizaciéon Mundial de la Salud (OMS) interrunmgi@se la transmision de la enfermedad por
infestansen paises como Uruguay, Chile, Brasil y partePalaguay y Argentina. Sin embargo, en la
ecoregion del Gran Chaco la enfermedad aun es mewalpnte. Hoy en dia, la resistencia a
insecticidas podria ser una de las principalesasadsl| fracaso en la eliminacion Teinfestansen la
ecoregion del Gran Chaco, aun en areas sujetas@ntnol vectorial intensivo.

En el presente trabajo se analiza la presenciadesgasociados a la resistencia a insecticidas
en los vectores de la Enfermedad de Chagas medasna través del analisis del transcriptomd .de
infestans T. dimidiatay T. pallidipennis y del genoma ddR. prolixus lo que contribuira a la
caracterizacion de la respuesta a insecticidaasgntias bases para futuros estudios funcionales so

los genes encontrados, informacion fundamental giaediar estrategias eficientes de control vedtoria
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11.ANEXO |: SECUENCIAS INCLUIDAS EN LA BASE DE DATOS DE RESISTENCIA

>cytochrome_P450_4aal_(Probable) OS=Dmel_GN=Cyp4aal
MFVEKVLERTTNLELCSILILLVISLSIYTFYATLNTYLRSVLLSLRLTGP PSLPFLGNCMLVTDKDLMRRCAGKAFDLYGSLVRI
WVLLFPFFAVLEPEDLQVILSSKKHTNKVFFYRLMHNFLGDGLITSSGSKWSNHRRLIQPAFHHNLLEKFIDTFVDASQSLYENL
DAEAVGTEINIAKYVNNCVLDILNEAVLGVPIKKRGQDVAMMEDSPFRQGK IMMPARFTQPWLLLDGIYHWTKMANDELNQK
KRLNDFTRKMIQRRRQIQNNNNGNSERKCLLDHMIEISESNRDFTEEDIVEACTFMLAGQDSVGAAVAFTLFLLTQNPECQDR
CVLELATIFEDSNRAPTMTDLHEMRYMEMCIKEALRLYPSVPLIARKLGEEVRLAKHTLPAGSNVFICPYATHRLAHIYPDPEKF
QPERFSPENSENRHPYAFLPFSAGPRYCIGNRFAIMEIKTIVSRLLRSYQRVTGKTTIAATFRITLRASGGLWVRLKERDHPLIAH

>cytochrome_P450_4acl_(Probable) _OS=Dmel_GN=Cyp4acl
MWIALLGIPILLAVLTLLLKHINKTYFILSLTKRVRTEDGSPLESKVAIMP GKTRFGNNLDILNFTPASVFNFVRESTAKAKGQNY
LWYFLYAPMYNVVRPEEAEEVFQSTKLITKNVVYELIRPFLGDGLLISTDHKWHSRRKALTPAFHFNVLQSFLGIFKEECKKFLN
VLEKNLDAELELNQVIPPFTLNNICETALGVKLDDMSEGNEYRKAIHAIEE VLIQRVCNPLMYYNWYFFVYGDYRKHLQNLRIV
HDFSSRIIEERKRQQFQQKQLGEVDEFGRKQRYAMLDTLLAAEADGQIDHQE®DEVNTFMFEGYDTTSTCLIFTLLMLALHEDV
QKKCYEEVENLPEDSDDISMFQFNKLVYLECVIKESLRMFPSVPFIGRQCKRETVVNGMVMPKDTQISIHIYDIMRDPRHFPKPDL
FQPDRFLPENTVNRHPFAYVPFSAGQRNCIGQKFAILEMKVLLAAVIRNFHKLPATQLEDLTFENGIVLRTQENIKVKLSKRVK

>cytochrome_P450_4ac2_(Probable) OS=Dmel_GN=Cyp4ac2
MFLEVLFAAPLVIFIFRKLWAHLNRTYFILSLCKRIRTEDGSLLESKIYVA PSKTRFGNNFDLVNFTSESIFNFMRDASAKAKGRN
YLWYFFHAPMYNIVRAEEAEEILQSSKLITKNMIYELLKPFLGEGLLISTD QKWHSRRKALTPAFHFKVLQSFLIIFKEECNKLVK
VLHQSVNMELELNQVIPQFTLNNVCETALGVKLDDLSEGIRYRQSIHAIEEVMQQRLCNPFFYNIVYFFLFGDYRKQVNNLKIAH
EFSSNIIEKRRSLFKSNQLGQEDEFGKKQRYAMLDTLLAAEADGQIDHQGIDEVNTFMFEGYDTTSTCLIFTLLMLALHEDVQK
KCYEEIKYLPDDSDDISVFQFNELVYMECVIKESLRLFPSVPFIGRRCVEGVVNGLIMPKNTQINIHLYEIMRDARHFSNPKMFQ
PDRFFPENTVNRHPFAFVPFSAGQRNCIGQKFAILEIKVLLAAVIRNFKIPVTLLDDLTFENGIVLRTKQNIKVKLVHRENK

>cytochrome_P450_4ac3_(Probable)_OS=Dmel_GN=Cyp4ac3
MWIALLGSSLLIGALWLLLRQLNKTYFILSLCKRVRTADGSPLESKVFVVP GKTRFGNNLDLLNLTPANIFSYIRESTAKANGQN
YIWNFLFAPEYNIVRAEDAEEIFQSTKITTKNMSYELIRPFLGDGLLISIDQKWHTRRKTLTPAFHFNILQSFLSIFKEESKKFIKILD
KNVGFELELNQIIPQFTLNNICETALGVKLDDMSEGNEYRKAIHDFEIVFNQRMCNPLMFFENWYFFLFGDYKKYSRILRTIHGFSS
GIIQRKRQQFKQKQLGQVDEFGKKQRYAMLDTLLAAEAEGKIDHQGICDEVNTFMFGGYDTTSTSLIFTLLLLALHADVQERCY
EELQDLPEDIDEVSMFQFNELIHLECVIKESLRLFPSAPIIGRTCIEESVMNGLVLPKNAQISIHIYDIMRDARHFPKPNQFLPERFLP
ENSVNRHPFAFVPFSAGPRNCIGQKFGVLEIKVLLAAVIRNFKLLPATQLIDLTFENGIVLRTQQNIKVKFEARVK

>cytochrome_P450_4adl_(Probable) OS=Dmel_GN=Cyp4adl
MFLIAIAIILATILVFKGVRIFNYIDHMAGIMEMIPGPTPYPFVGNLFQFG LKPAEYPKKVLQYCRKYDFQGFRSLVFLQYHMMLS
DPAEIQNILSSSSLLYKEHLYSFLRPWLGDGLLTSSGARWLKHQKLYAPAERSAIEGYLRVVHRTGGQFVQKLDVLSDTQEVFD
AQELVAKCTLDIVCENATGQDSSSLNGETSDLHGAIKDLCDVVQERTFSNKRFDALFRLTSYYMKQRRALSLLRSELNRIISQRR
HQLAAENTCQQGQPINKPFLDVLLTAKLDGKVLKEREIIEEVSTFIFTGHDPIAAAISFTLYTLSRHSEIQQKAAEEQRRIFGENFA
GEADLARLDQMHYLELHRETLRLYPSVPLIARTNRNPIDINGTKVAKCTT VIMCLIAMGYNEKYFDDPCTFRPERFENPTGNVGI
EAFKSVPFSAGPRRCIAEKFAMYQMKALLSQLLRRFEILPAVDGLPPGINBISREDCVPQSEYDPVLNIRVTLKSENGIQIRLRKR

>Cytochrome_P450_4ael OS=Dmel_GN=Cyp4ael
MLVVLLVALLVTRLVASLFRLALKELRHPLQGVVPSVSRVPLLGAAWQMRS FQPDNLHDKFAEYVKRFGRSFMGTVLGHVVM
VTAEPRHIDALLQGQHQLKKGTMYFALRGWLGDGLLLSRGKEWHTMRKITPTFHFSILEQFVEVFDRQSSILVERLRTLSYGNE
VVNIYPLVGLAALDIITETAMGVNVDAQGADSEVVHAVKDLTNILATRFMR PHLLFPHLFRLCWPSGFRKQQAGVICLHEFTNG
IIEQRRRLLAREANQDKPTKPHALLDTLLRATVDGQPLTDKQIRDEVNTFIFEGHDTTTSAVSFCLYLLSRHEAVQQKLFEELRM
HYGQDLFRGVILSDFATLPYLSCVVKESLRLYPPIPAVARCLEKDLVIDEGYIPVGTNVVVLLWQLLRDEAIFTDPLVFQPERHLG
EEAPRLSPYSYIPFSAGPRNCIGQKFALLEMKTMVTKVIRHYQLLPMGAD\EPSIKIVLRSKSGVNVGLRPRLY

>Cytochrome_P450_4c3_0S=Dmel_GN=Cyp4c3
MSSKVITSLMAESILLSKVGQVISGYSPITVFLLGSILIFLVVYNKRRSRLVKYIEKIPGPAAMPFLGNAIEMNVDHDELFNRVIGM
QKLWGTRIGINRVWQGTAPRVLLFEPETVEPILNSQKFVNKSHDYDYLHPW.GEGLLTSTDRKWHSRRKILTPAFHFKILDDFID
VFNEQSAVLARKLAVEVGSEAFNLFPYVTLCTLDIVCETAMGRRIYAQSNSESEYVKAVYGIGSIVQSRQAKIWLQSDFIFSLTAE
YKLHQSYINTLHGFSNMVIRERKAELAILQENNNNNNNNAPDAYDDVGKKK RLAFLDLLIDASKEGTVLSNEDIREEVDTFMFE
GHDTTSAAISWTLFLLGCHPEYQERVVEELDSIFGDDKETPATMKNLMDMRYLECCIKDSLRLFPSVPMMARMVGEDVNIGGKI
VPAGTQAIIMTYALHRNPRVFPKPEQFNPDNFLPENCAGRHPFAYIPFSAPRNCIGQKFAILEEKAVISTVLRKYKIEAVDRREDL
TLLGELILRPKDGLRVKITPRD

>Cytochrome_P450_4d1_0OS=Dmel_GN=Cyp4d1l
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MFLVIGAILASALFVGLLLYHLKFKRLIDLISYMPGPPVLPLVGHGHHFIG KPPHEMVKKIFEFMETYSKDQVLKVWLGPELNVL
MGNPKDVEVVLGTLRFNDKAGEYKALEPWLKEGLLVSRGRKWHKRRKITPAFHFKILDQFVEVFEKGSRDLLRNMEQDRLKH
GESGFSLYDWINLCTMDTICETAMGVSINAQSNADSEYVQAVKTISMVLHKRMFNILYRFDLTYMLTPLARAEKKALNVLHQF
TEKIVQRREELIREGSSQESSNDDADVGAKRKMAFLDILLQSTVDERPLELDIREEVDTFMFEGHDTTSSALMFFFYNIATHPE
AQKKCFEEIRSVVGNDKSTPVSYELLNQLHYVDLCVKETLRMYPSVPLLGRKVLEDCEINGKLIPAGTNIGISPLYLGRREELFSE
PNSFKPERFDVVTTAEKLNPYAYIPFSAGPRNCIGQKFAMLEIKAIVANVIRHYEVDFVGDSSEPPVLIAELILRTKEPLMFKVRE
RVY

>Cytochrome_P450_4d2_0S=Dmel_GN=Cyp4d2
MLGVVGVLLLVAFATLLLWDFLWRRRGNGILPGPRPLPFLGNLLMYRGLDPEQIMDFVKKNQRKYGRLYRVWILHQLAVFST
DPRDIEFVLSSQQHITKNNLYKLLNCWLGDGLLMSTGRKWHGRRKIITPTHFKILEQFVEIFDQQSAVMVEQLQSRADGKTPINI
FPVICLTALDIAETAMGTKINAQKNPNLPYVQAVNDVTNILIKRFIHAWQ RVDWIFRLTQPTEAKRQDKAIKVMHDFTENIIRER
RETLVNNSKETTPEEEVNFLGQKRRMALLDVLLQSTIDGAPLSDEDIREEWWTFMFEGHDTTTSAISFCLYEISRHPEVQQRLQQE
IRDVLGEDRKSPVTLRDLGELKFMENVIKESLRLHPPVPMIGRWFAEDVERGKHIPAGTNFTMGIFVLLRDPEYFESPDEFRPERF
DADVPQIHPYAYIPFSAGPRNCIGQKFAMLEMKSTVSKLLRHFELLPLGPPRHSMNIVLRSANGVHLGLKPRA

>Cytochrome_P450_4d8_OS=Dmel_GN=Cyp4d8
MQLMLRLNPKTFIKVGREYVLKFGHLQRVWIFNRLLIMSGDAELNEQLLSSQEHLVKHPVYKVLGQWLGNGLLLSDGKVWHQ
RRKIITPTFHFSILEQFVEVFDQQSNICVQRLAQKANGNTFDVYRSICAAADIIAETAMGTKIYAQANESTPYAEAVNECTALLS
WRFMSVYLQVELLFTLTHPHLKWRQTQLIRTMQEFTIKVIEKRRQALEDQQSKLMDTADEDVGSKRRMALLDVLLMSTVDGR
PLTNDEIREEVDTFMFEGHDTTTSALSFCLHELSRHPEVQAKMLEEIVQVGTDRSRPVSIRDLGELKYMECVIKESLRMYPPVPI
VGRKLQTDFKYTHSVHGDGVIPAGSEIIGIFGVHRQPETFPNPDEFIPERENGSRVAPFKMIPFSAGPRNCIGQKFAQLEMKMM
LAKIVREYELLPMGQRVECIVNIVLRSETGFQLGMRKRKHN

>Cytochrome_P450_Cyp4d14-RA_Dmelanogaster
MYLELFAILLATALAWDYMRKRRHNKMYAEAGIRGPKSYPLVGNAPLLINE SPKTIFDMQFRLIAEFGKNIKTQMLGESGFMTA
DSKMIEAIMSSQQTIQKNNLYSLLVNWLGDGLLISQGKKWFRRRKIITPAFHFKILEDFVEVFDQQSATMVQKLYDRADGKTVIN
MFPVACLCAMDIIAETAMGVKINAQLQPQFTYVQSVTTASAMLAERFMNPL QRLDFTMKLFYPKLLDKLNDAVKNMHDFTNS
VITERRELLQKAIADGGDADAALLNDVGQKRRMALLDVLLKSTIDGAPLSN DDIREEVDTFMFEGHDTTTSSIAFTCYLLARHPE
VQARVFQEVRDVIGDDKSAPVTMKLLGELKYLECVIKESLRLFPSVPIIGRYISQDTVLDGKLIPADSNVIILIYHAQRDPDYFPDP
EKFIPDRFSMERKGEISPFAYTPFSAGPRNCIGQKFAMLEMKSTISKMVRHELLPLGEEVQPVLNVILRSTTGINCGLKPRVY

>cytochrome_P450_4d20_(Probable) OS=Dmel_GN=Cyp4d20
MWLTLITGALILLLTWDFGRKRQRVLAFEKSAIPGPISIPILGCGLQALHLGAENIIGWVGEKFDKYGKTFRFWILGESLIYTKDLQ
YFETILSSTTLLEKGQLYEYLRPFLNDGLLVSTGRKWHARRKIFTHAFHFK/LEHYVEIMDRHSSVMVDNLRKVADGKTAVDM
LKYLSLAALDVITEAAMGVQVNAQNDPDFPYIKALKSVVYIQPDRMFRFSR RYNWLFPLAAPLLHRQLLSDIRVMHDFTDKVIS
ERRETVRRAKADGTYRPLSLGDAEIGSKSQMALLDILLQSSINNQPLSDAIREEVDTFMFEGDDTTSSGVSHALYAIARHPEVQ
QRIFEELQRVLGPDASAPVTQAQLQDLKYLDCVIKETMRLYPPVPAIGRHAQKELEIGDKTIPANTSIYLVLYYAHRDANYFPDP
LSFRPERFLEDQEQGHNTFAYVPFSAGPKNCIGQKFAVLEMKVLISKVLRFELLPLGEELKPMLNFILRSASGINVGLRPRKALR

>cytochrome_P450_4d21_(Probable) OS=Dmel_GN=Cyp4d21
MWILLGIAVLIMTLVWDNSRKQWRVNTFEKSRILGPFTIPIVGNGLQALTL RPENFIQRFGDYFNKYGKTFRLWILGECLIYTKDL
KYFESILSSSTLLKKAHLYRFLRDFLGDGLLLSTGNKWTSRRKVLAPAFHKCLENFVEIMDRNSGIMVEKLKNYADGKTCVDL
FKFVSLEALDVTTETAMGVQVNAQNEPNFPYTKALKSVVYIESKRLASVSMRYNWLFPLAAPLVYRRLQKDIAIMQDFTDKVIR
ERRAILERARADGTYKPLIMGDDDIGGKAKMTLLDILLQATIDNKPLSDVD IREEVDVFIFAGDDTTTSGVSHALHAISRHPKVQE
CIYEELVSVLGPDPDASVTQTKLLELKYLDCVIKETMRLHPPVPILGRYIPEDLKIGEITIPGNTSILLMPYYVYRDPEYFPDPLVFK
PERWMDMKTTSNTPPLAYIPFSSGPKNCIGQKFANLQMKALISKVIRHYELPLGADLKATYTFILSSSTGNNVGLKPRTRVK

>cytochrome_P450_4el_(Probable) OS=Dmel_GN=Cyp4el
MWIVLCAFLALPLFLVTYFELGLLRRKRMLNKFQGPSMLPLVGNAHQMGNT PTEILNRFFGWWHEYGKDNFRYWIGYYSNIM
VTNPKYMEFILSSQTLISKSDVYDLTHPWLGLGLLTSTGSKWHKHRKMITPAFHFNILQDFHEVMNENSTKFIDQLKKVADGGNI
FDFQEEAHYLTLDVICDTAMGVSINAMENRSSSVVQAFKDITYTIKMRAFSPWKRNKYLFHFAPEYPEYSKTLKTLQDFTNEIA
KRIEVRKSGLEVGIKADEFSRKKMAFLDTLLSSKVDGRPLTSQELYEEVSFMFEGHDTTTSGVGFAVYLLSRHPDEQEKLFNEQ
CDVMGASGLGRDATFQEISTMKHLDLFIKEAQRLYPSVPFIGRFTEKDYVDGDIVPKGTTLNLGLLMLGYNDRVFKDPHKFQPE
RFDREKPGPFEYVPFSAGPRNCIGQKFALLEIKTVVSKIIRNFEVLPALDEVSKDGYISTTLGLQPAEKKSRDAHNHKYDPILSAS
MTLKSENGLHLRMKQRLVCDST

>Cytochrome_P450_4e2_0S=Dmel_GN=Cyp4e2
MWFVLYIFLALPLLLVAYLELSTFRRRRVLNKFNGPRGLPLMGNAHQMGKNPSEILDTVFSWWHQYGKDNFVFWIGTYSNVLV
TSSKYLEFILSSQTLITKSDIYQLTHPWLGLGLLTSTGSKWHKHRKMITPA-HFNILQDFHEVMNENSTKFIKHLKTVAAGDNIFD
FQEQAHYLTLDVICDTAMGVSINAMENRSSSIVQAFKDMCYNINMRAFHPLKRNELLYRLAPDYPAYSRTLKTLQDFTNEIAKR
IEAHKSGAVSTNAGDEFTRKKMAFLDTLLSSTIDGRPLNSKELYEEVSTFMFEGHDTTTSGVSFAVYLLSRHQDEQRKLFKEQRE
VMGNSELGRDATFQEISQMKYLDLFIKEAQRVYPSVPFIGRFTEKDYVID®LVPKGTTLNLGLVMLGYNEKVFKDPHKFRPER
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FELEKPGPFEYVPFSAGPRNCIGQKFALLEIKTVVSKIIRNFEVLPALDEVSKDGYISTTIGLPDAERKKRDPYRHKYDPILSAVLT
LKSENGLYIRLKERH

>Cytochrome_P450_4e3_0S=Dmel_GN=Cyp4e3

MWLAVLALLVLPLITLVYFERKASQRRQLLKEFNGPTPVPILGNANRIGKN PAEILSTFFDWWYDYGKDNFLFWIGYSSHIVMT
NPKQLEYILNSQQLIQKSTIYDLLHPWLGHGLLTSFGSKWHKHRKMITPSHFNILQDFHEVMNENSAKFMTQLKKASAGDTIID
FQEHANYLTLDVICDTAMGVPINAMEQRDSSIVQAFRDMCYNINMRAFHPRKRSNRVFSLTPEFSAYQKTLKTLQDFTYDIIEKR
VYALQNGGSKEDHDPSLPRKKMAFLDTLLSSTIDGRPLTRQEIYEEVSTFMMEGHDTTTSGVSFSVYLLSRHPDVQRKLYREQCE
VMGHDMNRSVSFQEIAKMKYLDLFIKEAQRVYPSVPFIGRYCDKDYDINGSVPKGTTLNLALILLGYNDRIFKDPHHFRPERFE
EEKPAPFEYLPFSAGPRNCIGQKFALLELKTVISKVVRSFEVLPAVDELVIDGRLNTYLGLAPDEKLKREAGRHKYDPILSAVLT
LKSDNGLHLRLRERRS

>Cytochrome_P450_4gl_0OS=Dmel_GN=Cyp4gl
MAVEVVQETLQQAASSSSTTVLGFSPMLTTLVGTLVAMALYEYWRRNSREYRMVANIPSPPELPILGQAHVAAGLSNAEILAVG
LGYLNKYGETMKAWLGNVLLVFLTNPSDIELILSGHQHLTKAEEYRYFKPW FGDGLLISNGHHWRHHRKMIAPTFHQSILKSFV
PTFVDHSKAVVARMGLEAGKSFDVHDYMSQTTVDILLSTAMGVKKLPEGNK SFEYAQAVVDMCDIIHKRQVKLLYRLDSIYKF
TKLREKGDRMMNIILGMTSKVVKDRKENFQEESRAIVEEISTPVASTPASKKEGLRDDLDDIDENDVGAKRRLALLDAMVEMA
KNPDIEWNEKDIMDEVNTIMFEGHDTTSAGSSFALCMMGIHKDIQAKVFAEQKAIFGDNMLRDCTFADTMEMKYLERVILETL
RLYPPVPLIARRLDYDLKLASGPYTVPKGTTVIVLQYCVHRRPDIYPNPTKFDPDNFLPERMANRHYYSFIPFSAGPRSCVGRKY
AMLKLKVLLSTIVRNYIVHSTDTEADFKLQADIILKLENGFNVSLEKRQYA TVA

>Cytochrome_P450_4g15_OS=Dmelanogaster GN=Cyp4gl15
MEVLKKDAALGSPSSVFYFLLLPTLVLWYIYWRLSRAHLYRLAGRLPGPRGLPIVGHLFDVIGPASSVFRTVIRKSAPFEHIAKM
WIGPKLVVFIYDPRDVELLLSSHVYIDKASEYKFFKPWLGDGLLISTGQKWRSHRKLIAPTFHLNVLKSFIELFNENSRNVVRKLR
AEDGRTFDCHDYMSEATVEILLETAMGVSKKTQDKSGFEYAMAVMRMCDILHARHRSIFLRNEFVFTLTRYYKEQGRLLNIIHG
LTTKVIRSKKAAFEQGTRGSLAQCELKAAALEREREQNGGVDQTPSTAGSEKDREKDKEKASPVAGLSYGQSAGLKDDLDVE
DNDIGEKKRLAFLDLMLESAQNGALITDTEIKEQVDTIMFEGHDTTAAGSSFFLSLMGIHQDIQDRVLAELDSIFGDSQRPATFQD
TLEMKYLERCLMETLRMYPPVPLIARELQEDLKLNSGNYVIPRGATVTVATVLLHRNPKVYANPNVFDPDNFLPERQANRHYY
AFVPFSAGPRSCVGRKYAMLKLKILLSTILRNYRVYSDLTESDFKLQADIILKREEGFRVRLQPRTS

>Cytochrome_P450_4p1_0OS=Dmel_GN=Cyp4pl

MILWLILALSALLYWLHRANKDYHILSFFTKRIRLKDGTPVEIIAPIAKG KTIFGNTLDLYGRDHAGVFNYSRERAKEMGTSYIE
YVFGKAIYNIIDADSAENVLNHPNLITKGLVYNFLHPFLRTGLLTSTGKKW HARRKMLTPTFHFNILNQFQEIFKTESQKFLLQFE
GQDEVTITLHDVIPRFTLNSICETAMGVKLDEMAEKGDRYRENFSQIEECHRRLSNPLLWGDKLFEMFAAKDFASALDVVHRFS
SEIIAKRRDLLKDELDKSSSTADDDGFVSKKRFAMLDTLIYAEKDGLIDHI GICEEVDTLMFEGYDTTSIGLIFGLMNMSLNPDKQ
ELCYQEIQEHIDDDLSNLDVGQLNKLKYLEYFMKETTRLFPSVPIMGREAVQETELANGLILPKGAQITIHVFDIHRNAKYWDSP
EEFRPERFLPENVQDRHTYAYVPFSAGQRNCIGKKYAMQEMKTLMVVLLK@KVLKAIDPQKIVFHTGITLRTQDKIRVKLVRR
T

>cytochrome_P450_4p2_(Probable) OS=Dmel_GN=Cyp4p2
MMICLLWISVAILVVIHWIYKVNKDYNILAFFARRVQTKDGKPLDSLVPMI KGRTVFANCFDLLGKDTDQVFTHLRQLAKNSGD
SYLQYSMGFSNFNVIDAHNAANILNHPNLITKGVIYNFLHPFLRTGVLTAT EKKWHTRRSMLTRTFHLDILNQFQEIFIAESLKFV
SQFQGQNEVVVSLKDRISRFTLNSICETAMGIKLDEMAEKGDRYRANFHIDEGLTRRIVNPLYWDDCVYNMFTGHKYNAALK
VVHEFSREIIAKRRVLLEEELENRRATQTADDDICVIRKKRFAMLDTLICAEKDGLIDDIGISEEVDTLMAEGYDTTSIGLVFGLM
NMSLYAAEQELCYQEIQEHILDDLSNLNLSQLSKLNYLGYFIKETMRLYPSIPIMGRQTLQETELENGLILPKRSQINIHVFDIHRN
PKYWESPEEFRPERFLPQNCLKRHPYAYIPFSAGQRNCIGQKYAMQEMKMVVILKHFKILPVIDPKSIVFQVGITLRFKNKIKV
KLVRRNCV

>cytochrome_P450_4p3_(Probable) OS=Dmel_GN=Cyp4p3
MLILWLVGAFIVLIQWIYRLNRDYCILGFFAKRIRTKNGQNPESIAPLVKG STIFANSFDLYGKDHSGVFEHSRDCAKKLGKSYAE
YAMGTAIYNVIDADSAERVLNDPNLINKGTIYDFLHPFLRTGLLTSTGKKW HARRKMLSPTFHFNILNQFQEIFITESLKFLEQFK
GNDEAIISLNEVIPRFTLNSICETAMGVKLDEMAEKGDRYRENFRQIEECIRRMSNPLLWSDTLFKMFAEKDYASALDVVHGFS
SEIAKRRDQLNDEIDSRGNTQTAEDELFTSKKRFAMLDTLILAEKDGLIDHIGICEEVDTLMFEGYDTTSIGLMFGLMNMSLYPE
EQEKCYQEIQANIDDELNILNIGQLNKLKNLEYFIKETMRLFPSVPAMGRETTRETELSNGLILPKGSQIFVHVFDIHRNPEYWDSP
EEFRPERFLPENSQNRHTYAYIPFSAGQRNCIGQKFAMQEMKTLMVALLK®QILPEIDPKTIVFQTGLTLRTKNQIHVKLVRRK

>Cytochrome_P450_Cyp4s3_Dmel

MSTLALVAFVLWAAFLRYLPKILNFLRLQRFAKTLPGPTIGELIANVKKGE ILNWLKELREKHGPVFRIWFGKDLMVMFTDPEDI
KQLLGNNQLLTKSRNYELLEPWLGKGLLTNGGESWHRRRKLLTPGFHFRISEFKEPMEENCRILVRRLRTKANGESFDIYPYIT
LFALDAICETAMGIKKHAQLQSDSEYVQAVQSICRVMHKQSFSFWQRLNVAFKHTKPGKEREAALKVLHDETNRVIRLRREQLI
QERNEWKPEAEQDDVGAKRRLAFLDMLLLTQMEGGAELSDTDIREEVDTFM-EGHDTTSSAIAFALSLLSKNPDVQQRAFEEAS
ELEGREKESMPYLEAVIKETLRIYPSVPFFSRKVLEDLEVGKLTVPKGASECLIYMLHHDPKNFPDPERFDPDRFLVNEKQMHPF
AFAAFSAGPRNCIGQKFAMLELKTSLAMLLRSYRFLPDKDHQPKPLAELVTKSGNGIRLRILPRDENGTTA
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>Cytochrome_P450_6a2_0S=Dmel_GN=Cyp6a2
MFVLIYLLIAISSLLAYLYHRNFNYWNRRGVPHDAPHPLYGNMVGFRKNRV MHDFFYDYYNKYRKSGFPFVGFYFLHKPAAFI
VDTQLAKNILIKDFSNFADRGQFHNGRDDPLTQHLFNLDGKKWKDMRQRLTPTFTSGKMKFMFPTVIKVSEEFVKVITEQVPAA
QNGAVLEIKELMARFTTDVIGTCAFGIECNTLRTPVSDFRTMGQKVFTDMRHGKLLTMFVFSFPKLASRLRMRMMPEDVHQFF
MRLVNDTIALRERENFKRNDFMNLLIELKQKGRVTLDNGEVIEGMDIGELA AQVFVFYVAGFETSSSTMSYCLYELAQNQDIQD
RLRNEIQTVLEEQEGQLTYESIKAMTYLNQVISETLRLYTLVPHLERKALNDYVVPGHEKLVIEKGTQVIIPACAYHRDEDLYPN
PETFDPERFSPEKVAARESVEWLPFGDGPRNCIGMRFGQMQARIGLAQRSERVSVCDTTEIPLKYSPMSIVLGTVGGIYLRVERI

>Cytochrome_P450_Cyp6a8-RA_Dmelanogaster

KIRLSMALTYILFQVAVALLAILTYYIHRKLTYFKRRGIPFVAPHLIRGN MEELQKTKNIHEIFQDHYNKFRESKAPFVGFFFFQSP
AAFVIDLELAKQILIKDFSNFSNKGIFYNEKDDPISAHLFNLDGAQWRLLRNKLSSTFTSGKMKLMYPTVVSVANEFMTVMHEK
VPKNSVLEIRDLVARFTVDVIGTCAFGIQCNSLRDEKAEFLYFGKRSLVDKRHGTLLNGFMRSYPKLARKLGMVRTAPHIQEFYS
RIVTETVAVREKEHIKRNDFMDMLIELKNQKEMTLENGDVVRGLTMEEVLA QAFVFFIAGFETSSSTMGFALYELAKNPDIQDK
VRAEVEEVIEQHDQNFTYECTKDLKYLNQVLDETLRLYTIVPNLDRMAAKR YVVPGHPNFVIEAGQSVIIPSSAIHHDPSIYPEPF
EFRPERFSPEESAGRPSVAWLPFGDGPRNCIGLRFGQMQARIGLALLIRKFSTCSKTPNPLVYDPKSFVLGVKDGIYLKVETV

>Cytochrome_P450_6a9_0OS=Dmel_GN=Cyp6a9
MGVYSVLLAIVVVLVGYLLLKWRRALHYWQNLDIPCEEPHILMGSLTGVQT SRSFSAIWMDYYNKFRGTGPFAGFYWFQRPGI
LVLDISLAKLILIKEFNKFTDRGFYHNTEDDPLSGQLFLLDGQKWKSMRSKLSYTFTSGKMKYMFPTVVKVGHEFIEVFGQAME
KSPIVEVRDILARFTTDVIGTCAFGIECSSLKDPEAEFRVMGRRAIFEQRBPIGIAFINSFQNLARRLHMKITLEEAEHFFLRIVRET
VAFREKNNIRRNDFMDQLIDLKNSPLTKSESGESVNLTIEEMAAQAFVFFRGFETSSTTMGFALYELAQHQDIQDRVRKECQE
VIGKYNGEITYESMKDMVYLDQVISETLRLYTVLPVLNRECLEDYEVPGHPKYVIKKGMPVLIPCGAMHRDEKLYANPNTFNPD
NFSPERVKERDSVEWLPFGDGPRNCIGMRFGQMQARSGLALLINRFKFS¥EQTTIPIVYSKKTFLISSETGIFLKVERV

>cytochrome_P450_6al13_(Probable) OS=Dmel_GN=Cyp6al3
MLTLLVLVFTVGLLLYVKLRWHYSYWSRRGVAGERPVYFRGNMSGLGRDLHWTDINLRIYRKFRGVERYCGYFTFMTKSLFI
MDLELIRDIMIRDFSSFADRGLFHNVRDDPLTGNLLFLDGPEWRWLRQNLQVFTSGKMKFMFPNMVEVGEKLTQACRLQVGE
IEAKDLCARFTTDVIGSCAFGLECNSLQDPESQFRRMGRSVTQEPLHSVIQAFMFAQPELARKLRFRLFRPEVSEFFLDTVRQTL
DYRRRENIHRNDLIQLLMELGEEGVKDALSFEQIAAQALVFFLAGFDTSSTTMSFCLYELALNPDVQERLRVEVLAVLKRNNQK
LTYDSVQEMPYLDQVVAETLRKYPILPHLLRRSTKEYQIPNSNLILEPGSHKIIPVHSIHHDPELYPDPEKFDPSRFEPEEIKARHPFA
YLPFGEGPRNCIGERFGKLQVKVGLVYLLRDFKFSRSEKTQIPLKFSSRNFSTQEGVHLRMEGLERP

>cytochrome_P450_6al4_(Probable) OS=Dmel_GN=Cyp6al4
MLFTIALVGVVLGLAYSLHIKIFSYWKRKGVPHETPLPIVGNMRGIVKKYH FRDINQRIYKKFKGQGPIAGMYTFFKRTALITDL
DFIKQVMIKDFSYFQDRGAFTNPRDDPLTGHLFALEGEEWRAMRHKLTPVHFSGKIKQMSKVIVDVGLRLGDAMDKAVKEAK
VEEGNVEIKDLCARFTTDVIGSCAFGLECNSLQDPSAEFRQKGREIFTRRFESTLVQSFIFTNARLARKLRIKVLPDDLTQFFMSTV
KNTVDYRLKNGIKRNDFIEQMIELRAEDQEAAKKGQGIDLSHGLTLEQMAA QAFVFFVAGFETSSSTMSLCLYELALQPDIQQR
LREEIESVLANVDGGELNYDVLAQMTYLDQVLSETLRKHPLLPHLIRETTKDYQIPNSDIVLDKGILALIPVHNIHHDPEIYPEPEK
FDPSRFDPEEVKNRHPMAYLPFGDGPRNCIGLRFGKIQAKIGLVSLLRRAKSVYSNRTDVPLIFSKKSFLLTTNDGIYLKVERV

>cytochrome_P450_6al7_(Probable) OS=Dmel_GN=Cyp6al7
MLLLALIVVILSLLVFAARRRHGYWQRRGIPHDEVHPLFGNIKDWPNKRHIAEIFRDYYFKYKNSDYPFAGFFFFFTRTAVVTDM
ELLKRVLIKDFNHFENRGVFYNEIDDPLSATLFSIEGQKWRHLRHKLTPTH SGKMKNMFPIVVKVGEEMDKVFRSKTAADRGQ
VLEVVDLVARYTADVIGNCAFGLNCNSLYDPKAEFVSIGKRAITEHRYGNM LDIFLFGFPKLSRRLRLKLNIQEAEDFYTKIVRET
IDYRLRTKEKRNDFMDSLIEMYKNEQSGNSEDGLTFNELLAQAFIFFVAGETSSTTMGFALYELARNQDVQDKLREEIGNVFG
KHNKEFTYEGIKEMKYLEQVVMETLRKYPVLAHLTRMTDTDFSPEDPKYFIAKGTIVVIPALGIHYDPDIYPEPEIFKPERFTDEEI
AARPSCTWLPFGEGPRNCIGLRFGMMQTCVGLAYLIRGYKFSVSPETQIPRIVVKNILISAENGIHLKVEKLAK

>cytochrome_P450_6al18_(Probable) OS=Dmel_GN=Cyp6al8
MQLTYFLFQVAVALLAIVTYILHRKLTYFKRRGIPYDKPHPLRGNMEGYKK TRTVHEIHQEYYNKYRNSKAPFVGFYLFQKPAA
FVIDLELAKQILIKNFSNFTDKGIYYNEKDDPMSAHLFNLDGPQWRLLRSKLSSTFTSGKMKFMYPTVVSVAEEFMAVMHEKVS
ENSILDVRDLVARFTVDVIGTCAFGIKCNSLRDEKAEFLHFGRRALLDSRHSNLVSGLMRSYPNLARRLGLCRNTAQIQEFYQRI
VKETVTLREKENIKRNDFMDMLIGLKNQKNMTLENGEVVKGLTMDEIVAQA FVFFIAGFDTSSSTMGFALYELAKNPSIQDKVR
AELGQVLEQHDQKFTYECIKDLKYLDQVINETLRHYTIVPNVDRVAAKRFV VPGNPKFVIEAGQSVIIPSSAIHHDPSIYPEPNEFR
PERFSPEESAKRPSVAWLPFGEGPRNCIGLRFGQMQARIGLAMLIKNFTPSSATPDPLTFDPHSAILLGIKGGIQLKVEAI

>cytochrome_P450_6a20_(Probable) OS=Dmel_GN=Cyp6a20
MAVMIVLLIGVITFVAWYVHQHFNYWKRRGIPHDEPKIPYGNTSELMKTVH FADIFKRTYNKLRNKTDGPFVGFYMYFKRMVV
VTDIDFAKTVLIREFDKFHDRGVFHNERDDPLSANLVNIDGQKWKTLRQKLTPTFTSGKMKTMFPTILTVGDELIRVFGETASAD
SDSMEITNVVARFTADVIGSCAFGLDCHSLSDPKAKFVQMGTTAITERRH&SMDLLLFGAPELAAKLRMKATVQEVEDFYMN
IIRDTVDYRVKNNVKRHDFVDMLIEMKLKFDNGDKENGLTFNEIAAQAFIF FLAGFETSSTTMGFALYELACHQDIQDKLRTEIN
TVLKQHNGKLDYDSMREMTYLEKVIDETMRKRPVVGHLIRVATQHYQHTNP KYNIEKGTGVIVPTLAIHHDPEFYPEPEKFIPER
FDEDQVQQRPACTFLPFGDGPRNCIGLRFGRMQVIVGMALLIHNFKFEFHKTVVPLEYRTDDFLLSSKGGIHLKVTRYV
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>cytochrome_P450_6a21_(Probable) OS=Dmel_GN=Cyp6a21
MSVGTVLLTALLALVGYLLMKWRSTMRHWQDLGIPCEEPHILMGSMKGVRT ARSFNEIWTSYYNKFRGSGPFAGFYWFRRPA
VFVLETSLAKQILIKEFNKFTDRGFFHNPEDDPLSGQLFLLDGQKWRTMRMKLSSTFTSGKMKYMFPTVVKVANEFTDVFGQNV
AKSPVVEVRELLARFTTDVIGTCAFGIECSSLKDPDAEFREMGRRSLTEQEGPVGIGFVNSFPNLARRLHMKMTAEPIERFFMRI
VRETVAFREQNNIRRNDFMDQLIDLKNKPLMVSQSGESVNLTIEEIAAQANFFAAGFETSSTTMGFALYELAQNQDIQNRVRKE
CQEVIEKCNGELNYESMKDLVYLDQVVSETLRLYTVLPVLNRECLEDYEVPGHPKYVIKKGMPVLIPCGAMHRDEKLYANPNT
FNPDNFSPERVKERDSVEWLPFGDGPRNCIGMRFGQMQARIGLALLIKDAKSVCEKTTIPMTYNKEMFLIASNSGIYLKAERV

>Cytochrome_P450_6a22_0S=Dmel_GN=Cyp6a22
MLDVVALLLIALAVGFWFVRTRYSYWTRRGIGSEPARFPVGNMEGFRKNKH-IDIVTPIYEKFKGNGAPFAGFFMMLRPVVLVT
DLELAKQILIQDFANFEDRGMYHNERDDPLTGHLFRIDGPKWRPLRQKMSFFTSAKMKYMFPTVCEVGEELTQVCGELADNA
MCGILEIGDLMARYTSDVIGRCAFGVECNGLRNPEAEFAIMGRRAFSERRBKLVDGFIESFPEVARFLRMRQIHQDITDFYVGIV
RETVKQREEQGIVRSDFMNLLIEMKQRGELTIEEMAAQAFIFFAAGFDTS/ASTLGFALYELAKQPALQAKLREEIDQALRLHNGE
FTYDSMQELRYMELVIAETLRKYPILPQLTRISRHLYAAKGDRHFYIEPGQVLLIPVYGIHHDPALYPEPHKFIPERFLADQLAQR
PTAAWLPFGDGPRNCIGMRFGKMQTTIGLVSLLRNFHFSVCPRTDPKIER{SNILLCPANGIYLKVQQLSQMSS

>cytochrome_P450_6a23_(Probable) OS=Dmel_GN=Cyp6a23
MSLLLTLIALLVSLLLFMARRRHGYWQRRGIPHDVPHPIYGNMKDWPKKRHIAMIFRDYYTKYKRSVYPFAGFYFFFTRSAVIT
DLELVKRVLIKDFNHFENRGIFYNEIDDPLSATLFSIEGQKWRHLRHKLTPTFTSGKMKNMFPIIVKVGEEMEKIFSAKTTTGEGQ
VLEIVDLVARYTADVIGNCAFGLNCNSLQNPNAEFVTIGKRAIERRYGGL LDFLIFGFPKLSRRLRLKLNVQDVEDFYTSIVRNTI
DYRLRTNEKRHDFMDSLIEMYEKEQAGNTEDGLSFNEILAQAFIFFVAGFH SSTTMGFALYELALDQDIQDQLRAEINNVLSKH
NNEFTYEGIKEMKYLEQVVMETLRKYPVLAHLTRMTQTDFSPEDPKYFIAKGTTVVIPALGIHYDPEIYPEPEKFKPERFTDEAIA
ARPSCTWLPFGEGPRNCIGLRFGLMQACVGLAYLIRGYKFSVSTETQIPMRVVKSILLSAENGIHLKVEKLSK

>cytochrome_P450_6d2_(Probable) OS=Dmel_GN=Cyp6d2
MWTILLTILIAGLLYRYVKRHYTHWQRLGVDEEPAKIPFGVMDTVMKQERS LGMALADIYARHEGKIVGIYMLNKRSILIRDAQ
LARQIMTSDFASFHDRGVYVDEDKDPLSANLFNLRGASWRNLRQKLTPSFSGKIKGMFGTIDDVGDKLVQHLEGALDQSDEV
EIKDVMTTYAVDIIGSVIFGLEIDSFRNPKNEFREISSSTSRDESLLLKIMMSMFICPPIAKLMNRLGYESRILTSLRDMMKRTIEFR
EEHNVVRKDMLQLLIRLRNTGKIGEDDDQVWDMETAQEQLKSMSIEKIAAQAFLFYVAGSESTAAASAFTLYELSMYPELLKE
AQEEVDAVLMKHNLKPKDRFTYEAVQDLKFLDICIMETIRKYPGLPFLNRE CTEDYPVPGTNHIIAKGTPILISLFGMQRDPVYFP
NPNGYDPHRFDSNNMNYDQAAYMPFGEGPRHCIALRMGKVNSKVAVAKILANFDLVQSPRKEVEFRFDAAPVLVTKEPLKLR
LTKRK

>cytochrome_P450_6d4_(Probable) OS=Dmel_GN=Cyp6d4
MFSLILLAVTLLTLAWFYLKRHYEYWERRGFPFEKHSGIPFGCLDSVWRQEKSMGLAIYDVYVKSKERVLGIYLLFRPAVLIRD
ADLARRVLAQDFASFHDRGVYVDEERDPLSANIFSLRGQSWRSMRHMLSPETSGKLKSMFSTSEDIGDKMVAHLQKELPEEGF
KEVDIKKVMQNYAIDIASTIFGLDVNSFENPDNKFRKLVSLARANNRFNA MFGMMIFLVPSIAQFLFRIGFKNPVGLAMLQIVKE
TVEYREKHGIVRKDLLQLLIQLRNTGKIDENDEKSFSIQKTPDGHIKTISLEAITAQAFIFYIAGQETTGSTAAFTIYELAQYPELLK
RLQDEVDETLAKNDGKITYDSLNKMEFLDLCVQETIRKYPGLPILNRECTQDYTVPDTNHVIPKGTPVVISLYGIHHDAEYFPDPE
TYDPERFSEESRNYNPTAFMPFGEGPRICIAQRMGRINSKLAIIKILQNPXEVMSRSEIEFENSGIALIPKHGVRVRLSKRVPKLS

>cytochrome_P450_6d5_(Probable) OS=Dmel_GN=Cyp6d5
MIGIYLLIAAVTLLYVYLKWTFSYWDRKGFPSTGVSIPFGALESVTKGKRSFGMAIYDMYKSTKEPVIGLYLTLRPALLVRDAQL
AHDVLVKDFASFHDRGVYVDEKNDPMSASLFQMEGASWRALRNKLTPSFT&KLKAMFETSDSVGDKLVDSIRKQLPANGAK
ELELKKLMATYAIDIIATTIFGLDVDSFADPNNEFQIISKKVNRNNIEDII RGTSSFLYPGLEKFFVKIGWKQEATERMRELSNRTV
DLREQNNIVRKDLLQLLLQLRNQGKINTDDNIWSAESTKNGVKSMSKDLIA GQLFLFYVAGYETTASTTSFTLYELTQNPEVME
KAKEDVRSAIEKHGGKLTYDAISDMKYLEACILETARKYPALPLLNRICTK DYPVPDSKLVIQKGTPIIISLIGMHRDEEYFPDPLA
YKPERYLENGKDYTQAAYLPFGEGPRMCIGARMGKVNVKIAIAKVLSNFDL EIRKEKCEIEFGVYGIPLMPKSGVPVRLSLKK

>Cytochrome_P450_6gl_OS=Dmel_GN=Cyp6gl

MVLTEVLFVVVAALVALYTWFQRNHSYWQRKGIPYIPPTPIIGNTKVVFKM ENSFGMHLSEIYNDPRLKDEAVVGIYSMNKPGL
IIRDIELIKSILIKDFNRFHNRYARCDPHGDPLGYNNLFFVRDAHWKGIRTKLTPVFTSGKVKQMYTLMQEIGKDLELALQRRGE
KNSGSFITEIKEICAQFSTDSIATIAFGIRANSLENPNAEFRNY GRKMFTFVARAKDFFVAFFLPKLVSLMRIQFFTADFSHFMRST
IGHVMEERERSGLLRNDLIDVLVSLRKEAAAEPSKPHYAKNQDFLVAQAGVFFTAGFETSSSTMSFALYEMAKHPEMQKRLRD
EINEALVEGGGSLSYEKIQSLEYLAMVVDEVLRMYPVLPFLDREYESVEG@DLSLKPFYDYTLENGTPVFIPIYALHHDPKYWT
NPSQFDPERFSPANRKNIVAMAYQPFGSGPHNCIGSRIGLLQSKLGLVSKNHSVRNCEATMKDMKFDPKGFVLQADGGIHLEI
VNDRLYDQSAPSLQ

>cytochrome_P450_6g2_(Probable) OS=Dmel_GN=Cyp6g2
MELVLLILVASLIGIAFLALQQHYSYWRRMGVREIRPKWIVGNLMGLLNMR MSPAEFISQLYNHPDAENEPFVGIHVFHKPALLL
RDPEMVRNILVKDFAGFSNRYSSSDPKGDPLGSQNIFFLKNPAWKEVRLKEPFFTGNRLKQMFPLIEEVGASLDAHLRQQPLHN
ERMRCFDLEAKELCALYTTDVIATVAYGVSANSFTDPKCEFRRHGRSVFENLLRAAEFTLVFFLPHLVPFVRFKVVPAEATRFL
RKTINYVMSEREKSGQKRNDLIDILIEFRRSTQLAKASGIKDQFVFEGDIWVAQAVLFFTAGFESSSSTMAFAMYELAKDTDVQQ
RLREEIKDALVESGGQVTLKMIESLEFMQMILLEVLRMYPPLPFLDRECT$RDYSLAPFHKKFVVPKGMPVYIPCYALHMDPQ
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YFPQPRKFLPERFSPENRKLHTPYTYMPFGLGPHGCIGERFGYLQAKVGNLLRNHMITTSERTPHRMQLDPKAITQAKGGIH
LRLVRDALGV

>cytochrome_P450_6t1_(Probable) OS=Dmel_GN=Cyp6t1l
MIAVFSLIAAALAVGSLVLLPVVLRGGCLLVVTIVWLWQILHFWHWRRLGV PFVPAAPFVGNVWNLLRGACCFGDQFRELYES
KEAAGRAFVGIDVLHNHALLLRDPALIKRIMVEDFAQFSSRFETTDPTCDTMGSQNLFFSKYETWRETHKIFAPFFAAGKVRNM
YGLLENIGQKLEEHMEQKLSGRDSMELEVKQLCALFTTDIIASLAFGIEAHSLQNPEAEFRRMCIEVNDPRPKRLLHLFTMFFFPR
LSHRVGTHLYSEEYERFMRKSMDYVLSQRAESGENRHDLIDIFLQLKRTERESIIHRPDFFAAQAAFLLLAGFDTSSSTITFALYE
LAKNTTIQDRLRTELRAALQSSQDRQLSCDTVTGLVYLRQVVDEVLRLYPPTAFLDRCCNSRTGYDLSPWNGGSPFKLRAGTPV
YISVLGIHRDAQYWPNPEVFDPERFSAEQRQQHHPMTYLPFGAGPRGCIGIGQLEIKVGLLHILNHFRVEVCERTLPEMRFDP
KAFVLTAHNGTYLRFVKNSL

>cytochrome_P450_6ul_(Probable) OS=Dmel_GN=Cyp6ul
MDLMHRTLLTALGALSVVYALVKFSLGYWKRRGILHEKPKFLWGNIKGVVS GKRHAQDALQDIYTAYKGRAPFVGFYACLKP
FILALDLKLVHQIIFTDAGHFTSRGLYSNPSGEPLSHNLLQLDGHKWRSLHKSAEVFTPANMQKLLVRLSQISSRIQRDLGEKSL
QTINISELVGAYNTDVMASMAFGLVGQDNVEFAKWTRNYWADFRMWQAYLA LEFPLIARLLQYKSYAEPATAYFQKVALSQL
QLHRRRDRQPLQTFLQLYSNAEKPLTDIEIAGQAFGFVLAGLGPLNATLAELYELARQPEVQDRTRLEINKALEEHGGQVTPEC
LRELRYTKQVLNETLRLHTPHPFLLRRATKEFEVPGSVFVIAKGNNVLIPTAAIHMDPGIYENPQRFYPERFEEQARRSRPAAAFL
PFGDGLRGCIAARFAEQQLLVGLVALLRQHRYAPSAETSIPVEYDNRRLLIMPKSDIKLSVERVDKL

>cytochrome_P450_6v1l_(Probable) _OS=Dmel_GN=Cyp6v1l
MVYSTNILLAIVTILTGVFIWSRRTYVYWQRRRVKFVQPTHLLGNLSRVLR LEESFALQLRRFYFDERFRNEPVVGIYLFHQPALL
IRDLQLVRTVLVEDFVSFSNRFAKCDGRSDKMGALSLFLAKQPEWREIRTRAPAFAGAKLKQMFSLMEEIGCDLEWYLKRLTR
DLRRGDAERGAIVSIKDVCDLYNTDMIASIAFGLRSYSLRNTQSEIGSHC®LFRPNVRRIIDLFVIFYLPKLVPLLRPKLFTEPHAE
FLRRVIQLVIEERERGGDLRNDLIEMLLTLKKEADLQQDKSHFTHHRDFLAAQAASFEVAGIETCSASMSFALYELAKQPLMQSR
LRREIREAFASNPNGRLTYEAVARMEFLDMVVEETLRKYPIVPLLERECTINKKRFYSLRPHAECYTRRGMPVFISNLAIHHDPK
YWPDPDRFDPERFSAANKALQAPMSYMPFGAGPRNCIGMQIGLLQIKLGLYFLHQHRVEICDRTVERIQFDAKFALLASEQRIY
LKVDCL

>cytochrome_P450_6w1_(Probable) OS=Dmel_GN=Cyp6wl
MLLLLLLGSLTIVFYIWQRRTLSFWERHGVKYIRPFPVVGCTREFLTAKVPFFEQIQKFHEAPGFENEPFVGVYMTHRPALVIRDL
ELIKTVMIKKFQYFNNRVLQTDPHNDALGYKNLFFARSPGWRELRTKISPWTSGKIKQMYPLMVKIGKNLQDSAERLGSGTEV
QVKDLCSRFTTDLIATIAFGVEANALQDAKSEFFYHNRAIFSLTLSRGIDFAIIFMIPALASLARVKLFSRETTKFIRSSVNYVLKER
ERTGEKRNDLIDILLALKREAAANPGKMSKEVDLDYLVAQAAVFQTAGFET SASTMTMTLYELAKNEALQDRLRQEIVDFFGD
EDHISYERIQEMPYLSQVVNETLRKYPIVGYIERECSQPAEGERFTLEPMMELPHGMSIYMSTVAVHRDPQYWPDPEKYDPER
FNSSNRDNLNMDAYMPFGVGPRNCIGMRLGLLQSKLGLVHILRNHRFHTCIKTIKKIEWAPTSPVMASKRDIILRVEKVSGKKD
FGQK

>Cytochrome_P450_9b2_0S=Dmel_GN=Cyp9b2

MALIEICLALVVIGYLIYKWSTATFKTFEERKLYFEKPYPFVGNMAAAALQ KSSFQRQLTEFYERTRQHKLVGFFNMRTPMITLN
DPELIKKVCVKDFDHFPNHQPFITSNDRLFNDMLSVMRDQRWKHMRNTLTR/FTAAKMRNMFTLMNESFAECLQHLDSSSKTL
PGRKGFEVDMKVMCNKLSNDIIATTAFGLKVNSYDNPKNEFYEIGQSLVFRGLQFFKFMLSTLVPKLFSLLKLTIFDSAKVDYF
ARLVVEAMQYREKHNITRPDMIQLLMEAKNESEDKWTDDEIVAQCFIFFFAAFENNSNLICTTTYELLYNPDVQERLYEEIVETK
KALNGAPLTYDAVQKMTYMDMVISESLRKWTLAAATDRLCSKDYTLTDDDG TKLFDFKVGDRINIPISGLHLDDRYFPEPRKF
DPDRFSEERKGDMVPYTYLPFGVGPRNCIGNRYALMQVKGMLFNLLLHYKEASPRTIKDLWGSASGFNFTPRSGFWMHLVPR
K

>Cytochrome_P450_9c1_0OS=Dmel_GN=Cyp9cl
MVFVELSIFVAFIGLLLYKWSVYTFGYFSKRGVAHEKPIPLLGNIPWSVLMGKESYIKHSIDLHLRLKQHKVYGVFNLRDPLYYL
SDPELIRQVGIKNFDTFTNHRKGITEGFNDTSVISKSLLSLRDRRWKQMRBELTPTFTSLKIRQMFELIHFCNVEAVDFVQRQLDA
GTSELELKDFFTRYTNDVIATAAFGIQVNSFKDPNNEFFSIGQRISEFTFWGLKVMLYILMPKLMKALRVPVMDMNNVDYFKK
LVFGAMKYRKEQSIVRPDMIHLLMEAQRQFKAEQEGSAESAAQQDKAEFNIDDLLAQCLLFFSAGFETVATCLSFTSYELMMN
PEVQEKLLAEILAVKEQLGEKPLDYDTLMGMKYLNCVVSESLRKWPPAFIVDRMCGSDFQLKDEEGEVVVNLREDDLVHINVG
ALHHDPDNFPEPEQFRPERFDEEHKHEIRQFTYLPFGVGQRSCIGNRLABWKSLIFQLVLRYHLKPTDRTPADMMSSISGFRLL
PRELFWCKLESRGPA

>cytochrome_P450_9f2_(Probable) OS=Dmel_GN=Cyp9f2
MLWEFFALFAIAAALFYRWASANNDFFKDRGIAYEKPVLYFGNMAGMFLRK RAMFDIVCDLYTKGGSKKFFGIFEQRQPLLMV
RDPDLIKQITIKDFDHFINHRNVFATSSDDDPHDMSNLFGSSLFSMRDARWDMRSTLSPAFTGSKMRQMFQLMNQVAKEAVD
CLKQDDSRVQENELDMKDYCTRFTNDVIASTAFGLQVNSFKDRENTFYQM®&KLTTFTFLQSMKFMLFFALKGLNKILKVELF
DRKSTQYFVRLVLDAMKYRQEHNIVRPDMINMLMEARGIIQTEKTKASAVR EWSDRDIVAQCFVFFFAGFETSAVLMCFTAHE
LMENQDVQQRLYEEVQQVDQDLEGKELTYEAIMGMKYLDQVVNEVLRKWPA AIAVDRECNKDITFDVDGQKVEVKKGDVI
WLPTCGFHRDPKYFENPMKFDPERFSDENKESIQPFTYFPFGLGQRNCRFALLEAKAVIYYLLKDYRFAPAKKSCIPLELITSG
FQLSPKGGFWIKLVQRN
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>cytochrome_P450_12a4_mitochondrial_(Probable) Q8elIDGN=Cypl2a4
MLKVRSALSLIQSQKATLSLATQKRWQTNVATAEAREDSEWLQAKPFEQIRRLNMWALSMKMSMPGGKYKNMELMEMFEA
MRQDYGDIFFMPGIMGNPPFLSTHNPQDFEVVFRNEGVWPNRPGNYTLLYREEYRKDFYQGVMGVIPTQGKPWGDFRTVVN
PVLMQPKNVRLYYKKMSQVNQEFVQRILELRDPDTLEAPDDFIDTINRWTLESVSVVALDKQLGLLKNSNKESEALKLFHYLDE
FFIVSIDLEMKPSPWRYIKTPKLKRLMRALDGIQEVTLAYVDEAIERLDKE AKEGVVRPENEQSVLEKLLKVDRKVATVMAMD
MLMAGVDTTSSTFTALLLCLAKNPEKQARLREEVMKVLPNKNSEFTEASMKNVPYLRACIKESQRLHPLIVGNARVLARDAVL
SGYRVPAGTYVNIVPLNALTRDEYFPQASEFLPERWLRSPKDSESKCPANKSTNPFVFLPFGFGPRMCVGKRIVEMELELGTA
RLIRNFNVEFNYPTENAFRSALINLPNIPLKFKFIDLPN

>cytochrome_P450_12a5_mitochondrial_(Probable) Q8elIDGN=Cyp12a5
MLKGRIALNILQSQKPIVFSASQQRWQTNVPTAEIRNDPEWLQAKPFEEIRANILSLFAKSALPGGKYKNLEMMEMIDALRQDY
GNIFLPGMMGRDGLVMTHNPKDFEVVFRNEGVWPFRPGSDILRYHRTVYRDFFDGVQGIIPSQGKSWGDFRSIVNPVLMQPK
NVRLYFKKMSQVNQEFVELIKEIRDASTQEVPGNFLETINRWTLESVSVVA DKQLGLLRESGKNSEATKLFKYLDEFFLHSADL
EMKPSLWRYFKTPLLKKMLRTMDSVQEVTLKYVDEAIERLEKEAKEGVVRP EHEQSVLEKLLKVDKKVATVMAMDMLMAG
VDTTSSTFTALLLCLAKNPEKQARLREEVMKVLPNKDSEFTEASMKNVPYLRACIKESQRVYPLVIGNARGLTRDSVISGYRVPA
GTIVSMIPINSLYSEEYFPKPTEFLPERWLRNASDSAGKCPANDLKTKNPHA-LPFGFGPRMCVGKRIVEMELELGTARLIRNFNV
EFNHSTKNAFRSALINLPNIPLKFKFTDVPN

>cytochrome_P450_12b2_mitochondrial_(Probable) Q8elDGN=Cyp12b2

MWKY SNKIIYRNVSGNQLWFNRNSSVGGTLSQQTQLELADSRIDEKWQQABFGEIPGPSLLRMLSFFMPGGALRNTNLIQMNR
LMREMYGDIYCIPGMMGKPNAVFTYNPDDFEMTYRNEGVWPIRIGLESLNYYRKIHRPDVFKGVGGLASDQGQEWADIRNKY
NPVLMKVQNVRQNLPQLDQISKEFIDKLETQRNPETHTLTTDFHNQLKMWAFESISFVALNTRMGLLSDNPDPNADRLAKHMR
DFFNYSFQFDVQPSIWTFYKTAGFKKFLKTYDNITDITSNYIETAMRGFGKNDDGKTKCVLEQLLEHNKKVAVTMVMDMLMA
GIDTTSSACLTILYHLARNPSKQEKLRRELLRILPTTKDSLTDQNTKNMPYLRACIKEGLRITSITPGNFRITPKDLVLSGYQVPRGT
GVLMGVLELSNDDKYFAQSSEFIPERWLKSDLAPDIQACPAARTRNPFVYPFGFGPRTCIGKRIAELEIETLLVRLLRSYKVSWL
PETPIEYESTIILSPCGDIRFKLEPVGDLM

>cytochrome_P450_12c1_mitochondrial_(Probable) Q8eIDGN=Cypl2cl
MLRLTVKHGLRANSQLAATRNPDASSYVQQLESEWEGAKPFTELPGPTRWIFRGFQKGGEYHQLGMDDVMRLYKKQFGDIC
LIPGLFGMPSTVFTFNVETFEKVYRTEGQWPVRGGAEPVIHYRNKRKDERNCMGLFGNGAEWGKNRSAVNPVLMQHRNVA
IYLKPMQRVNRQFVNRIREIRDKESQEVPGDFMNTINHLTFESVATVALDRELGLLREANPPPEASKLFKNIEVLMDSFFDLGVRP
SLYRYIPTPTYKKFSRAMDEIFDTCSMYVNQAIERIDRKSSQGDSNDHKSVEQLLQIDRKLAVVMAMDMLMGGVDTTSTAISG
ILLNLAKNPEKQQRLREEVLSKLTSLHSEFTVEDMKSLPYLRAVIKESLRLYPVTFGNARSAGADVVLDGYRIPKGTKLLMTNSF
LLKDDRLYPRAKEFIPERWLRRKDDDKSDVLMNKDLNAFIYLPFGFGPRMC/GKRIVDLEMELTVANLVRNFHIEYNYSTEKPY
KCRFLYKPNIPLKFKFTDLKY

>cytochrome_P450_12el_mitochondrial_(Probable) Q8elIDGN=Cypl2el
MLSTQWNANKQISRQIYQLCRGLAQKATAVNLEEAKPYADIPGPSKLQLIRAFLPGGLYKNLPVHEMFLDMNRQYGSIFRMPSV
AGTDLVLTMNPQDYEVIFRNEGQYPYRRSFEVMDYFKRVHRREVFDGYDGIOSGNGPAWGKMRTAVNPILLQPRNAKLYMTN
LVQVSDEFLERIRIIRDPVTQEMPDDFAVDIRHLVIESICSVALNTHLGLLGEQRNNKDIQKLVLALQDVVELGFQLDIMPAFWKY
LPMPNFKKLMRSLDTITDFCYFHIGNALKRIEEDAKAGTLNEIGLETSLLEKLARFDRQTAVIIAMDLLFAGADPTLVTLGGILFSL
SKSPDKQARLLEEIRGILPNKDSSLTIENMRNLPYLRACIKEGIRMYPIGBTLRRMPHDVVLSGYRVVAGTDVGIAANYQMAN
MEQFVPKVREFIPERWLRDESNSHLVGETATPFMYLPFGFGPRSCAGKRIWMMLEIAISRLVRNFKIGFDYPIENAFKAQFFVQP
NIPFKFKFIERNE

>Cytochrome_P450_18al_0OS=Dmel_GN=Cyp18al
MLADSYLIKFVLRQLQVQQDGDAQHLLMVFLGLLALVTLLQWLVRNYRELR KLPPGPWGLPVIGYLLFMGSEKHTRFMELAK
QYGSLFSTRLGSQLTVVMSDYKMIRECFRREEFTGRPDTPFMQTLNGYASTGKLWKDQRRFLHDKLRQFGMTYMGNGKQQ
MQKRIMTEVHEFIGHLHASDGQPVDMSPVISVAVSNVICSLMMSTRFSIDIPKFRRFNFLIEEGMRLFGEIHTVDYIPTMQCFPSIS
TAKNKIAQNRAEMQRFYQDVIDDHKRSFDPNNIRDLVDFYLCEIEKAKAEGTDAELFDGKNHEEQLVQVIIDLFSAGMETIKTTL
LWINVFMLRNPKEMRRVQDELDQVVGRHRLPTIEDLQYLPITESTILESMARRSSIVPLATTHSPTRDVELNGYTIPAGSHVIPLINS
VHMDPNLWEKPEEFRPSRFIDTEGKVRKPEYFIPFGVGRRMCLGDVLARME-LFFASFMHCFDIALPEGQPLPSLKGNVGATIT
PESFKVCLKRRPLGPTAADPHHMRNVGAN

>cytochrome_P450_28a5_(Probable) OS=Dmel_GN=Cyp28a5
MVLITLTLVSLVVGLLYAVLVWNYDYWRKRGVPGPKPKLLCGNYPNMFTMK RHAIYDLDDIYRQYKNKYDAVGIFGSRSPQL
LVINPALARRVFVSNFKNFHDNEIAKNIDEKTDFIFANNPFSLTGEKWKTRRADVTPGLTMGRIKTVYPVTNKVCQKLTEWVEK
QLRLGSKDGIDAKHMSLCFTTEMVTDCVLGLGAESFSDKPTPIMSKINDLMNQPWTFVLFFILTSSFPSLSHLIKLRFVPVDVERFF
VDLMGSAVETRRAQLAAGKQFERSDFLDYILQLGEKRNLDNRQLLAYSMTH.LDGFETTATVLAHILLNLGRNKEAQNLLREEI
RSHLQDGTIAFEKLSDLPYLDACVQETIRLFPPGFMSNKLCTESIEIPNKEGPNFVVEKGTTVVVPHYCFMLDEEFFPNPQSFQPER
FLEPDAAKTFRERGVFMGFGDGPRVCIGMRFATVQIKAAIVELISKFNVKNDKTRKDNDYEPGQITGLRGGIWLDLEKL

>cytochrome_P450_28c1_(Probable) OS=Dmel_GN=Cyp28cl
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MFGSLLLGIATLLGAIYAFLVSNFGHWRRRGVTEPRALPLFGSFPNMIWPRHFTMDMRDIYMHYRNTHSYVGCYLLRAPKLL
VLEPRLVYEIYVSAFSHFENNDASKMVDIAKDRLVALNPFVLEGEEWRHQRAVFSTLLTNGRIRTTHAIMQRVCLDLCQFIAIKS
AGGKDLDCIDLGLRFTGESLFDCVLGIQARTFTDNPLPVVRQNHEMSAENBLAIAGAVHGLFPNLPRWLRPKVFPRSHDRFYG
QMISEALRLRRSKHQERNDFINHLLEMQRELDLSEEDMASHAMTFMFDGLOTSNSIAHCLLLLGRNPDCQRRLYEELQLVNPG
GYLPDLDALIDLPYLSACFNESLRIYPAGGWASKTCTKEYELRGSHHSEPKLRPGDHVMVPIYALHNDPDLYPEPDVFRPERFL
DGGLKNCKQQGIFLGFGNGPRQCVGMRLGLAMAKAALAAIVQRFEVVVSPRILNGTELDPLIFVGVHKGGIWLQFVPRKNVTT
K

>cytochrome_P450_28d1_(Probable) OS=Dmel_GN=Cyp28d1
MCPISTALFVIAAILALIYVFLTWNFSYWKKRGIPTAKSWPFVGSFPSVFTQKRNVVYDIDEIYEQYKNTDSIVGVFQTRIPQLMV
TTPEYAHKIYVSDFRSFHDNEMAKFTDSKTDPILANNPFVLTGEAWKERRAVTPGLSANRVKAAYPVSLRVCKKFVEYIRRQS
LMAPAQGLNAKDLCLCYTTEVISDCVLGISAQSFTDNPTPMVGMTKRVFEGFGFIFYTVVANLWPPITKFYSVSLFAKDVAAFF
YDLMQKCIQVRRESPAAQQRDDFLNYMLQLQEKKGLNAAELTSHTMTFLTDGFETTAQVLTHTLLFLARNPKEQMKLREEIGT
AELTFEQISELPFTEACIHETLRIFSPVLAARKVVTEPCELTNKNGVSVKIRPGDVVIIPVNALHHDPQYYEEPQSFKPERFLNING
GAKKYRDQGLFFGFGDGPRICPGMRFSLTQIKAALVEIVRNFDIKVNPKTRKDNEIDDTYFMPALKGGVWLDFVERN

>cytochrome_P450_28d2_(Probable) OS=Dmel_GN=Cyp28d2
MCPVTTFLVLVLTLLVLVYVFLTWNFNYWRKRGIKTAPTWPFVGSFPSIFTRKRNIAYDIDDIYEKYKDTDNMVGVFTTRVPQL
LVMCPEYIHKIYATDFRSFHNNEWRNFVNKKTDMILGNNPFVLTGDEWKERRSEIMPALSPNRVKAVYPVSQSVCKKFVEYIRR
QQQMATSEGLDAMDLSLCYTTEVVSDCGLGVSAQSFTDTPTPLLKMIKRVINTSFEFIFYSVVTNLWQKVRKFYSVPFFNKETE
VFFLDIIRRCITLRLEKPEQQRDDFLNYMLQLQEKKGLHTDNILINTMTFILDGFETTALVLAHIMLMLGRNPEEQDKVRKEIGSA
DLTFDQMSELPHLDACIYETLRLFSPQVAARKLVTEPFEFANKNGRTVHLKPGDVVTIPVKALHHDPQYYEDPLTFKPERFLESN
GGGMKSYRDRGVYLAFGDGPRHCPGMRFALTQLKAALVEILRNFEIKVNPKITRSDNQIDDTFFMATLKGGIYLDFKDL

>cytochrome_P450_49al_(Probable) OS=Dmel_GN=Cyp49al
MSGLRKTSIALMRRSTSSTTILPHSGGVGGAVSPPSSGVGVATEIEKSIAQRLRTGESSNPKKLNVSQQPVTSVATTRTTASSLP
AETTSSPAAAVRPYSEVPGPYPLPLIGNSWRFAPLIGTYKISDLDKVMNEHVNYGKMAKVGGLIGHPDLLFVFDGDEIRNIFKK
EEAMPHRPSMPSLRHYKGDLRRDFFGDVAGLIGVHGPKWEAFRQEVQHILQPQTAKKYIPPLNDIASEFMGRIELMRDEKDEL
PANFLHELYKWALESVGRVSLDTRLGCLSPEGSEEAQQIIEAINTFFWAVELELRMPLWRIYPTKAYRSFVKALDQFTAICMKN
IGKTMDKADADEARGLSKSEADISIVERIVRKTGNRKLAAILALDLFLVGV DTTSVAASSTIYQLAKNPDKQKKLFDELQKVFPH
READINQNVLEQMPYLRACVKETLRMRPVVIANGRSLQSDAVINGYHVPKGTHVIFPHLVVSNDPAYFPEPKRFLPERWLKQST
DAAGCPHANQKIHPFVSLPFGFGRRMCVGRRFAEIELHTLLAKIFRKYKVYNSGEFVYRVNSTYIPQSPLNFKLTLRDE

>cytochrome_P450_301al_mitochondrial_(Probable) %t GN=Cyp30lal
MNNLSLKAWRSTVSCGPNLRQCVPRISGAGSRRAQCRESSTGVATCPHLSABEASAPRIHSTSEWQNALPYNQIPGPKPIPILGN
TWRLMPIGQYTISDVAKISSLLHDRYGRIVRFGGLIGRPDLLFIYDADEIEKCYRSEGPTPFRPSMPSLVKYKSVVRKDFFGDLGG
VVGVHGEPWREFRSRVQKPVLQLSTIRRYLQPLEVITEDFLVRCENLLDERELPEDFDNEIHKWSLECIGRVALDTRLGCLESN
LKPDSEPQQIIDAAKYALRNVATLELKAPYWRYFPTPLWTRYVKNMNFFVGVCMKYIQSATERLKTQDPSLRAGEPSLVEKVIL
SQKDEKIATIMALDLILVGIDTISMAVCSMLYQLATRPVDQQKVHEELKRL LPDPNTPLTIPLLDQMHHLKGFIKEVFRMYSTVIG
NGRTLMEDSVICGYQVPKGVQAVFPTIVTGNMEEYVTDAATFRPERWLKPMGGTPGKLHPFASLPYGYGARMCLGRRFADLE
MQILLAKLLRNYKLEYNHKPLDYAVTFMYAPDGPLRFKMTRV

>Cytochrome_P450_302al_mitochondrial_OS=Dmel_GN=dib
MLTKLLKISCTSRQCTFAKPYQAIPGPRGPFGMGNLYNYLPGIGSYSWLRHQAGQDKYEKYGAIVRETIVPGQDIVWLYDPKDI
ALLLNERDCPQRRSHLALAQYRKSRPDVYKTTGLLPTNGPEWWRIRAQVQIELSAPKSVRNFVRQVDGVTKEFIRFLQESRNG
GAIDMLPKLTRLNLELTCLLTFGARLQSFTAQEQDPRSRSTRLMDAAETTNCILPTDQGLQLWRFLETPSFRKLSQAQSYMESV
ALELVEENVRNGSVGSSLISAYVKNPELDRSDVVGTAADLLLAGIDTTSYASAFLLYHIARNPEVQQKLHEEARRVLPSAKDELS
MDALRTDITYTRAVLKESLRLNPIAVGVGRILNQDAIFSGYFVPKGTTVVT QNMVACRLEQHFQDPLRFQPDRWLQHRSALNPY
LVLPFGHGMRACIARRLAEQNMHILLLRLLREYELIWSGSDDEMGVKTLLINKPDAPVLIDLRLRRE

>cytochrome_P450_303al_(Probable) OS=Dmel_GN=CyuB03
MFYTVIWIFCATLLAILFGGVRKPKRFPPGPAWYPIVGSALQVSQLRCRLBIFCKVIDVFARQYVNPYGFYGLKIGKDKVVIAYT
NDAISEMMTNEDIDGRPDGIFYRLRTFNSRLGVLLTDGEMWVEQRRFILRHKNFGFARSGMMDIVHNEATCLLQDLKDKVLK
SGGKQTRIEMHDLTSVYVLNTLWCMLSGRRYEPGSPEITQLLETFFELFKNDMVGALFSHFPLLRFIAPNFSGYNGFVESHRSLY
TFMSKEIELHRLTYKNYDEPRDLMDSYLRAQDEGNDEKGMFSDQSLLAICIDMFLAGSETTNKSLGFCFMHLVLQPEIQERAFQ
EIKEVVGLERIPEWSRDRTKLPYCEAITLEAVRMFMLHTFGIPHRAVCDTR. SGYEIPKDTMVIACFRGMLINPVDFPDPESFNPD
RYLFDGHLKLPEAFNPFGFGRHRCMGDLLGRQNLFMFTTTVLQNFKMVAIRBEQVPEEVPLEGATAAVKPYDIMLVAREQ

>cytochrome_P450_304al_(Probable) OS=Dmel_GN=CyuB04
MITETLLTICAAVFLCLSYRYAVGRPSGFPPGPPKIPLFGSYLFMLIINFRLHKAALTLSRWYKSDIIGLHVGPFPVAVVHSADGV
REILNNQVFDGRPQLFVAAMRDPGQDVRGIFFQDGPLWKEQRRFILRYLREGFGRRFDQLELVIQEQLNDMLDLIRNGPKYPH
EHEMVKSGGYRVLLPLLFNPFSANAHFYIVYNECLSREEMGKLVKLCQMGRQFQRNADDYGKMLSIIPWIRHIWPEWSGYNKL
NESNLFVRQFFADFVDKYLDSYEEGVERNFMDVYIAEMRRGPGYGFNRDQIMGLVDFSFPAFTAIGVQLSLLVQYLMLYPAV
LRRVQNEIDEVVGCGRLPNLEDRKNLPFTEATIREGLRIETLVPSDVPHKAEDTELLGYRIPKDTIVVPSLYAFHSDARIWSDPEQ
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FRPERFLDADGKLCLKLDVSLPFGAGKRLCAGETFARNMLFLVTATMCQHMFVLGPNDRLPDLSQNLNGLIISPPDFWLQLQD
RH

>cytochrome_P450_305al_(Probable) OS=Dmel_GN=CyuB05
MSALIFLCAILIGFVIYSLISSARRPKNFPPGPRFVPWLGNTLQFRKEASYGGQHILFERWAKDFRSDLVGLKLGREYVVVALGH
EMVKEVQLQEVFEGRPDNFFLRLRTMGTRKGITCTDGQLWYEHRHFAMKQNRNVGYGRSQMEHHIELEAEELLGQLERTEEQ
PIEPVTWLAQSVLNVLWCLIAGKRIARQEDGTLRRLLDLMNRRSKLFDICGGLLAQFPWLRHVAPDRTGYNLIQQLNTELYGFF
MDTIEEHRRQLAKDPSPAESDLIYAYLQEMKDRSAGGESSTFNETQLVMTUDFFIAGSQTTSNTINLALMVLAMRPDVQEKLFS
QVTASVAAASTDAFPHLSRREAFDYMDAFIMEVQRFFHITPITGPRRALWAKLGGYDIPKNATILISLRSVHLDKEHWKDPLEF
RPERFIDSAGKCFKDEYFMPFGMGRRRCLGDALARACIFSFLVRIVQHFSYLPAGESPSMVLLPGITLTPKPYKVQFVKRT

>Cyp306al_phm_Drosophila_melanogaster FBgn0004959
MSADIVDIGHTGWMPSVQSLSILLVPGALVLVILYLCERQCNDLMGAPPP@PWGLPFLGYLPFLDARAPHKSLQKLAKRYGGIFE
LKMGRVPTVVLSDAALVRDFFRRDVMTGRAPLYLTHGIMGGFGIICAQEDIWRHARRETIDWLKALGMTRRPGELRARLERRI
ARGVDECVRLFDTEAKKSCASEVNPLPALHHSLGNIINDLVFGITYKRDDPDWLYLQRLQEEGVKLIGVSGVVNFLPWLRHLPA
NVRNIRFLLEGKAKTHAIYDRIVEACGQRLKEKQKVFKELQEQKRLQRQLEKEQLRQSKEADPSQEQSEADEDDEESDEEDTYE
PECILEHFLAVRDTDSQLYCDDQLRHLLADLFGAGVDTSLATLRWFLLYLAREQRCQRRLHELLLPLGPSPTLEELEPLAYLRAC
ISETMRIRSVVPLGIPHGCKENFVVGDYFIKGGSMIVCSEWAIHMDPVAFEPEEFRPERFLTADGAYQAPPQFIPFSSGYRMCPGE
EMARMILTLFTGRILRRFHLELPSGTEVDMAGESGITLTPTPHMLRFTKLRVEMRHAPDGAVVQD

>Cytochrome_P450_307al_spo-RA_Dmelanogaster

MLAALIYTILAILLSVLATSYICIIYGVKRRVLQPVKTKNSTEINHNAYQK YTQAPGPRPWPIIGNLHLLDRYRDSPFAGFTALAQQ
YGDIYSLTFGHTRCLVVNNLELIREVLNQNGKVMSGRPDFIRYHKLFGGERSNSLALCDWSQLQQKRRNLARRHCSPREFSCFY
MKMSQIGCEEMEHWNRELGNQLVPGEPINIKPLILKACANMFSQYMCSLRBYDDVDFQQIVQYFDEIFWEINQGHPLDFLPWL
YPFYQRHLNKIINWSSTIRGFIMERIIRHRELSVDLDEPDRDFTDALLKSILEDKDVSRNTIFMLEDFIGGHSAVGNLVMLVLAYI
AKNVDIGRRIQEEIDAIIEEENRSINLLDMNAMPYTMATIFEVLRYSSSPNVPHVATEDTVISGYGVTKGTIVFINNYVLNTSEKFW
VNPKEFNPLRFLEPSKEQSPKNSKGSDSGIESDNEKLQLKRNIPHFLPEKRTCIGQNLVRGFGFLVVVNVMQRYNISSHNPSTI
KISPESLALPADCFPLVLTPREKIGPL

>Cytochrome_P450_spok_Cyp307a2_Dmelanogaster

MLTSVFYVLFAIAITILISYVFLLLKCKQKAFVVIGLLYQEKKYQCFDQA PGPHPWPIIGNINLLGRFQYNPFYGFGTLTKKYGDI
YSLSLGHTRCIVVNNVDLIKEVLNKNGKYFGGRPDFFRYHKLFGGDRNNSIALCDWSQLQQKRRNLARRHCSPRESSSYFSKM
SEIGGLEVNQLLDQLTNISSGYPCDVKPLILAASANMFCQYMCSVRFNYSBGFQKIIEYFDEIFWEINQGYSFDYIPWLVPFYCN
HISRIVHWSASIRKFILERIVNHRESNININEPDKDFTDALLKSLKEDKNVSRNTIFMLEDFIGGHSAVGNLVMLALAYIAKNPTIA
LHIRNEVDTVSAKGIRRICLYDMNVMPYTMASISEVLRYSSSPIVPHVAMEDTVIKGFGVRKGTIVFINNYVLNMSESFWNHPEQ
FDPERFLENNFTNNKESGLKCDDNKRTEFIRKNDNDGSTKSKKYGKQNLNKLLKKSIPQFLPFSVGKRTCIGQSLVRGFGFLLL
ANIIQNYNVNSADFSKIKLEKSSIALPKKCFKLSLRPRT

>cytochrome_P450_308al_(Probable) OS=Dmel_GN=CyuB08
MLPLVLFILLAATLLFWKWQGNHWRRLGLEAPFGWPLVGNMLDFALGRRSYGEIYQEIYTRNPGLKYVGFYRLFNEPAILVRD
QELLRQILVGRNFADCADNAVYVDHQRDVLASHNPFIANGDRWRVLRADLVPLFTPSRVRQTLPHVARACQLLRDQVPLGRFE
AKDLATRYTLQVVASAIFGLDAHCLGIHMRVAHEPSRWLEWLAPLFQPSVWSLLETMSLLHTPRLGRLIGHRYVPLPLQHWFRE
LVEARSGGDNLLQWLAESKRGLGKEELAGHATTLLLEGYETSAMLLAFALY ELALNEDAQRRLHIELDEVAQRHAGNLIDPVA
LGELRYSEAALLEALRLHPAMQALQKRCTKTFTLPDQKSGASSELKVHLGTVLVLPVQAIHLDPALYPAPNQFRPERFLNQPPM
GCRFLGFGAGPRMCPGMRLGLLQTKAALTTLLQDHCVQLADEDQCRVEVSETFLTASRNGIWLSFKRRTRRY

>cytochrome_P450_309al_(Probable) OS=Dmel_GN=CyuB09
MFPFRSSFQGNLVAIRSPSSVAVMFTLVGLCLTIVHVAFAVVYFYLTWYHKYWDKRGVVTAEPLTILGSYPGILINKSRSLILDV
QDVYNKYKDKYRTVGTFITRQPQLLVLDPALAHEILVDKFSHFRDTITSSFVGHNPDDKYVAGSPFFSAGDKWKRLRSENVGGL
TPSRLKMAYSIWEQSGRKLVEYIERARREQGDIIETRDLAYRFTANAMADARWGIDAGSLSGKVGEIGDFQKTSTDWSAHAFSS
MIRFNKTLVAIFVRKLFSMRFFTKATDEFFLRLTQDAVNLRQGGSGEGRTLYLSHLIQLQQRGNSIHDSVGHALTVHLDGFETSG
AVLYHMLYSLSEHHEEQEKLRSEILEALASEGQISYDQINNLPYLDQCFNELRLTTPIGFFMRICTKPTQINLGDDKTLDLEPGVT
VMVPAYQYHHDNDIYPEASEFRPDRFENGAASVLTKRGCFLPFGDGPRIGEMRVGQLSVKTAIVHILSNYQVEQMKKVPLGA
DSGMGIFLNGDVELKYTKLQK

>cytochrome_P450_309a2_(Probable) OS=Dmel_GN=Cy309

MMPERFSFDFRPIDQYWTRAKGACSNTKRGNMY ILASLALILLHLLVLPIYLYLTWHHKYWRKRGLVTARPLTLLGTYPGLLTR
KSNLVFDVQKIYDKYKGKHRAVGVFVTRQPQILVLDPELAHEVLVSNFRCY KDSLQSSYLRHAKWDKYARLNPFWASGQSWR
RLRTDAQAGISGSRLRQAYNIWEQGGQMLTEYMTQQVAEKNNILETRDLCIRYTAHVMADFIWGIDAGTLTRPMEQPNKVQE
MASKWTSYAFYMLTLFMATIVAPCSRLLLRFRFYPKETDEFFSNLTKESIERLKAGDSTRTDYLSHLLQLRDQKQATHDDLVG
HALTVMLDGYDTSGTALLHALYYLAENPAVQQKLRVEILSCMASEKSLDFE KLSSLQYLEQVIYESLRLSSLIPQYTKVCTLPTVI
RLSESKSLDVEVGMTIMIPNYQFHHDKQYFPEPEAFKPERFDNGAYQELMRGIFLPFSDGPRICMGVPLAMLTLKSALVHILSN
FQVVRGRDRLIPKGDSGFGVVLQGDVNLEYRRFFR
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>cytochrome_P450_310al_(Probable) OS=Dmel_GN=CyuB10
MWLLLPILLYSAVFLSVRHIYSHWRRRGFPSEKAGITWSFLQKAYRREFRNWEAICEAYQSGKDRLLGIYCFFRPVLLVRNVELA
QTILQQSNGHFSELKWDYISGYRRFNLLEKLAPMFGTKRLSEMFGQVQKVGHLIHHLLDRQGQGCPQEVDIQQKLRVYSVNII
ANLIYGLDINNFEHEDHILTSYLSHSQASIQSFTLGRLPQKSSYTYRLRDIKQSVELREDHGLIRKDILQLLVRFRNGNEVSGDK
WQLEPINDADKLLSIKRLAKVAEDLLKVSLDAVASTVTFTLLEILQEPLIV EKLRAEIKELSNENGQLKFEELNGLRYMDMCLKE
TLRKYPPLPIIEERVCRKSYSLPNSKFTIDEGKTLMVPLLAMHRDEKYFSERIKYKPLRFLQTANDVGQCEDKTKSNVFIGFGIGGS
QCVGQNFAKLVIKVALIKLLQNFHLELDANQVKTLKVSHRPAPFIHTKDGL KVKLKRREINTKFYS

>cytochrome_P450_311al (Probable) OS=Dmel_GN=CyuB11
MALWPLLLITLTIWILVRKWTLLRLGSSLPGPWAFPLLGNAQMVGKLRPEY IFLVFTELRDRFGATYRLRLGPQLWVFLHSAEET
RQALHDPTLRKADTFMQLEPLIGNGLLISHGAHWTRQRRLLTPAFQPQLLBFAPAIGGHVERLVGRLGATRGAFLEVTEPLFAC
LLDAIVDTSMGAQLDTQSVDHSPIIQAFHLSSKLLFKRMINPLLSSDWIFQRTQLWRDLDEQLQVIHSQMESVIEKRAKELLDMG
EPAGRAHNLLDTLLLAKFEGQSLSRREIRDEINTFVFAGVDTTTAAMSFVLYALAKFPETQTRLRKELQDVALDETTDLDALNG
LPYLEALIKEVLRLYTIVPTTGRQTTQSTEIGGRTYCAGVTLWINMYGLAH DKEYYPDPYAFKPERWLPEDGAVAPPAFSYIPFS
GGPHVCIGRRYSLLLMKLLTARLVREFQMELSPEQAPLRLEAQMVLKAQQGNVSFLKQ

>cytochrome_P450_312al (Probable) OS=Dmel_GN=CyqB12
MFWLGFGLLLLALSLYLLYVFERQSRIDRLTHKWPAPPALPFIGHLHILAKLVGPHPLRRATEMINEHLHDHRAKLWMGTKLYL
VDCNPKDIQALCSAQQLLQKTNDYRVFENWLCEGLFTSGFEKWSHRRKIVNPAFNYTMIKQFVAVFEKQSRILLTNVAKFAESG
DQIDFLQLISCFTLDTICETALGVSVGSQSSAKSEYLDAVKSILVIIDKRLKNIFYRNSFIFKRTSHYKREQELIKTLHGFTEGIIQKRI
DEINQDAENRNYQSSDAELDGVKRTLCFLDTLLLSKGPDGKPLTVKDIREE/DTIFGGFDLTATTLNFFMYNMTLHPEHQQRCR
EEVWSVCGKDKSEPISIEQVRQLEFLEACIKETLRMYPSGPLTARKATANTINDFFIPKGSDVIISPIYMGRCKDFFPDPMVFKPD
RWAIGAEPKIEATTFIPFMAGARSCMGQRYAMVMLKMVLAHLLRNFLFEPL GERQVKLKLNFVITLHTVEPYLCRAKNLD

>cytochrome_P450_313al_(Probable) OS=Dmel_GN=CyB13
MLTINLLLAVGALFWIYFLWSRRRLYFLMLKIPGPIGLPILGSSLENITY KRKLSFRTKYLNKYGSTILTWMGPVPFIVTRDPKVV
EDIFSSPDCHNKSQHIVNAITSCMGNGLLGKQDPHWLDRRKHFNPSFKQDIL SFFHIFDAETKVLMNLLDTYVDKGEIDVVPE
MLRWSFKIAAQTTMGSEVKHDEHFKNGSLVESFESLISHSTLNILMPLVQNRMISKICGYDKLRADNFSRIQKMLDNVVNKKVN
PLPKTDSDPESNIVINRAMELYRKGDITYMDVKSECCIMIAAGYDTSALTVYHALFLLANHPEHQEAVFEELNGVFPDAGHFGIT
YPDMQKLDYLERVIKETLRLIPAIPITARETKNDVRLSNGVLIPKGVVIGI DMFHTHRNPEVWGPDADNFNPDNFLAENMEQKHP
YAYIPFARGKRNCIGSKYAMMSSKFALCRILRNYKISTSTLYKDLVYVDNM TMKLAEYPRLKLQRRG

>cytochrome_P450_313a2_(Probable) OS=Dmel_GN=CygiB313
MIVIQLLIAASLILWIRFLWSRRKLYMLMMQLPGRMGLPLLGNSVRYLIIS RGKMSSRTTYMDKHGSTYMAWIGTTPIVITRDPKI
AEKVLTSPFCINRSSQTTNALALSMGYGLLTLQGSKWMARRKHMNPAFKHS/LLSFLPIFNAETDLLVSVFDSFVGQGEKDVLS
DLIRWSFAIATQTTLGTDVTKDDNFENDAILKTYQSMLRLTINIFVPFVQ NKIVSKLFGLEWLRRRDASAINKMINNILDKKLNS
NPENYCESELKTVIHRAIELFRNDEMSLMELGAECSSMVLAAFETSAHTVYALVLLAMFPEHQEMVFNEIKEHFPLAKGIEVTH
TDLQQLVYLDRVLNETLRLMPSVPFSSRETLEDLRLSNGVVIPKGMTISIDFNTQRNTDYWGSEAAQFNPENFLPEKIHDRHPYA
FIPFSKGKRNCIGWRYGLMSSKLALVKILRNYKLKTSFPYENLEFVDHMVIKLAQSPQLAFERRTL

>cytochrome_P450_313a3_(Probable) OS=Dmel_GN=CygB313
MDTFQLLLAVGVCFWIYFLWSRRRLYMMHFKIPGPMGLPILGIAFEYLITY KRKMSIRTKYMDIYGSTCLVWVGPTPFVITRDPK
IAEEIFLSPECLNRSSIFSKPVYNSCTGDGLLSLEASKWVDRRKNLNPAFKQVLLSFLPIFNSEAKTLVAFLDSLVGQGEKKVRDDI
VRWSFRIATQTTVGTDVKKDASFKNDSVLKSYETFMKIIVMNVLLPFTHNK IFSTLGGFETQKALAKSNVNKMIGTIVDKKLMT
KPESGSQPEITSVINKAIELHRNGEMSREEVQSECCSFVVAAFETTGDTWALILLAMFPEHQDTVYQELKELFPVAGDFEVTY
DDLQRMVFLERVVNETLRLIPSVPFTPRETIRDFRLSSGVVIPKGVGIGIFFATHRNRDHWGTDPSSFNPDHFLPDNVRDRHPYA
YIPFSKGRRNCIGWKYGLMSSKLALSKILRNCKVSTSFRYEDLEFVDNIGMELAQSPGLEFHRRT

>cytochrome_P450_313a4_(Probable) OS=Dmel_GN=Cyp813
MLTWTLWCGLLFLLWIYFLWSRRRFYLLTLKIPGPLGYPILGMAHWLMRRE DILNAFGCFLDKHGPTIFSWLGPIPFMIVSDPQV
VQDIFTSPHCVNKGIIYKAVDDGAGVGLFSLKDPRWSIHRKLLNPAFGHKVLLSFLPIFNRETALLLDQLEPLQDDGEKDLIPLLQ
SFTLGIATQTTMGSDVKDEESFRSNSLLGRYQCILETMTDMCFSPWLNSRIRQLAGKESHYYQAKTEIRQFIRKIIERKLAEDEM
GALPSIQSNDKNLFLNLVTDLMRRGVFTLKNVEDESNIIVFGAFETTANAVYYTLMLLAMFPEYQERAFEEIKTIFPNTGDFDVS
YADTQQMVYLDLILNESMRVIPPVPVVSRQTSQDLKLSNGIVVPKGVQIAIDIYHMHRSKKIWGPDAETFNPDHFLPHNIQDKHP
YAYIPFTKGIRNCIGWRYALISAKVTLAKLLRNYRFKTSFPFENLYFVEDI TMKLKSVPLLELQKRT

>cytochrome_P450_313a5_ (Probable) OS=Dmel_GN=Cyi313
MLTLQIFEAFAILCVYFLWSRRRFYIMMLKLPGPMGFPFIGLAFEYIRLKRKIRLRTILFKIYGKTVLTWIGLTPVLVTCEPKILEDI
FTSPNCSNRSSVVDKAISSCLGLGLLTLKNNHWNERRKLLLPSFKNNAVLEVPVLNNEANFLVTLLAEFVDGGDINLLPELNKW
SFKIAAQITMGDEVRNQANYQNGNLLESYKALNNLIPIGVVMPWLRNKYLG KLFSYEKRRLEAATQSNAFIKDIIDKKLSSTDNS
SEPALIDRILNLVRIGELSYDDVMGEFSNIIFAASDTLSITVNNVLILMAM FPKYQDNVFEELAEVFPSGGEFEASHADLEKLVKLD
RVLHETMRLIPAVPLLIRQTSHSIQLSNGFYIPEGVTLMIDIFHTHRNKDWGPQANAFNPDNFLPENKRARPPYSYLPFSKGKKTC
LGWKLSLISAKLALAKILRNYMLSTTFLYKDLRFIDNTTMKLAEQPLLAVK RRI
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>cytochrome_P450_313b1_(Probable) OS=Dmel_GN=CypB13
MLASIILSGWLLLAWLYFLWSRRRYYKVAWQLRGPIGWPLIGMGLQMMNPETFLQYMDGLSRQFKAPFISWMGTSCFLYINDP
HSVEQILNSTHCTNKGDFYRFMSSAIGDGLFTSSSPRWHKHRRLINPAFGRLSNFLPIFNAEAEVLLQKLELEGVQHGKRLEIY
QILKKIVLEAACQTTMGKKMNFQHDGSLCIFKAYNGLTEVCVKRMLSPWLY PDLIYRRSGLFRLQQKVVGILFGFIEQLLEPIVS
VVAANSNPDQQRSEMEMRGKSKAIFIEQVREHVERGQLSWQDVRDEANVRATFETTSTALYFTILCLAMHPCYQEKLHKEL
VTELPPSGDINLEQLQRLEYTEMVINEAMRLFAPVPMVLRSADQDIQLKR@GEFLIPRGTQIGIDIYNMQRDERVWGPLSRTYN
PDAHFGLDSPQRHAFAFVPFTKGLRMCIGYRYAQMLMKLLLARIFRSYRISEARLEELLVKGNISLKLKDYPLCRVERR

>Ecdysone_20-monooxygenase_0OS=Dmel_GN=shd_cyp314al
MAVILLLALALVLGCYCALHRHKLADIYLRPLLKNTLLEDFYHAELIQPEA PKRRRRGIWDIPGPKRIPFLGTKWIFLLFFRRYKM
TKLHEVYADLNRQYGDIVLEVMPSNVPIVHLYNRDDLEKVLKYPSKYPFRP PTEIIVMYRQSRPDRYASVGIVNEQGPMWQRLR
SSLTSSITSPRVLONFLPALNAVCDDFIELLRARRDPDTLVVPNFEELANMGLEAVCTLMLGRRMGFLAIDTKQPQKISQLAAA
VKQLFISQRDSYYGLGLWKYFPTKTYRDFARAEDLIYDVISEIIDHELEELKKSAACEDDEAAGLRSIFLNILELKDLDIRDKKSAII
DFIAAGIETLANTLLFVLSSVTGDPGAMPRILSEFCEYRDTNILQDALTNATYTKACIQESYRLRPTAFCLARILEEDMELSGYSLN
AGTVVLCQNMIACHKDSNFQGAKQFTPERWIDPATENFTVNVDNASIVVPRGVGRRSCPGKRFVEMEVVLLLAKMVLAFDVSF
VKPLETEFEFLLAPKTPLSLRLSDRVF

>Cytochrome_P450_315al_mitochondrial_OS=Dmel_GN=sad
MTEKRERPGPLRWLRHLLDQLLVRILSLSLFRSRCDPPPLQRFPATELPRAAKYVPIPRVKGLPVVGTLVDLIAAGGATHLHK
YIDARHKQYGPIFRERLGGTQDAVFVSSANLMRGVFQHEGQYPQHPLPDAWLYNQQHACQRGLFFMEGAEWLHNRRILNRL
LLNGNLNWMDVHIESCTRRMVDQWKRRTAEAAAIPLAESGEIRSYELPLLEQQLYRWSIEVLCCIMFGTSVLTCPKIQSSLDYFT
QIVHKVFEHSSRLMTFPPRLAQILRLPIWRDFEANVDEVLREGAAIIDHCRVQEDQRRPHDEALYHRLQAADVPGDMIKRIFVD
LVIAAGDTTAFSSQWALFALSKEPRLQQRLAKERATNDSRLMHGLIKESLR.YPVAPFIGRYLPQDAQLGGHFIEKDTMVLLSLY
TAGRDPSHFEQPERVLPERWCIGETEQVHKSHGSLPFAIGQRSCIGRRWQLHSLLGRCAAQFEMSCLNEMPVDSVLRMVTV
PDRTLRLALRPRTE

>cytochrome_P450_316al_(Probable) OS=Dmel_GN=CyqB16
MILTATFICFCLASAFNYFRARRQRSLIKNLKGPFTWPLMGAMHKLLFLTPINFFQRSTEYLTKYGTFSRCWVFHRLFIPLADLEL
SRQLLENDTHLETGYELMKDWLVGGVLMCQSEQWQKRHSLISGLFDKGNLELIDLSRHQTEQLLOKLAKQADQKVFDIWYT
VSPIVLDLMVMTTCGAKPSEEYSKNLKDLSEIYRKRFLSLQSANRFNYWLSPFMRKRQNRLIKRLNDEHNNLMAMHQSQNQL
KIENGLDIYQLRPIPLKDHKSLLEILLESKDPQLTGEEICGELNTCNYLGYQLCSPALCFCLVTIARNPSVQQKCLDELNLAQIKDQ
GWDLEKLNYLDAVLHETMRLYPPQVIVGRQLKKDFPYNAELPCGSEIYINLYELQRNEVRYPKANHFDAQRFLDSPPELLSYSL
GPRCCPARKFSMQLLKTLLAPILANFEVLPYGDEVRLDLRLVLGSSNGFQRLKPR

>cytochrome_P450_317al_(Probable) OS=Dmel_GN=CygB17
MWIIFLIIGLLVLGLLVLLIAARYQRDYWRYLDIPHERPKKLWPIIRQIM TQTLSTEAMKAEHYSAIYKKFKGSGPFCGFYALLQP
RALILDRELIRQIMIKDFWNFNDRGLYCNQKSDPLSGDLYALRGESWKEMRQKLDPSLEGDRMSLLYDCLYEEAEQLLLTVNST
LMSQPHSTVHIQKIMRRYVLSSLAKCVFGLNAEQRKTYPLEDFEQMTELAINSHKHGYLMNLMMIRFPNFCRMLRMRRTPKQA
EEYFIKLLTSIVEQRETSGKPQKDYLQLLIDVKALEFITYQYEADKELGAH LQNELAAHADVFLKAGYEQTANTLSYVLYELALH
PELQVRVREEVKKAIERHDGHITHEGIKSLSFMGQVINETLRMHPITPYIIRRTLNDYAVPDHPKYILVKELFLIIPTHAIHHDPDIY
PDPEEFKPDRWSGPRDSLQEQGTWFGFGVGARSCIGIQFAQLQLRLALALEEYEFSLNTRKPLINLEDGIALTLMPLGVIEPGN
EERAV

>cytochrome_P450_318al_(Probable) OS=Dmel_GN=CyuBB18
MHLNIALWACGALLAVLLAWQQRKCWRLIWQLNGWRGVIQQPVLWLLLCIN LHPNSILEKVSQYRVHFQRPLAVLVGTRVLL
YIDDPAGMECVLNAPECLDKTFLQDGFFVRRGLLHARGQKWKLRRKQLNPA-SHNIVASFFDVFNSVGNQMVEQFQTQTNLH
GQAVKFTAAEDLLSRAVLEVSCLTIMGTPTNFTQLDDAHIAHSYKRLLEISAVRVVKPWLQIRLLHRLLAPELYEESKKCAKLLE
DFVGGIVRTKHRNWRLRDAVGGEKSGEDASNGWQRRIFIEQIFQLAANGENILEEIMDEAQSMVLVSFETVSNSIMLALLCLAT
NKGDCQRRLLAEIRALVPDVGQVGLEQLQQLRYLDAFVSESLRLLATVPMNLRHVSRDFRLAGRQHETIVPQNSIVVLDTFNMQ
RDERWWGANARQFDPQRFLDQEEEQLSKGHNDSGSGEKRRQRDRRHSYHHSNGLRSCIGRRYGLFIMKVFLVKLITNFDFQ
SDFELEKLQFVENISLKFKNADDILLTIQPKKEST

>cytochrome_P450_12d1_distal_mitochondrial_(Prabal@®S=Dmel_GN=Cyp12d1-d
MNTLSSARSVAIYVGPVRSSRSASVLAHEQAKSSITEEHKTYDEIPRPNKKFMRAFMPGGEFQNASITEYTSAMRKRYGDIYVM
PGMFGRKDWVTTFNTKDIEMVFRNEGIWPRRDGLDSIVYFREHVRPDVYGEQGLVASQNEAWGKLRSAINPIFMQPRGLRMY
YEPLSNINNEFIERIKEIRDPKTLEVPEDFTDEISRLVFESLGLVAFDRQIBLIRKNRDNSDALTLFQTSRDIFRLTFKLDIQPSMWK
IISTPTYRKMKRTLNDSLNVSQKMLKENQDALEKRRQAGEKINSNSMLERLMEIDPKVAVIMSLDILFAGVDATATLLSAVLLCL
SKHPDKQAKLREELLSIMPTKDSLLNEENMKDMPYLRAVIKETLRYYPNGFGTMRTCQNDVILSGYRVPKGTTVLLGSNVLMK
EATYYPRPDEFLPERWLRDPETGKKMQVSPFTFLPFGFGPRMCIGKRVVEBMETTVAKLIRNFHVEFNRDASRPFKTMFLMEP
AITFPFKFTDIEQ

>cytochrome_P450_12d1_proximal_mitochondrial_(Pbtdja OS=Dmel_GN=Cyp12d1-p

MNTLSSARSVAIYVGPVRSSRSASVLAHEQAKSSITEEHKTYDEIPRPNKFFMRAFMPGGEFQNASITEYTSAMRKRYGDIYVM
PGMFGRKDWVTTFNTKDIEMVFRNEGIWPRRDGLDSIVYFREHVRPDVYGEQGLVASQNEAWGKLRSAINPIFMQPRGLRMY

~ 903 ~



YEPLSNINNEFIERIKEIRDPKTLEVPEDFTDEISRLVFESLGLVAFDRQIGLIRKNRDNSDALTLFQTSRDIFRLTFKLDIQPSMWK
IISTPTYRKMKRTLNDSLNVAQKMLKENQDALEKRRQAGEKINSNSMLERLMEIDPKVAVIMSLDILFAGVDATATLLSAVLLC
LSKHPDKQAKLREELLSIMPTKDSLLNEENMKDMPYLRAVIKETLRYYPNGLGTMRTCQNDVILSGYRVPKGTTVLLGSNVLM
KEATYYPRPDEFLPERWLRDPETGKKMQVSPFTFLPFGFGPRMCIGKRVVYEMETTVAKLIRNFHVEFNRDASRPFKTMFVME
PAITFPFKFTDIEQ

>Cytochrome_P450_reductase_isoform_B_0OS=Dmel_GN=Cpr
MQSSIATSAHLFVRFRQQKLLNLLSILNSLRNRTAVAKRKIEWKVFGLGNKTYEHYNKVAIYVDKRLEELGANRVFELGLGDDD
ANIEDDFITWKDRFWPAVCDHFGIEGGGEEVLIRQYRLLEQPDVQPDRIYGEIARLHSIQNQRPPFDAKNPFLAPIKVNRELHKG
GGRSCMHIELSIEGSKMRYDAGDHVAMFPVNDKSLVEKLGQLCNADLDTVFSLINTDTDSSKKHPFPCPTTYRTALTHYLEITAI
PRTHILKELAEYCTDEKEKELLRSMASISPEGKEKYQSWIQDACRNIVHIIEEDIKSCRPPIDHVCELLPRLQPRYYSISSSAKLHPTD
VHVTAVLVEYKTPTGRINKGVATTYLKNKQPQGSEEVKVPVFIRKSQFRLPTKPETPIIMVGPGTGLAPFRGFIQERQFLRDEGKT
VGESILYFGCRKRSEDYIYESELEEWVKKGTLNLKAAFSRDQGKKVYVQHLLEQDADLIWNVIGENKGHFYICGDAKNMAVDV
RNILVKILSTKGNMSEADAVQYIKKMEAQKRYSADVWS

>Cytochrome_P450_reductase_isoform_C_0OS=Dmel_GN=Cpr
MASEQTIDGAAAIPSGGGDEPFLGLLDVALLAVLIGGAAFYFLRSRKKEEBPTRSYSIQPTTVCTTSASDNSFIKKLKASGRSLVVF
YGSQTGTGEEFAGRLAKEGIRYRLKGMVADPEECDMEELLQLKDIDNSLAWCLATYGEGDPTDNAMEFYEWITSGDVDLSGL
NYAVFGLGNKTYEHYNKVAIYVDKRLEELGANRVFELGLGDDDANIEDDFI TWKDRFWPAVCDHFGIEGGGEEVLIRQYRLLE
QPDVQPDRIYTGEIARLHSIQNQRPPFDAKNPFLAPIKVNRELHKGGGRMHIELSIEGSKMRYDAGDHVAMFPVYNDKSLVEKL
GQLCNADLDTVFSLINTDTDSSKKHPFPCPTTYRTALTHYLEITAIPRTHLKELAEYCTDEKEKELLRSMASISPEGKEKYQSWIQ
DACRNIVHILEDIKSCRPPIDHVCELLPRLQPRYYSISSSAKLHPTDVHVAVLVEYKTPTGRINKGVATTYLKNKQPQGSEEVKV
PVFIRKSQFRLPTKPETPIIMVGPGTGLAPFRGFIQERQFLRDEGKTVGESFGCRKRSEDYIYESELEEWVKKGTLNLKAAFSR
DQGKKVYVQHLLEQDADLIWNVIGENKGHFYICGDAKNMAVDVRNILVKIL STKGNMSEADAVQYIKKMEAQKRYSADVWS

>Cytochrome_P450_monooxygenase_OS=DmelanogasteiCEM50_U5csm
MRLALLTLKSGLFHIISNYQIVPSKQKIFVAGDSGFGVVLQGDINLEYRRFAHEKEQKQ

>cytochrome_p450_CYP4D17_AGAP012957-PA
MVYSTLAVLLALGSLAAVYLYRRFGEMLKHTGKLGGPPAYPILGNGLMFLN KSPADFLRIIGELLQRYGDCFRVWLGTQLVIV
MGDPKDIEVLLSSPKYIDKSTEYDFIRPWLGEGLLTSRGRKWHTHRKVITRFHFKILEQFVEIFDRQSSTFIKVLEPFAASGKSFDI
FPQVTLCALDVICESAMGTKVNAQINSTSDYVLAVKEITNLIQLRFYDFLI RYDIFFRLSANARKQRKVLQVLHSYTDSVIKGRRQ
QLASIQQSGEQEEASDQDLGIKKRMAFLDMLLQSTIDGRPLTDLEIREEVDFMFEGHDTTTSAISFLLHSLAQNPTIQEKVFDEV
RNVVGDDRTRPVTMAMLNDMHYLDLVIKETLRLYPSVPMIGRKMQQTAEIN GKIIPAGANLIIMPFFLGREARYFPEPEKFDPER
FNVERSAEKTNPYQYIPFSAGPRNCIGQKFAVAELKSLVSKVLRHYEILPPGKQDESFIAELILRPEHGVFVRLKPRAY

>Cyp312alDm
MFWLGFGLLLLALSLYLLYVFERQSRIDRLTHKWPAPPALPFIGHLHILAKLVGPHPLRRATEMINEHLHDHRAKLWMGTKLYL
VDCNPKDIQALCSAQQLLQKTNDYRVFENWLCEGLFTSGFEKWSHRRKIVNPAFNYTMIKQFVAVFEKQSRILLTNVAKFAESG
DQIDFLQLISCFTLDTICETALGVSVGSQSSAKSEYLDAVKSILVIIDKRLKNIFYRNSFIFKRTSHYKREQELIKTLHGFTEGIIQKRI
DEINQDAENRNYQSSDAELDGVKRTLCFLDTLLLSKGPDGKPLTVKDIREE/DTIHFGGFDLTATTLNFFMYNMTLHPEHQQRCR
EEVWSVCGKDKSEPISIEQVRQLEFLEACIKETLRMYPSGPLTARKATANTINDFFIPKGSDVIISPIYMGRCKDFFPDPMVFKPD
RWAIGAEPKIEATTFIPFMAGARSCMGQRYAMVMLKMVLAHLLRNFLFEPL GERQVKLKLNFVITLHTVEPYLCRAKNLD

>Cypl15B1Ag
MWNGALIVIVLLSLLYCCWDARKPKRFPPGPYWLPFIGSGLVMLKLVRSLHYFHLMWSKLCHQYGPIVGVRFGQDRIIVVSGRE
AIRAMYAKDQFDGRPDGYFFRMRSFGQRLGVALTDGSHWEVQRKFAVRTMIQLGMGRNDFVRVIEREVQELVENFHRRAVK
GETFPMSGSMDVALLNVLWVLLAGQRFELENERLGWLADTVHRTFHVIDVSGGTLNRFPWLRYVCPESSGYGPMLRLLKPLW
GFLKETIETIRKNPHCPSRRDSLISAFLVEMSRTERHESFTESQLVSLCLBQASVETMSSVLGFAFLYMLHHPDVMRKVQQELD
TVIGPDRLPTANDRPLLPYTEAVILEVERIATVVPGGLVHRAMEEVELCGYRIPKDAIVMPLLYSLQMDADYWIDPDVFRPERFL
SVQGDRVMQHDLFIPFGAGRRRCLGESLAKPAVFLFFSAIMHRFEIECEGKLPSLNAVDGITLSPVPYTLRLAERVCR

>Cyp329A1Ag
MNQEDLYWFTFILVTLLGFFTYKLLTRHRSYFRLLRVPFERPHFLYGNLDDVLSGKLTTMEKLEQFYRKFSNHGLFGFFNYMTP
ALYVRDPALIRQLLQPNMSHFESHGYFLDEEKDRFLGCQLHLVYNGAEKTTKMASFLSPIFRTPKVPCSMDVTTRRCCAALTDFIA
SRVELELELKAIFVKHTLNLFAGIAFGKELNTFEEETDRFCAVASGMAYGTNPVQVIKTMAFYLMPGFMRTVGVQFTDREEMD
YLVKQYHTGASAPNLHSVARYLRQANGKMKPSEQLTDEQLSAQCAMFFTKG-EPTLNLLSFAVYELAQNPDVQRKLYEEMHH
NGLTTGSATGVPPFESIRTLPYLEAIVLETLRKWPSHPLLVRECTKPFTIRTENGDRAAIPLKVGDKLYVSVWALHRSGDYYPEP
ERFSPERFVGKDVINAAQPSTFIPFGIGRGCLGQEFVKLMVKATLVALLQRKLQPGERTPEPLQLIESASSLEARDGFWIRLEPRL

>CYP4G16_AGAP001076-PB
MSATIAHTDGLNSSANIISPINMFYFLLTPALLLWFFYWRLSRRHMLELAERIPGPKGLPLIGNALDLVGSSHSVFRTIIEKGKEYN
EVIKIWIGPKLIVFLVDPRDIELLLSSHVYIDKSPEYRFFKPWLGNGLLISTGHKWRQHRKLIAPTFHLNVLKSFIDLFNENSRLVV
KKMQKENGKVFDCHDYMSECTVEILLETAMGVSKKTQDQSGYDYAMAVMKM CDILHLRHRKMWLYPDLFFNLTQYAKKQV
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KLLNTIHSLTKKVIRNKKAAFDTGTRGSLATTSINTVNIEKSKSDSTKTNT VEGLSFGQSSNLKDDLDVEENDVGEKKRLAFLDL
LLESAENGALISDEEIKNQVDTIMFEGHDTTAAGSSFFLSMMGVHQQIQDK/IQELDEIFGESDRPATFQDTLEMKYLERCLMET
LRMYPPVPIIARSLKQDLKLASSDIVVPAGATITVATFKLHRLESIYPNPDVFNPDNFLPEKQANRHYYAFVPFSAGPRSCVGRKY
AMLKLKIILSTILRNFRVYSDLKEEEFKLQADIILKREEGFQIRLEPRQRKSKTL

>CYP4H24_AGAP013490-PA

MSFVLFLLVILIVYGLAQVYRKRRRLHRIAAHFDGAKPHWLLGNVMEYPAN DIPGIFETMVALHKRHGKDLFNWGLLNDHMIT
VSSAANVEKVVMAKRTEKSSVYEFIELWLGQGLLISKGEKWFHRRKIITPTFHFKILESFVTVENQEAEILIEKLSQNADTGREFDI
YEPISLYALDSICTTSMGVEINAQRHPENQYVRDVKRMSELILLRIFHVLSSFPRTYWYTMPNAWEQRKLIRRLHAFTDTVIHKR
REQLLERSSQVSNEQECLDEEHLYTKRRETFLDLLLNVRVDGNSLSDLDIREVDTFMFEGHDTTTSGIAFTFYQLAKHPEIQEKL
YREIQDVLGGEYRHVPLTYNTLOQNFPYLDMVVKESLRLLPPVSFIGRRLAIDIEMNGVTIPAGTDFTIPIYVIHRNPVVYPDPERF
DPERFSDGNTQRRGPYDYIPFSIGSRNCIGQRYALLEMKVAIVRMVSFYRPGDTMHEIRLKTDLVLRPDKSIPIKLVARP

>cytochrome_p450_CYP6Z3_AGAP008217-PA

MFVYTLALVATVIFLVLRYIYSHWERHELPHLKPEIPYGNIRTVAEKKESF GIAINNLYHKSSDRLLGIYLFFRPAILIRDPHLAKRI
MVNDFQNFHDRGVYCNEEHDPFSANLFALPGQRWKNLRAKLTPTFTSGQLRMLPTLLDVGNKLIDRMNKVADEKAIVDMRD
IASRFVLDTIASVFFGFEANCIHNSEDPFLSTLQRLTKSRKFMDNFRTSGMCPGLLKLTRITSLPPELISFVMEITHQIDHREKNQI
TRKDFVQLLIDLRREAENGSEKALSIEQCAANVFLFYIAGAETSTATISFTLHELSHNPEAMAKLQQEIDEMMERYNGEITYENIK
EMKYLDLCVKETLRKYPGLPILNRECTIDYKVPDSDVVIRKGTQVIIPLLS ISMNEKYFPDPELYSPERFDEATKNYDADAYYPFG
AGPRNCIGLRQGVFVSKIGLVLLLSKYNFQATTPAKVKFAVATVVVTPEDGFPMRVEHRC

>CYP6P3_AGAP002865-PA

MELINAVLAAFIFAVSIVYLFIRNKHNYWKDNGFPYAPNPHFLFGHAKGQA QTRHGADIHQELYRYFKQRGERYGGISQFIVPSV
LVIDPELAKTILVKDFNVFHDHGVFTNAKDDPLTGHLFALEGQPWRLMRQKLTPTFTSGRMKQMFGTIWDVGIELEKCMEQSY
NQPEVEMKDILGRFTTDVIGTCAFGIECNTLKTTDSEFRKYGNKAFELNTMMMKTFLASSYPTLVRNLHMKITYNDVERFFLDI
VKETVDYREANNVKRNDFMNLMLQIKNKGKLDDSDDGSLGKGEVGMTQNEL AAQAFVFFLAGFETSSTTQSFCLYELAKNPDI
QERLREEINRAIAENGGEVTYDVVMNIKYLDNVIDETLRKYPPVESLTRVPSVDYLIPGTKHVIPKRTLVQIPAYAIQRDPDHYPD
PERFNPDRFLPEEVKKRHPFTFIPFGEGPRICIGLRFGLMQTKVGLITLIKFRFSPSARTPERVEYDPKMITIAPKAGNYLKVEKL

>CYP6M2_AGAP008212-PA
MFSLLDFTFLVAALAAGLYYYLDRKRSYWQDRGVPGPKGELLFGNFGSIGTKEHITVPFKRIYDDNKGKHPFAGMYQFVKPVA
LITDLELLKCVFVKDFQYFHDRGTFYNERDDPLSAHLFNLEGQKWRSLRNK.SPTFTSGKMKMMFPTIVTAGKQFKDFMEETVL
RENEFELKDLLARFTTDVIGMCAFGIECNSMRNPDAEFRAMGRKIFEISPEGFKTMMMNGMPELAKMLRMTQTDKDVSDFFMN
AVRDTINYRVKNNVQRNDFVDLLIKMMSKDGEKSDDDSLTFNEIAAQAFVF FLAGFETSSTLLTWTLYELALNPEVQEKGRECV
REILQKHNGEMSYDAVVEMKYLDQILNESLRKYPPVPVHFRVASKDYHVPGTKSVLEAGTAVMIPVHAIHHDPEVFPNPEQFDP
ERFSPEQEAKRHPYAWTPFGEGPRICVGLRFGMMQARIGLAYLLDGFRFASKTVIPMELSKESFIMAPKGGLWLKVDKI

>CYP6Z1_AGAP008219-PA

MILYTIGLIVTFVFLALKYVYSYWDRQGLPNLRPEIPYGNLRILAQKKESF NVAINDLYDRSSERLVGVYLFFRPAILVRDAHLAK
RIMVNDFQHFHDRGVYCNEHSDPMSANLFALPGQRWKNLRAKLTPTFTSGORHMLPTFLAVGSKLEQYLERLANEKQIVDM
RDIVSRYVLDVVASVFFGFEANCLHDPDDAFRVALRDLNNPDSFINNIRTAGVFLCPGLLKFTGINSLSPPMKKFTTEVISSHLHQ
RETGQVTRKDFIQMLTDLRRKAGSSGEETLTDAQCAANVFLFYGAGADTSTGTITFTLHELTHNAEAMAKLQQEVDEMMERH
HGEITYDNINGMKYLDLCVKETLRIYPALAVLNRECTIDYKVPDSDTVIRK GTQMIIPLLGISMNEKYFPEPELYSPERFDEATKN
YDADAYYPFGAGPRNCIGLRQGLLLSKIALVMMLSRFNFSATIPRKIKFER/SITLAPKGGLPMRIENRAKH

>CYP6AG1_AGAP003343-PA
MFVTVTLLVTAITFVYVYLAWYSNYWTKRGVPGPAPRLLFGNFPSFILRNRPFVDDFQDIYDKYRSKGNVIGVENGRQPAVLVM
KPELIKDVLIKNFKQFQDNEFADSVSKDSDPIFGRNPFMLKGEEWKEKRAETPAFTTSRMKALFPFVEDVSNRMKQYIAQHTT
KGPIETRELCAKYTTDVVSSCIFAADAQSFTKEKAEIREMGRKLLEPNFQVYMMFLLIGLIPALKKLIKISFVSKEIEQFFTDLMEKA
VAYREQNNVKRVDYLDHLMALRAKKQLSSLDMAAHGVTFFIDGFETSSLAM CFTLYELARNPDCQETLRSELMAARNEDGSID
YDALLELPYLDQVLYEALRIWPPAAFLSKVCTVPTELEVTDGHKVLIERGL PVYMLPVWAVHRDKEYYEEPERFNPDRFSPATGG
TKVYREKGCFLPFGDGPRQCLGMRFALMQVKRGLFEVITKYEVSVNSKSK®IQLDPKAFIVCPLGGIWLDYKPIEA

>CYP6Z2_AGAP008218-PA

MFVYTLALVAAVIFLVLRYIYSHWERHGLPHLKPEIPYGNIRTVAEKKESF GTAINNLYHKSSDRLLGIYLFFRPAILIRDPHLAKR
IMVNDFQNFHDRGVYCNEEHDPFSANLFALPGQRWKNLRAKLTPTFTSGQRNMLPTLLDVGNKLIDRMNKVADEKAIVDMR
DIASRFVLDTIASVFFGFEANCIHNSEDPFLSTLRRANRGRNFIDNFRSSGICPGLLKLTRMTSLQPELIKFVMENTHQIDHREKN
QITRKDFVQLLIDLRREADKGSEEALTIEQCAANVFLFYIAGAETSTATISFTLHELSHNPEAMAKLQQEIDEMMERYNGEITYEN
IKEMKYLDLCVKETLRKYPGLPILNRECTIDYKVPDSDVVIRKGTQVIIPL LSISMNEKYFPDPELYSPERFDEATKNYDADAYYP
FGAGPRNCIGLRQGVLVSKIGLVFLLSKFKFQATTPAKVKFAAATVGLTPDAGFPMRIDHRK

>CYP6P4_AGAP002867-PA

MDLLSYVLTAFVFVVSIAYLYLRSRHNYWRDRCFPYTRQKPHLLYGHMEQFQSKHASYINEELYWEFKNRGEPIGGMSMFFLP
GLIVADPELVKSILVKDFSVFHDRGVFNDAKADPLSAHLFALEGHEWRVLRQKLTPTFTSGRMKQMFGTIQQVAGEFLKYMNE
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HCHREIEMKDVLARFTTDVIGTCAFGIECNTLKNPDSDFRKYGNKVFEQDTLMLKFMFATTFKGLAKRIGMKLTDEGVERFFL

QVVRETVEYREMNNVQRNDFMNLLLQIKNTGSLDGGDVPIKGAAGLTMNELAAQVFVFFLAGFETSSTTMNFCLYELAKNPDI
QDRLREEIERAVEENGGEVTYDMVMNVQYLDNVINETLRKYPPIESLSRVRMRDYTVPGTKHVIPKDTFIQIPVYALHRDPEFYP
EPDQFNPDRFLPEEVKKRHPYVFLPFGEGPRICIGLRFGVMQAKIGLITIRNFRFTPSSQTPAKIVFDPKSFILSPSTGNYLKVDKI

>cytochrome_p450_CYP325J1_AGAP001443-PA
MYVIPGRDTSRYLETIGLTGAYGSPYCIWLGSVPVVIGIFSLPADKWRAHRKLIQPSFNQSILRGFIPLFVQKTDAMMRGLGEMA
EKGQPFDVYRFTARCTLDMIFATTLGTDMHIQDKPVCSYLEVLEELFEIVTIRAVNLFLHPQWLYRWTSVYRKETKALEEFCRPS
KMILARKATENSHRFSLIEQLQNSAMLDSAAMEQELNTIFAGNETSAMTVANTILLLAMHPHVQEKLVDEIRLQCGAEGEQSIG
YETLNRLTYMELVLKESLRLLPIAAVVGRRTTAEVDLGQYRLPADIDIVID IFDIHRNPAYWGSDADRFRPERFEGLRHDPFALLP
FSAGSRNCVGLRYAWISMKIMLLKVLRSYRVDTDLKLEDLTMKIALTMKIS NGHMVRLKRRQ

>CYP325A3_AGAP002208-PA
MFFIPALILLLGLVLYWSKLSRKTSAQLFGKDIPGPRSYPLIGSAHLFLG®ERTFSVINELFRKYGSFFKLSLGPKTFLCLSDPDLI
QQALTSSACQDKAFFYRFMELDYGLISSRYTDWKLYRKSLNPAFNQRILIFISIFNRCSEVMVARMAKEADRRQPFDVLHYTAQ
CALEMVFASSLKSDITDDAQLHEACEAIQNMCTIMSSRMFNVLLYSDLLFTLTHKYHELQKMKVKVERVVNPILYGRREKLSKQ
RLENAHSEDEEHYRKPMVFLDQLLHMQRGGRDLEIQEIENHLNNIAAGSO TASQVAFILLMLAMHPKVQDRVHEEIVSIYGSA
APDFSYETISAQTYLDQVIKETMRMYPVGPIIGRQTIETVKLGDVIVPPGVTLLINILTVHRNKELWGDRAHVFDPDRFDPAQYDA
KKQHPFSYIPFGGGPRNCIGYRYGMLAMKIMVTQVLRKYQLSTPLTPSDSRPFFAITLKIGTGHSICVKRRTNVLL

>CYP325A3_AGAP002208-PA
MFFIPALILLLGLVLYWSKLSRKTSAQLFGKDIPGPRSYPLIGSAHLFLG®ERTFSVINELFRKYGSFFKLSLGPKTFLCLSDPDLI
QQALTSSACQDKAFFYRFMELDYGLISSRYTDWKLYRKSLNPAFNQRILIFISIFNRCSEVMVARMAKEADRRQPFDVLHYTAQ
CALEMVFASSLKSDITDDAQLHEACEAIQNMCTIMSSRMFNVLLYSDLLFTLTHKYHELQKMKVKVERVVNPILYGRREKLSKQ
RLENAHSEDEEHYRKPMVFLDQLLHMQRGGRDLEIQEIENHLNNIAAGSO TASQVAFILLMLAMHPKVQDRVHEEIVSIYGSA
APDFSYETISAQTYLDQVIKETMRMYPVGPIIGRQTIETVKLGDVIVPPGVTLLINILTVHRNKELWGDRAHVFDPDRFDPAQYDA
KKQHPFSYIPFGGGPRNCIGYRYGMLAMKIMVTQVLRKYQLSTPLTPSDSRPFFAITLKIGTGHSICVKRRTNVLL

>CYP325C2_AGAP002205-PA

MWWLWLVALVLAALGLWQWWIVQRHRFASHLPVMQPYYPIIGNAQLFIGKS GVDLFNQLLQPFRQYDGWFKIWLGPKLVLA
TSHPDIMNAVLSHPDCLEKPFFYDFVKLEHGIFAGHYHPWKTQRKALNPTNTRILNSFIPVFVQCARQMVQHMEQSVGDVGRS
ISIFPFISKCTLEMVCGTTIGCDVMEQPGKETFIENVDRCFRCFELVAKRUNIHHYIELVYRFSRDCIEESELRTSCYRFFETVIEK
AKARINSTTIEHECEDYKKPLIFADQLLAAQHNGNPFTDIEVTHNIYSMIAAGNDTTALQVTHTCLFLAMHPAIQERVYREVMDV
FPDPDQDIEVEDLKKLTYMERVIKESLRLAPSGPNIARQTMKDIEIAGVHIPRDSLIVMSIFSMHRRKDIWGPDADLFDPDRFLPER
SEGRSTNVFIPFSAGSRNCIGGRYAMLSMKVMLSSILRRLRLRSDLQMNDRFRFDLTLKLESEYFVQVEKRM

>cytochrome_p450_CYP307A1_AGAP001039-PB

MAYTGLILAVLTIILSVVCYFKILYEWHRKVRIQTVRPSRLQKLATAATTL PQQSTTELMTFPQAPGPVPWPILGSLAFLGQYDVP
FEGFTALAKKYGDLYSITLGSTRCLVVNNLDLIREVLNQNGRYFGGRPDFIRFHKLFGGDRNNSLALCDWSTLQQKRRNLARK
HCSPSDASSYYQKMSDVGVMEMHRFMDQLDEVVCPGKDFKVKPLIMQACANMFSEYMCSVRFDYNDQGFMSIVRNFDEIFW
EINQGYAVDFLPWLAPFYHKHMSKLTRWSAEIRDFILERIVNEREQTLGDIDTERDFADALLKSLRLDPSVTRDTIMYMLEDFL
GGHSAIGNLVMLALGYIAKHPEVGHRIQREIDRITERGKRNVTLYDTESMPYTVATIFEVLRYSSSPIVPHVATEDTCIAGYGVTK
GTVVFINNYELNTSERYWSEPKRFNPSRFIETATLAQIRTDLRDSPTAKQDINIIKTNGVSSENERTLQIERVRKNIPHFLPFSIGK
RTCIGQNLVRGFSFIIANILQKYDVHSNDLSLIKMYPACVAVPPDTYPLAFTQRSTVAA

>CYP314A1_AGAP002429-PA
MSVTIVLFYTFVTLFMFLSYNPKPKKIVESIRSFLLHLLQHNGDAGAGSGGA . QAATACNAAQTSPVSPPAPSPPPNDAGVPTVRSI
WDIPGPRRLPLIGTKWRYFFGRHRYAKVHETFMEMHRRYGPIMLDVDTVPYNLFDRADMEKVLRYPSRYPFRPPTEIVEVYRS
SRPDRFGVTNLINAQGAKWHELRAKLTTGITSRRVLQAFIPSVNEICDDFWLVRRQRADDGTIRNFQDIANSVGLEIICCLVLGR
RMGYLTTNRQNAKFMRLAEAVKESFVYIGESYFGLKLWKYVPTRLYSNFVRCEENYETIAEIVYEALEEEQLNCPDNDVKHIFIS
ILQTEGLDTKEKISGIDLITSAIETLSNTLSFLLHNLSQTVEYQREIAHEFAHCVQHITNEDLVSARFTKACIQESYRISPTTPCLARI
LEEDFQLSGYHLQAGTLVLCHTRVACLSEDNFQQADRFLPDRWLEQRDENNVVNKRAEPGASVVLPFGIGRRMCPGQKVIDI
ELTLLVAKIFQNFEIEYRSPLDTQFQFLLAPRTPIEIRFRDRT

>CYP12F1_AGAP008022-PA
MAWRTLMQRSRGSTERLCAKRYVNTVAAATKQYIDPEWSNAKPYKAIPSPKLLAFAKEFKEGGRYYELTGADLFAQWREDYG
DLIRIKGIFGRPDIVVTFQPEDFAKVFRTEGAWPIRRSSATLSYYREKVREBVFGELSGLITTQGETWQQLRTIVNPVMMQPKIIRL
YVDQVDAVAREFMTIVAELRDAKCEVPADFNQWLNRWALETMGVLALDTRL GVLRPEQTTGAKAIISLVQKIFDLMYRLEFEP
EYVLWKYFQTPSLKLLMQELDNLTNLVMGKIDEAVRRIEKAPKMEGTQSVL EKLLKTNKQLAVVMAFDMIMAGIDTTSSSTFG
ILYCLAKNPAKQALLRKELRSILPHHDSPLTPENMRNLPYLRACIKEGLRLYQPTPANVRNVGHNIVLQGYRIPKGTEVVMGTLA
LQRDATYFPQPDAFLPERWLPEGQGMGIPSGKEAHPFIFLPFGFGARS®RBLSMMEMEIVIARLVRRYEVGWNYGKLKVKMG
FVTTATVPLQFELKDVID

>CYP9J10_AAEL006798-PA
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MVEVDLYVALAVGAIVVLLYHYAAKKYEYFLTKPIPALKPTMLFGNTGPMM FRQRDVSSHLKMLYNTYEGSKRMIGFYDLMK
PIYMLRDPEVIKQIAVKDFDYFMDHTPTMTNSNPEDEVGGDSLFGNSLFAIRGQKWRDMRATLSPAFTGSKMRHMFELVADCA
KSMAEFFKAEAAAGKTLEYEMKDTFSRFGNDVIATVAFGIKVDSLRDRDNEFYLKGKAMLNFQSLSVLVKVLFLRAFPKLSQK
LGLDFVDSTLTEYFKQMIVDNMKQRDAHGIMRNDMIQMLMEVRKGSLRHQK DEKETKDAGFATVEESNVGKSNINRVWTEN
ELISQCFLFFVAGFDTVSTCMTFLTYELMLNQNIQQRLYDEVLETEKSLN&XPLTYEVLQKMEYMDMVVSEALRKWPPAVISDR
FCVKNYMYDDGQGTRFLVEKGQTMWIPTIAIHSDPKYYENPEKFDPERFNENRSKIDTGAYLPFGVGPRNCIGSRLALMEVKVI
IYNLLKDFSLVSSEKTQIPLKMSKNFFVLQAENGVWLELKPRKR

>CYP9J22_AAEL006802-PA
MEVNVLYLLIVVAVLAVIYRRITRFYEYFHDKPIPSMAAGPPFGSAGPLYRKKYSFNDFIKMTYDKFPGAKVFGLCDMTTKLFVI
RDPELIKKVTVKDFDYFVNRRATFGESIDDHDEMLFAKSLLALNDQKWRDMRATLSPAFTGSKMRAMFELIEGYSARMVEILK
EQSQAAGYVDYEMKDCFTRVANDIIATCAFGLQVESLKNRENEFYVMGKNMLNFNRVSIMFRIFGFNLFPGLMAKLGVDLIDA
EFGQYFSKIIKDAVHTRETRGIVRPDMIHLLMQAKKGALKSQYETTDANTGFATVEESEVGRSSIAKAITESEMIAQCFVFFLAGF
DSVSSEMVFMAYELALNPDVQQRLYEEIVETDKQLGGKPPTYDTLQKMQYMDMVVSESLRMWPAGAFDRKCDRDYVLDDG
AGLKFTIDRGAYVWIPVHGIHRDPKYYPDPDKFDPERFSESNRDNIDMTMYPFGAGPRNCIGSRFALMEIKAIMYALLLQFRIE
RNEKTSVPLKLVKGFAGLNGEGGVHLRLTLRQ

>CYP9J23_AAEL014615-PA

MDLDWTQLLAIVAIVVIIYRWLTGNHDYFHHKPIPSMTVRPIMGSTGPLLL KQCTFPEFIQSSYKKFAGARVFGLFDTNIPMYVIC
DPDLIKRIAVADFDHFMDHRPIFGASNSDHPNLLFEKTLFALTGQKWKNMRSTLSPAFTGSKMRQMFKFVVDCSESMVRFYQSE
PRGTSHEMKDVFSRFANDVIATCAFGIEVDSLRKRNNEFYVHGSKMLRLTRSVVARLLGYRFAPTLMGKLGLDINDQEQNQY
FSSLVKETVKIRDVQGIFRPDMVHLLMEAKKGTLHHQEEIEHNKGFATVEESAMTKMRSMNSMTEVELIAQCLMFFLAGFDTV
STCLTFTAYELALNPTIQDKLYEEIKRIHEAMSGKSLDYETLQKMSYMDMYV ISEVLRKWPAIAALDRLCVQDYEMDVGNGLKF
TIDRGSGIWIPIHAMHHDPKY YPDPERFLPERFSDENKASINMGAYLPF@&PRNCIGSRFALMEVKAIVYHMLLRFSFERTAKTQ
VPVEIVKGFAPLKPKDGVFLEFRPRDAV

>CYP9J26_AAEL014609-PA

MEVELLHVGVLVAIVAFLYRWITRNNDYFHDKPIPSMAVTPFLGASGPLLL RKVTENDFVQSIYNKYPGVKVFGMFETITPFFVI
RDPELIKQIGIKDFDHFVDHRPTFGLDDETAEHPKALFRKTLFSMTGQRWEMRATLSPAFTGSKMRQMFSLMSECCDEMMKH
YLDKAKGSGRVEVEMKDLLSRISINVIASCAFGIKVDCFKEQEHEFLYHGRKMMGFGRPIVIARMLAMRVFPKFAAKFGIDLLD
REQANYFTHVFQETIRARESHGYIRHDMIDLLLQARKGTLKYQEEKDDQEG-ATVQESDVGKADVSKSMTEAEMIAQCLIFFLG
GFDTVSTCAMFTAYELVRNPEVQHKLYEEIKQTEKELEGKPLSYDALQKMKYMDMVVSETLRMWPLAPATDRLCTQDYTIDD
GQGVRFTIDKGTCVWFPAAGLHHDPQYFPNPEKFDPERFNDENKRNINLGA PFGIGPRNCIGSRFALMEVKAVMYFILLKFSF
VRGAKTQIPMQLRKGFTNLGPENGMHVELKLR

>CYP9J27_AAEL014616-PA

MEVNLVYLAVVLAVIAYLYRWITRNNDYFHDKPIPSMAVRPFLGASGSLVL RKVSFPDFIQTIYNKFPGVKVFGMFETITPFFVIR
DPELIKQIAIKDFDHFVDHRPTFGLFDEESAEHPNALFRKTLFSMTGQRWEMRATLSPAFTGSKMRLMFSLMGECFDGMIDHY
VKKAKTSGRVEVEVKDMMSRVSINVIASCAFGIKVDCFKDQDHEFLRHGKKMMDFARPIVIARMMAMRVFPKLSSRFGIDLLD
PEQARYFTHVFQETIKARESHGTVRNDMIDLLLQARKGTLKFQEEKNDQEGATVQESDMGKVEVTKQITESEMIAQCLVFFLG
GFDTVSTCAMFMAYELVRNPEVQQKLYEEVLETSKELAGKPLSYDALQKMKYMDMVVSETLRIWPLAPATDRLCTKDYTIDD
GQGLKFTIDKGTCVWFPAAGLHHNPQYFPNPERFDPERFNDENKRNINLGA PFGIGPRNCIGSRFALMEVKAVMYYTLLKFTI
VRSAKTQIPMQLRKGFTNLGPEKGMHVELKLR

>CYP9J24_AAEL014613-PA

MEVNLFYFGAIVAIFGALYYLLTKKHGYFHDKPIPAMGAKPILGSIGDLML QRVPFENTFLQAAYDKYSGVKVFGMFDLMTPTY
VIRDPELIKQVGVKDFDHFVDHEQVFGNSSYDHPNLLTGKTLFSLTGSRWHRMRATLSPAFTGSKMRYMFELIVECIERAVKYY
EEETKKKGAQVYEMKDVFSRFANDVIATCAFGLQVESSRDRDNEFFVNGSKIVDFGKPSFILRLMGHQLVPWLMAFFGWDVI
DGQQNTYFKRLIMDAIKEREHRGIVRPDMINLLIQAKKGTLKHQQENEQVPEGFATVQESEVGKSTATTMMTDVEMVAQCLIFF
LAGFDTVSTSLLYTSYELAVNPEVQKKLYDEIQNTRTALGGKPLTYDAVQK MKYMDMVISEVLRKWPPIASTDRVCTKNYVM
DEGNGIKYTIEKGAALWFPTYALHHDPKYYPQPEKFDPERFSDERKGSINBAYLPFGIGPRNCIGSRFALAEVKTILYYMLGSFS
FERCSKTEVPPVMPKGFDVIPVNGMHIEFKPRPKG

>CYP9J28_AAEL014617-PA

MEVNLFYFGVLVAILGTLYYLLTKKHGHFLDKPIPSMAAKPILGSVSDLML QRVPFSTFIQTLYDKYRGVKVFGLFDMMTPTYVI
RDPELIKQVAVKDFDHFADHVQVFGNSSYDHPNLLTGKTLFSLTGLRWKTMRATLSPAFTGSKMRYMFELIVECTERAVRYYE
KNALKSGPKVYEMKDVFSRFANDVIATCAFGLQIESSRDRDNEFFVNGSKNIDFSRPSVMLRIMGHQLVPWLMAFFGWDVIDE
QQONTYFKTLILDAIREREHRGIVRPDMINLLIQAKKGTLKHQQENEQVPEG-ATVQESEVGTSSVTTVMTDVEMVAQCLIFFLAG
FDTVSTSLLYASYELAINPEVQQKLYDEIQNTRTALNGKPLTYDAMQKMKY MDMVMSEVLRMWPPAPSTDRLCTKNYVMDE
GNGVKYTIEKGTSVWFPIHALHHDPNYYPQPEKFDPERFSDERKGSINAGALPFGIGPRNCIGSRFALAEVKTILYYMLGSFSFE
RCSKTEVPPVLAKGFDVIPANGMHIEFKPRPKK

>CYP9J32_AAEL008846-PA
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MEVNLLLLLIIVGILGVIYRQVKKHYDYFHDKPIPSMATVPLLGSTGPLMT KRCTENDFIQTIYNKYPSAKYVGTIFGLFDMTTKM
FVLRDPEVIKKITVKDFEYFVDRRPLFGANKEDDGNENILFNKTLVGMVDQRWRDMRAILSPAFTGSKMRAMFELIEQYCTQM
VPILKEQSAESGYVDYEMKDFFSRVANDIIATCAFGLQVESLKSRDNEFY MGKQMMNFNRFIVLLRVMGLRFFPSLMIKMGVD
IVDREQNQYFSKIIKEAVRARETHGIVRPDMIHLLMQARKGTLKHQQETTESTAGFATVEESDVGKSVVSKTMSEPEFIAQCLIFF
LAGFDTVSTGMLFMAYELALNPDIQQKLYEEIAQTNKELGGKPATYDTLQK MKYMDMVVSESLRMWPVAAFDRKCGRDYVL
DDGAGLKFTIDAGTCIWVPVYGIHRDPKYYPNPDKFEPERFSDENRGKIDMMYMPFGMGPRNCIGSRFALMEIKAIMYALLLN
FSIERNEKTQVPLKLVKGFVGLQVENGLHLRFKKRK

>CYP6CB1_AAEL002046-PA
MLLPILLVVLVVYLFQKWTYSHWKRRGVPQLNPAFPFGNVADTFKQRTSYSNRLAELHHQAVRDGHRFVGIYTLLQPILLVTD
VELVKRMLTVDFEHFVDRGAHVNEKRDPLSGHLFSLTGAKWRRMRLKLTPAFTTAKLKAMFPTMMACGRTLSAVIDDHVGR
ALAIRDLMTRFTMDVIASVGFGLECNSMRNPDELFRQMGGRFFSKSWKTSRMLLAFVAPKVNRYLQVKLNDDDVEEYMLNL
VRDTIAKREGGGEVRKDFIQLLVQLRNQVEVKDGGSWEMNKVDQNKTLTVEEMAAQSFVFLNAGYETTSSTVTFCLFELCRNK
DLIGKVQEEIDRVMDGGREISYEALAEMTYLESCIDETLRKYPISPVLFRWCTKPYKIPETDVVIEKDTLVQISLVGLQRDTRYYE
DPMKFDPDRYGERKSETMPHYSFGDGPRVCIGLRMGKVMAKMALVELLSRYFELESPAADSGEIELDPSLLMLQAKHDVKLI
PRLRTK

>CYP6F3_AAEL014684-PA
MTPLSIGVALLCVAAFAFLNYVFSYWNRRGVQQLTPYFPFGNFSDLFLGKAFPRVCETLYERTKKWRLLGVYILLRPVLLVND
PQLAKDIMVKDFQHFHDRGTHVDEENDPLSGHLFSLAGEKWKHLRAKLTPTFTSGRLKGMFQTLVDTGEVLQDYIHTCAKNEE
VVEIREILARYNTDNIASVAFGIKIDSINNPNEPFRQIGRKFFESNFRNNNRLMITFMVPKLNKYFKIKSVDAEVEQFILGMAKETL
EYREKNGVVRKDMMQLLIQLRNTGTVSVDERWDVETSTNSKKLTIGEVAAQAHVFFLAGFETSSSTMSFCLYELAKNPEVQRK
VQSEIDSVTALHDGKLTYDSINEMRYLECCIDETLRKYPPVPVLNRECTKDYKVPDSDITIEKGTAVILQISAMHHDPQYYPDPLR
FVPERFLDPDMKGKPYAPFGDGPRICIGLRMGKIQTKVGLCLLLSKFNFEYGHKESELVMSPNNFLNTPVNGINLKVSCRE

>CYP6M6_AAEL009128-PA

MDVFLLIAAFVLLVAYGLHLLRKQVNFWADRNVPHNPVNFRQTVDQTVHMA RRFQGYYHQFKGQYPFAGMYLFTKPVALAI
DLELLKCIFVKDFQYFHDRGTYYNEKDDPLSAHLFNLEGNKWRNLRSKISPTFTSGKMKMMYPTMIAAGKQFSEYMDEKVGVE
QELELKDLLARFTTDVIGMCAFGIECNSMKDPNAEFREKGRMHFETPRNRKDMMCSIAPKLARMMGLKQIIPDLSDFFLGVVR
ETIDYRVKNGVRRNDFMDLLIGMLTGENVELGPLTFNEVAAQAFVFFVAGFETSSTTMTWALYELSVNQDIQEKGRKCVRDVL
EKYNGELSYETIMEMSYIDHILHETLRKYPPVPVHFRIVTKDYKVPNTETVLPAGTSVMIPVYAVHHDPEIFPDPKRFDPDRFTTE
EINKRHPYAWTPFGEGPRICIGMRFGMMQARIGLALLLNNFRFSSGKKSTWLDFTAKSFILSPDEGLWLKVEKL

>CYP6M10_AAEL009125-PA

MEPITHLVTILVLLLTYGFHLIRRQLRFFKDHNVPHIAGNFVLIDKTQHP ANHFLRWYKQSKGQYPLTGVFMFIKPIAIPLDLELIK
RILVKDFQYFQNRGMYYNERDDPLSAHLFSLEGAKWRSLRAKISPTFTSGKIKMMYPTMMAAGKQFSEHLEEKMSEENELEM
RDLLARFTTDMIGTCAFGIECNSMKEPNSKFREMGRKHFESPRSGLKDLLEKAPGLARFFGVTEILPDVAEFFMDVVKSTVEYR
MKNNVRRNDFMDLLIAMLDDETEGSESLTISEIAAQAYVFFIAGFETSSTIMTWALHELSRNPEIQEEGRKCVQEVLEKYNGVM
SYEAIMEMTYIDYIINETLRLYPPVPLHFRVVTKDYPVPGTDTVLPAGTFTMIPVYAIHHDEDIFPEPEKFDPTRFTPEEVSKRHAY
AWTPFGEGPRICIGLRFGMMQARIGLALLLNNLRFSPGPKSCTKMEFQPHNLTPKQGLWLKVEKV

>CYP6M11_AAEL009127-PA

MEPLDVAITVVMVALAVYMYLDKKHSYWADRKVPFVKPKFFYGNAKEISQT MQVGQVFQQFYHELKGRSPFGGIYMFTAPVA
VVTDLELLKCIFVKDFQYFHDRGTFYSEKGDPLSAHMFNLEGNKWKMLRNKLSPTFTSGKMKMMFPTIVAAGKQFHDFMDEK
VKQESEFELKDLLARFTTDVIGMCAFGIECNSIKDPDAQFRVMGRKLFTTAGRSKPKSFLMNTMPKVAKLLRLRIFPADVSDFFMK
VVRETIDYRMANNVHRNDFMDLLIQMRNPDENKSSEGLLSFNEIAAQAFVFYLAGFETSSTLLTWTLYELAVNQDIQEKGRQHV
KEVLKKHDGEMTYESITSMKYLDQILNEALRKYPPVPVHFRETSKDYTVPDSNIVIEGGTRLFVPVYAIHHDPEIFPNPEQFNPDR
FTPEEEQKRHPYAWTPFGEGPRICIGLRFGMMQARIGLAYLLNSFKFSIGEKVPLEFDVKSFILAPKGGLWLKVEKI

>CYP6Z6_AAEL009123-PA

MFIYTFALFWLALVLVLRYIYSYWDRNGLASIKPQIPYGNLKSVAQKTQSF GVATCELYWKSQERLAGIYLFFRPAVLIRDAHLA
QRIMTTDFSYFHDRGVYCNEEIDPFSANLFALPGKRWRNLRHRFTPLFTS®L.RCMMPTILDVGHKLQKFLEPAAERQEVVDIRE
IVSRGVLELIASLFFGFEADCINDPDDAFSKTLREFQLGGFMNNFRTACT¥CPELLQVTRISSLSPQMIKFATDVVTKQIEHREKN
NVSRKDFIQLLIDLRREEANNNEVALSFEQCAANVFLFYVAGSDTSTSAITFTLHELTONPEVMDKLQSEIDEMLVQTNGELTYT

AIKELPYLDLCVKETLRKYPGLAILNRKCTKSYAVPESSVVIQEGTQIMIPLLAYGMDEKYFPEPERYYPERFNKQSKNYDEKAY
YPFGEGPRNCIAYRMGVMVSKIGLILLLSKFKFEATQGPKIVFSAATVPLWKGGIPVKISNR

>CYP6Z8_AAEL009131-PA

MFIYTFALFWLAVAFAIRYTYSYWDRNGLPSIKPHIPYGNLKAVANRTESF GVATCDLYWKSKDRLVGIYLFFRPAVLIRDAHLA

QQIMTTDFSHFHDRGVFCNEEVDPFSANLFALAGKRWRNLRNKFTPLFTAGLRCMMPIILSVGHKLONVLEPAAKKQEVLEIR

ELVSRCVLDIIASVFFGFEANCINDPNDAFIQNLRELQYDGFFNNLRAAASICPELLKLTRISSLSPEMIRFVTDIVTKQIEHREKN
KVTRKDFIQLLIDLRREDTNNNEAALGFEECAANVFLFYVAGSDTSTSAVAFTLHELTONAETMGKLQTEIDEMLVKTSGELTY

DGIKEMSYLDLCVKETLRKYPGLAILNRECTKSYAVPNSDILLKKGTQVVI PLLAYGMDEKYFPEPDRYLPERFDKSTKNYDEK
AFYPFGEGPRNCIAFRMGVMVSKICLVLLLSRFNFEATRGPKIDFTPSTVALPKGGIPVKISIR
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>CYP12F6_AAEL002005-PA
MQSKGRSVVLKATLDHYSGRYVTIDRCYGIQVAPSSEGRDPEWDNAKPYE®RMTFFQALKNFVPEGRYHNVSATEMHRLFQ
QDFGDLVRFPGILGRKDTVMTFQPDDFEKVFRTEGPWPNRRGLASFVHYREVRPEVFKGLGGLYSEQGENWQKFRSIVNPVL
LQPKTVRSYVGKLDEISREFMNIMLKIRDDKNELPADFSQWLIRWSLEST&LSVDSRLGVLDEQESDKARQILTKELFELVYQL
DILPSIWVYYKTPKYHRLMKVFDELTSIAMAKVDEAVLRLEKNPSTTSDAQ SVLEKLLKIDRNVAIVMSFDMILAGVDTTTSAII
GILYHLARHPEKQAKLREELLTIMPKKDTSLTPDNMQKLPYLRAFIKEGIRLFPPIVGNLRAAGKDIVLQGYRIPKGTDIGMGSMV
AQQSDRFVPRAKEFLPERWLKTKEPGCPHAKDAHPFVYLPFGNGPRTCVRRAMLEMEILIARITRLFEYRWNNGDLKIQTTL
VNTPVNDLKFQMVEVDD

>CYP304C1_AAEL014413-PA
MVLISELIAALLGLLIYRFYRYLFERPSENFPPGPPRLPLLGGYPFMLANYKHLHKAAARLSQLYKSKLIGLYLGPLPAVIVNDY
DTVKEVLTRPEFDGRPDLFMARLRDQHFQRRGIFFTDSESWREQRRFFLRAIHFGFGRRSPEAEADIQAGLEDVISLLRDGPKY
EHEKALVDSAGFALCPTVFFAVFSNVLLRMIVGVRLAREDQAVMFEVGKNAIAFHRNGDDYGMLLSYIPWIRHLFPKTTKYDL
LRKVNQQANAVILSLAQKCESSYDENDIRCLVDAYIQEMRATGSKGESTGKDEFGFQYDQLVIGAADFLVPPFSAIPAKICLILER
LIQYPEVQTKMYRELNEVVGLNRLPTLDDRADLPYCDAVIREGLRIDALVP SGIPHMAVTDTQLNGYQIPKGTVIVNSLEFIHHQ
PEIFRDPDSFMPERFLTPDGKLALDQDKTLPFGAGKRVCGGEQFARNALKLVTSLVONFTFQLPAGRACPDLDGRITGVIQTTP
DFRLKFVSRR

>AAEL018045-PA_Cytochrome_P450

MEVDLLSAFAVGCIVILIYHYVSQKYLYFLAKPIPSLKPTFLVGNIGDIIF RTKDALTHINELYYAFPESKVVGFYELTKPVFMLRD
PEVIKQITVKDFDHFMDRSLPSANDRADTDQPVEGLFANSLVAFQGQKWKMRSTLSPAFTGSKIRHMFDLVADCSRSMVEHF
RSEANAGRRLECELKDVFSRFCNDVIATVAFGIRVDSVRDPETEFYVKGKQLDFQSPKIILKFLLFQTVPWLMRKLKVDFADAD
LADYFKGIIQDNMKQREVHGIVRNDMVQMLMEVRKGTLKHIGDDRESKDSG FASVEESHFGKSTHSRAWTDNELISQCFVFFIA
GLDTVSSCLTFLTYELTLNPDIQKRLYEEVMDTERLLSEKPLSYEALQSMKYLDMVVSETLRKWPPTIDTDRYSTRDYLLDDGA
GLKVPIEKGRSIYIPIVAIQNDPKYYPDPDRFDPERFSDENRSKIVPGTPFGAGPRNCIGSRLALMEVKVAVYYLLREFSLERTER
TDVPIRLTKKAIDLRTENGAWVELKPRKI

>CYP4H34_CPI13J011127-PA
MLLFAILAGLLALALFQAYQTRQRVLRYTRKFGCPEPHWLFGHLLNFPKDPVGITMHTIEIQKQYGPDTVLWRLGNDHQLIIGTA
KNAEKVLMPKDTAKANVYGFVEPWLGNGLLISTGEKWFQRRKIITPTFHFKILESFVEVFNKETDVLVNNLRTHVGKGEFDIYD
PISLYALDSICSTSMGVHINALAEPTNQYVSDVKAMSELVLKRIFHPLNPYPKLFWLTTPNAREQRKLIARLHQFTDSVIKKRRQE
MANQPKEPEPTDPSTDLYSKKRQTFLDLLLNVTVNGRPLSDSDIREEVDTAFEGHDTTTSGISFTIYQLAKHQDIQEKVYQEILS
LLGAEDSKTAPLNQNTLQNFKYLEMVLKEAMRIMPPVAFIGRKIQADTEMN GVIVPAGTDITVSIRQIHRNPAVYPKPDRFDPER
FSEHAEHKRGPFDYIPFSVGSRNCIGQRYAIMEMKITLIRLLANYKILAGESLNDLRFKMDLVLRPVDGIPIRVQARK

>cytochrome_P450_6a8_Culex_quinquefasciatus
MLDFWDVFTAVLVICLGVVYYIKKQHSYWADRNVPFSKPVFLYGNAKPMGR TEQAGTLFKRLYNELKGKHPFGGIYMFTKPV
ALITDLELLKCVFAKDFQYFHDRGTYYNEKDDPLSAHMFNLPGSKWKNLRHKLSPTFTSGKMKMMFPTIVAAGKQFNDFLHEK
VSHESEFELKDLLARYTTDVIGMCAFGIECNSMKDPDAQFRVMGRKIFETRRGRIKSMLTNATPNFARFIGVKLSIPEVEQFFLRV
VRETIDYRVKNNVKRNDFMDLLIQMRSPDDTKSDDGLLSFNEIAAQAFVFYLAGFETSSTLLTWTLYELALNQDIQEKGRQHVK
EVLPKYNGEMSYESVTAMKYLDQILNESLRKYPPVPIHFREVAKDYQVPNTKSVLEAGTQVFIPVYGIHHDPEVFPDPEKFDPDR
FSPEQEANRNPYAWTPFGEGPRICIGLRFGMMQARIGLAYLLTNFRFSIGEKVPLELNKKSFILAPEGGLWLKVEKL

>CYP6AA7_CPI1J005959-PA
MSLLNTLLYLVLPVAALIYLFVRRKLSYWADRNVPHAPGSFPMGSLQGMGTKYHMSHILERIYQQFKNESPAVGFYLTMKPTL
MVTDLELVKQVLVKDFNSFRDRGVYYNEKDDPVSAHLFAIDGEKWRFLRNKLSPTFTSGKIKYMFNTMQEIGDEFVECFGRYE
EREEAVDVKTLCGWFTCDVIGSCAFGLNCNSLKNEESELITIANRLFKPSBPAMWQFFFMSFRDLSAKLRLLILPRDIAKYFMTLI
PETVTYREQNNVTRPDFLQLLIQLKNKGTVDGAEQESSGETLTMNQVVAQSVFMLGGFETTSTALTFALFELANNPEIQEKVR
VEVSSVLARHDGKITYDALKEMTYLEQVVNETLRMYPPVPFVARNSNHSYHITHPDVTLDADTMVLVPVYAIHYDPDIYQNPT
RFDPDRFTPEATQARHTHAFLPFGDGPRNCIGLRFALLEVKFGIAVLLSKRFSTSAKMILPLELDISAPMMAAKGGVWLDVNKI
NSKE

>CYP6F1_CPIJ010858-PA
MFAWIICAAAAVPLVYFLIVYQFSYWKRRGITQLTPSFPFGDLGPFFRQRSLGVVYADVYRLCKRLPFVGIYLSLRPMLVVNDP
ELIKNVLVRDFDHFHDRGLYVNEEKDPLSGHLFALGGEQWRHHRSKLTPTHFSGRLKEMFTNLVQIGRVLQDHVAKRAGEDIEI
RDVMARYTTDIIASVGFGIENDSINEKGNIFREMGTKVFSPDLKTILRLTSTFFTPKLNALFGFKFIAQEIEDFIMNVVRETLEYRES
NKVVRKDMMQLLMQLRNSGTVSIDDRWDIEVSTNKKKLSLEQVTAHAFVFF IAAYETSSTTISFCLFELARNPEIQKKVQQEIDQ
VLASHNGEITYDNINEMKYLENCIDETLRKYPAVPFLNRECSKDYKIPGTDTTIEKGTSLVIPVLGLHRDPDHYPEPDRFIPERFSN
FEDISTKPYLPFGAGPRNCIGLRLGKLQTKAGLVMMLSKFNVRLADETYASKELALDARSVVLMPVGGIKVSISERRAS

>CYP6BQ9_Tribolium_castaneum_D7PM84

MTLITNNLTLDLVAHATFLVGIIVYFKWQLSYWDRLGVPSLNPTLVFGDF KNYIFAKCSLGEQFKELYDQFKSKGYKHGGIFVGP
KPFYIPVDPDLGKHIMQKDFQHFMNHGFYINEEVDPLTGNLFSLEDAKWRNMRVKLTPTFTSGKMKMMFQTLADCTRGLKEIM
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DNLALNHAPADIKEILGRFTTDIIGSVAFGIECNSLKNPDAEFRKYGRKIVETGFIDRIKVFLVLSIPHALLRFWRFKFTNTEVETFF
MGAIQDTVNYREKNNVYRKDFMHLLLQLKNRGLVADDQKITDDKGNIKEND LITINELAAQAFVFFLGGFETSSTTVSWALYE
LATNQDIQEKLRKEINDVLSRHNNKLSYDAMMEMTYMDKVINETLRKYPPL PIIPRVCNKDYTIPNTSTKLSRGTSVAIPVLAIHT
DPEYYPNPEKFDPEHFSEENVKARPGFTWLPFGDGPRICIGMRFGMMQSKVATILKNYKIKLNNKTEFPIKVDPKNFITTAKG
GVWLDVEKLD

>CYP9J2_AAEL006805-PA

MVEVNLFSALAVGAVILLLYHYIAKKYHYFLTKPIPCIKPTFLLGIFDMVV LKRVELVFGSKLLYNSYPDAKIIGYYELTKPTYMV
RDPEMIKKIAIKDFDSFTDRTPVFGDAVPADSLFFNSLFSLRGQKWRDMRBLSPAFTGSRMRHMAELVAKCATSMTDFIHSEAK
AGRRLEFNMKDTFSRFVCDAIASVAFGIEVDSFRDPENEFYKKGNESQKIHAFKSLATFVTLRFVPFLQKVFENFDFVDANVAGYF
KKLILDNMDQRKKQGIVRNDLVNMLMETKKGALKYEEPDMQVSEGYATVEE SHVGKSTHSRIWTDNELISQCFFFFFAAFDNV
SSILAFLSYELTVNQDIQRRLYEEIAVTESTLNGQPITYEALQKMAYLDMVVSEALRKYPTATLTDRYANKDYVFDDEEGLRFVI
EKGKTIWIPMLALHHDPKYFPEPERFDPERFSEDNRSKIVPGTYLPFGAGSCIGPRLALLEVKMALYHLVKDFNLQASEKTQIP
LRLSKSAFTMQAENGVWLELKARPKA

>CYP9J34_CP1J010546-PA

MQIDLAYAVPIVAILGFLYYWITRNDDYFHEKPIPSMAVKPIVGSTWPMLF KKIAFSEFVQNSYDKYANAKVFGMMDMTRPIFVI
RDPELIKQVGVKDFEHFMDHQPVFGNPEYDHPNLLVGKSLFTLAGQRWKTNRATLSPAFTGSKMRQMFELIVECSERMATYYR
EEAKSKGPQEYEMKDVFSRFANDVVATCAFGLAVDSVKDKDNEFYVNGKKMMNFGRFSVILRMIGYQLFPALMGRLGIDMID
EEQNSYFSSLILSAVKDRNEKGIVRPDMINLLIQARKGTLKHQQEKEQNEGATVDESDVGKVQVSTDMTDTEMVAQCLIFFLA
GFDTVSTCLLFLTYELAINPEVQNKLYKEVQDTQESLGGKSLTYDALQKMKYLDMVVSETLRRWPPAPAIDRLCVKDYQLDDG
NGLSFKIDKDTALWFPVHALHNDPQYFPNPAKFDPERFSDDRKGSIKPGTYPFGIGPRNCIGSRFALSEVKTIIYYMMQSFSFERT
SKTEVPLVLIKSMTDVIPEKGVHLEFRPRK

>CYP9J40_CP1J010543-PA

MEVNIVYLLAFIAVIAWFYRKLTKNNDYFHGKPIPSMAVKPLFGSTAPLML KKYSFTDYIKMIYDKYEGVKVFGLFDTTQAMFV
LRDPELIKKVAVKDFDHFVDRRPVFGDNANQNSNVLFSKTLVGMTDQKWRDMRATLSPAFTGSKMRAMFDLMTEYTGQMIDI
VRSEATGTGYVDQELKDFFTRIANDIATCAFGLKVESVQDRDNEFYTMGKKMMNFNRLIVLLRVFAFRFFPGIMGKLGVDIMD
REQLQYFSKIRDTVGTREAHGIIRPDMIQLLMQARKGTLKHQEETTESSAFATVEESHVGKVATGKAMTEPEFIAQCLIFFLAG
FDTISTGFMFMAYELALNQDVQQKLYEEAVETNKQLGGKPLTYDALQNMTY MDMVVSESLRVWPVPAIDRLCVRDYVLDDG
EGLKFTIDKGSCVWFPVHGIHHDPKYYPNPGKFDPERFSEANKGNINPAAYPFGVGPRNCIGSRFALMEIKAIMYQLMLNFSFE
RTEKTQVPIQLTKGFVGLAGEKGVHLRLKLRK

>CYP9M10_CPI1J014218-PA
MTSLEWLLLLVPAAIYLFYRWSVATFDYFEKRGVPFVKPVPLLGGMWNFFSGKMHMVDAGSLGYEMFPDSRFSGFFAFRKPG
YLIHDPELVKQITIKDFDHFADHTNVVPIEADPVLGRALFFTEGTRWKHGRSGLSPAFTGSKMRNMFALLSNYTEGAMGRLVYDD
ARRDGGLELEMRDLFQKLGNDVTTSLSFGVEIDSVHNPNNEFMRRGKELIADGIQGLKFLLLTVLPKSFFRTLRIRIFPKEATDF
YVDVISKTIKQREEHNIVRPDFIHLLYVQGRKNELKMEQADDQLKSAGFSTVEEHLQSSTENSQYSDLDITAAAASFFFGGLETTTT
VICFALYEMSQNPNVKQKLQAEIDQVKEQLSTTDSKLSYEVLQNMKYLDMV VSETLRRWAPLGLTNRACTKPYTIEDNNGTKV
TIQVGDLIQIPIQSIHRDHRFYPNPYKFDPERFSEENKANINRSAFLPFEFPRNCIGSRLALMQTKCFLYYTLANFELELCPKTDVP
IKLNKRSVSLDTLSGFWFRMVPRGEMKK

>Glutathione_S-transferase_1-1_OS=Dmelanogaster G3NxL
MVDFYYLPGSSPCRSVIMTAKAVGVELNKKLLNLQAGEHLKPEFLKINPQHTIPTLVDNGFALWESRAIQVYLVEKYGKTDSLY
PKCPKKRAVINQRLYFDMGTLYQSFANYYYPQVFAKAPADPEAFKKIEAAFEFLNTFLEGQDYAAGDSLTVADIALVATVSTFE
VAKFEISKYANVNRWYENAKKVTPGWEENWAGCLEFKKYFE

>Glutathione_S-transferase_D2_0OS=Dmelanogaster GN3Z
MDFYYMPGGGGCRTVIMVAKALGLELNKKLLNTMEGEQLKPEFVKLNPQHTIPTLVDNGFSIWESRAIAVYLVEKYGKDDYLL
PNDPKKRAVINQRLYFDMGTLYESFAKYYYPLFRTGKPGSDEDLKRIETARGFLDTFLEGQEYVAGDQLTVADIAILSTVSTFEV
SEFDFSKYSNVSRWYDNAKKVTPGWDENWEGLMAMKALFDARKLAAK

>Glutathione_S-transferase_D3_0OS=Dmelanogaster_GN335
MVGKALGLEFNKKIINTLKGEQMNPDFIKINPQHSIPTLVDNGFTIWESRALVYLVEKYGKDDALYPKDIQKQAVINQRLYFDM
ALMYPTLANYYYKAFTTGQFGSEEDYKKVQETFDFLNTFLEGQDYVAGDQYTVADIAILANVSNFDVVGFDISKYPNVARWY
DHVKKITPGWEENWAGALDVKKRIEEKQNAAK

>Glutathione_S-transferase_D4 _OS=Dmelanogaster_GN345
MDFYYSPRSSGSRTIIMVAKALGLELNKKQLRITEGEHLKPEFLKLNPQHTPTLVDNGFAIWESRAIAVYLVEKYGKDDSLFPND
PQKRALINQRLYFDMGTLHDSFMKYYYPFIRTGQLGNAENYKKVEAAFEFLDIFLEGQDYVAGSQLTVADIAILSSVSTFEVVEF
DISKYPNVARWYANAKKITPGWDENWKGLLQMKTMYEAQKASLK

>Glutathione_S-transferase_D5_OS=Dmelanogaster_GNBS>
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MDFYYSPRGSGCRTVIMVAKALGVKLNMKLLNTLEKDQLKPEFVKLNPQHT IPTLVDNGFSIWESRAIAVYLVEKYGKDDTLFP
KDPKKQALVNQRLYFDMGTLYDSFAKYYYPLFHTGKPGSDEDFKKIESSFELNIFLEGQNYVAGDHLTVADIAILSTVSTFEIF
DFDLNKYPNVARWYANAKKVTPGWEENWKGAVELKGVFDARQAAAKQ

>Glutathione_S-transferase_D6_OS=Dmelanogaster_GNBE>
MDLYNMSGSPSTRAVMMTAKAVGVEFNSIQVNTFVGEQLEPWFVKINPQHTPTLVDNLFVIWETRAIVVYLVEQYGKDDSLY
PKDPQKQALINQRLYFDMGTLYDGIAKYFFPLLRTGKPGTQENLEKLNAAFDLLNNFLDGQDYVAGNQLSVADIVILATVSTTE
MVDFDLKKFPNVDRWYKNAQKVTPGWDENLARIQSAKKFLAENLIEKL

>Glutathione_S-transferase_D7_0OS=Dmelanogaster GN¥G
MPNLDLYNFPMAPASRAIQMVAKALGLELNSKLINTMEGDQLKPEFVRINPQHTIPTLVDNGFVIWESRAIAVYLVEKYGKPDSP
LYPNDPQKRALINQRLYFDMGTLYDALTKYFFLIFRTGKFGDQEALDKVNSAFGFLNTFLEGQDFVAGSQLTVADIVILATVSTV
EWFSFDLSKFPNVERWLKNAPKVTPGWEQNLESLQQGKKFLQDLQAAKEKEKA

>Glutathione_S_transferase_D8_OS=Dmelanogaster GND85
MDFYYHPCSAPCRSVIMTAKALGVDLNMKLLKVMDGEQLKPEFVKLNPQHCIPTLVDDGFSIWESRAILIYLVEKYGADDSLYP
SDPQKKAVVNQRLYFDMGTLFQSFVEAIYPQIRNNHPADPEAMQKVDSAFGILDTFLEDQEYVAGDCLTIADIALLASVSTFEV
VDFDIAQYPNVARWYENAKEVTPGWEENWDGVQLIKKLVQERNE

>Glutathione_S_transferase_D9_0OS=Dmel_GN=GstD9
MLDFYYMLYSAPCRSILMTARALGLELNKKQVDLDAGEHLKPEFVKINPQH TIPTLVDDGFAIWESRAILIYLAEKYDKDGSLYP
KDPQQRAVINQRLFFDLSTLYQSYVYYYYPQLFEDVKKPADPDNLKKIDDAFAMFNTLLKGQQYAALNKLTLADFALLATVST
FEISEYDFGKYPEVVRWYDNAKKVIPGWEENWEGCEYYKKLYLGAILNKQ

>Glutathione_S-transferase_D27-OS=Dmelanogaster G3h>1
MDFYYHPCSAPCRSVIMTAKALGVDLNMKLLKVMDGEQLKPEFVKLNPQHCIPTLVDDGFSIWESRAILIYLVEKYGADDSLYP
SDPQKKAVVNQRLYFDMGTLFQSFVEAIYPQIRNNHPADPEAMQKVDSAFGILDTFLEDQEYVAGDCLTIADIALLASVSTFEV
VDFDIAQYPNVASWYENAKEVTPGWEENWDGVQLIKKLVQERNE

>GstEl_GH14654p_OS=Dmelanogaster

MSSSGIVLYGTDLSPCVRTVKLTLKVLNLDYEYKEVNLQAGEHLSEEYVKK NPQHTVPMLDDNGTFIWDSHAIAAYLVDKYAK
SDELYPKDLAKRAIVNQRLFFDASVIYASIANVSRPFWINGVTEVPQEKLDAVHQGLKLLETFLGNSPYLAGDSLTLADLSTGPT
VSAVPAAVDIDPATYPKVTAWLDRLNKLPYYKEINEAPAQSYVAFLRSKWT KLGDK

>Glutathione_S_transferase_ E2_0OS=Dmelanogaster_GHE2G
MSDKLVLYGMDISPPVRACKLTLRALNLDYEYKEMDLLAGDHFKDAFLKKN PQHTVPLLEDNGALIWDSHAIVCYLVDKYAN
SDELYPRDLVLRAQVDQRLFFDASILFMSLRNVSIPYFLRQVSLVPKEKVINIKDAYGHLENFLGDNPYLTGSQLTIADLCCGAT
ASSLAAVLDLDELKYPKVAAWFERLSKLPHYEEDNLRGLKKYINLLKPVLN LEQ

>GstE3_FI01423p_0OS=Dmelanogaster

MGKLTLYGIDGSPPVRSVLLTLRALNLDFDYKIVNLMEKEHLKPEFLKINP LHTVPALDDNGFYLADSHAINSYLVSKYGRNDSL
YPKDLKKRAIVDQRLHYDSSVVTSTGRAITFPLFWENKTEIPQARIDALEGVYKSLNLFLENGNYLAGDNLTIADFHVIAGLTGFF
VFLPVDATKYPELAAWIKRIKELPYYEEANGSRAAQIIEFIKSKKFTIV

>Glutathione_S_transferase_E4_OS=Dmelanogaster GtE4G
MGKISLYGLDASPPTRACLLTLKALDLPFEFVFVNLFEKENFSEDFSKKNRHTVPLLQDDDACIWDSHAIMAYLVEKYAPSDEL
YPKDLLQRAKVDQLMHFESGVIFESALRRLTRPVLFFGEPTLPRNQVDHIQVYDFVETFLDDHDFVAGDQLTIADFSIVSTITSIG
VFLELDPAKYPKIAAWLERLKELPYYEEANGKGAAQFVELLRSKNFTIVS

>GStE5-PA_FBpp0085854_Dmel
MVKLTLYGVNPSPPVRAVKLTLAALQLPYEFVNVNISGQEQLSEEYLKKNPEHTVPTLEDDGNYIWDSHAIIAYLVSKYADSDA
LYPRDLLQRAVVDQRLHFETGVVFANGIKAITKPLFFNGLNRIPKERYDAIVEIYDFVETFLAGHDYIAGDQLTIADFSLISSITSLV
AFVEIDRLKYPRIIEWVRRLEKLPYYEEANAKGARELETILKSTNFTFAT

>Glutathione_S_transferase_E6_OS=Dmelanogaster GtESG
MVKLTLYGLDPSPPVRAVKLTLAALNLTYEYVNVDIVARAQLSPEYLEKNP QHTVPTLEDDGHYIWDSHAIIAYLVSKYADSDA
LYPKDPLKRAVVDQRLHFESGVVFANGIRSISKSVLFQGQTKVPKERYDAIEIYDFVETFLKGQDYIAGNQLTIADFSLVSSVASL
EAFVALDTTKYPRIGAWIKKLEQLPYYEEANGKGVRQLVAIFKKTNFTFEA

>Glutathione_S_transferase_E7_OS=Dmelanogaster Gt#7G
MPKLILYGLEASPPVRAVKLTLAALEVPYEFVEVNTRAKENFSEEFLKKNPQHTVPTLEDDGHYIW
DSHAIIAYLVSKYGKTDSLYPKDLLQRAVVDQRLHFESGVIFANALRSITK PLFAGKQTMIPKERYDAIIEVYDFLEKFLAGNDYV
AGNQLTIADFSIISTVSSLEVFVKVDTTKYPRIAAWFKRLQKLPYYEEANGNGARTFESFIREYNFTFASN
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>Glutathione_S_transferase_ E8_OS=Dmelanogaster_GHESG
MSKLILYGTEASPPVRAAKLTLAALGIPYEYVKINTLAKETLSPEFLRKNP QHTVPTLEDDGHFIWDSHAISAYLVSKYGQSDTLY
PKDLLQRAVVDQRLHFESGVVFVNGLRGITKPLFATGQTTIPKERYDAVIBYDFVETFLTGHDFIAGDQLTIADFSLITSITALAV
FVVIDTVKYANITAWIKRIEELPYYEEACGKGARDLVTLLKKFNFTFST

>Glutathione_S_transferase_ E9_OS=Dmelanogaster_GHESG
MGKLVLYGVEASPPVRACKLTLDALGLQYEYRLVNLLAGEHKTKEFSLKNP QHTVPVLEDDGKFIWESHAICAYLVRRYAKSD
DLYPKDYFKRALVDQRLHFESGVLFQGCIRNIAIPLFYKNITEVPRSQIDAYEAYDFLEAFIGNQAYLCGPVITIADYSVVSSVSSL
VGLAAIDAKRYPKLNGWLDRMAAQPNYQSLNGNGAQMLIDMFSSKITKIV

>Glutathione_S_transferase_E10_OS=DmelanogasterGst#10
MANLILYGTESSPPVRAVLLTLRALQLDHEFHTLDMQAGDHLKPDMLRKNPQHTVPMLEDGESCIWDSHAIIGYLVNKYAQSD
ELYPKDPLKRAVVDQRLHFETGVLFHGIFKQLQRALFKENATEVPKDRLAELKDAYALLEQFLAENPYVAGPQLTIADFSIVAT
VSTLHLSYCPVDATKYPKLSAWLARISALPFYEEDNLRGARLLADKIRSKLPKQFDKLWQKAFEDIKSGAGKQ

>GstE11l_CG5224 0OS=Dmelanogaster

MSAKPILYYAPRSPPCRAVLLTAAALGLELDLRLVNVKAGEHKSAEFLKLN AQHTIPVLDDNGTIVSDSHIICSYLADKYAPEGD
DSLYPKDPEKRRLVDARLYYDCGHLFPRIRFIVEPVIYFGAGEVPSDRVAY.QKAYDGLEHCLAEGDYLVGDKLTIADLSCIASV
STAEAFAPIEPDQFPRLVQWVKRIQALPYYQKNNQEGLDMLVGLVKGLLAERQQK

>GstE12_CG16936_0OS=Dmelanogaster
MSKPALYYATLSPPSRAVLLTAKAIGLDLELRPINLLKGEHLTPEFLKLNPQHTIPTLIDGEATIIDSHAICAYLVEKYGQKEQQLY
PKELVQRANVDARLHLDSGHLFARLRFLYEPILYYGSTDCSIDKIAYIQKCWEILEGFLKDQPYLCGSDLTIADFCAVATVTSVN
DTAPIDEFKFPKMHAWLKRLAELPYYQEVNGDGADELKSIFKAKLAENRGK

>GstE13 _CG11784_OS=Dmelanogaster

MSKPTLYYALFSPPARACILVAKLIGLDLELKPVDFAKKEHLSEEFVKLNP QHQIPVFVDSDGEVYVDSHAIVCFLVAKYAGNDQ
LYPRDLKRRAHIDHRMHYENGVLFQVVKDIVARNIYGGEGEYNPRSLTLCHNAYSDLEHFLQQGSFVVGNELSVADVSIHTTLV
TLDLLIPVEREKYPQTKQWMERMDKLLPDNEEINLKGARALQTRILSCMAENKAKSQ

>GstE1l4_CG4688_0OS=Dmelanogaster
MSQPKPILYYDERSPPVRSCLMLIKLLDIDVELRFVNLFKGEQFQKDFLAINPQHSVPTLVHGDLVLTDSHAILIHLAEKFDEGGS
LWPQEHAERMKVLNLLLFECSFLFRRDSDFMSATVRQGFANVDVAHHERKITEAYIIMERYLENSDFMAGPQLTLADLSIVTTL
STVNLMFPLSQFPRLRRWFTAMQQLDAYEANCSGLEKLRQTMESVGSFQESSAVVTEKVE

>Glutathione_S_transferase_0O1_0OS=Dmelanogaster Gi34G
MSNTQHLTIGSPKPVFPDDGILKLYSMRFCPYAHRVHLVLDAKKIPYHAIYINLRDKPEWFSLVSSSTKVPALELVKEQGNPVLIE
SLIICDYLDEKYPEVPLYPKDLLKKAQEKILIERFGQFINAFYYLLLHDNP EQLVDTDHYAGLVVYEEELKRRCTKFFGGDSPGM
LDYMMWPWCERFDSLKYTFEQKFELSPERFPTLIKWRDLMIQDRAVKCFYIDGQTHAKYMNSRRSGQADYNMLYNEAKRVK
LG

>Glutathione_S_transferase_02_isoform_A_OS=Dmelasteg GN=GstO2
MALPQKHFKRGSTKPELPEDGVPRFFSMAFCPFSHRVRLMLAAKHIEHHKVDLIEKPEWYKDFSPLGKVPALQLTGVKDQPT
LVESLIIAEYLDQQYPQTRLFPTDPLQKALDKILIERFAPVVSAIYPVLTCNPNAPKDAIPNFENALDVFEVELGKRGTPYFAGQHI
GIVDYMIWPWFERFPSMKINTEQKYELDTKRFEKLLKWRDLMTQDEVVQKTALDVQLHAEFQKSKTLGNPQYDIAFKGTP

>GstO2-PB_FBpp0076377_Dmel
MALPQKHFKRGSPKPEIPEDGVLRYYSMRFCPYSQRAGLVLAAKKIPHHTYIDLSEKPEWYIDYSPLGKVPAIQLPNLPGQPAL
VESLVIAEYLDEQYPGEGSLFPKDPLQKALDRILIERLSPAVSAIYPVLFKNPPADAIKNFETALDVFEQEITKRGTPYFGGNKIGI
ADYMIWPWFERFPALKYTLDEPYELDKTRYQNLLKWRDLVAQDEAVKATAL DARIHAKFMKTRHENKPDYDVAFQPL

>GstO3-PA_FBpp0076348_Dmel
MSSGKHLAKGSPKPVLPDDGVLRLYSMRFCPYAQRAHLVLNAKNVPYHSVYINLTEKPEWLVEVSPLLKVPALQLVAEKGEPS
LIESLIAEYLDDKYPENPLLPKDPLKRAQDKILLERFSSITSAFINILVQGTGLEDYWTALDIFEEELTKRGTPYFGGNKPGFVDYM
IWPWFERLSVIELKLQKEYNFNESRFPKITKWIALLKADSVVQSFYATPEQHNEFWRTRKAGNANYDLLA

>Glutathione_S-transferase_S1_0OS=Dmelanogaster_Gt$iG
MADEAQAPPAEGAPPAEGEAPPPAEGAEGAVEGGEAAPPAEPAEPIKHSYRFYFNVKALAEPLRYLFAYGNQEYEDVRVTRDE
WPALKPTMPMGQMPVLEVDGKRVHQSISMARFLAKTVGLCGATPWEDLQIOVVDTINDFRLKIAVVSYEPEDEIKEKKLVTLN
AEVIPFYLEKLEQTVKDNDGHLALGKLTWADVYFAGITDYMNYMVKRDLLE PYPALRGVVDAVNALEPIKAWIEKRPVTEV

>GstT1_CG30000_OS=Dmelanogaster
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MSKAIKYYYDFLSQPSRALWIAMKLGKTPFEDCPVALRKQEQLTDEYRSINRFQKVPAIVDGKFQLGESVSIVRYLADKGVFSE
QLYPKTLEERARVDEFLEWQHFNVRLVCSLFFRQVWLLPAKGLAPAPKPESKKLIKDVESNLGLLERLWLEKDFLVGDKLTV
ADIFGSSEINQMKLCQYNVNEKQFPKVAKWMERVRDATNPYYDEAHSFVYKTSQQAVKAKN

>GstT2_CG30005_0OS=Dmelanogaster
MSKPIRFYYDLLSPIARGLWIGLKFSNSPVEYCPIALRKFEQLTDEYKKINRFQKVPAIVGGDFHLSETIAIIRYLADKGQFDEKLY
PKTLENRARVDEFLEWQHLNIRLACSMYFRDAWLFPMNGIAPKPKPEQIQAIEGVENNLGLLERLWLENDFLVGKNLTMADIL
GSSEINQLRLCQYRVDEKKFPKVVKWLERVRVSANPYHDEGLTFIDRKSK@TAAKL

>Glutathione_S_transferase_T3_isoform_A_OS=Dmelasi®g_GN=GstT3
MSAPIRYYYDLMSQPSRALFIIFRLSNMPFEDCVVALRNGEHLTEDFKKENRFQRVPCIHDNGYKLAESVAILRYLSAKGKIPEH
LYPKYFVDQSRVDEFLEWQHMSLRLTCAMYFRTVWLEPLLTGRTPSEAKIHFRMQMERNLDVVEEVWLEGKDFLTGSSLTVA
DIFAACEIEQTRMADYDVRIKYPKIRAWLKRVRQSCNPYYDVAHEFVYKIS GTGPQAKL

>Glutathione_S_transferase_T3_isoform_B_OS=Dmelasteg GN=GstT3
MSVSFLASLLGLSNDEDQLQVAFDEVLKRRVPSRQPTNLRMSAPIRYYYDMSQPSRALFIFRLSNMPFEDCVVALRNGEHLTE
DFKKEINRFQRVPCIHDNGYKLAESVAILRYLSAKGKIPEHLYPKYFVDQSRVDEFLEWQHMSLRLTCAMYFRTVWLEPLLTGR
TPSEAKIETFRMQMERNLDVVEEVWLEGKDFLTGSSLTVADIFAACEIEQRMADYDVRIKYPKIRAWLKRVRQSCNPYYDVA
HEFVYKISGTGPQAKL

>GstT4_GH16740p_OS=Dmelanogaster
MSQPLKFYFDFLNQSSRALYILLEASKIPFEAIPISMLKGEHLTGEFRDNWRFRKLPAITDHGYQLSENVAIFRHLAREKLVPEH
WYPRRHLGRSRIDEYLAWQQTNMGVATTEYFQQKWLVPYLQKTRPADNAVNLASKQLEHTLNEFEQLFLNSRKFMMGDNISY
ADLSAICEIDQPKSIGYNAFQNRNKLARWYETVREELGPHYKEVLGEFEAKKGSGSGQQQGVAQAVKQ

>glutathione_S_transferase_Z2_isoform_B_F118802E=M@nelanogaster GN=CG9363-RB
MSLSAIAKPILYSYWRSSCSWRVRIAMNLKEIPYDIKPISLIKSGGEQHCNEYREVNPMEQVPALQIDGHTLIESVAIMHYLEETRP
QRPLLPQDVHKRAKVREIVEIICSGIQPLQNLIVLIHVGEEKKKEWAQHWITRGFRAVEKALSTSAGKYCVGDEISMADCCLVPQ
VFNARRFHVDLRPYPIILRIDRELESNPAFRAAHPSNQPDCPPELPNK

>GST_N_Delta_Epsilon_MIP15314p_0OS=Dmelanogaster GBIE6936-RA
MLSLLDQPSASRGWDSTMSKPALYYATLSPPSRAVLLTAKAIGLDLELRPNLLKGEHLTPEFLKLNPQHTIPTLIDGEATIIDSHAI
CAYLVEKYGQKEQQLYPKELVQRANVDARLHLDSGHLFARLRFLYEPILYY GSTDCSIDKIAYIQKCWEILEGFLKDQPYLCGS
DLTIADFCAVATVTSVNDTAPIDEFKFPKMHAWLKRLAELPYYQEVNGDGA DELKSIFKAKLAENRGK

>Glucuronosyltransferasa_Galactosylgalactosylxyfrsyein_3-beta-glucuronosyltransferase_|_OS=Drajaster GN=GIcAT-I
MSEVRIRPRQVLILIIVFLVVLMMVHRNGKRTCQGPEYLQAMFVQGDTLPTIYAVTPTYPRPAQKAELTRLSHLFMLLPHLHWII
VEDTNATTPLVRNLLDRAGLEKRSTLLNIKTPSEFKLKGKDPNWIKPRGVEQRNLALAWLRNHVDVDRHSIVFFMDDDNSYSTE
LFAEMSKIERGRVGVWPVGLVGGLMVERPLLTEDGTKVTGFNAAWRPERPPIDMAAFAISMDLFIRNPQATFSYEVQRGYQES
EILRHLTTRDQLQPLANRCTDVLVWHTRTEKTKLAAEEALLKKGQRSDGGMEV

>Glucuronosyltransferasa_Galactosylgalactosylxyfosyein_3-beta-glucuronosyltransferase_P_OS=Dnogjaster GN=GICcAT-P
MKGGNYTSLGTCSGINVSGNVAGTRKMSLGKSIKMYLTIFILTTCIYMALY QYHISREPFAASEVVKHQEKSSSYIASYLWSPISL
LMANSSSNTNNNSTTTSTTTTTAPTTPTTTTTTTVGSVGQKLGASSISSMVSLAATIPSFKSTLSESRSVSLGGHQKTATVKTST
TITTRTTASGLATTKLSATTRTTAKTSAKLSAATTPTASHMENGYKTRPTR/AASLPPPLYIITPTYRRPEQLAELTRLGYTLKHV
VNLLWLVIEDANKTNPLVGHTLDRIGVPYEYMVAPMPEKYKQTKKAKPRGY SNRNRGLEYLREHATEGVLYFADDDNTYDISI
FEQMRYISKVAMWPVGLVTKTGVSSPIIQAGKLVGYYDGWIGGRKYPVDMAGFAVSVKFLKERPNAQMPFKPGYEEDGFLRSL
APLDDAEIELLADECRDILTWHTQTKKNAPAQALNRTRYKNTNLEHIDRLL VRP

>Glucuronosyltransferasa_Galactosylgalactosylxyfosyein_3-beta-glucuronosyltransferase_S_OS=Dnogjaster GN=GICAT-S
MSSARLLESQTSDEDNEDIERRPHQSHSRSCSNNTTPTHPPHPMVRKGQRRCLIGGALFLLLVALCYLTLSGDTRLGGSEDSE
EGSHHGLDSMNFRPLNETVHICSESYEDRRQFMQDKPQSDYVQLPVIYF\PTYPRREQIPELTRLAHTLLHIPRLHWLVADDQE
KCNDYMDTLLYRFGMPFTHMVSPMPSKFRNEKPAPRGVANRRAALQWIRQMNLTNGILYFGDDDNTYDLRLFSEIRKTQRVSM
FPVGLIADYGVSGPVVRKGKVVAFLDSWVAGRRWPVYDMAGFAVNLEYMAQY PYVNMPYKPGYEEDLFLRSIGLQMNLIEPRG
NNCTEILVWHTQTKSKKLGMVRLESKYLDDRSNLGALLHNLKLMGVTSTTE SEGRNALISKNGRENPHSKILS

>GST-containing_FLYWCH_zinc-finger_protein_isofordi_OS=Dmelanogaster GN=gfzf
MKLYAVSDGPPSLAVRMTLKALDIQYQLINVDFCAMEHRSEEYSKMNPQKEIPVLDDDGFYLSESIAIMQYLCDKYAPDSTLYP
QDVNVRAVINQRLCFNMGFYYAPISAHSMAPIFFDYKRTPMSLKKVQNALDVFETYLQRLGTKYAAGENITIADFALISATICLE
AINFDLHQFTLVNKWYETFKVEYPQLWEIANSGMQEISAFEQNPPDMSHMEPFHPTRKSMGLKL

>Glutathione_S-transferase_2_0OS=Agambiae_GN=GstD2
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MLDFYYLPGSAPCRAVQMVAEAVHVKLNLKYLDLMAGAHRSPQFTKLNPQRTIPTLVDGSLILSESRAALIYLCDQYGDEDND
WYPRDTIQRAIVNQRLFFDACVLYPRFADFYHPQVFGNAAPDGRKRLAFERVELLNIFLSEHEFVAGSKMTIADISLFATLATA
CTLGFILRPYVHVDRWYVTMVASCPGAQANVSGAKEFLTYK

>Glutathione_S-transferase_D7_0OS=Agambiae_GN=GstD7
MTPVLYYLPPSPPCRSVLLLAKMIGVELELKALNVMEGEQLKPDFVELNPQHCIPTLDDHGLVLWESRVILAYLVSAYGKDENL
YPKDFRSRAIVDQRLHFDLGTLYQRVVDYYFPTIQLGAHLDQTKKAKLAEA LGWFEAMLKQYQWSAANHFTIADIALCVTVSQ
IEAFQFDLHPYPRVRAWLQKCKDELQGHGYKEINETGAETLAGLFRSKLKQ

>Glutathione_S-transferase_S1_0OS=Agambiae_GN=GstS1
MPDYKVYYFNVKALGEPLRFLLSYGNLPFDDVRITREEWPALKPTMPMGQMPVLEVDGKKVHQSVAMSRYLANQVGLAGAD
DWENLMIDTVVDTVNDFRLKIAIVAYEPDDMVKEKKMVTLNNEVIPFYLTK LNVIAKENNGHLVLGKPTWADVYFAGILDYLN
YLTKTNLLENFPNLQEVVQKVLDNENVKAYIAKRPITEV

>glutathione_s_transferase_theta_class_ AGAP0008&38-P
MSRSVKLYYDLMSQPSRALYIFLSTNKIPFDRCPIALRKMQHKTDEYRRQWRYGKVPCIVDGSFRLAESVAIYRYLCREFPTDG
HWYPSDTVRQARVDEYLSWQHLNLRADVSLYFFHVWLNPLLGKEPDAGKTERLRRRLDGVLNFFDQELLSAGSGQAFLAGDR
ISIADLSAACEIEQAKIAGYDPCEGRPALASWLTAVRERTNPYYDEAHKYVYRLSPDHIVTPVVAEDE

>GSTol_AGAPO005749-PA
MSNGKHLAKGSSPPSLPDDGKLRLYSMRFCPYAQRVHLMLDAKKIPYHAIYINLSEKPEWYLEKNPLGKVPALEIPGKEGVTLY
ESLVLSDYIEEAYSAQQRKLYPADPFSKAQDRILIERFAGSVIGPYYRILAADGIPPGAITEFGAGLDIFEKELKARGTPYFGGDKP
GMIDYMIWPWCERVDLLKFALGDKYELDKERFGKLLQWRELMEKDDAVKQS FISTEDHTKFLQSRKNGENNYDILA

>Glutathione_S-transferasel_isoformA_OS=Agambiae=GHND1
MDFYYLPGSAPCRAVQMTAAAVGVELNLKLTDLMKGEHMKPEFLKLNPQHCIPTLVDEDGFVLWESRAIQIYLVEKYCAHDP
ALAERLYPGDPRRRAVVHQRLFFDVAILYQRFAEYYYPQIFGKKVAGDPDR.RSMEQALEFLNTFLEGERFVAGGDDPTIADFSI
LACILDCNVRRCRVRSAAI

>Glutathione_S-transferasel_isoformB_OS=Agambiae=Gs$tD1
MDFYYLPGSAPCRAVQMTAAAVGVELNLKLTDLMKGEHMKPEFLKLNPQHCVPTLVDNGFALWESRAIMCYLVEKYGKPCN
NDSLYPTDPQKRAIVNQRLYFDMGTLYQRFGDYYYPQIFEGAPANETNFAKGEALAFLDTFLEGERFVAGGNGYSLADISLYA
TLTTFEVAGYDFSAYVNVLRWYKSMPELIPASDTNRSWAEAARPFFDKVKH

>Glutathione_S-transferasel_isoformC_OS=Agambiae
MDFYYLPGSAPCRAVQMTAAAVGVELNLKLTDLMKGEHMKPEFLKINPQHCIPTLVDNGFALWESRAICTYLAEKYGKDDKL
YPKDPQKRAVVNQRMYFDMGTLYQRFADYYYPQIFAKQPANPENEQKMKDAVGFLNSFLDGHKYVAGDSLTIADLSILATIST
YDVAGFDLAKYQHVAAWYENIRKEAPGAAINQAGIEEFKKYFEK

>Glutathione_S-transferasel_isoformD_OS=Agambiae
MDFYYLPGSAPCRAVQMTAAAVGVELNLKLTDLMKGEHMKPEFLKLNPQHCIPTLVDNGFALWESRAIQIYLAEKYGKDDKL
YPKDPQKRAVVNQRLYFDMGTLYQRFADYHYPQIFAKQPANPENEKKMKDAVGFLNTFLEGQEYAAGNDLTIADLSLAATIAT
YEVAGFDFAPYPNVAAWFARCKANAPGYALNQAGADEFKAKFLS

>MGstADmM
MASPVELLSLSNPVFKSFTFWVGVLVIKMLLMSLLTAIQRFKTKTFANPEDLMSPKLKVKFDDPNVERVRRAHRNDLENILPFFA
IGLLYVLTDPAAFLAINLFRAVGIARIVHTLVYAVVVVPQPSRALAFFVAL GATVYMALQVIASAAF

>MGstBDm
MLNPELMSLENQVFRCYLGWSAILILKIFAAGIYTGLMRFFTATFANPEDLMSPKLKVKFDDPNVERVRRAHRNDLENILPFFAI
GLLYVLTDPAAFLAINLFRAVGIARIVHTLVYAVVVVPQPSRALAFFVALG ATVYMALQVIASAAF

>GstMS1Ag
MTTLLONVNEEVFRTYVFWTAVLVVKMLAMSVLTGRQRFRKKVFANPEDIQ PSKKGAQPKFDDPDVERVRRAHRNDLENILPF
FAIGLLYMLTNPEPFIAINLFRAVAIARIVHTLVYAVVVIPQPARGLSWAI AYFATAYMAVKTALFFL

>GstMS2Ag
MASPFDSINSEAYKAYVFWSAVLVAKMLLMALLTAIQRFKNKAFASPEDTR VISKKLVPKYDDPDVERVRRAHQNDLENILPFF
VIGFLYLLTNPAPWLAINLYRLVAASRILHTIVYAVVVIPQPARFLAFVGA MMPTAYMTLQTILYFML

>GstMS3Ag

MSLVFGQVEPAVFQAYAFWAAVLGLKMLLMSVLTGLKRGSKKVFSNPEDVK PGGKVAYDDQDVERVRRAHRNDMENILPYF
IIGFLYMFTNPSVTVATNLFRLVAVVRISHTVFHVLVPVHKFRGMSWAIGFFTTAFMGIQIVLHFL
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>alpha-Est1-PA_FBpp0081068_Dmel

MEIRVGVGDLLKMGTKLIGHKIVQYRLGTKQTKVVCTRDGQVRGHRRRTLY DEEMYFAFEGIPFAQPPVGELRFRAPQPPHPW
LGVRDCTYPRAKPMQKHFVLSIVEGSEDCLYLNVYSKRLRSDKPLPVIVWlY GGGFQFGEAGRDFYSPDYFMQQDVVVVTENY
RVGALGFLSLADRDLDVPGNAGLKDQVMALRWISQNIAQFNGDPQNITVMGESAGAASVHALMTTEQTRGLFHKAIMQSGSM
FCEWANEPSGRWAYRLACQLGYSGSENEKEVFRYLQKAPASEMAAQGITLBQEERRQYVLFPFTPVVEPYITRDCVLPRCHRE
MLPEAWGNDLPLILGGNSFEGLFSYQSTLHDEEHMLSAFEVLIPREIREKBQSHLKDLLRQFKVDNFDDATRGRMEFNECLHIL
SVKHFWHGIHRTVLARLSHAPATPTYLYRFDVDSPHFNHFRQVMCGKHVR&SHADDLSYLFYHILANKVDKSSMEYQTIQRL
VGMWVAFARNDNPNCPQIGPTTWEALDEKGPQMCLNIGKQLEFIVLPESKQRIWDRLYDKNDLF

>alpha-Est2-PA_carboxylesterase_activity FBpp008106nel
MEVQVGWPKLIKMGAQLVGHKVQQYRLSTGHTVILDTKYGQVRGLQRKTVY DKEPYFAFEGIPYAKPPVGDLRFRAPQPPEP
WQGVLNCTTNRSKPMQRNMLLGIVEGSEDCLHLNVYVKALKSEKPLPVIVWIYGGGFQKGEASRDIYSPDYFMKKPVVFVAIN
YRLAALGFLSLKDPKLDVPGNAGLKDQVMALRWISQNIAHFNGDPNNITLM GESAGSASVHVMMTTEQTRGLFHKAIMQSGC
ALSEWVESPDNNWAFRLAQNLGYKGDEKDADVLSFLSKVCARQIAAIDQDVINLDEVRSFLLFAFGPVIEPYETDHCVVPKRHK
DLLSEAWGNDIPVIVGGNSFEGLFSYQLVRKDPWALKNFHNILPREVRETSLEGQDLLVRRLKQLYFNNEMQESMEMFEALNI
FSHRQIWHDTHRFILARQSYAPKTPTYLYRFDFDSPHFNQFRRLVCGDRIRVAHADELSYLFYNIIASKLDKSSMEYKTIERMV
GMWTSFASSGNPNCPELGSAKWEAVQLKENAVEKCFNISHDLEMRDLPESCLAVWDTFYPRESLF

>alpha-Est3-PA_carboxylesterase_activity FBpp008108nel
MESLQVNTTSGPVLGKQCTGVYGDEYVSFERIPYAQPPVGHLRFMAPLPVBNSQPLDCTKPGQKPLQFNHYSKQLEGVEDCL
YLNVYAKELDSPRPLPLIVFFFGGGFEKGDPTKELHSPDYFMMRDVVVVT\8YRVGPLGFLSLNDPAVGVPGNAGLKDQLLAM
EWIKENAERFNGDPKNVTAFGESAGAASVHYLMLNPKAEGLFHKAILQSGNVLCSWALCTIKNLPHRLAVNLGMESAEHVTDA
MVLDFLQKLPGEKLVRPYLLSAEEHLDDCVFQFGPMVEPYKTEHCALPNHRELLDKAWGNRIPVLMSGTSFEGLLMYARVQ
MAPYLLTSLKKEPEHMLPLDVKRNLPQALARHLGQRLQETHFGGNDPSAM®PESLKAYCEYASYKVFWHPILKTLRSRVKSSS
ASTYLYRFDFDSPTFNHQRLKYCGDKLRGVAHVDDHSYLWYGDFSWKLDKHTPEFLTIERMIDMLTSFARTSNPNCKLIQDQLP
RAKEWKPLNSKSALECLNISENIKMMELPELQKLRVWESVCQSTG

>alpha-Est3-PC_carboxylesterase_activity FBpp0302bénel
MESLQVNTTSGPVLGKQCTGVYGDEYVSFERIPYAQPPVGHLRFMAPLPVBWSQPLDCTKPGQKPLQFNHYSKQLEGVEDCL
YLNVYAKEVSLWDRLV

>alpha-Est4-PA_carboxylesterase_activity FBpp00810mel
MSDDYNEDAPVVQTTHGKVRGILLKSLYDEQFYAFDGIPYAVPPLGTLRFKEPHDLKPWHGIRDCSKPLSKCLQVSTLTKEVEG
SEDCLYLNISVKTLNGDPMPVMVYIHGGAFKGGDSSRRAWGPDYFMKENVWISIGHRLGPLGFLSLNDPDLEVPGNAGLKDVI
LALRWIRANAANFNGDPERITIFGHSSGSMTVQLLLASPQSEGLFHRAILAGFSMELNRLPQMEYRLAKHLGYEGDNVDSQVL
EFLLKADPALIVSADFFTPLEKRQGHNMPFKPSIESYSTPNAVLLAEPIDRQRTTWSNRIPIILGANSGEGMSIFSFVKMNPSWLKE
FQCNPERVLPWTLRNRCDPGQRRQLGQALIHHFCEAHGHELTVDHTNGLMETHGFVHAMDRLIQSRLTYGQAPTYLYRFDF
DSPDFNFYRIRFMGKEQRGVGHVDELGYIFKLPATFKLDKSRPEFTAIRRVAMFVQFAATSDPNAPLTKSLVDWKPVTRFGKR
MVLNISEELKFIPQPEMPKLKFFDRLYEMAGVPLF

>alpha-Est5-PA_carboxylesterase_activity FBpp00&10mel
MMSKESLETCELTLPVGQIKGVKRLSLYDDPYFSFEKIPFAKPPLGELRFRPVPADPWSGVLDCTHYAEKPTQRGLLTREIEGG
EDCLYLNVYSKQLKSEKPLPVMVYIYGGAFTVGEATRELYGPDYFMTKDVV LVTLNYRVDCLGFLSLKDPSLKVPGNAGLKD
QVLALKWVKQYISNFNGDDSNITVFGESAGGCSTHFMMCTEQTRGLFHKAPMSGTVHNYWANNPAEDFAFRLAQQNGFTGE
NDDAKVLEYLQGVPARDLVNHNLLTPEHRRNGLLFAFGPTVEAYVGEDCVVPKPPVEMARDAWSNNFPVMLGGTSFEGLFMY
PAVSANLKALDSLSQDPTRLVPVDVRTVSSEKENLEYSQRLMKAYFGYSPBSELLLNMLDFYSYKIFWHGFNRTFNARLTYAK
APTYYYRFDFDSPNFNFYRAKFCGDKIKTGVAHADDLSYLFRNAGSWKLDKTSAEYRTIERMIGIWTAFAATSNPNCPEIGHLE
WKPSTKNDPKRVINISSDVTIIDLPEYEKLQIWDNLYKPNQLI

>alpha-Est5-PB_carboxylesterase_activity FBpp0258Pmel
MMSKESSLETCELTLPVGQIKGVKRLSLYDDPYFSFEKIPFAKPPLGELRRAPVPADPWSGVLDCTHYAEKPTQRGLLTREIEGG
EDCLYLNVYSKQLKSEKPLPVMVYIYGGAFTVGEATRELYGPDYFMTKDVV LVTLNYRVDCLGFLSLKDPSLKVPGNAGLKD
QVLALKWVKQYISNFNGDDSNITVFGESAGGCSTHFMMCTEQTRGLFHKAPMSGTVHNYWANNPAEDFAFRLAQQNGFTGE
NDDAKVLEYLQGVPARDLVNHNLLTPEHRRNGLLFAFGPTVEAYVGEDCVVPKPPVEMARDAWSNNFPVMLGGTSFEGLFMY
PAVSANLKALDSLSQDPTRLVPVDVRTVSSEKENLEYSQRLMKAYFGYSPBSELLLNMLDFYSYKIFWHGFNRTFNARLTYAK
APTYYYRFDFDSPNFNFYRAKFCGDKIKTGVAHADDLSYLFRNAGSWKLDKTSAEYRTIERMIGIWTAFAATSNPNCPEIGHLE
WKPSTKNDPKRVINISSDVTIIDLPEYEKLQIWDNLYKPNQLI

>alpha-Est6-PA_carboxylesterase_activity FBpp00810mel
MWKLCQPRSRSRIKCFRFLILRCCPGFKRFSCQSAGDADSKVVKLSVGS\BRRLSGIYGDEFYSFEGIPFAKPPLGKARFVASQL
ADPWNSELDARQERPIPLQMDRRSGKVVGSEDCLYLNVYTKHFNESEPPMMVYIYGGAFRTGGAVKSKYGPDYLMSRDVV
YVLFNYRLCSLGFLSMPSGKLDVPGNAGLHDQLLALQWVSQHIRNFNGDP®ITLFGESAGAASVHFMMCLPQAKGLFHKAIM
MSGSMLSPWVNAPDSDGIFCRLATSAGYEGPAEEVPILEFLRNVNAEKLIBDFISPRDRCFGFLNPFAPVVGGLVAAPFQQLMK
EAWSCEVPLLLGGTSFEGLVYYPFCQLDNGYMLELLKHEPAMVLPHELYQ®SVEERNTAADVLVKYHYGPRGITKSNITQILD
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LFSYKLFWHGIHRVVLSRLSHAQAPTYLYRFDFDSPKLNLMRNQLCGDDIKRGVCHADDLGYIFHKQAQAKQPLDSPEFLTIQR
MVGILTTFARTGDPNCPETGPDPWMPVSTKSPFKALNIGQQVECVTQVEKGLKVWNRLYSDLK

>alpha-Est7-PA_carboxylesterase_activity FBpp00810mmel
YDVPYFSFEGIPYAQPPVGELRFKAPQRPIPWERVRDCSQPKDKAVQVQFDKVEGSEDCLYLNVYTNNVKPDKARPVMVWI
HGGGFIIGEANREWYGPDYFMKEDVVLVTIQYRLGALGFMSLKSPELNVPWAGLKDQVLALKWIKNNCASFGGDPNCITVFG
ESAGGASTHYMMLTDQTQGLFHRGILQSGSAICPWAYNGDITHNPYRIAKYVGYKGEDNDKDVLEFLQNVKAKDLIRVEENVL
TLEERMNKIMFAFGPSLEPFSTPECVISKPPKEMMKTAWSNSIPMFIGNTYEGLLWVPEVKLMPQVLQQLDAGTPFIPKELLATE
PSKEKLDSWSAQIRDVHRTGSESTPDNYMDLCSIYYFVFPALRVVHSRHAXAGAPVYFYRYDFDSEELIFPYRIMRLGRGVKG
VSHADDLSYQFSSLLARRLPKESREYRNIERTVGIWTQFAATGNPYSEKISMDTLTIDPVRKSDEVIKCLNISDDLKFIDLPEWP
KLKVWESLYDDNKDLLF

>alpha-Est8-PA_carboxylesterase_activity FBpp008107
MSFDIAVADQMRIALNYVKFKTNQQRLRSNDKVIADTVYGKVKGVKWQSIY GNNYYSFEGIPFAKPPVGELRFKAPVEPEHWS
DVKRCTHVRAKPCQVNIVLKQVQGSEDCLYLNVYTRELHPHRPLPVLVWIYGGGFQMGEASRDLYSPDYIMMEHVVLVVISYR
LGALGFLSLADEELDVPGNAGLKDQVMALRWVKRNCQFFGGDPDNITVFGESAGGASTHYMMLTDQAKGLFHKTIIMSGSAL
APWAQTPTHINWPYRLAQATGYTGDANDRDIFAHLKKCKASSMLKVAEDII TMEERHQRLTMFSFGPTIEPYLTPHCVIPKSPLE
MMRDCWGNSIPMVIGGNSFEGLLMFPEVNKWPELLCQLGDCENLAPQDAHDEQQRKAFGKKVRELYFGDRTPGRKTILEYS
DLFSYKYFWHGIHRTLLSRAHHAPLAPTFLYRFDFDSKHFNIMRIITCGRKW/RGTCHADDLSYLFYNAAAKKLKRRTAEFKTIKR
LVSMVVHFAISGDPNIPMVCQDEKEQPRGAWLPISKDDKVFQCLNISHDVIIDLPEAEKLRLWDCIYDRELLY

>alpha-Est9-PC_carboxylesterase activity_FBpp0201B6%nel
MSSMAAFDQFKIGLKMVDFKVQQRRYRTSEKTVVSTTYGPIKGVKRKSIYGQSYFSFERIPFAKPPVGELRYKAPQPPEVWTEV
RSCTSQGPKPLQKHFVFEMTDGSEDCLYLNVYTKNLYPTKPMPVMVWIYGGFQFGEASRECYSPDYLLREDVVVISINYRLGP
LGFLCLDDPELDVPGNAGLKDQVLALRWVKANCSRFGGDSANITIFGDSAGASVHYMMITEQTHGLFHKAICMSGNTLSPWA
VTPQRNWPYRLAVQAGYAGENNTRDVWEFLKNAKGSEIIKANGELCIDEEKKERIGFSFGPVIEPYVTSHCVVPKKPIEMMRTA
WSNNIPLIIGGVSNEGLLLYSETKTNPKCLNELDDCRFVVPIELNMDRESACREYGDQLRQCYYGDKTPSLDTLHEYLQMVSH
EYFWFPIYRTVLSRLQYARSAPTYLYRFDFDSKHFNHLRILSCGKKVRGTEIGDDLSYLFYNSLARKLKNHTREYKCIERLVGL
WTHFAACGNPNFDPEQEDLWQPVDPAAVEKHQLKCLNISDELKVIDVPDLKKLMVWESFFRRDELL

>alpha-Est9-PD_carboxylesterase_activity FBpp0221B5nel
MSSMAAFDQFKIGLKMVDFKVQQRRYRTSEKTVVSTTYGPIKGVKRKSIYGQSYFSFERIPFAKPPVGELRYKAPQPPEVWTEV
RSCTSQGPKPLQKHFVFEMTDGSEDCLYLNVYTKNLYPTKPMPVMVWIYG&FQFGEASRECYSPDYLLREDVVVISINYRLGP
LGTNDDTWKKKHIFNISLPGFLCLDDPELDVPGNAGLKDQVLALRWVKANC SRFGGDSANITIFGDSAGSASVHYMMITEQTH
GLFHKAICMSGNTLSPWAVTPQRNWPYRLAVQAGYAGENNTRDVWEFLKNAGSEIIKANGELCIDEEKKERIGFSFGPVIEPY
VTSHCVVPKKPIEMMRTAWSNNIPLIIGGVSNEGLLLYSETKTNPKCLNELDDCRFVVPIELNMDRESALCREYGDQLRQCYYG
DKTPSLDTLHEYLQMVSHEYFWFPIYRTVLSRLQYARSAPTYLYRFDFDSKIFNHLRILSCGKKVRGTCHGDDLSYLFYNSLAR
KLKNHTREYKCIERLVGLWTHFAACGNPNFDPEQEDLWQPVDPAAVEKHQIKCLNISDELKVIDVPDLKKLMVWESFFRRDEL
L

>alpha-Est10-PB_FBpp0288391_Dmel

MGFDMATRFMDILKLTFKVISFKYEQRKLSTAIYSVIKTKSGPVRGVKRNT IWGGSYFSFEKIPFAKPPVGDLRFKAPEAVEPWD
QELDCTSPADKPLQTHMFFRKYAGSEDCLYLNVYVKDLQPDKLRPVMVWIYGGGYQVGEASRDMYSPDFFMSKDVVIVTVAY
RLGALGFLSLDDPQLNVPGNAGLKDQIMALRWVQQNIEAFGGDSNNITLFESAGGASTHFLALSPQTEGLIHKAIVMSGSVLCP
WTQPPRNNWAYRLAQKLGYTGDNKDKAIFEFLRSMSGGEIVKATATVLSNDEKHHRILFAFGPVVEPYTTEHTVVAKQPHELM
QNSWSHRIPMMFGGTSFEGLLFYPEVSRRPATLDEVGNCKNLLPSDLGLNIPKLRENYGLQLKKAYFGDEPCNQANMMKFLE
LCSYREFWHPIYRAALNRVRQSSAPTYLYRFDHDSKLCNAIRIVLCGHQMREVCHGDDLCYIFHSMLSHQSAPDSPEHKVITGM
VDVWTSFAAHGDPNCESIKSLKFAPIENVTNFKCLNIGDQFEVMALPELQKHEPVWNSFYAPNKL

>alpha-Est10-PC_FBpp0297077_Dmel
MRRYWVSLLRHFSLIPNKSVPKVFTNGDFIQQVISFKYEQRKLSTAIYSVKTKSGPVRGVKRNTIWGGSYFSFEKIPFAKPPVGD
LRFKAPEAVEPWDQELDCTSPADKPLQTHMFFRKYAGSEDCLYLNVYVKDIQPDKLRPVMVWIYGGGYQVGEASRDMYSPDF
FMSKDVVIVTVAYRLGALGFLSLDDPQLNVPGNAGLKDQIMALRWVQQNIE AFGGDSNNITLFGESAGGASTHFLALSPQTEGL
IHKAIVMSGSVLCPWTQPPRNNWAYRLAQKLGYTGDNKDKAIFEFLRSMSGSEIVKATATVLSNDEKHHRILFAFGPVVEPYTT
EHTVVAKQPHELMQNSWSHRIPMMFGGTSFEGLLFYPEVSRRPATLDEVGBKNLLPSDLGLNLDPKLRENYGLQLKKAYFGD
EPCNQANMMKFLELCSYREFWHPIYRAALNRVRQSSAPTYLYRFDHDSKL®AIRIVLCGHQMRGVCHGDDLCYIFHSMLSHQ
SAPDSPEHKVITGMVDVWTSFAAHGDPNCESIKSLKFAPIENVTNFKCLNEDQFEVMALPELQKIEPVWNSFYAPNKL

>alpha-Est10-PD_FBpp0297078_Dmel
MVISFKYEQRKLSTAIYSVIKTKSGPVRGVKRNTIWGGSYFSFEKIPFAKPVGDLRFKAPEAVEPWDQELDCTSPADKPLQTHM
FFRKYAGSEDCLYLNVYVKDLQPDKLRPVMVWIYGGGYQVGEASRDMYSPOFFMSKDVVIVTVAYRLGALGFLSLDDPQLNV
PGNAGLKDQIMALRWVQQNIEAFGGDSNNITLFGESAGGASTHFLALSPQEGLIHKAIVMSGSVLCPWTQPPRNNWAYRLAQ
KLGYTGDNKDKAIFEFLRSMSGGEIVKATATVLSNDEKHHRILFAFGPVVEPYTTEHTVVAKQPHELMQNSWSHRIPMMFGGTS
FEGLLFYPEVSRRPATLDEVGNCKNLLPSDLGLNLDPKLRENYGLQLKKAY-GDEPCNQANMMKFLELCSYREFWHPIYRAAL
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NRVRQSSAPTYLYRFDHDSKLCNAIRIVLCGHQMRGVCHGDDLCYIFHSMISHQSAPDSPEHKVITGMVDVWTSFAAHGDPNC
ESIKSLKFAPIENVTNFKCLNIGDQFEVMALPELQKIEPVWNSFYAPNKL

>Esterase-6_0S=Dmelanogaster_ GN=Est-6
MNYVGLGLIIVLSCLWLGSNASDTDDPLLVQLPQGKLRGRDNGSYYSYESPYAEPPTGDLRFEAPEPYKQKWSDIFDATKTPVA
CLQWDQFTPGANKLVGEEDCLTVSVYKPKNSKRNSFPVVAHIHGGAFMFGAWQNGHENVMREGKFILVKISYRLGPLGFVST
GDRDLPGNYGLKDQRLALKWIKQNIASFGGEPQNVLLVGHSAGGASVHLQM.REDFGQLARAAFSFSGNALDPWVIQKGARG
RAFELGRNVGCESAEDSTSLKKCLKSKPASELVTAVRKFLIFSYVPFAPHS/LEPSDAPDAIITQDPRDVIKSGKFGQVPWAVSY
VTEDGGYNAALLLKERKSGIVIDDLNERWLELAPYLLFYRDTKTKKDMDDY SRKIKQEYIGNQRFDIESYSELQRLFTDILFKNS
TQESLDLHRKYGKSPAYAYVYDNPAEKGIAQVLANRTDYDFGTVHGDDYFLIFENFVRDVEMRPDEQIISRNFINMLADFASSD
NGSLKYGECDFKDNVGSEKFQLLAIYIDGCQNRQHVEFP

>NIgl-PD_carboxylesterase_activity FBpp0081065_Dmel
MKFRLAAFWLFLLTVGGNHKLLSHVSPMGVAAEKQPLHKGNELENAMKLRE APKQSRVIGDITTTIQPDSDPGRSIGHQALRRA
KAPPPSLELHFRQNLNKLFAGDETTHVGHTNATDNTTAAVLATDEGSSEHPSTTHHPERRHVVPDKLQYTQEIQVKQGRLMGI
TRRFQVTSGLRQVDQFLGLPYAEAPTGNRRFMPPGAPLPWQGLKIARHLREPQKLPDLSPHGSENMSRARHKHLSRLLPYLR
TESEDCLYLNLYVPHEEPQSTPKQYAVLVYLHGESFEWNSGNPYDGSVLSSSEVIVVTVNYRLGVLGFLRPSIDAHNIANYAL
LDQIAALHWIKENIEAFGGDNSRVTLMGHSTGAACVNYLMVSPVASGLFHRAILMSGSAMSDWAASNQSLQLTMQIAHALECP
LNEHVEAEDDDVLLDCLRHRRYQDILHIPTALTQFSTSLGPIVDGHVIPN@YKVMGHYTEHFSRYDLLFGITESESYHTLAALAL
EEGLRENERDNLLRFYMQSRFDIRPDLALAATLKKYQDMYNNPIKATNLEHRDVVLDILSDARVVGPLLQTGMFHADVNRRNY
MYVFGHNSATGPFAHLPHSIMGEELAFIFGAPLAAAGPFPSGNYTVQEKLEEAVMAYWTNFVKTGNPKAPWKGIFINSHALE
WDRYDLDWPEFNRRAQAYLNIGIPPTVGYKYRQIYMNFWNKELPDELNQIAAIQEQLQKPGQEVITGHMSKYGPRDHGAEDPV
RTLKLLLQEPSLAGPTQSGESTETAAENMYNAPPTFGHVHKMQGGSDFEDITSTNSLESGEDHPQAPPETVAKSEATMQLLIA
LITHIVLNLLIYGTFLLRQRRRRAKALPFPAPKLGGTILSYDGANDEELK RCSKSRDGDDSFVLEMTRKSNTYEAIKTGQRSLSCS
TVDTHTKVCEWMSSQEAPKSGSFNTATPPPQPILSDGRLIICQDIEVADAA IPQHMHEPQHYEMLLQRQHSALTEPSDEILQQQ
YPLRNHSHSHSDPVDMILAADEQVTSFVHADDVDINVTSRDDSDGLEVIPOTSAQQLELLRQRNYPKVLPTEQDLINSSYKRNSL
PPQNFNAPLPPPRTISNTLGRRRRDSSNITTSPLQVARDCGGEDEDLKHPQNTLIVGPIVPKSPASSLKRVKRMPESSAMTALS
GSFQSFEAVPPAHETTPPQGGERTECIYAIRPSPGSCSWAAPNGDLYAQRBESRNSLIPRPTKPAESQSQATPAGPAGESLGSTG
MATASRIPQLQRQASGKDLQARTATDNTANPLGCQPRTDSTISSGSSASYA TDSSSSSSTGTVRTELQQFQPAPGRSITTNI

>NIg2-PA_carboxylesterase_activity FBpp0078972_Dmel
MAQTKIQSRFLHIYGLLCLGSLMGCIKTIGASIAQQTLADADAPDEAKAK EREAETDADADAEGDAKAETETGKGTREHTNGD
AEADARIMATGICIHRLITLKRFLENSKTEEHNQRRQQSATSAASAAPAGATSPRRRHLHYPGHSAVQPGHPEACALLVLLLLTSL
WPDCCECLHGGSNTVKTKYGLLRGIVVRSSPLVEAFLGIPYASPPVGSLRAPPITPSTWKTVRSADRFSPVCPQNIPIPPNGPEAL
LEVPRARLAQLRRLLPLLKNQSEDCLYLNIYVPYETRRQRRNTDDTTGEPRKLSTVVFIHGESYDWNSGNPYDGSELAAHGNV
IVVTINFRLGIFGFLKTGGKESAQGNFGLMDLVAGLHWLKENLPAFGGDP@GBITLLGYGTGAVLANILVVSPVASDLIQRTVLVS
GSALSPWAIQKNPLFVKRRVAEQTGCHGDMLYDDLAPCLRTKSVAELLAVKVDHPRFLVGFAPFVDGTVISPGANPLGSTTLPL
GSAIVSTSGIEYANFPKRDLIFCLTSVESYLDLSAQDLEFGFNETRRDRRTFVRNNFHYHLNEIFAVLKNEYTDWEKAIRNPLSS
RDATLQFLSDGHTASPLIKLGYMHSLRGGRAYFLHFKHKTIEEEYPQRSG8SRGEDVPFWLGLPMSPLFPHNYTTQERQIGRLML
RYLSNFAKTGNPNQSTAKSVLPNPNEVLETALHQQKKRSTSLTHPNLSEANLAVLYNQRRSNAMHEKRSYIRRRLRSNDAAFT
QLGISSERDVGSYDGDELPFWDAYDVVNQLYVELGNKANIQSHYRGHKLSMVLNLIPQLHRHFNINDQSMRHHQFQDDMNNR
DLYEGVVRPQLQTKPAEDDNIIMQRSRTTTPPPPSKNPSTNATQALNPLBSTPTTTECGIDGAMSVSELTTTQSPKDNRTGIVR
VETQKDLATASTGIIGNLELLRRLGGKQFQSYTTALIATVAVGCFLLILNV LIFAGIYHQREKRARDAKTKEELQEGDNSKNSSIL
KLNALMGGGGACGSGPGDIADAYTLSGSVVDSKGGVGVVFGEYSCYDEKTIQLKEEKLLVELPPSSSTGQTSLMIDNWGACST
STLDLLKTKPGDPIEMVTYSALPSVMESTSAMSSKRGSFVDTTLQFNSPQEDYAVQSSDQMSFKAIEDAVKAAAGHDSEITRD
DDIPEPPPPPRSFLAAQQQQQQQQQQQQTGILRQTGAGGTSTSGSASGRRYHIQEISV

>Gli-PA_carboxylesterase_activity FBpp0080324_Dmel
MMHKLKYRDKLKWLLALLVLIGTCFIQTRGQTRDPRFYSRPGVDYHWPNPGDPDYRTYTFNDRRYGHYQPNGYGANYPGRNP
PGQYPQGMPNEDRFRFDPNDPNARTQFPGVLAGWREDLQGKQRRDSLTLERFVTTNYGQVQGFKVYMYDNPDPKSFYRPY
HSTVDRVMGECSVFLGIPYALPPTFEGRFKPPRVHRGWQLLQAVDFGPACHPVRYTGATKGIMDMDEDCLYLNVYSPKTGAG
VAQKYPVMVYIHGGEFIRGASNLFQGHILASFYDVVVVTLNYRLGALGFLS TGDENSPGNYGILDQAMALRWVYDNIEFFNGD
RNSITLFGPGAGGASAGLLMVAPQTRNIVRRVIAQSGSALADWALIQDKYRAQNTSRVLGQLLGCSIESSWKLVNCLRTGRSFY
ELGNAEFSPQVGSFPWGPVLDHNFTLPGDDWYEGWREKDWRFLTQTPERAGKFNRNIQYMTGVTTQEAAFFVAQNESLSP
YYELDGRFFDQKIREHVFRYNYTLNPNGVYEAIKYIYTFWPDPNNNTIIRDQYINMLSDLYYRAPVDQMVKLMLEQKVPVYMY
VLNTTVEALNLPQWRKYPHDIERYFLTGAPFMDTEFFPKKEHLQRNMWTDNDRNMSHFFMQTYTNFARYGNPTPQQVLGMHF
QRAYQGEIRYLNINTTYNSSILLNYRQTECAFWTQYLPTVIGVLVPTYPPTTEYWWEPKEPLQIAFWSMSVACFFLIVLVVICCIM
WRNAKRQSDRFYDEDVFINGEGLEPEQDTRGVDNAHMVTNHHALRSRDNIEYRDSPSTKTLASKAHTDTTSLRSPSSLAMTQ
KSSSQASLKSGISLKETNGHLVKQSERAATPRSQQNGSTAKVASPPVEEKRQPLSSTPVTQLQAEPAKRVPTAASVSGSSRSTT
PVPSARSTTTHTTTATLSSQPAAQPRRTHLVEGVPQTSV

>Jhe-PA_carboxylesterase_activity FBpp0086362_Dmel

MIQQRMLQLLLLGQLLAGPGPFCAALATVDQLTVCPPSVGCLKGTNLQGYGBERFEAFMGIPYALPPIGDLRFSNPKVMPKLLG
MYDASAPKMDCIQKNYLLPTPVVYGDEDCLYLNVYRPEIRKSALPVMVYIH GGGFFGGSAGPGVTGPEYFMDSGEVILVTMAY
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RLGPFGFLSTQDAVMSGNFGLKDQNLALRWVQRNIRFFGGDPQRVTIFGQ&GVAAHMHLLSPRSHGLFHRVISMSGTANVP
FAIAEQPLEQARLLAEFADVPDARNLSTVKLTKALRRINATKLLNAGDGLK YWDVDHMTNFRPVVEEGLEVDAFLNAHPMDM
LAQGMPTSIPLLLGTVPGEGAVRVVNILGNETLRQSFNLRFDELLQELLEPASFSQDRREKMMDLLVEVYFQGQHEVNELTVQ
GFMNLISDRGFKQPLYNTIHKNVCHTPNPVYLYSFNYQGPLSYASAYTSANTGKYGVVHCDDLLYLFRSPLLFPDFQRNSTEA
KVIHSFVDYFVHFAKFGKPRNSESLTPCSIEVLQSRPDGICDYHEFANAPAY QGFEVHVASEFQTDRVNLWSHILNEK

>Est-P-PA_carboxylesterase_activity FBpp0075736_IDme
MSIFKRLLCLTLLWIAALESEADPLIVEITNGKIRGKDNGLYYSYESIPNAEHPTGALRFEAPQPYSHHWTDVFENATQSPVECMQ
WNQFINENNKLMGDEDCLTVSIYKPKKPNRSSFPVVVLLHGGAFMFGSGSIGHDSIMREGTLLVVKISFGLGPLGFASTGDRHL
PGNYGLKDQRLALQWIKKNIAHFGGMPDNIVLIGHSAGGASAHLQLLHEDFKHLAKGAISVSGNALDPWVIQQGGRRRAFELG
RIVGCGHTNVSAELKDCLKSKPASDIVSAVRSFLVFSYVPFSAFGPVVEHSAPDAFLTEDPRAVIKSGKFAQVPWAVTYTTEDG
GYNAAQLLERNKLTGESWIDLLNDRWFDWAPYLLFYRDAKKTIKDMDDLSF DLRQQYLADRRFSVESYWNVQRMFTDVLFK
NSVPSAIDLHRKYGKSPVYSFVYDNPTDSGVGQLLSNRTDVHFGTVHGDDFLIFNTAAYRTGIRPDEEVISKKFIGMLEDFALN
DKGTLTFGECNFQNNVNSKEYQVLRISRNACKNEEYARFP

>Est-Q-PA_carboxylesterase_activity FBpp0078010_IDme
MRRRGVYVMLTLCGVLTAGLTAFLVIFLTGGQGADASETATVTVELYNGQG TVLGNYAYTAWTDRAFMQFRGIPFAEPPIEEL
RFRPPVARSPWTGTLNALNFGQRCPVITNLDSQMSDAELEDCLTLSVYTKNSASQPVMFYIYGGGFYNGSSEDHPPNYLLEKD
VVLVVPQYRVGALGWLSTYTEELPGNAPIADILMALDWVQMHISSFGGDPKXVTIFGQSAGAGVASSLLLSPKTGDNMFKRAIV
QSGSIFASWAINKDPKAQSRRICIQLGCSGCEQHDQLVKCIQKAKVIDILKKRTASESFSPIVGDLHGILPQQPSELVKSYRRQIPILT
GFTQHDGSFVLASYYDALAAKVANVSSLSVRQFSQGINDLVYNDTSGLTDNLNRLLFKPQALNSHDHSAAVSSYFDLTTNIFMK
SPVITLATKMYTQQRSTPVYVYSFEYEGTYTRFGYEFGNSHYPFNGGVHHS$DNIYLFATHPLEGQDTQMSQKMVDVWTSFAIE
GVPRNLSPLSSASGPYNKLNLEVTKGDDLLDTLTAAIDDPDNGRLQREDME

>Acetylcholinesterase_OS=Dmelanogaster GN=Ace
MAISCRQSRVLPMSLPLPLTIPLPLVLVLSLHLSGVCGVIDRLVVQTSSGFRGRSVTVQGREVHVYTGIPYAKPPVEDLRFRKPV
PAEPWHGVLDATGLSATCVQERYEYFPGFSGEEIWNPNTNVSEDCLYINVWPAKARLRHGRGANGGEHPNGKQADTDHLIH
NGNPQNTTNGLPILIWIYGGGFMTGSATLDIYNADIMAAVGNVIVASFQYRVGAFGFLHLAPEMPSEFAEEAPGNVGLWDQALA
IRWLKDNAHAFGGNPEWMTLFGESAGSSSVYNAQLMSPVTRGLVKRGMMQSBGMNAPWSHMTSEKAVEIGKALINDCNCNAS
MLKTNPAHVMSCMRSVDAKTISVQQWNSYSGILSFPSAPTIDGAFLPADPNILMKTADLKDYDILMGNVRDEGTYFLLYDFID
YFDKDDATALPRDKYLEIMNNIFGKATQAEREAIIFQYTSWEGNPGYQNQQIGRAVGDHFFTCPTNEYAQALAERGASVHYY
YFTHRTSTSLWGEWMGVLHGDEIEYFFGQPLNNSLQYRPVERELGKRMLSAWEFAKTGNPAQDGEEWPNFSKEDPVYYIFSTD
DKIEKLARGPLAARCSFWNDYLPKVRSWAGTCDGDSGSASISPRLQLLGIALIYICAALRTKRVFEF

>Glutactin_OS=Dmelanogaster_ GN=Glt
MKPLLLVLALCGAQVHAHSVGLRPDYNDYSDEDTRRDWLPEPLKPVPWQSHERYAQPQEAVVQAPEVGQILGISGHKTIANRP
VNAFLGIRYGTVGGGLARFQAAQPIGYQGRVNATVQSPNCAQFPELDRLREESRGENVDDCLTLDIYAPEGANQLPVLVFVHG
EMLFDGGSEEAQPDYVLEKDVLLVSINYRLAPFGFLSALTDELPGNVALSD.QLALEWLQRNVVHFGGNAGQVTLVGQAGGA
TLAHALSLSGRAGNLFQQLILQSGTALNPYLIDNQPLDTLSTFARLARCPPSINPSAQGLKPLYDCLARLPTSQLVAAFEQLLLQ
NEHLGLTQLGGFKLVVGDPLGFLPSHPASLATNSSLALPMIIGATKDASARVSRIYDQLARLQSRNVSDYIDVVLRHTAPPSEHR
LWKQWALREIFTPIQEQTASLQTVAPGLLELSNYILYRAPVINSISQSYRYPAYLYTFDYRGEHHRFGHLSNPLPFGVDASLSDD
SVYLFPYPPEASRLNPLDRSLSRALVTMWVNFATTGVPNPSSGVWPQATSEPFLRFTNNQQSPLELDPHFGEGIYLPNYRVIY
KPTTNFSPPITTTTTTTTTTTTTSRPYAYNPYANWQNRPSQQHPNWHPABR VRAQEARQQEFIREREQRRREQQLRDQQRYP
QQEPREQQDERIRQQREQEERLRQQREQEERLRQQRELEERIRQQQERERFQQEREQREREELERQQREREQQQPEQQPEY
NPEPVNPWGYPVQEPQPDDNPEDGRLPYPSYEQYGPEGNENLPETDANREEDREQQQQEQLRREQQEQQEREYQLQLERE
QQEREQQERGQQEPGPEEYPSYEEYSRALQEKNAERDRIYAEEQERER@JQLQENQQHPEQSLPEEQPTHPNYEAYDGDRS
YAEEQEREQQRRDQVEQEREEQPDEDQGEEYERSPDEEEAAEQDVLKVEESYEAYLEAATKLREEQEEQEKLEEERYRAQQ
EEEDRIQAERERNSRN

>Neurotactin_OS=Dmelanogaster_GN=Nrt
MGELEEKETPPTETTAAQQEALEEPKETDKMLDKKEDAKEKTPSPQTSKPBPNAGKKSSPVAEKKIDDAELAKSKSGNGEEIID
IPAENGTKPDSADDKKISKEEREVKPKKIPIGGLKLPGFFMKNKPKADGD®EGELLEKEKEEDKDKEANGDAATGSGKDEQKS
RPGLGERLRSFFARKPSAEKEKKQLVNGDADAKSEATAEATPAEDASDAPRRGLLNAIKLPIANMIPKKKSNDDVELGLGKAG
LASMETLDDSLKDQDTVDRAPVKTNGTEELKGELKDEKLAAEEKLAAEEEEQNRPVSLLTRLRGYKCSVDDALIVFGILLFVLL
LGVIGYVLTHETLTSPPLREGRYIMAVTGCGPVEGVKEDGAFAFRGIPYAKRPVDRLRWKPAELIDDINMCWNDTLQTHNSSVV
CTQRLGNGTTVGDEDCLYLDVVTPHVRYNNPLPVVVLIGAESLAGPSPGIRPSARYSRSHDVIFVRPNFRLGVFGFLALDALTK
EAHPPTSGNYALTDIAVLNWIKLNIVHFGGDPQSVTLLGHRAGATLVTLL VNSQKVKGLYTRAWASSGSAILPGKPLSESGKQN
EQLMATLECADIQCLREASSERLWAATPDTWLHFPVDLPQPQEANASGSREWLVLDGDVVFEHPSDTWKREQANDKPVLVM
GATAHEAHTEKLRELHANWTREEVRAYLENSQIGALGLTDEVIEKYNASSYASLVSIISDIRSVCPLLTNARQQPSVPFYWTQG
EGPDQLATVDADVQAILGRYEPHTVEQRRFVSAMQQLFYYYVSHGTVQSFWNRRVINVGQDAQPEEDYLPCNYWISKDIVPR
YARVD

>carboxylesterase_activity FBpp0072195_CG10339-RAelD
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MDCRANFLAYLAVFLHLVSDYCFVPVQCVDAPFIHIPGNGVISGTYLKMFRTQNIKAYLGIRYAHARRFQPPDIELTPWKGIFNA
TVFQPDCWQNAMPSVGKETEQILKIIQSDSSAQDAERKYEENCLYLNVFVBGLPEINGYAVVVWIHSGDFSTGSPADVEPFQLV
FKQKVIVVTFSYRLNIFGFFTTDDGEAQGNYGLMDQSAALYWVKKNINFFGGDSNRITLMGHDAGAVSVALHMTSGEWSKGG
FHKAIIMSGNPLSTVKMPYEYEGSLDQVSSTFACPRRPTSMFIQCLKRIDRRLSENLPQVSWGPVVDFGLSNTSYPFIENQPEILF
KKGSYHRVPVIIGVTDMEEVLTLFKDNLDTDISPSDLEGFYTDIAVTDMHK LVRNYEWCSNYELISDAINFMYANDSDTDAKKA
NKHISAHTEKFYITPMQTFADLISNDSQVYSYLFRMRPRSVLQDLPSWISPKYFDQIFVWGNPYMTNSVDWKSTDKKIADIIMT
LWANFAKTSNPTKSNVYVKWNAMTPNNDSVLLIDESFNTDNLLNNQRINFWRSLYPKILVFSADCCNSTFSGSGLVIATSVPILC
TLSHVNIF

>carboxylesterase_activity FBpp0306055_CG34127-RfielD
MVMLLSKRQLPPSAATRTRRKVPPTRRRSTWALSSLLALVVLDICIARCLAAGISYSSNSGNLSTSQKSPSSANNGGLVLIGSSSA
TSSSVPSLSLTSSSSAGLSSPGSSSSSSSSSTSTSGSNSNRSSRPTSNSSEMSPNHDQLPAQLSSRIINTRNGAISGVIVQLDGRH
LDPVEAYRGIPYASPPVGNLRFMPPVSAAMWSGVKKADRFSPVCPQRLPENETAALERMPKGRLEYLKRLLPYLQNQSEDCL
YLNIYVPIQVGSRDSSGSSSSSSAGSSSSGSGGSSSSSSSSSTSSSSMABEPVLVFVHGESYEWNSGNPYDGSVLASYGQIL
VVTINYRLGVLGFLNANTDRYSKLPANYGLMDIIAALHWLKENIAAFGGDP NSITLAGHGTGAACVHFLISSMAVPEGLLFNRAI
LMSGSGLAPWSLVSNPAKYAAIVAHHVNCASDLPHAHLMKCLREKTLDQLL SVPIRPPEFGFAFGPSIDGVVIDGGDYVPPAPGS
PAAQAQAQASTAAGNGLGGEAGIAAAGGWGTPGQLENIVLMRKTAINKLSRYDLMAGVTRAEAFFSFNSGDVQYGIEADRRS
RILKAYVRNTYTFHLNEIFATIVNEYTDWERPVQHPINIRDETLEALSDAQVVAPAAQTVDLHSADHRNSYLYVFDYQTRFGDY
PQRQGCIHGEDLPYIFGAPLYVGGFNHFTRNYTKTEISLSEVVMFYWSNFVRGNPNEQMETEHGSRQERSRYKTIEWTAYESVH
KKYLNFDTKPKLKNHYRAHRLSFWLNLIPDLHKPGGDNVPAAHHQLHDDDD EDNNIPSDASVKPLNPPYISRAANAAAMANFT
IFTNQVFSLLNLSSPSSSLQRNGTRYGGGKIYPDDMMDGDHAGGAASASEDGFAAYSTALSVTIAIGCSLLILNVLIFAGVYY
QRDKTRLSEPRPQTKLKRQENGQMPNNICGDLETLTIHAKSDPATILSHHAMQHHQLPPPEFADIPHRAPPPPKHMKSLQDPGG
GGSVSGAVGVSGVVQMPPPHALQVMGNQCGTLTKKSCMKQTQAQAQQHSFRQQQQQQQQQQQHVVTHQQHLQNHHNQS
MTTVLTTAGGLVVPTPPTVPVIVASTTQHQQHQQQHQQQQHQQQQQQQQMPLMDELRV

>carboxylesterase_activity CG9289-PA_FBpp0079353elDm
MARFSGVVLLLAIVLLAVFVAQGLAEKNANRQKQQKPRPGNQNFGIQKNKRPKPQKVQKQKPNKQQGQNGQEPKVFTTTVPD
LGRLRGRTLTTDWTGQKIMQFLDIPYGKAERFRPAEPAPSWKGVLPAHRPAGCPSIQDLIVFAKLEEDGFDVEDCLRLSVNTK
AMEGKSLPVMVYIHGDFFYDGDSVEAAPGYLLEHDVVLVSVRYRLGPFGFLSTLTDEMPGNAAVTDIILALKWVQQHIASFGG
DPQRVTLFGQVGGAALVNVLTLSPAVPAGLFHRVIYQSGTALSPAFITDARGATKAIGRIAGCKQSTKVDQLNKCLNRLNATM
LLAAFSVHGENQPSLSGGAYGGVQLVIGGPSGILPEHPGRLLAAEKFQAYPMGGSVKHGGTFMLRDIFADIFNETILDDTMTGR
QYIDTHEQANGADPSGSWKEFSDEEIFTQNDVKNGTFKRLTPGLIDLCSIBLKNPVLLVLQANAKKLPNSTYLYSFDYEGEQNR
YATGEDEANFVPFDMGVSLTDDNLYLFPWPRFLALNSNRDLKVARRMVALWTSFATTGVPQAPGLPAWPAMNDETGPYMKID
RTVSFGDNYLDEYRIAVEEAKHGYNLVNDEYYDLQEALLAASKLDSLNDAN EEDEEDQDDAEGQRAASQTGGQNWVFIARKS
TRVQKQ

>carboxylesterase_activity CG18815-PA_FBpp0075834elD
MAAPVIVEATVKQTATLIFMHGLGDTGHGWSSALAAIRPPFMKVICPTAPTQPVSLNAGFRMPSWFDLKTLDIGGPEDEPGIQSA
RDSVHGMIQKEISAGIPANRIVLGGFSQGGALALYSALTYDQPLAGVVALSCWLPLHKQFPGAKVNSDDVPIFQAHGDYDPVVP
YKFGQLSASLLKSFMKNVTFKTYSGLSHSSSDDEMDDVKDIISKWVN

>carboxylesterase_activity CG18815-PD_FBpp0303984elD
TQPVSLNAGFRMPSWFDLKTLDIGGPEDEPGIQSARDSVHGMIQKEISABANRIVLGGFSQGGALALYSALTYDQPLAGVVAL
SCWLPLHKQFPGAKVNSDDVPIFQAHGDYDPVVPYKFGQLSASLLKSFMKNTFKTYSGLSHSSSDDEMDDVKDIISKWQQAN
NHL

>carboxylesterase_activity CG18815-PE_FBpp03039&teID
MAAPVIVEATVKQTATLIFMHGLGDTGHGWSSALAAIRPPFMKVICPTAPTQPVSLNAGFRMPSWFDLKTLDIGGPEDEPGIQSA
RDSVHGMIQKEISAGIPANRIVLGGFSQGGALALYSALTYDQPLAGVVALSCWLPLHKQFPGAKVNSDDVPIFQAHGDYDPVVP
YKFGQLSASLLKSFMKNVTFKTYSGLSHSSSDDEMDDVKDIISKWTQWDSQ®MARKAQCCQLS

>carboxylesterase_activity CG14717-PA_FBpp0081901
MARQRLLGSILSKGGAQVLRNFQSFVQGTRLEYVSYTSPRNQMQAPPIVVMDLNLSLESWRQVAVNLSQVGLRQVITVDARN
HGLSPYITGHSPMHLAADVEALMSHQRLNKIVALGHGMGGRAMMTLALTQPQLVERVILVDITPAPVPSNFYLTRQVFEMMLQ
VAPSIPSNLSLSEGRTFILPLFQDVVHDASELRRIIYNLRKMQDNTFGWAWPQAVLSSWGEMMINYEATLGGLRPYMGEVLLIA
GSQSEFVTTTSIAVMQRYFPNTVVQILDAGHCVYEDQPEQFVELVVEFTQTLVC

>carboxylesterase_activity CG4382-PB_FBpp0113027elDm
MWRLCGFVLLLCGLASGQNSDEDLSKAIPDEEDPIGSNKELSDLVITTAL&IRGTILPSQSGRNFYAFRGIPYAKPPVDRLRFQPP
EPVEQWFDTLDATFDGPKCPQLGLVSGDVSEDCLRVNIYTKELPSESQPMNRRPVIVFIHPGGFYSLSGQSKNFAGPQYFMNRRL
VLVTFNYRLGSLGFLATGTREAPGNMGLKDQVQLLRWVKLHISRFGGDPSHLLGYGAGAMAVTLHMVSPMSRGLFHKAIVM
SGAVTGQWSLPDHQMDVATKQATLLHCHTENVTEMMDCLKGKHYLEFANTLPKMFEFDRNNPLILWKPVIEPDFGQERFLVE
EPIRSYQNDDFMKVPIITGMTKDEFVGPALSILQSPTLLSALNENFESLARFFMYNTSDARACNISQELRNHYFPDKLIDANRSLE
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ALSNLYSDALTGFGIHRFVHLAARSTKVYYYRFSYQGARSHIYYPEDAPYGYVHHDDLMYLFVEPSISRMFTEDDDEFRMVDIM
VRMFSAFAYKGDPNKPTDLALRDIRWRPFSFKKRYYLDIGKHITLEENLNAENYEIWKRLFPLNWRRQTKEV

>carboxylesterase_activity CG5355-PA_FBpp0079637elDm
MHTIFRGPLLYRRICQIVVPKTLPRNYIHRELPSNLTRAMPSTLSAKLAYR/ARKDESVAEDFHGTQIKDVYRWLEDPDSTETEEF
VNAQNSISRPFLENGEEWKKLNTKLTKLWNYPKYGCPMRYGNYYYYFMNTGLQNQSVMYQQKSLGDESESKVFLDPNTLSED
GTIALTQKAFSEDGKYMAYGLSESGSDWIKILIRDAETGKDLSEVLEKVKFSEISWTKDNKGFFYGRYPDQDGKTDGSETKQNE
NQKLYYHRVGESQDKDTLVVEFPEEPSWRIQSTVSDCGKYLILAIVKDCRINIVFYADLTPGAEITSKLNVKKIVEKFEADYDYI
TNEGSKIFFRTNKNAPNYQVIAIDFNNSAEDKWETLIAEHKSDVLDWVKCVDNDKLLVCYIRDVKSVLQVNSLKDGTLLREFDL
DIGTIVGTSGEKKYSEIFYNFSSFLNPGSIYRYDFKTPDKSPSVFREIKUNEGFRREDYAVEQIFYKSKDGTKVPMFIIRKKRDSVE
PRPCLLYGYGGFNISMLPSFGLSGLMFIDTFDGVLAYPNLRGGGEYGEKWNGGRLLNKQNVFDDFQAAAEYLIENKYTTKDR
LAIQGGSNGGLLVGSCINQRPDLFGAAVAQVGVMDMLRFHKFTIGHAWCSDYGNPSEKEHFDNLYKFSPLHNVHTPKGAETEY
PSTLILTADHDDRVSPLHSLKFIAALQEAVRDSEFQKNPVLLRVYQKAGHGAGKPTSKRIEEATDILTFLSKSLNVDIVNV

>carboxylesterase_activity CG6414-PA_FBpp0070594elDm
MSKDAGLWSIRVILLCICIQWSDGRNSQCLHVRLSHGGWLIGRHLTTHNGRIMRAFMGVPYAEPPLDDLRFRPPVPKAPWEGE
RLAIKDAPICLQRDPFRRDMILEGSEDCLYLNVYTPERPRTNGSLPVMVWHGGGWQCGSGISSFYGPDFLLDHDIVLVSANFRL
GPLGFLSTETLDCPGNNGLKDQLEVLHWVRANIASFGGDPNSVTVFGESAGASVTYHMLSEKSRGLLHRGIAQSGTYFNPWA
QPAHKGVAAGRATKLAQIVGCGNAGEWPEKLECLRKKPAEDIVASLYDMFVWDFDPMIPFPPVVEPEHDGAFLTVAPRQAAKP
HGLQLPLMVGATAEEGLLKTAALLNLPQLLAEFKSQFEQVLPVVLNYDHHD DSVRQTITQRIESFYFKSGHDYDKANHQNLTD
LISDGWFVAGIDEYLRLRMSQEDVAPTYVYLFDHKGAASFTEIFKGGRNEFYGACHAEELQYLFPIGRELFVSAVPTQKDLELRE
LMLHLWVSFAKTGNPNPTNVSFHLPNWSPASSYPVEFARLGTKMEDSASHRLENELMQHRVDFWRDLQPHLPASHAHNEL

>carboxylesterase_activity CG34139-PB_FBpp0290296eID
MGESQLLLLLRLLLLPTVLISWMHCAGASTADIYKGARLGHRIVQTRYGRL HGLILPLDSFRFLRSVEVFLGVPYATPPTKQNRF
SPTRAPAPWDGIRISDKYSPVCPQRLPNIQNETAALEKMPKGRLEYLKRLRFLENQSEDCLYLNVFSPVNAGANEKKLPVIVFIH
GESFEWSSGNPYDGSVLASYGEVVVVTLNYRLGILGFLNANPNPHAHARVAYGLMDQMAALHWIQQNIQKFGGDPNSVTLA
GHGTGAACINYLMTSPTMVRGLFHRAILMSGSAYSSWALVEDPVLFAIKLAKEVNCTIPDDINRHHEQIVDCLRDVPLEDLYLA
DIQAPNFLTSFGPSVDGVVIRPGHSNLDIDDLMARNSRRSSADSGFQSSSGGGQGGGAGGGGGGGSGSSFGGGYFGGSGAGT
MNMGGHYDVLFGVVTGESIWRFSAHDIQNGFEGERRDKIIRTYVRNAYNYH.NEIFYTIVNEYTDWDRTSQHPINTRDTAVAAL
SDAQFVAPIVRAGDILAANSPPPVSSSSTAGSPGANAAASTSAGSTQPSGRFYVFDYQTKDGDYPQRMGTVHGEDLPYIFGAP
LVDGFSHFPQNYTKSETALSEAVMIFWTNFARTGNPNEHHRQDSSLPVSKENRFRSITWENYDPLHQKYLEIGMKPRIKNHFR
AHQLSIWLRLIPELHRAGMEDVIARHNLFRNHDDMDLYEGPVKPDPFGISTAAGASGSSSSSSSSSRLLLYVDEQLMMKKGRGLN
GSAYLNGILGVTTVEPNNMYTTCIPIGGNYSSSGGVFAPTTLANASSDTLAGFEAAGYAAYSTALSVTIAIGCSLLILNVLIFAGV
YYQRDKTRLEVKTLOKQYQQRSLHQQVPYPPEPIKHAHYHMGHSQSSANWDVESHQDQAGQAAMLLQAAAAAAAAAAND
VKPPPPHICSNTGMQQQQQVGGGSGGALNNGGIEGSKVTTDNLGNVTYSBEQQQQHQQQQQQQQREHMQIKGMTGTQTFG
RSGSGSGGGAGGGAGSASGGASVVVSGSSVSYNPGMMTLPKSGGLHHAAYYARNTTALNMSGGGTALVDSRGNVLLTSTA
VGPGMAGTGAGGGSSGGGGGGDCMTLPRNLGLAAAGRHNPTTELQQYQQ@BPSKHQSNGAVLTGMQSHHIRGPRPPLRTAS
STTTNSSSNNSAMGVAVGVGGGVGNMLLDQTPSGGSSSSGVSSAPSSSHEHSHSHAAHLVHSHGDGLVLTSASPVGGQQQ
QHPQQHQHPQQQQQVPQAAMDEMRY

>carboxylesterase_activity CG34139-PD_FBpp02908%94elD
MGESQLLLLLRLLLLPTVLISWMHCAGASTADIYKGARLGHRIVQTRYGRL HGLILPLDSFRFLRSVEVFLGVPYATPPTKQNRF
SPTRAPAPWDGIRISDKYSPVCPQRLPNIQNETAALEKMPKGRLEYLKRLRFLENQSEDCLYLNVFSPVNAGANEKKLPVIVFIH
GESFEWSSGNPYDGSVLASYGEVVVVTLNYRLGILGFLNANPNPHAHARVAYGLMDQMAALHWIQQNIQKFGGDPNSVTLA
GHGTGAACINYLMTSPTMVRGLFHRAILMSGSAYSSWALVEDPVLFAIKLAKEVNCTIPDDINRHHEQIVDCLRDVPLEDLYLA
DIQAPNFLTSFGPSVDGVVIRPGHSNLDIDDLMARNSRRSSADSGFQSSSGGGQGGGAGGGGGGGSGSSFGGGYFGGSGAGT
MNMGGHYDVLFGVVTGESIWRFSAHDIQNGFEGERRDKIIRTYVRNAYNYH.NEIFYTIVNEYTDWDRTSQHPINTRDTAVAAL
SDAQFVAPIVRAGDILAANSPPPVSSSSTAGSPGANAAASTSAGSTQPSGRFYVFDYQTKDGDYPQRMGTVHGEDLPYIFGAP
LVDGFSHFPQNYTKSETALSEAVMIFWTNFARTGNPNEHHRQDSSLPVSKHENRFRSITWENYDPLHQKYLEIGMKPRIKNHFR
AHQLSIWLRLIPELHRAGMEDVIARHNLFRNHDDMDLYEGPVKPDPFGISTAAGASGSSSSSSSSSRLLLYVDEQLMMKKGRGLN
GSAYLNGILGVTTVEPNNMYTTCIPIGGNYSSSGGVFAPTTLANASSDTLAGFEAAGYAAYSTALSVTIAIGCSLLILNVLIFAGV
YYQRDKTRLEVKTLQKQYQQRSLHQQVPYPPEPIKHAHYHMGHSQSSANWDVESHQDQAGQAAMLLQAAAAAAAAAAND
VKPPPPHICSNTGMQQQQQVGGGSGGALNNGGIEGSKVTTDNLGNVTYSEEQQQQHQQQQQQQQREHMQIKGMTGTQTFG
RSGSGSGGGAGGGAGSASGGASVVVSGSSVSYNPGMMTLPKSGGLHHAAYYARNTTALNMSGGGTALVDSRGNVLLTSTA
VGPGMAGTGAGGGSSGGGGGGDCMTLPRNLGLAAAGRHNPTTAELQQYQQMINSSKHQSNGAVLTGMQSHHIRGPRPPLRT
ASSTTTNSSSNNSAMGVAVGVGGGVGNMLLDQTPSGGSSSSGVSSAPSEH#HTHSHSHAAHLVHSHGDGLVLTSASPVGGQ
QQQHPQQHQHPQQQQQVPQAAMDEMRV

>carboxylesterase_activity CG2059-PA_FBpp0071006elDm
MQRLTKSLRSLPFPAGKILRTQLVVRREYSSEIPDPVELSFDSYTGENPBEPPLLTYHGLFGSKQNWRGISKALVRKVSRKVYAI
DVRNHGESPHSSVHNSKAMSEDLRLFMEQRSHPNAACMGHSMGGRSMMYRXKYPELVERLIVVDISPISVPRSTGEMTEIFDA
MVSLDLSPSMSMSEGRKIAREKLLKATEDETVDFIMLNLRKNPDTGAFSWACNAHVLREFLTRFDKYQSNLEELPPYTGPTTFIC
GTRSPYMRREQWPQIQKMFPNSEIHWLDAGHLVHFEKPQEFLTIVSEFLNRE
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>carboxylesterase_activity CG5068-PA_FBpp0076246elDm
MSSLQRTMLKGKLPPTIPGGRIGRADSFKKSRIRDYKPGMWNEFFAEKEDWDEQRTFRIYRTKQPEKPGPVLLLLHGGGYSA
LTWAHFCSEVTSMIHCQCLCIDMRGHGDSKVDDEDDLSADTLAKDIGDLILKLYPEEVPQLFVVGHSMGGAIAVHFAHMALVP
NLIGITVIDVVEGTAMEALASMQSFLRSRPKYFQSIPNAIEWCIRSGQVRNDSAKVSMPGQIINCTTNKLATNDLPLPDDVLEEA
HHNSMFPNPFSISEDEESSPPGDDAADGSSESAAAGADFKKPNTTKSTTAMNYTWRIDLSKSEKYWVGWFSGLSDKFLNLRL
PKQLLLASIDGLDRTLTVGQMQGRFQMQVLARCGHAVHEDRPHEVAEVISLIRNRFAEAASEFRCHMPSC

>carboxylesterase_activity CG6018-PA_FBpp0071746elDm
MDLRVSFSDKLKLGAKIIGHKVVQYKLGTGQTKELATKYGQLKGQQRRTLY DGEPYYSFEGIPFAQPPVGELRFRAPQPPSSWQ
GVRDCTYAREKPMQRNSITNAAEGSEDCLYLNVYAKRLESPKPLPVMVWIKGGGFQVGGASRELYGPDYFMKHDILLVTINYR
VGVLGFLSLKDKELKIPGNAGLKDQIQALRWVKENIASFNGDPESITVFGESAGGASTHILMQTEQARGLFHRAIVQSGSALCAW
ATQPDRKWPQRLGKELGYAGNLESEKELLEFFQQIPASKLAQYCNSIVTQEQRDYEILAFAPVIEPYVGDDCVIPKSQQEQLSSA
WGNSIPMIIGGTSFEGLFSYRTTLDDPLYMLSAFEAIIPKQVRDAIDKEEIAEMVRRLKKSYFDDPDRASMELYECLHILSIKNFW
HDIHRTLLARLAYATNLPTYLYRFDMDSPHFNHYRILKCGKKVRGVCHADD ISYMFYGILSSKLDKNSPEYRTIERLVGMWTSF
ATTGDPNCEIIAPVKWDPLRPGGVENCLNIADGLEFIPLPESKQFVVWDSFTRESLY

>CG3841-PA_carboxylesterase_activity FBpp0079434elDm
MPRFFQLTWALLLILIGFTTAVTFIGDDPVVELSLGRIQGDTMQSFGNKTNAFRGIRYAQSPVGQLRFANPVPETSWGDEVFNAT
SDSLVCPQPGVVSLMSEDCLKINVFTKSFEDKFPVMVYIHGGANVLGSGHSYEAGPQYLLDQDVVFVAFNYRLGALGFLSTNS
SETKGNFGFLDQVMALEWVRDHISHFGGDPELVTIIGISAGSMAVSLHLAPLSAGLFHRAILMSGSATNHFDIDNLFWTRKLAR
ELGCPMYDPTDVVECLRNETWTRIVEVCKAWETYQLVNMKWNYEIDGHFLHNHPTELIKEGNFNKVPLLISFTANEFDYNANV
HLENQHLLHDFASNFVDYAPELFLYRHDAQIGEKLKDFYLGDNTTEINSENIENFGQIFSDAYIGHGVHRLVQLASHFTPVYYTR
MDYVGDQSLSAPLNGENKPVGVGHADDLHYVLPGYWYGPLMAANDSDVFMMERLTSWFTHFAKTGTPLNSTDIWPPCNSTV
LKMLYNGVVTQVGSPGYSNRYAVWDKLFPTAAQGGGAALKLSFAVAIATGV ASRLIGKLM

>carboxylesterase_activity CG10175-PA_FBpp0083813elD
MTTTGLRPLLSLLFLGLGVILLCDVSSSIAIAPSTFGTAIARAGKISNQLKETTAWKTLTSHPNSLVQLLPSRAMRVVQEVVRSLR
KEREIVATTSLGKVRGRYQKYRSGERGGYYSFKGMRYGAPPTGARRFRAABEKPWSGIRDASREGQSCPHKNMILDTFKGDE
DCLFVNVFTTQMPKDDESAEQPKLPVMVWLHGGGFSFGSGNSFLYGPDYLAEDIVLVTLNYRLGPLGFLTAGPDAPGNQGLK
DQVLALKWVRDNIAAFGGDPNQVTIFGESAGASSVQLLLLSSQAKGLFHRASQSGSALNPWSMSASSSQRAARLAANLGYVG
ANKTEDILDFLRRVPAMKLVEAAPTTITAEDQRNNIGLPFVPVVEGYWNQDSQEEQFYEEPFLTQHPSDMYHSQNFNSDVAYM
TGYNTHEAMLFIRRLRKNPQLLSIIEENDFGRLVPQDLNVTESHDRVTREIBFYLGSKHVGIESVDEMIALLTDLMFLQGIRRTAR
NHAKFGNAPVYMYRFSFDGSLGLYKRMLGIPRPGVCHGDELGYLFKFGFFNSLDPKSMEVQVKNRMVRMWTNFAKYGSPTP
DSEDPMLTTKWAPIDPTNVMNSLNYMDISANLAMKTNPEPERQRFWDEMY®YNGAAM

>carboxylesterase_activity CG4390-PB_FBpp0083245cIDm
MGRNFLRLPSVSGRSSFVYSIVACSNLPKRRSIVLSFGHIMTENMTLEQUINKCFEGEQRVYRHRSDTLKCDMTFGVFLPPAAL
EGKPCPVLFFLSGLTCTHENFIQKSGFQQHAARHNLIVVNPDTSPRGVEBQDDAYDFGSGAGFYVDAKEEPWSKHYKMYSY
VTQELVDVVNANLPVVPGKRGIFGHSMGGHGALICALKNPGLYQSVSAFARANPTECPWGKKAFAGYLGSNPDDWALWDAT
HLVSQYESTPQELFIDQGAADNFLAGKQLLPENLLAAADGNDHIQTIFKQREGYDHSYFYIATFVAEHIAYHAALLTASA

>carboxylesterase_activity CG9287-PA_FBpp0079354elDm
MQLLWWQIVSLLLVLQSVVESRVRGRQYDEEKDTIVELPTLGSIQGKILETAWTKREVLQFVDVRYAEPPTGLHRFKAPRPIEP
WEDVMDATAEKIGCPSVVSMDSLRRLDDVLDVEDCLTMTITTPNVTSRLPWL.VYIHGEYLYEGSNSEAPPDYLLEKDVVLVTPQ
YRLGPFGFLSTKTDEIPGNAGFLDIFLALQFVKHFIKYFGGDPSRVTVAG®GGAAIAHLLTLSPVVQRGLFHQVIYHSGSAIMPIF
LEEDPRKHAQEIAKKADCKMVTVRDLNTCLMELTALELLTAFMEHALEKSD LGIGHTGGIQFTIGGPSGVLPKHPYDLMLETNF
SYPAMGGCPKNAGSRVLNEIVDNDFEGKIPDDEYNTYNYIDHVIRQTVGTIKTMLLTSFVTHDFFNRNLMENGTFDTLIPRLIDV
AGTLNHKLPVLLALNMNNKHNPDNTFLYSFDYAGEFNRYKEMDEETNLQSPFKAGVSLTDEALYLFPYPEHVTRLSRPDQSMA
HRMVELWTNFVISGNPLGSARVGYWPPMTTLYGPYMRIDDTMTIGGNYFTESATLSDEEQGHSLIREVYYLRSRSRKRALNKR
RKQLAKSNARRLQNPKLGGRKSLVKRPNRNKIRF

>carboxylesterase_activity CG5397-PA_FBpp0077586elDm
MQSQLKRNTLLLLLLSVVILASCKSGGDAHVRVKRIVGGKQSKAPPVDDPVIFARLFDRDARVEGFRNPSTGIYSFLGMHYAEPP
VGPLRYSRPVYKRLAGDFNATKHGPPCIQPHPQFPQRIIGDEDCLLLNVYAFQMPDETTGLPVFVWIHPGGYRYGSAAQYDATP
MAQRGAIVVAPQYRLGSLGIMGDGTKQFDGNLAMFDLAAALRWVTDYISYF GGNPKQVQAIGHGSGAASAMYLSMSPTSRSA
GDVHGVVAMSGTALSQYAMDKEPVQSVQEVAKINGCPTGNELEIVNCLRSKSAEDIIKNDDKVQTERLAGRALVKGLTGNVGF
QPHIESEDDGRALPSLIVGEPEQQLKSSNFSGIPLLTGVTKHETANSVTVEEKVFGSAEQFLGSLSDSLNKLTSFLKIDKLTGQIA
KPELPGLTSVLTPTLQDVWKVPQALNVDQVLSKVVESTTDVLFNLPAVLTTQVWSRLAPAFMYSFEYNGTKSKGINFLKGLPIV
SETAHDKPETVGHGDEIGYMFDANDIFGNPMEETRLTSAEDLKVRNNLIDILVKFANKDKEEGGKSSIFQSVTGKATPFIKIDTK
LQTSNDFRFCELSVLGASLSPLSSTSCAGLGNLLGQLGSLGGGLGGTLG®ATLGLGGNGGGGKRGGLGLGIL

>carboxylesterase_activity CG8424-PA_FBpp0086361elDm
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MLFAGFGVLLFVAVAVGDSLDVCLEDMGCMRGTLMPGYQSGEFEAFMGIPRQPPVGPLRLKNPVPNEPWEGVLDAGAAKDS
CIQRSYFAKEWGLMGVEDCLYLNVYRPKNRAEDKLPVMVYIHGGGFFSGSAIPMASGPEYLMDTNKVVMVTMNYRLGPFGF
LSTGDEHMPGNFGFKDQRLALQWIQKHIATFGGDPKKVTVLGHSAGGISAHHMISPNSKGLFQNSMSLTGTMFLSAMKILKDP
LSQARRLGKELAIDQAESLSSQDLAEALRNVCPKKLLYSVDSLKVWDNMPH.TTLPVLEAPSPDAFLVEDPLDAHRAGRINQMP
WILSLSSRAGEGSLFIMRAFINPKLRAEFNENFLEHMALLLNLPEGTPVQMWSEILDAYDFKGDSLNNDTMLKLAEISGDFNFYY
PIYETISSYVTYANLEENPLFIYIFEFAGLNSITKFFAGTTDDYGLGAVHMDDGLHTIRIPVSFDDFPKDSEDAKVIQRMSSLMTDF
AKTGVFHEESICKVSDFKEQGMCNYLHFGGNKEKYLEDIRNSITLTAFPIVKKLFA

>carboxylesterase_activity CG4757-PA_FBpp0081815eIDm
MLMLFVVELLVLLASSSVLSIEVDTELGRVRGANLTSRLGVNFHAFRGIRYAEPPLGDLRFVNPQPVKPWSPKIFDASEDGPMCP
QPWDNMTDVSEDCLRLNVYTKDLKGRRPVIVFLHPGGFYVFSGQSKYLAGEHFMDRDCVLVSLNYRLGSLGFLATGSKEAPG
NAGLKDQVLALRWIQQHIQRFGGDPDSVTLLGYSAGSISVALHMLSPMSRGFHRGICMSAAPYGPVKYKDNDLQLAKRQAGL
LKCPQESIGEMVECMRRKPYLDYVSTYNGMFEFGWNPVLNWRIVVEKDFG@RYLIESPFKTARRGDFHKVALITGITEFEFLSG
AFFDLRNESIVNRYNRDWEHYASIALLLEQNSTQSRAASRVFREKYMPESDKLEYPKSLKGMGELLSDALIGVSFHRFLQLMSP
HTPIYTYLFRYKGRYTFLKNPDNQQTIGPVHHDELIYLFHVGLLIPLLKREDPENFMIELLTRMWIEFAQKGDPHNKNDEYLKGL
NWPLYNAQDKGYLEIGNNLTAKSGGFFLNRYQIWEDLFPLSSFH

>carboxylesterase_activity CG12869-PA_FBpp0086625elD
MWNALRIQQILRLLPILIHLSPYISAQQTHIKLEQGDLIGLKVFPDGTRGAVYAFLGIPYAQAPINELRFAPAKPSSSFNRTLQATT
MQPLCPQLANTIYDESSDGSMPRSVSTDEDCLYLNIWTPESGMRYGKLPWMVTGEEFAYDWPRNRINGLDLAGEGIVVVSVQ
YRNNIYGWLSLGEQHRNVPGNYGLSDVQMALRWIRRNADAFGGNPDHITLIGHGSGGAPLALVATLEDSSQVKQLVLMSPGPI
MRALGQNHQKWIVETGQVLVQKLGCQFEEAQRRQLMGCLRRKSREDLLRAESVYNHGNGSSQLGVILPEGLPLEQRLRNKT
LPPVLLGITSNEGAFLQDYWLDVAREGQVALHKYINHTLLPNVMRALESVG EESSTQLAAIRWRYFNGKGEGVSHLLAGMQRL
LSESLYELPYSRILELLNGTTSYAYVFDHSHSMDMRGRRNLFGGASHSSIRLLLGPSLFQQIARRRFSGEEEQLCRKIRGAFANFI
KNGNPTPGRIYDGWLPYNKENPFVYSLGEQAKTPQTGSVDEAEVDKLLRGEGAPGLDRSLSRSNRHDTYRAAPSNSYTASNQ
LDSGYSNHLQMVYGFWQVLMPLEREEDLRGGGALGQRVRLLEASADAARYR)GFYAMLGLVCLLLACLCLCVYLLKRDPNA
MRRRSASSASDCYSL

>carboxylesterase_activity CG12869-PB_FBpp030899&:ID
MWNALRIQQILRLLPILIHLSPYISAQQTHIKLEQGDLIGLKVFPDGTRGAVYAFLGIPYAQAPINELRFAPAKPSSSFNRTLQATT
MQPLCPQLANTIYDESSDGSMPRSVSTDEDCLYLNIWTPESGMRYGKLPWMVTGEEFAYDWPRNRINGLDLAGEGIVVVSVQ
YRNNIYGWLSLGEQHRNVPGNYGLSDVQMALRWIRRNADAFGGNPDHITLIGHGSGGAPLALVATLEDSSQVKQLVLMSPGPI
MRALGQNHQKWIVETGQVLVQKLGCQFEEAQRRQLMGCLRRKSREDLLRAESVYNHGNGSSQLGVILPEGLPLEQRLRNKT
LPPVLLGITSNEGAFLQDYWLDVAREGQVALHKYINHTLLPNVMRALESVG EESSTQLAAIRWRYFNGKGEGVSHLLAGMQRL
LSESLYELPYSRILELLNGTTSYAYVFDHSHSMDMRGRRNLFGGASHSSIRLLLGPSLFQQIARRRFSGEEEQLCRKIRGAFANFI
KNGNPTPGRIYDGWLPYNKENPFVYSLGEQAKTPQTGSVDEAEVDKLLRGEGAPGLDRSLSRSNRHDTYRAAPSNSYTASNQ
LDSGYSNHLOQMVYGFWQVLMPLEREEDLRGGGALGQRVRLLEASADAARYR)GFYAMLGLVCLLLACLCLCVYLLKRDPNA
MRRRSASSASDCYSL

>carboxylesterase_activity CG1882-PA_FBpp0087910elDm
MSEPLALASGGVVDPTAASTSVTISNLPQPTVALGSESKSSMDLEDPRNNFELWKWLCNWTSSSPTMLRAVEKKILSYVKLPY
RGFFVDIGPAVGEADKIWTISMNTESKEVPLVLLHGLGAGIALWVMNLDAF AKGRPVYAMDILGFGRSSRPLFAKDALVCEKQF
VKSVEEWRREMNINDMILLGHSMGGFIASSYALSHPERVKHLILADPWGFEKPSDSTNGKTIPLWVRAIARVLTPLNPLWALR
AAGPFGQWVVQKTRPDIMRKFQSTIEEDINLLPQYIHQCNAQNPSGESAFFMMQSFGWAKHPMIHRIKDVRSDIPITFIYGSRS
WIDSSSGEKIKSQRGSNMVDIKIVTGAGHHVYADKPDVFNRYVNETCDMYKVAGGKLITPLQLIRESTESDEEREPSLSTAKTVE
VQPEVQPVPQPVTAADTSTPTADELAANIKPK

>carboxylesterase_activity CG1882-PD_FBpp0087912eIDm
MLRAVEKKILSYVKLPYRGFFVDIGPAVGEADKIWTISMNTESKEVPLVLL HGLGAGIALWVMNLDAFAKGRPVYAMDILGFG
RSSRPLFAKDALVCEKQFVKSVEEWRREMNINDMILLGHSMGGFIASSYAISHPERVKHLILADPWGFPEKPSDSTNGKTIPLWV
RAIARVLTPLNPLWALRAAGPFGQWVVQKTRPDIMRKFQSTIEEDINLLPQYIHQCNAQNPSGESAFHTMMQSFGWAKHPMIHR
IKDVRSDIPITFIYGSRSWIDSSSGEKIKSQRGSNMVDIKIVTGAGHHVYAKPDVFNRYVNETCDMYKVAGGKLITPLQLIREST
ESDEEREPSLSTAKTVEVQPEVQPVPQPVTAADTSTPTADELAANIKPK

>carboxylesterase_activity CG1882-PF_FBpp0308265%IDm
MSEPLALASGGVVDPTAASTSVTISNLPQPTVALGSESKSSMDLEDPRNNFLWKWLCNWTSSSPTMLRAVEKKILSYVKLPY
RGFFVDIGPAVGEADKIWTISMNTESKEVPLVLLHGLGAGIALWVMNLDAF AKGRPVYAMDILGFGRSSRPLFAKDALVCEKQF
VKSVEEWRREMNINDMILLGHSMGGFIASSYALSHPERVKHLILADPWGFEKPSDSTNGKTIPLWVRAIARVLTPLNPLWALR
AAGPFGQWVVQKTRPDIMRKFQSTIEEDINLLPQYIHQCNAQNPSGESAFFMMQSFGWAKHPMIHRIKDVRSDIPITFIYGSRS
WIDSSSGEKIKSQRGSNMVDIKIVTGAGHHVYADKPDVFNRYVNETCDMYKVAGGKLITPLQLIRESTESDEEREPSLSTAKTVE
VQPEVQPVPQPVTAADTSTPTADELAANIKPK

>carboxylesterase_activity CG6567-PB_FBpp0112129%IDm
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MKPALTTVNATGKHTASVIFFHGSGDTGPNVLEWVRFLIGRNLEYPHIKIIYPTAPKQKYTPLDGELSNVWFDRKSVNIAASESK
KSMSQCYDAVNQLIDEEVASGIPLNRIVVGGFSMGGALALHTGYHLRRSLAGVFAHSSFLNRGSVVYDSLANGKDESFPELRM
YHGERDTLVPKDWGLETFENLTKLGVKGTFHPLRNTLHELKTASITDLQQWYEKLPPLENQVQNKL

>carboxylesterase_beta_esterase_ AGAP005372-PA

MGTSRLLAALCLAIAYITIEASTTATIVHLKNGPIAGERRGDYYAFEGIPY AKPPLGKLRFAAPELNDDRWTEPRNATERGPVCLQ
WNHLIPGHNKLEGTEDCLFLNVYTRSIDPTARLPTIAFIHGGALMFGTGNFEPDHIMRROQMILVTFNYRLGPLGFLSTEDDVIPG
NFGLKDQVIALQWIRENIESFGGDPETVSIVGYSAGSASVHLHYLSPLSRIFTSGIGHSGSALNPWVMMERSVEKAIRIGAVLGC
PTRKTQALLDCLRKQPAEDIVRQVPQFLDYLYNPFSPFGAVVEKKGPLNPRFLQETPRSLMSSGNIAKVPLILSVTEAEGLYPGA
EFISDPKYLQEIDARWDELVPSILDYKTSVPDPKARDRLSEAIRNHYFGPERLSLENFKTLIRIISNRLYFAGVTESAKLMHPFTN
VYVYYDLYKSKFGVGEALSHRDEPGLLGVAHGDDVLLIFPSVLREEVPFTEEEMQVVDRFVTMYEHFAKGDQPRFGAYELPLQ
DSTDKLVFLELNYPQSKTVRAEGVSDEPYWKTLDFNDGPYASPAPTHTEL

>alpha_esterase_9_ AGAP006227-PA
MSQPDHPVAVTQYGPVRGVKKTAATGVEYLNFQRIPYCKPPIGERRFKDLEPEPWTEPLDCTQQGPSGYQFNKLLNKIVGSED
HLYMNVYTKELKPAKLRPVMVWIHGGAFMRGSSGTEMYGPDYLIQKDIVLV TFNYRIGAFGFLSLDSKELGIPGNGGLKDQNV
ALRWVRDNIAQFGGDPDNVTLFGESAGGCSVHYHMVSSQSRQLFRRAIVMSCTLNNWSTAPRRGMAERLAKALGWNGKGG
EAELLKVLRATPAEEIKHQDLLLTKNELENRILFAFGPVVEPYVTESTFIPKAPLEMCREAWSNDIDILIGGNAEEGLFCLSSIKES
PAIMDNLKNFEYLVPTELELVRGSQACQQYGLKLKKFYYGGSQPSFDNREGLTLMTDKLFWHGLHRTVCSRISSQKPAKTFV
YRFAVDSETYNHYRIYFCDRNVRGTAHADDLSYLFKNVFSPVPDVGTMEYRTMQTLVELFTNFATVGSPNVGGSVGDIWQPVG
AKVEPYKCLNINNGGVSFIDLPEMRRMLLWDSLYKREQLY

>Acetylcholinesterase_OS=Agambiae_GN=Ace

MEIRGLLMGRLRLGRRMVPLGLLGVTALLLILPPFALVQGRHHELNNGAAI GSHQLSAAAGVGLASQSAQSGSLASGVMSSVPA
AGASSSSSSSLLSSSAEDDVARITLSKDADAFFTPYIGHGESVRIIDAELTREHVHSGATPRRRGLTRRESNSDANDNDPLVVNT
DKGRIRGITVDAPSGKKVDVWLGIPYAQPPVGPLRFRHPRPAEKWTGVLNTTPPNSCVQIVDTVFGDFPGATMWNPNTPLSED
CLYINVVAPRPRPKNAAVMLWIFGGGFYSGTATLDVYDHRALASEENVIVV SLQYRVASLGFLFLGTPEAPGNAGLFDQNLALR
WVRDNIHRFGGDPSRVTLFGESAGAVSVSLHLLSALSRDLFQRAILQSGSAPWALVSREEATLRALRLAEAVGCPHEPSKLSD
AVECLRGKDPHVLVNNEWGTLGICEFPFVPVVDGAFLDETPQRSLASGRHAKTEILTGSNTEEGYYFIIYYLTELLRKEEGVTVTR
EEFLQAVRELNPYVNGAARQAIVFEYTDWTEPDNPNSNRDALDKMVGDYHFTCNVNEFAQRYAEEGNNVYMYLYTHRSKGN
PWPRWTGVMHGDEINYVFGEPLNPTLGYTEDEKDFSRKIMRYWSNFAKTGRNPNTASSEFPEWPKHTAHGRHYLELGLNTSF
VGRGPRLRQCAFWKKYLPQLVAATSNLPGPAPPSEPCESSAFFYRPDLIWVV/SLLTATVRFIQ

>Putative_esterase_ D2.8_0S=Agambiae_GN=D2.8
MLKFVVVLSLVALAVHAQDASRPIINTSGGQIQGITASCGLFCSYFAFNGPYAQPPVGELRFRNPRPHGGWQGVKDGSEHRSTC
PSGGFLGGVSGSEDCLYLNVYTQNLIGSRPVMVWIHGGSFTGGSGNSWIRBNLMPEDVVVVTINYRLGILGFFSTDDVHAAG
NWGMKDCVMALQWVRQNIAAFGGDPNNVTIFGESAGGVAVHYLVLSNKASGLFHKAIAQSGTALVPWGFQYRPRELAYRLA
DRFGYSHDSATLVQSLRNTPIETLIETQEGWLDIEIPRGFKPFDFVPNABMNSPEETFLTQLPIDIINAGTFNHVPFIAGYMSMESL
FMVYEHTIDSTVWNAFTRNPDYFVPHFWNIPHGTAASAAVSQGIRNAYWQIRPLGNDIMVEWLTFHTDQQFIYAIDKTVRLHA
QRSSAPTYYYQFSFDGDLNLVKRVLMLGSWPGAMHADDIPYLWSVTDLTISILPTNHARTVSNRFVRLFTNFARFGNPTPNAV
DTLLQSRQWQPVTAATVHYMDIGHDLVTGVNPNGQRTAVWRDLEARYANDPFRFPRN

>Putative_esterase_D2.9 OS=Agambiae
MSTQNEPRALGIVLAFLSVLTLTLLPPVSSQSDPTRPIIDSPTGQVQGTHEGLFCTYYSFKGIPYAEPPVGSLRFRNPVPRARWT
GVRDGSNHGSECLQVSVVPGQVRGGEDCLYLNIYTQQLVGLRPVMVWIHGGYSINSGNSVDFGPEKLVQDNVLLVTLNYRL
GALGFLSTGDRYAAGNWGLKDCLQALRWVRSNIAAFGGDPNSVTIFGNSABGALVHLLVLTDAGAGLFHRAIAQSSTALVPYA
FQTRPRFYADRIASALGFGTDSSTYVERLRTVPAEQFVPFQEATVTIPVARRPLDFGPVVEPGDAPDEVIVRQRPIELIRTRAHR
VPFLVGYTDLEGAFFTALDNAIDPTVKGQFNANPHLFVPFFWNVGAGTAASSQISGAFREHYWQSRPLDASLDYEWTVYQSDH
MFAFAIDQTVRLHAQTTPAPLYYYQFAYDGDLNLYKKLFGVQHPGAIHTDE LPYLFHIPAAMLVPVSPDSHANTVSSRVVRMW
TNFAKTGNPTPGQDALLQNVQWPTVGATGTGYLSIGHDLLPVQQTPNPTRMLWYNLQQTYANAPFEI

>COEAE60_AGAP002863-PA_OS=Agambiae
MWFQRAPWLLLLALASARGQSADRPIIGTSSGQVQGTTEDCGLFCTYYSF&IPYAEPPVGALRFADPVPRAAWTGVRDASQH
GSSCPTPDALPAEAEDCLYLNVYSPSLVGTRPVMVFVHGGAYVGGSGDDAYGARYFMPENVVIVTLNYRLGVLGFLGTGDRS
ASGNWAIKDCVEALRWVQRNIGAFGGDAGRVTIFGQSAGGALVHFLTLSPIAVGLFERAITHSGSAINSWSLQPNPRQQAEKIA
AELGIHTTDTATLVSALRQVPYRDLISPDQTTLDELMVPLAFGPVVEPADTPGQVALDRLPIELIESGSYRAVPLMAGFTDMDAL
LFSAVEMVTNPGIFDTFNNNPHLLVPFVWNIPAGSAASSAVSQAFRQYYWGQQPLSPALLAQFSVYLTDLQFAYPQLEMAKRHA
SRSSVYLYQFKYDGDLNLVKQFAGIPLPGAIHGDDLCYLFETKQFGGGELPTSHAATVRQRMLRLWTNFARDGNPTPTADALL
QGTLWRPLSPGMIDATLNIGHDLTMEVNPIASRYSQWLDLAGRYGNNIFRI

>Carboxylesterase_domain_AGAP002391-PA_OS=Agamtibie=AgaP_AGAP002391
MYAIRVLILSLVSIGVHSSYALPPSTFGEALASAGQLSNKLKETAAWKTFTGIARDSDSINSLVRIIPRTTMGFVRDVVSSFKRESR
AlIILTKNGALEGRLQQVKGGGSGSFYAFKGIRYGQAPVGERRFRAPLPEBRKGIRSATREGSVCPHRNMILDNFKGNEDCLFLN
VYSPELPIGEDSPQLPVMVWIHGGAFSFGSGNAFLYGPDYLVPNGVVLVTRYRLGPLGFLSVGRDAPGNAGLKDQVLALRWV
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QENIAAFGGNPDDVTIFGQSAGSVSVQLLTLSPLSKGLFHKAIAQSGSVLRWAIARDTKERAFKLAQLLGIRTNDTEELLEQLRR
ASPQKIVDAALKTLTAEDVRKSIGLPFVPSLENWTGEDASEEEPLIVEEPELLKSGRYHHVPVIVGFNSHEAMLFMRRLRKDPN
LLQTIDGDFERLIPLNLQLDRESGEGKEFAARMKRFYMGDRHVSNETVQENMINLMSDVMFLHGITDYARLHASHNGLNSTWV
YRFAYDGALGIYKRILGIDWPGACHGDELGYLFHFGVLNLRLDNTSPELQVMHKMTRMWSNFAKYGNPTPFGEDELLLGITWP
SVIPNTMSELPYLEITGALERKNNPEAMRLQFWDEAFTKYNGNLL

>COEJHE1F_AGAP005833-PA_OS=Agambiae
MPHRVVVILTVVFVVAAAENVPRVCIQDGCMRGSWMRSLHGERYEAFIGIFFAKPPVGPLRFANPVPNEPWADRQELDASGRIP
RAPCLQKNLFLPERGVEGKEDCLYLNVYRPFKVSKEGAENGTTPLATLVYHGGGFLAGYNSPLVAGAEKLMDNAVILVTIAYR
LGAFGFLSTGDDAASGNFGLKDQREALRWVRRNIEAFGGDPELVTVMGHSSGASVHLQLMHLGNEGLFQRAISLSGNALTP
WSAPRANPLQLAHQQARLLGIKKPHKMTTDALVEALRTIDADLFVSSYKGFTNGSRYPVIVYGPVVEAATVSDAFLTEPPRELW
ARGAHLSVPWLTGIVPNDGFVFSAPILKDTDCSKETFAQQKTLLLNVLGGAKETDALPILMERFFGNQSSIGECFTHENVDKLTK
LFNEGLFIYPLTLSVRQHANHTGTKAPIYLYRFNYKGPHSYSSIFVPDRDEKNFGIVHCDELIYILRAPILFPDFRRNSPDAKVTQ
VMTKLIVDFARTGTAPTGDVVGDRVSDSEFPQALELTNSNSTEEPVLKKYNFYDADMFDFWTRFYSY

>COEJHE4F_AGAP005836-PA_OS=Agambiae
MVEKFKPFLKDVPFSLLLTLLVIICVEEVKPFQTEPTVCIKDGCLRGTVLONSVGVSYPAFLGIPFAKPPIGKLRFANPQPNDPWTG
KYDATKAKDACIQMITLVPMAPLFGKEDCLYINVFVPALEVRDAGLLPVMV YIHGGGFLYGSAQTEQRDPARFMTSRRVIVVTF
QYRLGVFGFLSTGDRAAPGNFGMKDQVMALRWVKKNIRAFGGDPNLVTIFGEESAGGSSVQFQMLSPLSRGLFHRAVSMSGSAI
SSWSVPIENPLMLARAQAKVLGIVDASELSTEELVEQLREVDAVELTRSTRLKLWDIHPITLYHPVVEPPEEPEPFLAEDPRAAW
RRGAYATVPWMTGSIPNDGSIVTQTIYRNDSLVGDLNSKFVNLLPLILRTSTKEKLARLRKRFLKNTPPSKWITKDNYAEITKLM
SEAWFLYPMVRSIKQHHASRKHTPTSVYSFQFRGRYSFSKLYTGTDTPYGHADEMIYLFRMPLLFPEFPPGSPEAEMTQLWVK
FFVDFATHDIVDKVGTCYGEKCEVMTFANTNNRYFPVSKRLVPGLDEEMY SWRSFLEDK

>carboxylesterase_domain_AGAP006726-PA_OS=Agambiae
MAESKITVSIRPGNIVGLKRALPNGTDWYVFKGIPYAQPPVGSLRFKPPVEDTLPTSPLECFADGPSCYSEDVRFQRMSEDCLYL
NVYSPQLQPKTPLPVMVWIHGGGFYVGTGDSALYEPPYLVQQGAVVVCINYRLGPLGFLSLPSAGVDGNMGLKDQRMSLRWYV
RDNIAQFGGDPHNVTLFGESAGGASVHLHYLSEASRAYFHRAIAQSGTAFEWLWQREPADRARKLARLLGGEESDTDEAVLA
TLMGASAERMTALQNQCMSERDQTMLVRFPFTPVIERVGAVDAIITEHPARAEKTFAKPIPLMLGSTNDEGLVLWEFVKEKLP
LFQTDPTRLIPATLTVGSEEQERSACEAIQKFFFQHRPIAEETMRTITTAEDNFNTLPGYIAAELHARFQSAPLYMYIFSHMGALN
KYREEYKVPPEEVGACHADELYYLFSSSLYNTAAVQDHTESGRFREYCCNWVNFARFGNPHATLVDWTPVERPAEGAEDSFY
PAAMILKNIGDCTMTTEFFYERFQFWKDLYRKYNGSHLLPKVE

>COEBE4D_AGAP005370-PA_OS=Agambiae

MWRVSYCAVVLTLLSTLLGLASAFVDVKVTIKNGPIIGQHRGAHYAFEGIP YAKAPIGNKRFAPSELIDERWNEPRNTSQVGPIC
LQWSHLKPGDDKLDGAEDCLFLNVYTPNLAPDVPMPTIVHLHGGAFMYGGGGYFQPDFLLKRPLILVTVNYRLGPLGFLSTED
DVIAGNYGLKDQVTALQWVQKNIKYFGGDASRVTLSGFSAGSASVHLHYLSPLSRGLFQRAVGHSGSALNPWVMVERAAEKA
KLIATGAGCPVDASSSSKELLQCLRQLPAEVIVRQVPKLQDFLYNPYSPLE&VVEQRGKYNPAPFLTEHPRDLTRSGRVAKVPLL
LSVTEAEGLYPAAEFLSNASYLRHINDHWNEVLPSILDYKYAVRDGQLRDALSQVIRERYLGANELNERVFPQFVRLVSNRLFF
AGVTEMAKMMQPHVPVYFYLDQYKATYGLSEALAGSDQYVGVPHGEDILLI FPSSLRDGHPYTAQELSMASKFVDLYESFAYG
QQPRFGKLLLPAQEDPTRLSYLQVDHPNSSIVTADFISDEPFWGILDFNDR MH

>carboxylesterase_domain_AGAP005834-PA_0OS=Agambiae
MIVPSLLLFVMHCVVSCTSSGSPLLVRAALEPNTACASADEVDTGDAPRVMIDGCLVGTLRDGMGGEQFEAFLGIPFAQPPVG
ELRFADPLPNGPWYEQLYNASYERDMCLQRNDLLPNPPVTGSEDCLYLNVRPKECDDRTNLPVIVYIHGGGFFSGTASSLIVGP
EYILDTKRAILVTVQYRLGVLGFLSTGDTAAPGNFGLKDQTLALRWVKRNI RRFGGNEQLITIVGQSAGATSVHMHMISPLSRGL
FERAIMMSGNSLVPWNIPTKDPLALARSTAMVVDVMGADRLSGKQLVAALRDIPGEKLVGNVHKLKLWSVDPLTLFRPVVEPK
DSPNPFLTEEPKVSWRNGNYQQVPYLAGFVPNEGAIRALSIFKDATLFGERRNFSTILPILLEQPPSKALTEKMRTRFLNDTTDD
EPVRQDNLQGFVDLYSEAAFIYPVQLGVRQYITAADTDRAPASVYKLSYKGRYSYSAIYAGGDTSDYGVVHCDDLNYLFRQPAI
FPDYPAGAPELKMVDTFVNFFIDFAINGRATPLAPVRECRNENQVYQSLDOVQEFVRVGDDVQVKVLSARNEEMFAFWKDFY

>COEAE3H_AGAP006725-PA_OS=Agambiae
MKLERLALTHTRARRETGMNLRDNRNGRHTASTALASSVCDLNQMAEASSOVNITSGPIRGTVTPLPDGSGPCYTFKGIPYAV
PPVGPLRFQPPQPLTHHSDDGQAALDCTRERAVSLASSYLPPNPSLASHIRELNVYTPKNPTTLDGSGDLPVMVWLHGGAFCT
GSGDSSIYHPEWLVAMGPACVVTVNYRLGPAGFLCLPSAGIYGNMGLKDQRALQWVRANIGRFGGDAHNVTLFGESAGGVS
AHLHYLSEGSYQLFHKLICQSGVATTSITFQKHPEQKARRLAEYFGCPPDBDREVLDTLLNVASEQLAQSQKEALSAHEKTLDS
VYAFRPVVESSDAIDPIVTENAFDLLGSFNQPAKPMILGVVSEEALYKINTFRQHLQRYRDDKGRFIPDLLNVPAGERSEVVDRIL
AFYCGTTEVTLEKEFELSRIFTDTMYLIPTVQAAELHLRRSKSDIFFYHFQAETELNKFRQQWKVPAEYRGASHADDVCYLFSAS
FFHTDAVEQDSPAWKLRKAMCRLWTSFARWGVPRLDGEEVLWTPLEEPTTEFNLTALNIDHQCGMRMMPNHLADRVDFWR
DLFKKYNGDLLGRGVKPVDMP

>achE2_AGAP000466-PA_OS=Agambiae

MASAYYHQSAVGVGNVLVLLLGATVICPAYAIIDRLVVQTSSGPIRGRSTMVQGREVHVFNGVPFAKPPVDSLRFKKPVPAEPW
HGVLDATRLPPSCIQERYEYFPGFAGEEMWNPNTNVSEDCLYLNIWVPTKRLRHGRGLNFGSNDYFQDDDDFQRQHQSKGGL
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AMLVWIYGGGFMSGTSTLDIYNAEILAAVGNVIVASMQYRVGAFGFLYLAP YINGYEEDAPGNMGMWDQALAIRWLKENAK
AFGGDPDLITLFGESAGGSSVSLHLLSPVTRGLSKRGILQSGTLNAPWSHMEKALQIAEGLIDDCNCNLTMLKESPSTVMQCM
RNVDAKTISVQQWNSYSGILGFPSAPTIDGVFMTADPMTMLREANLEGIDLVGSNRDEGTYFLLYDFIDYFEKDAATSLPRDKF
LEIMNTIFNKASEPEREAIIFQYTGWESGNDGYQNQHQVGRAVGDHFFICPNEFALGLTERGASVHYYYFTHRTSTSLWGEWM
GVLHGDEVEYIFGQPMNASLQYRQRERDLSRRMVLSVSEFARTGNPALEGEBVPLYTRENPIYFIFNAEGEDDLRGEKYGRGP
MATSCAFWNDFLPRLRAWSVPLKDPCKLDDHTSIASTARAAPTVALLIALSLAVARLVAA

>carboxylesterase_domain_AGAP010390-PA_OS=Agambiae
MATIKKLLNNVLLFWILSIGLSGSQMQDATIVLSQGTLIGLKVFPETSRIPIYAYLGIPYAKPPVNELRFAPPVPSPGWNRTLYARD
FKPICPQIENSSYEDLGIENQFRSRETSEDCLYLNIWIPETSIRYGGFPVMITGEEMAFDWNTNRASGLDLAADGIIVVTVQYRS
NVFGWLSLGQKYAPGNLGLLDQQLALVWIKDNIQKFGGDTNRLTLLGHGTTGGPNVMIHMVSPQARGLFARAIIMSGTIYSPYS
EVNADTKLSQEIIKILACNYDVGKNVLKCLQQKSIHDLLRAYEYIYRNGNY TINLGPIIDHYLPVEKRYIVDDPQKLFTAKALIME
DMPILFGITSNEGGFLYSKWIELARQSIDSLKKYINETLLPNIIERYKFQAGQDQIRETIHWRYFEQIPQTTAHHIHAIKIMSETRY
EIPFYKTLKALGTKKQSNRQLPVGTVEDDIANIQRESKAATQHNASYVYAY LFHHPNSMDMRGRINFFGGASHSSDLPFLMGPS
LYREIGRRRLSMVEDKLCKKMRSLFTEFIKGGNPTPGRQFDSWTPYSVELKIKLISAKPESFHRNDHSSLENTFEDNLQEIEENA
DQENARTSKNAIYLAGARDSEYFYYLQRMDSFWDQFLPKLSQIMNETNQEK RNRRIDLTLEEEQDISRETAAASKYKHAFFSM
LTLVCMLLAVLCICVYILKKNTNTSLSSIL

>carboxylesterase_domain_AGAP011509-PA_OS=Agambiae
MLLGHFFISSVQANCLVQYEQAATGVGEPKATFNSTPYCAYYGVRYGEPPEGSLRFRHSIVHQPSGSLNYTTPGSVCAQYNNPF
TRDYVIGSEDCLFANIYTPRVKESTEAAAYPVLVFVHGGSYAVGHGEKDINGADLLIDSGVVVVTFNYRLNVLGFLKTNKFNIS
GNFGLKDQTTLLRWVQRHIGNFGGDPAQVTLLGHSAGAGSVTHHLYIPQSKLFHRMIVLSGSLLASWSFMYEPRLCTESYLSD
LQPKTAIEFRARAFEDFFIQNGTTGFAFGFASMGTPCLIPELEQEEIERDINTVNAPHVSVLNPPITKVPILISETAREFVDQLKHLD
GFRFYPNIPQNWTAQKVGALISFVHNFTSQLVAAGHVNSSEEVFQQIADVAILRYPMRRLAQDLAQTLHGTMSVYYLRFEFDG
QFGKAKYKEYISYLPDSEYGAIHGDDLGYIFSPYNLEEALAKADQYREEWRHRWTVELIANFIKHGNPTPTPSKLSNITWTPWN
GNDSANAYLNIDKTLEMREFKDDRIFRFWAEVYNCLYYKVCKYDW

>carboxylesterase_domain-AGAP003568-PA_0OS=Agambiae
MLPATVIIAVVVFTVSLVAPINSAGSGSSSPSNGGPGSNSMDENETLKKSSSRIVHTKYGAVSGTIEHLDGRHLDPVEAFRGVPY
ASPPVGNLRFMPPVTGALWSGVKKADRFSPVCPQRLPDIYNETAALERMRBRLEYLRRLLPYLRNQSEDCLYLNIYVPTQGIHS
HLAWEPVRRKQWSGSRESSSTSKYAVVVFVHGESYEWNSGNPYDGSVLASQILVVTINYRLGILAGFLNANVDRFSKAPAN
YGLMDIAALHWIQENIEAFGGDPKSVTLAGHGTGAACVHFLIASAAVPEG LLFHRAIMMSGSGLAPWSLVGEPAKFAAYVSHH
VNCSPDLPHQLLLKCLRDKPLEDILSTSVRAPDFGNAFGPSVDGVVIDTGE)QMDGTHYSDYSGNPAATKPSAHIHNTLNTINAI
LLRKLAINKLSKYDLLVGVTRAEAYFAFNSEDVQYGIEADRRAKILKNYVR STYSFHLNEILATIVNEYTDWERPVQHPINIRDET
LEALSDARIVAPAVQTADLHSADHRNSFLYVFDYQTKFGDFPQRQGCIHGBLPYLFGAPLVGGFNHFTRNYTKSEIALSEAVMI
YWSNFIRTGNPNEQLENDHVRDRTRFKNIEWTPYESVHKKYLNLDTKPKLKNHYRAHRLSFWLNLVPDLHKPGNDDVPSGHH
ELESDDEEQPAALPTVKPLNPPQRDPATIGSNYTLFTTQVFSLLNFSSYEPNGSRHYPGTRPVHPVTAESSEGGDDDGGAAGG
GAGGAGGMSSSQEDGFAAYSTALSVTIAIGCSLLILNVLIFAGVYYQRDKTRLNEPRGGGPGMGGPGGHGTLQTKKRNENGQM
PNNICGELESLTIHAKADPSTILGHHHPALQHHQMPPPEFADLPQRAPPRPILKSVPGDGGGMLPAHALQLIGSNCGTLTKKSC
VKSNLSAATVGGVSVGHPSQTVTMDELRV

>COEBE2D_AGAP005371-PA_OS=Agambiae

MERMMMVQHRKFYSWQLALAVTLFCGTLAAATEQPPVVHTENGPIVGEKRGNYYAFEGIPYAKPPTGERRFAAPELNDERWS
EPRNATTIGPYCLQWSHTIPGKDKLFGAEDCLYMNIYTTSLDGGQRQTGLELFYIHGGAFMFGGGGLFSPNHVLRKPKIMVTEN
YRLGPLGFLSTEDDIVPGNFGLKDQVAALQWVRKNIHHFGGDPERITLVGISAGGASVHLHYLSPMSRGLFQNGIAHSGTALNP
WVMAEDSARKAKQIARGVGCPEDRLSSSQAMVECLRDRPAEDIVRQVPFLDYLYNPFSPLGVVVEKQSKVNRRPFLADHPAV
LSRKGKLTKVPLVLSVTQGEGLYPGAEFVSNLDYLADIDARWHDLLPSILDYKSAVPDDKRRAELSNAISEHYFGNDRKLSIDNF
RDFVSILSNRLFFAGVTKTAKLLQPHIPVYFYYFENYKTVYGIGELMSGTQDVNYGVAHGEDVLLSFPTRMRDNHPLTKGELRVV
ASFVDLYDTFSQGQEPKYGNYLLPVONITGQLRYMEVKDVACDGCATAKTGYGVSDEQFWDTLDFNDEPPRKVAQRPAHTEL

>carboxylesterase_domain_AGAP005756-PA_OS=Agambiae
MQPFLAAILRLLVGLLKTWLYRVWLGLRPPTSNDCCTVTLGPGKVRGLTKVTTGGTRYHAFKGIPYAVPPLGDRRFQPAVPLES
FQTPVLECFVERSKCLQYDQLLNVLVGSEDGLFLNVYTPALTGNDSCGLFRMVYIHGGGFLSGSGDAFLYDPVHFMEQRVVIV
TFNYRLGPLGFLSLPKAGIEGNAGLKDQLLVLQWIRNNIGKFGGDPENVTIFGESAGAKAAYLHYLSPVSRKYFHRVICQSGVA
CSDLAFQVEPSEKARKLAKCVGYEGSSDQEALDMLLKTPAKELFKHQLATLTDSERHEELQFPFRPVIERPHPGAIVLQHPLDAL
QTELDPPIPLITGCNSGEGMIALAKAQHHLAEYNAHPERLLPPMLRLHANANDLGKKVKQFYFQTRPITSDMLPELMDVLSDNE
YVMATVTAAELVAKFQPKVKHYCYYFTHDGRWGNLKRLLNMYHLPGVCHGD DVFYMFSSALNASLPGDADEVCVRQAFVR
MWSNFAHRGDPTPDEGDLAEGLVRWEPVEPCAGKSYFKLRCLQIDRSLKMMNPFLKRSTFWRELFRTYGYGSRKLPE

>carboxylesterase_domain_AGAP006956-PA_OS=Agambiae
MVTVSTVPSRTFTRLVLLLALLCRGGLGRDPPTVTIPDQGTVMGMYMKMFRTQRVVAYLGIPYAQAPVNEKRFTPPVVDNLPS
WEGVKNATSPAPHCWHMPSDTHRRHNQLFMELIRSGDDGGGGDGGGDRQHEDCLFLNIYIPDSTMPTDGYSVLVTFPTGDFD
GDTPFTLNPFQMVFKQKIIVVTVAYRLGIFGFFTSMDGEAPGNFGLMDQSALLWIKRNIRLFNGNEGSVTIMGHGTGAVCVGL
HLTSGDWTDDMFHKAILMSGSLLLDSSVRTAKQYASSLDELATAFGCFRRATKLMDCLRRVDAQILAENSPPIDWGPVIDQGL
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SNTTTPFIPDHPNMLVHQGKLRRVPLLIGHTDMEEVLELTMGDMLEHGLGAEMFDTLLGDVVMSDLAEMEFNETLCGGNMDI
VMEAVQYQYKPYPPTTEPLALRRKYIEFATERKYVAPTIELAMHMSQQADTFVYRFDIKPRTAAALKDVPEWVGVPHNFELIFL
WGLPYWLALADQMQWDSADKRVADIVMTLWANFAKFTNPTQVGVYIRWEKF TVTEPGVLIDRSFNMSDHTTMSFDAVKFW
NHYYPSVINFAAQCCNATYNGAERGAPLSGSLVAGLLLANLILLQSFVHLHSRTHVASRT

>carboxylesterase_domain_AGAP006723-PA_0OS=Agambiae
MVMRNVRKYPAMSQAGLGRGQSAQEYDPSARIMVKVLQGSIYGTKDRLPN&PYYCFKGIPYAKPPVGKLRFASPEPIDRYPV
SYLDCSRERSSCLGRDVITREITGSEDGLFVNVYTPALGREVSSTGTPLARIVFFHGGGMTGGNGDSSMYLPDYLVQEGVVVA
TVNYRLGVLGFLCLPQAGIEGNAGLKDQRLALQWIRQNVSTFGGDPNNVTIFGASSGGSNVLMHCFSDLSQPYFHKAIAQSATI
FADLIYQTEPEERARSLARIFGYEGTSDEGVLATLRDVPARRLYEAQFLVISDREREYEQIFQFPFTAVIEREQSTDPVLVKTPME
YLREPNRMRVPVLCGYNDKEGMLELVDMIKNLSVYNARPEKFICRSFDVDYFSSAARALGEEMRRHYFGEASISRANLDRLVD
LLTDRFVVGYYVLCKLWSEHQPATPLYSYRFAYEGSLNKGKELLKFQHLPGACHIDEVYYLFSSPLLRTEIPPSDPAYRMRQLM
VRMWTNFAKHSNPTPPTEHEPGLPCQWEPMRAVPGTDGQPTNYTVFSIGKEMSTLPELERMGKFLEVTKRCNGTIDNFVIPRI
D SRPTTGGRERQQSFG

>heme_peroxidase_ AGAP010734-PA

MMLFVVASALIALAQVDAVNVATSYSVVHHDQPAAQPRLLQKASHVYAPAA HVVTANHYSHAAAPHYAKTRYTVPFLSALQ
AQPQCPAPPACEKSRYRTLDGSCNNLQNPTWGTPNRRYGRLLTPKYGD@GBTVSVTGQELPNARVVSLVAFGEQDIPDPEYTL
ANMQWGQIMTHDMSMQAGGTQSKKHPTRCCTDEGKLIGKERAPSSCYPIIFEHDPAHSQTETECINFVRTLTDREDQCTPTHP
SQPAEQLTTVTSYLDLSLVYGNSDQQNAGIRAFTGGRMAVVERDGYEWPPNPNATTECENESRDEVCYLAGDSRVNQNPGLT
IMQIVLLREHNRIADQLQKYNPHWDDELLFQEARRINIAQYQHINYYEWLP IFLGWENMVKNRLIYRVKGGEYINDYDPSQDPS
VLNSHATAAFRYFHSQIEGRLDLVSEIRKPTGSLRLSDWFNRPSIIEAGDKDFLTRGLATQPEELTDTNFDAEIKHFLFRRGRPFG
GDLRAIDIQRNRDHGLAGYNDYREFCGFKRASTWEDLMDLISPQDVSKLQSYASIDDIDLTVGGSLEAHVNGALAGPTFLCILT
EQFYRTRVADRFFYERGDKDLAFTREQLAELRKASMARLFCDNGNHVASM@KAFLRISHSNQVVPCSQIPEVDLSLWKDLSY
DNSLNSFHYYHNYKK

>heme_peroxidase_ AGAP009033-PA

MCKVLLLLVACTVAPLVAERLATLDRLAGYASKTNLETALDYGEAIYERSK RLECSLAAGTRTKVVKGGTTYAQIIDGYPTPST
QROQDLLARKVLRASGFFVNRYCLPSSIPSYECGLFLAGTEIPPSTIADQCR.IEAKEYSDEYRRLLPALYDDGVYKFRRSTTGGE
LPAARDISSRFHAAHNGRQPAPDARHSVALVQWSQFVEHDLAKTTVQTMHEBTGIECCTGEHGPLLPRYRHPSCQPMEVREDD
PYYRTYRATCLNYVRSALSLGSTGGCHLGPANQLNAATNRLDLSQLYGSGAIDTRLLRTGKGGRLQAQLFDSAEYLQPAADG
RLCVADANLETVCYGSGDTRVNVNPYITLLHTLFLRSHNRLAKHLAQLRPDWTDERLFAVARTVNTRLYQRIVREWLRAVVGE
AAGDPTPPPPVGERNDRVSNEFATAAIRFYNTMMPGEIANAIGSYDLERLFRPKDLRKREYFAHLVGSVLGQNAMSLDTAYV
DDLAHLLFGVRNVGLDVLALDIQRGRDHGLARYTDYYALCTGRPVSGWADL EPVLKADDLEIVRASYATVHDVDLIVGVIAER
PVNGGIVGPTLSCLIREQLDRSLAIEVDSSPVPLERVDALLAEYSAARFMOTAQVDRVQRDIFRVPAVDNPQIRCAQLPSLDLAR
LV

>thioredoxin_reductase AGAP000565-PB

MAAATAAEQENYEYDLVVIGGGSGGLACAKQAVQLGAKVAVLDFVKPSPRG TKWGLGGTCVNVGCIPKKLMHQASLLGEAI
HDSQPYGWQLPDPAAIRHDWATLTESVQNHIKSVNWVTRVDLRDQKVEYVNGLGYFKDDHTVVAVMKNQTERELRAKHVVI
AVGGRPRYPDIPGAAEYGITSDDIFSLPQAPGRTLLVGAGYIGLECAGFLELGYDVSVMVRSILLRGFDQQMATMVGDSMVEK
GIRFHHRSRPLAVEKQPDGRLLVRYETVDEAGTATNGEDVFDTVLFAIGR@AETGTLKLANAGVVTAEGGKSDKLEVDETDHR
TNVPHIYAVGDVLYRKPELTPVAIHAGRIIARRLFGGSEERMDYADVATTV FTPLEYGCVGLSEEAAEAAHGKDGIEVYHAYYK
PTEFFVPQRSVRYCYLKAVALREGNQRVLGLHFLGPAAGEVIQGFAAALKGLTMQVLRNTVGIHPTVAEEFTRLAITKRSGLD
PTPATCCS

>nitrilase_family_member_AGAP003515-PA
MSTLRVALVQLYGRPTKQECIANAISQIRQAKDRGARLIILPECFNSPYSREFGRHAEEIPRGETSQALAKVAAELGVYLVGGTY
PEREGTRLYNTCPVFGPKGELLCKYRKLHLFDMDIPGRCTFQESAALTAGRLATFSIGSLKIGLGICWDKRFPELAACYRQLGC
DMMIFPSAFDPYTGPLHWDLLGRARALDNQMFVALVSPARDPTTEYVAYGYSLMCDPWGRVLCRAKEEQELLITDIDLKMCG
EIKQQIPILRQKRGDIYELKAMK

>AGAP013758-RA_peptide_ AGAP013758-PA
MESLAQFNCNVPLVLFVNGKKVIDSSPDPECTLLVYLREKLRLCGTKLGCAEGGCGACTVMVSKVDRKTGSLHHLAVNACLTP
VCAVHGMAVTTVEGIGSTRTRLHPVQERIAKAHGSQCGFCTPGIVMSMYSLRSSPVPSMKELEVAFQGNLCRCTGYRPILEGY
KTFTKEFGCAMGDKCCRNGNGNGCGQNGNGELDSELFQPNEFVPYDPSQEPPELKLSDKLDSESLVFRTSRTAWYRPTTLN
DLLALKKAHPETKIVVGNTEVGVEVKFKHFEYPVLANPIQIKELTTIERQA SGLKIGSAVTLMEMEIALRKEIETGPETETRLYQAI
VDMLHWFAGKQIRNVASVGGNIMTGSPISDLNPIFTAAAIELEVASLDGGFRKVRMGDGFFTGYRKNVIQPHEALVSLFIPRTTK
DQYFIAHKQAKRRDDDIAIVNGAFNVRFRPGTDIVDEIHLAFGGMAPTTVLAKKTATALVGTRWDAQLVERCNDLLVEELPLSP
SAPGGMIVYRRSLTLSLFFKAYLAIAQSLDKQSIPHRTPVGEREKSGANTRTLVPKSTQLFEKVSGDQPATDPIRRPQVHASAYK
QVTGEAIYCDDIPKFANELYLAFVYSTKAHAKILSIDASEALKQEGVHRFF SADDLTDEQNRLGAIVEDERIFAKDIVTSQGQIIGA
VVADNESIAKTAARKVRVVYEDLTPIIVSLEDAIAREAFFPEGSLRLEYGNVDAAFDSAYVIVEGECRTGAQEHFYLEPIACIAYP
RDSDELEIISCSQHPAEAQRKVANALSIPCHKVFSRVKRLGGGFGGKETKVLFVTPVALAAYRLRRPVRTVLDRCDDMAVTGT
RHPFLVRYRVAVSKDGLLLAGEYKAYSNAGYSRDLSYSVMQRALLHIQNAY KISNIRIEGWVCKTNLPSCTAFRGFGSPQAMFV
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AETVIRHVAQELKLDHVSLIEKNLYKNEGDHTHYNKLIENCTVRRCWDDLL ESSALRQRQTQVDAFNRANRWRKRGIDAVPT
MYGIAFNVPGLDQSGALVHVYQDGTVLIAHGGVEMGQGLHTKMIQVAATAL QIPFDKIHCSETGTDKIPNTSATAASVASDLN
GAAVLEACRKLQSRLEPYRKKDSAGGWNAWIRQAYLDRVSLSATGFYATPNNYNFQTNVGNPFHYYTFGAACSEVEIDCLTG
DHQVLRTDIVMDVGSSLNPAIDIGQIEGGFMQGYGMFMLEEMIYSPAGEVYSRGPGTYKLPGFANIPGELNVSLLTGAPNPRAV
YSSKAIGEPPLFLASSVYFAIKAAIAAARLEEGITGNFNLIAPASSARIRMLCSDTITRKVSTAHFLTFVYCDLELNKRKYVVTVYR
RYW

>multidrug_resistance_like_protein_1_AGAP008436-PA
MVEPVSLPLVDHLVVYGFQYLLVCLFFLSELSYVKQDVPVQTSRRTVHSIFSAFLVLVTLAGVVVAAFRLVDDSVAVWRDGIEA
ISLVGILFLQIYSIRRNVDHIYLFTFWTLRTLALSMDVAFDRTEWYDFMHL MLAFAWLCACGIRSYSGGGHDSSTGSNTPRKPNFI
RGLFFSWMDSTYREAHRGSVAFYQGTLFQGTLPEDRRCEQLLELYEKANARGYTAVDDGSGRMESELCRFTIGKLLSPFRGEII
LAGLNRFVLISLFFLCPYLLRLLLEENQPRMYQKWIVTALFDASTIHAILN THYQHTTQDIGLRIRSILMGAIYRSILHDGITSNASS
DTLTSDTALFVPFIQNLHMMWSAPLIILITFVALWVGVLGPIGTVGLAIIV AVIAITRKLAKKIAAQEKHITAHSNDRVRLTTASIE
QMQQIKSDLMEPFFEQRIGEHRRAELSHMCTYILYDALKYLLSIATPMIVACGTFLFMYVVGSGALLTVQSMFVAIALFGLTRYP
LSELPNLMANWGTINVKLQVINEVVCSGKQRKSSGKMPQNGSSTGGAGREEKMQEVVHTFVDQLEDSIADTSRAEVLRIER
AKFSTEKNTILRGINLTLREGTFIGVSGTHGSGKTSLLRAMIGRLQRTGGETIAWNRVAYCPQTPWIHSGTIRSNILFGQEYEKSR
YEEVLRACCLEEDLKTFPDYDERVVSEGGHSLSGGQARRVSLARAVYRHADYLLDDPLRSLDPNVARKVFEGVFHRQHGLLA
GCTCVFISHDPEHLSIADKVLVMAGGTIEKVLKPAEVSVELLGQLNGAEDEPEQEEKAPKADQQNKKRARKAQPKGTDHGEGN
VSLGLYVTFARMLKRRYCVGALCFESTVTALDIVITLLAQWAASDKQTSG ALLHTTWILCVWVLLIFLKTAIIHWAGLSLSKRV
HSQMLATILRQPMEFFDLNDSGVIVNRFSNDLKVVDKTITSVRSVLSASSVLGTLMLFVYKLHSKLLLFVLAFTAALMLVCGL
KRLLSYHLQVARTLKRFEASSRSPIILQYNETIQGIDTIKAYEAEDRLLRQFFERVDTHQNYIYHNRFANRWIGIRLEFIGAIVIYYV
ALLTVSNQSMVGFAFVGIIVSYVLRLIPSLNSLLLALGALEENIISFERVAQYLDLQRETNDDTGVDYPTSGMDKHPVLGPIIYRDF
SLTHADGSTVLHNVTLTIAAGEKLGIVGRTGSGKSSFIGTLFRFYPKHTTYISIAHVELGRISLQKLRGELTLVPQSTSLFSGVVQ
NFIDPRNGHTDEELIRCLRECGLGNVHLATPLENLSVGQCQLLCLVRGFLRKPIIILDEATSALDEATEDLILKVLDKQFHGRTV
LMIAHHLNTLRNCHRVLWLQEGRVRKIAPLQDYTVEERAELGFRD

>Cu-Zn_Superoxide_Dismutase_Anopheles_gambiaeESTP
MPLKAVCVLNGEVKGTIFFEQSGESDPVKVTGSVTGLKPGDHGFHIHEFGNTNGCMSTGAHFNPYAKTHGGPDAEERHAGD
MGNIVADENGEAKVDLTATQIALSGALNVVGRSLVVHADPDDLGVGGHELS KTTGNAGARLACGVIGLCKI

>catalase_[Anopheles_gambiae]
MSRNPAENQLNAYKDAQKDKVTATMSHGAPVGTKTASETAGPRGPVLLQDWLIDELAHFDRERIPERVVHAKGAGAFGYFE
VTHDITQYCAAKLFEKVGKKTPLAVRFSTVGGESGSADTVRDPRGFAVKFYTDDGVWDMVGNNTPIFFIRDPVLFPSFIHTQKR
NPATHLKDPDMFWDFISLRPETTHQTMFLFSDRGTPDGYRFMNGYGSHTYIWNADGKPVYCKFHFKTDQGIKNLDPARANEL
TATDPDYSIRDLYNAIAKKDFPSWTLKVQVMTFEQAEKVPYNPFDLTKVWPQNEFPLIPVGRMVLDRNPSNYFAEVEQAAFAPS
HLVPGIEPSPDKMLQARLFAYADTHRHRVGANYLMLPVNCPYRVATRNFQRODGPMNCTDNQGGAPNYFPNSFSGPQTCPRAH
KLOQNTPLKLSGDVNRYETGDEDNFSQATVFYRRVLDDAGRQRLINNIVGHIKDASPFLQERAVKNFAMVDADFGRHLSEGLKL
RRTANL

>Glutathione_(GSH)_peroxidase_family_Anopheles_gamistr._ PEST
MFSTKSVLLFVVGVLIAYGVNRFYSQSTTTQTDGTMEDYKNAKSVYDFTVKDSQGADVSLEKYRGKVLLIVNIASQCGLTKGN
YAELTELSQKYADKDFKILSFPCNQFGGQMPEGDGEEMVCHLRSAKAEVGDFAKIDVNGDGAHPLYKYLKHKQGGTLGDSI
KWNFAKFLVNKDGQPVDRYAPTTSPSSIVKDIDKLLG

>Voltage-gated_sodium_channel_alpha_subunit_OS=AgenGN=para
MTEDSDSISEEERSLFRPFTRESLQAIEARIADEEAKQRELERKRAEGESBRKKKKKEIRYDDEDEDEGPQPDPTLEQGVPVPV
RMQGSFPPELASTPLEDIDSFYSNQRTFVVISKGKDIFRFSATNALYVLDANPIRRVAIYILVHPLFSLFITTILVNCILMIMPTTPT
VESTEVIFTGIYTFESAVKVMARGFILQPFTYLRDAWNWLDFVVIALAYVT MGIDLGNLAALRTFRVLRALKTVAIVPGLKTIVG
AVIESVKNLRDVIILTMFSLSVFALMGLQIYMGVLTQKCIKEFPLDGSWGN LTDESWELFNSNDTNWFYSESGDIPLCGNSSGAG
QCDEGYICLQGYGKNPNYGYTSFDTFGWAFLSAFRLMTQDYWENLYQLVLRBAGPWHMLFFIVIIFLGSFYLVNLILAIVAMSY
DELQKKAEEEEAAEEEALREAEEAAAAKAAKLEAQQAAAAAAANPEIAKSP SDFSCHSYELFVGQEKGNDDNNKEKMSIRSEG
LESVSEITRTTAPTATAAGTAKARKVSAGVATIQKASLSLPGSPFNLRRGBGSHQFTIRNGRGRFVGVPGSDRKPLVLSTYLDA
QEHLPYADDSNAVTPMSEENGAIIVPVYYANLGSRHSSYTSHQSRISYTSEDLLGGMTKESRLRNRSARNTNHSIVPPPNANNL
SYAETNHKGQRDFDLTQDCTDDAGKIKHNDNPFIEPAQTQTVVDMKDVMVLNDIIEEQAAGRHSRASDHGVSVYYFPTEDDDED
GPTFKDKALEFLMKMIDIFCVWDCCWVWLKFQEWVAFIVFDPFVELFITLCIVVNTLFMALDHHDMDPDMEKALKSGNYFFTA
TFAIEATMKLIAMSPKYYFQEGWNIFDFIIVALSLLELGLEGVQGLSVLRSFRLLRVFKLAKSWPTLNLLISIMGRTMGALGNLTF
VLCIIFIFAVMGMQLFGKNYVDNVDRFPDHDLPRWNFTDFMHSFMIVFRVLCGEWIESMWDCMLVGDVSCIPFFLATVVIGNL
VVLNLFLALLLSNFGSSSLSAPTADNETNKIAEAFNRISRFSNWIKMNLANALKFVKNKLTSQIASVQPTGKGVCPCISSEHGENE
LELTPDDILADGLLKKGIKEHNQLEVAIGDGMEFTIHGDLKNKAKKNKQIM NNSKVIGNSISNHQDNKLDHELNHRGVSLQDDD
TASIKSYGSHKNRPFKDESHKGSAETMEGEEKRDASKEDLGIDEELDDEGEDEGPLDGELIIHAEEDEVIEDSPADCCPDNCYK
KFPVLAGDDDAPFWQGWGNLRLKTFQLIENKYFETAVITMILLSSLALALE DVHLPQRPILQDILYYMDRIFTVIFFLEMLIKWLA
LGFKVYFTNAWCWLDFIIVMVSLINFVASLCGAGGIQAFKTMRTLRALRPL RAMSRMQGMRVVVNALVQAIPSIFNVLLVCLIF
WLIFAIMGVQLFAGKYFKCVDKNKTTLPHEIIPDVNACKAENYSWENSPMN FDHVGKAYLCLFQVATFKGWIQIMNDAIDSRD
VGKQPIRETNIYMYLYFVFFIIFGSFFTLNLFIGVIIDNFNEQKKKAGGSLEMFMTEDQKKYYNAMKKMGSKKPLKAIPRPRWRP
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QAIVFEIVTNKKFDMIIMLFIGFNMLTMTLDHYKQSETFSAVLDYLNMIFI CIFSSECLMKIFALRYHYFIEPWNLFDFVVVILSILG
LVLSDIEKYFVSPTLLRVVRVAKVGRVLRLVKGAKGIRTLLFALAMSLPA LFNICLLLFLVMFIFAIFGMSFFMHVKDKSGLDDV
YNFKTFGQSMILLFQMSTSAGWDGVLDGIINEEDCLPPDNDKGYPGNCGSSGITYLLAYLVISFLIVINMYIAVILENYSQATED
VQEGLTDDDYDMYYEIWQQFDPDGTQYVRYDQLSDFLDVLEPPLQIHKPNR KIISMDIPICRGDMMFCVDILDALTKDFFARK
GNPIEETAELGEVQQRPDEVGYEPVSSTLWRQREEYCARLIQHAWKRYKQRGGGTDASGDDLEIDACDNGCGGGNGNENDD
SGDGATGSGDNGSQHGGGSISGGGGTPGGGKSKGIIGSTQANIGIVDSRKESPDSIGDPQGRQTAVLVESDGFVTKNGHRVVI
HSRSPSITSRTADV

>Sod-PA_FBpp0075958_Dmel
MVVKAVCVINGDAKGTVFFEQESSGTPVKVSGEVCGLAKGLHGFHVHEFGINTNGCMSSGPHFNPYGKEHGAPVDENRHLGD
LGNIEATGDCPTKVNITDSKITLFGADSIIGRTVVVHADADDLGQGGHELSKSTGNAGARIGCGVIGIAKYV

>Sod-PD_FBpp0305736_Dmel
MVVKAVCVINGDAKGTVFFEQEVRIQNHLNFSARQNSSGTPVKVSGEVCGIAKGLHGFHVHEFGDNTNGCMSSGPHFNPYGK
EHGAPVDENRHLGDLGNIEATGDCPTKVNITDSKITLFGADSIIGRTVVVHADADDLGQGGHELSKSTGNAGARIGCGVIGIAKY

>Sod2-PA_FBpp0086226_Dmel

MFVARKISQTASLAVRGKHTLPKLPYDYAALEPIICREIMELHHQKHHQTY VNNLNAAEEQLEEAKSKSDTTKLIQLAPALRFNG
GGHINHTIFWQNLSPNKTQPSDDLKKAIESQWKSLEEFKKELTTLTVAVQGGWGWLGFNKKSGKLQLAALPNQDPLEASTGLI
PLFGIDVWEHAYYLQYKNVRPSYVEAIWDIANWDDISCRFQEAKKLGC

>Cat-PA_Dmel_FBpp0074825
MAGRDAASNQLIDYKNSQTVSPGAITTGNGAPIGIKDASQTVGPRGPILLOVNFLDEMSHFDRERIPERVVHAKGAGAFGYFE
VTHDITQYCAAKIFDKVKKRTPLAVRFSTVGGESGSADTARDPRGFAVKFYTEDGVWDLVGNNTPVFFIRDPILFPSFIHTQKRN
PQTHLKDPDMFWDFLTLRPESAHQVCILFSDRGTPDGYCHMNGYGSHTFKNAKGEPIYAKFHFKTDQGIKNLDVKTADQLAS
TDPDYSIRDLYNRIKTCKFPSWTMYIQVMTYEQAKKFKYNPFDVTKVWSQKEYPLIPVGKMVLDRNPKNYFAEVEQIAFSPAHL
VPGVEPSPDKMLHGRLFSYSDTHRHRLGPNYLQIPVNCPYKVKIENFQRDEMNVTDNQDGAPNYFPNSFNGPQECPRARALSS
CCPVTGDVYRYSSGDTEDNFGQVTDFWVHVLDKCAKKRLVQNIAGHLSNASQFLQERAVKNFTQVHADFGRMLTEELNLAKS
SKF

>PHGPx-PC_GSH_Peroxidase_FBpp0072930_Dmel
MAGRSIVHFFLGSVAIALGSYIYFTMQIDMSANGDYKNAASIYEFTVKDTH GNDVSLEKYKGKVVLVVNIASKCGLTKNNYEK
LTDLKEKYGERGLVILNFPCNQFGSQMPEADGEAMVCHLRDSKADIGEVFAVDVNGDNAAPLYKYLKAKQTGTLGSGIKWN
FTKFLVNKEGVPINRYAPTTDPMDIAKDIEKLL

>PHGPx-PA_GSH_Peroxidase_FBpp0072931_Dmel
MSANGDYKNAASIYEFTVKDTHGNDVSLEKYKGKVVLVVNIASKCGLTKNN YEKLTDLKEKYGERGLVILNFPCNQFGSQMPE
ADGEAMVCHLRDSKADIGEVFAKVDVNGDNAAPLYKYLKAKQTGTLGSGIK WNFTKFLVNKEGVPINRYAPTTDPMDIAKDIE
KLL

>PHGPx-PD_GSH_Peroxidase_FBpp0072932_Dmel
MSLRQFQNISRQALRCYSMRRTPGPVLELSRGQRQCLRLCTIMLPVSCAARMNAISSAAQHSTAAAIDMSANGDYKNAASIYE
FTVKDTHGNDVSLEKYKGKVVLVVNIASKCGLTKNNYEKLTDLKEKYGERG LVILNFPCNQFGSQMPEADGEAMVCHLRDSK
ADIGEVFAKVDVNGDNAAPLYKYLKAKQTGTLGSGIKWNFTKFLVNKEGVP INRYAPTTDPMDIAKDIEKLL

>para_Drosophila_melanogaster_FBgn0264255

MTEDSDSISEEERSLFRPFTRESLVQIEQRIAAEHEKQKELERKRAEGEQRY GRKKKQKEIRYDDEDEDEGPQPDPTLEQGVPIP
VRLQGSFPPELASTPLEDIDPYYSNVLTFVVVSKGKDIFRFSASKAMWMLEPFNPIRRVAIYILVHPLFSLFITTILVNCILMIMPTT
PTVESTEVIFTGIYTFESAVKVMARGFILCPFTYLRDAWNWLDFVVIALAY VTMGIDLGNLAALRTFRVLRALKTVAIVPGLKTI
VGAVIESVKNLRDVIILTMFSLSVFALMGLQIYMGVLTQKCIKKFPLDGSW GNLTDENWDYHNRNSSNWYSEDEGISFPLCGNIS
GAGQCDDDYVCLQGFGPNPNYGYTSFDSFGWAFLSAFRLMTQDFWEDLYQILRAAGPWHMLFFIVIIFLGSFYLVNLILAIVA
MSYDELQKKAEEEEAAEEEAIREAEEAAAAKAAKLEERANAQAQAAADAAA AEEAALHPEMAKSPTYSCISYELFVGGEKGN
DDNNKEKMSIRSVEVESESVSVIQRQPAPTTAHQATKVRKVSTTSLSLPE@SNIRRGSRSSHKYTIRNGRGRFGIPGSDRKPLVLS
TYQDAQQHLPYADDSNAVTPMSEENGAIIVPVYYGNLGSRHSSYTSHQSRYTSHGDLLGGMAVMGVSTMTKESKLRNRNTR
NQSVGATNGGTTCLDTNHKLDHRDYEIGLECTDEAGKIKHHDNPFIEPVQTWTVVDMKDVMVLNDIEQAAGRHSRASDRGVS
VYYFPTEDDDEDGPTFKDKALEVILKGIDVFCVWDCCWVWLKFQEWVSLIVFDPFVELFITLCIVVNTMFMAMDHHDMNKEM
ERVLKSGNYFFTATFAIEATMKLMAMSPKYYFQEGWNIFDFIIVALSLLEL GLEGVQGLSVLRSFRLLRVFKLAKSWPTLNLLISI
MGRTMGALGNLTFVLCIIFIFAVMGMQLFGKNYHDHKDRFPDGDLPRWNFTDFMHSFMIVFRVLCGEWIESMWDCMYVGDV
SCIPFFLATVVIGNLVVLNLFLALLLSNFGSSSLSAPTADNDTNKIAEAFNRIGRFKSWVKRNIADCFKLIRNKLTNQISDQPSGER
TNQISWIWSEGKGVCRCISAEHGDNELELGHDEILADGLIKKGIKEQTQLE/AIGDGMEFTIHGDMKNNKPKKSKYLNNATDDD
TASINSYGSHKNRPFKDESHKGSAETMEGEEKRDASKEDLGLDEELDEEGEEEGPLDGDIIIHAHDEDILDEYPADCCPDSYYK
KFPILAGDDDSPFWQGWGNLRLKTFQLIENKYFETAVITMILMSSLALALEDVHLPQRPILQDILYYMDRIFTVIFFLEMLIKWLA
LGFKVYFTNAWCWLDFVIVMVSLINFVASLVGAGGIQAFKTMRTLRALRPL RAMSRMQGMRVVVNALVQAIPSIFNVLLVCLI
FWLIFAIMGVQLFAGKYFKCEDMNGTKLSHEIIPNRNACESENYTWVNSAMNFDHVGNAYLCLFQVATFKGWIQIMNDAIDSR
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EVDKQPIRETNIYMYLYFVFFIIFGSFFTLNLFIGVIIDNFNEQKKKAGGSLEMFMTEDQKKYYNAMKKMGSKKPLKAIPRPRWR
PQAIVFEIVTDKKFDIIMLFIGLNMFTMTLDRYDASDTYNAVLDYLNAIF VVIFSSECLLKIFALRYHYFIEPWNLFDVVVVILSIL
GLVLSDIIEKYFVSPTLLRVVRVAKVGRVLRLVKGAKGIRTLLFALAMSLP ALFNICLLLFLVMFIFAIFGMSFFMHVKEKSGIND
VYNFKTFGQSMILLFQMSTSAGWDGVLDAIINEEACDPPDNDKGYPGNCGATVGITFLLSYLVISFLIVINMYIAVILENYSQAT
EDVQEGLTDDDYDMYYEIWQQFDPEGTQYIRYDQLSEFLDVLEPPLQIHKRKYKIISMDIPICRGDLMYCVDILDALTKDFFAR
KGNPIEETGEIGEIAARPDTEGYEPVSSTLWRQREEYCARLIQHAWRKHKRGEGGGSFEPDTDHGDGGDPDAGDPAPDEATDG
DAPAGGDGSVNGTAEGAADADESNVNSPGEDAAAAAAAAAAAAAAGTTTAG SPGAGSAGRQTAVLVESDGFVTKNGHKWVVI
HSRSPSITSRTADV

>maleylacetoacetate_isomerase_1_(Probable) OS=Dagelster GN=CG9362
MASATQLTHRGIHLAGLYRSSWSKPLFRHLATKPILYSYWPSSCSWRVRVARAIKKIDYDIKPTSLLKTVSGHAYTDEYREVNP
MQKVPSLKIDGHTLCDSVAIIHYLEETRPQPALLPQDPVKRAKIREIVELICSGIQPLQNVSVLDHIGKDQSLQWAQHWISRGFQG
LEKVLSHSAGKFCVGDELSMADICLVPQVRNARRYKADLTPYPTIVRLNQB.QELDVFKATHPSTQPDCPPEFAKK

>maleylacetoacetate_isomerase_2_(Probable) OS=Dauglater GN=CG9363
MSTNLCPNASSSDIQPILYSYWRSSCSWRVRIAMNLKEIPYDIKPISLIKSGEQHCNEYREVNPMEQVPALQIDGHTLIESVAIMH
YLEETRPQRPLLPQDVHKRAKVREIVEIICSGIQPLQNLIVLIHVGEEKKKEWAQHWITRGFRAVEKALSTSAGKYCVGDEISMA
DCCLVPQVFNARRFHVDLRPYPIILRIDRELESNPAFRAAHPSNQPDCPRENK

>nAcRalpha-30D-PA_FBpp0079505_Dmel
MDSPLPASLSLFVLLIFLAIIKESCQGPHEKRLLNHLLSTYNTLERPVANEEPLEVKFGLTLQQIIDVDEKNQILTTNAWLNLEWN
DYNLRWNETEYGGVKDLRITPNKLWKPDVLMYNSADEGFDGTYHTNIVVKH NGSCLYVPPGIFKSTCKIDITWFPFDDQHCEM
KFGSWTYDGNQLDLVLNSEDGGDLSDFITNGEWYLLAMPGKKNTIVYACCFEPYVDITFTIQIRRRTLYYFFNLIVPCVLISSMAL
LGFTLPPDSGEKLTLGVTILLSLTVFLNLVAETLPQVSDAIPLLGTYFNCIMFMVASSVVLTVVVLNYHHRTADIHEMPPWIKSVF
LQWLPWILRMGRPGRKITRKTILLSNRMKELELKERSSKSLLANVLDIDDDFRHTISGSQTAIGSSASFGRPTTVEEHHTAIGCNH
KDLHLILKELQFITARMRKADDEAELIGDWKFAAMVVDRFCLIVFTLFTII ATVTVLLSAPHIIVQ

>RdI-PA_GABA-A_receptor_FBpp0076261_Dmel

MSDSKMDKLARMAPLPRTPLLTIWLAINMALIAQETGHKRIHTVQAATGGG SMLGDVNISAILDSFSVSYDKRVRPNYGGPPVE
VGVTMYVLSISSLSEVKMDFTLDFYFRQFWTDPRLAYRKRPGVETLSVGSEIKNIWVPDTFFVNEKQSYFHIATTSNEFIRVHHS
GSITRSIRLTITASCPMNLQYFPMDRQLCHIEIESFGYTMRDIRYKWNEGRSVGVSSEVSLPQFKVLGHRQRAMEISLTTGNYSR
LACEIQFVRSMGYYLIQIYIPSGLIVISWVSFWLNRNATPARVALGVTTVLTMTTLMSSTNAALPKISYVKSIDVYLGTCFVMVF
ASLLEYATVGYMAKRIQMRKQRFMAIQKIAEQKKQQLDGANQQQANPNPNANVGGPGGVGVGPGGPGGPGGGVNVGVGMG
MGPEHGHGHGHHAHSHGHPHAPKQTVSNRPIGFSNIQQNVGTRGCSIVGPQEVRFKVHDPKAHSKGGTLENTVNGGRGGPQ
SHGPGPGQGGGPPGGGGGGGGGGGPPEGGGDPEAAVPAHLLHPGKVKKRINGITPSDIDKYSRIVFPVCFVCFNLMYWIY
LHVSDVVADDLVLLGEE

>superoxide_dismutase_[Cu-Zn]-like_[Acyrthosiphoisum]
MVKAVCVLNGEDVKGTIFFSQPDDKSPVEITGELTGLSKGRHGFHIHEFGDNTNGCMSSGPHFNPFGKTHGAPNDDVRHVGDL
GNIEAPGSSVTKIQFNDPIISLTGPLNIIGRTLVVHADQDDLGKGGHELSATGNAGARIACGVIGITK

>copper_zinc_superoxide_dismutase_[Diaphorina] citri
YLVTIGNSVGTSKMPAIKAVCVLNNEPVKGTIFFTQEHADSPVKVTGEIQG.LEEGNHGFHIHEFGDNTNGCTSAGPHFNPLGKDH
GAPADADRHVGDLGNIVATANKVAKVEIEDSIISLTGANNIVGRTLVVHAD PDDLGKGGHELSKTTGNAGARIACGVIGIAK

>putative_superoxide_dismutase_Cu-Zn_[Maconelligscbirsutus]
MPVKAVCVLNGENVKGTVYFTQNGEKDPVEVTGEICGLQAGLHGFHVHEF@ONTNGCTSAGAHFNPFGKTHGAPEDSERHVG
DLGNVTADSSGVAKVNIKDSIISLCGPLSVVGRTVVVHADPDDLGKGGHELSKSTGNAGARLACGVIGITK

>superoxide_dismutase_[Aedes_aegypti]
MPAKAVCVLSGDVKGTIFFQQNGDSDPVKVTGEVTGLKPGNHGFHIHEFGDNTNGCTSAGPHFNPHGKEHGGPDAAERHAGD
LGNVVADGSGVAKVDISDSQISLSGPLSILGRTVVVHADPDDLGLGGHELKSTGNAGARLACGVIGICKA

>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
MDPFSRVLRIALAIGIVSSFVGRMDASFPGLSLEGWPYFYPLGPWHDHTRIPYNEPVPIIPVVAAQLAEYPGAMSIAATRGAVHI
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
MASKISLIAVGLLLVNVGVNAQQYGQQLGRRSSQDRLNQLRSYDDGARQSRIYNDLYNEQRYASRTQDQEQQQQQQHQDRR
ESSDYDRDDYSYGYAVRDELSGDIKSQQEVRNGDRVRGQYRTLESDGTERDYTADDVRGFNAVVRHQPSVGTRAQLVHTL
QPAVLLRQPTVGHLVSGQHRPALLTTPQQTSTVLLRN

>cuticular_protein_RR-2_family_ AGAP000820-PA
MFRFVLLSTLLVAATAQYNGGYHRDPKTAAILSEQRYQSGDGKFGAAYTQEDGTDFKEETDEQGNRRGSYSYVDPTGQRRTIS
YVAGKNGFQASGDHLPVAPPAPPQPAPQPQYQPQPQYQPQPQYNGGRSYIEQYDPRWNDPNFSQNQYSAPAPAPAPAPVH
NYHAAPVAPVAPVPQYNQHNYAPQPQAAPAWTTTPAPHRFQPPGKLQLNRADGYSYTFNKV

>cuticular_protein_RR-2_family_ AGAP000345-PA

MIGLKLLTVAACLAGVILAQDYQEFRQAPLRIGTKAEEPKPTPVPILKQIN RHNEDGSYTYGYEGADGSFKIETKLATGEVKGKY
GYVDETGKVKVVEYGANKYGFQPSGEGITVPPPTLVDETTGKDDLLEDDDMWVPVAPRLQKHRPASRPRFQEVPIQQHQPQQH
HQPQRHHQQPQQQQHHHQQQQPQPQYYDYDEQPAAPLPQPKYQPAPQY\VEHEGSAAAAAPSVGPAPPRPAQIPNAVPVDV
VYAPKQLPARPDAEYRNVGPQTFPGAAPAPEPKIRYSQPAFPQAAPAKSAN/PLQPAFPQPRPQPAVYQPRPAQGRSTSVLDQL
AKDYALPQGGAAPLHDITFGYY

>cuticular_protein_RR-2_family_AGAP000345-PB
MIGLKLLTVAACLAGVILAQDYQEFRQAPLRIGTKAEEPKPTPVPILKQIN SDRSGYYRKRCFAAVRNLCKLRSGDKTHSKFNPT
GAGRPSEPAAVGNGIAEAQQRPGGIGYGRPAPKAYPKPYRAS

>cuticular_protein_RR-2_family_ AGAP000344-PA
MKSLLLLSAIVTIHAAQRDYTTPVPILKQINRHNEDGSYSYGYEAADGTFKIETKYPNGEVQGKYGYVDDGGKLREIEYGASNRG
FEPQGTDINVPPPTLSNSNYPPLGPNEEDDGQYREDPSIYYKDSRYNSKPANAPRPAPVAYSPAPQQYYRDAASQPEQPATSY
QPQHRFQPQPQHHQQQQQQYYQQPAVPQHRADIWHPNAKVDINTGSYSL$®R

>cuticular_protein_RR-2_family_ AGAP000047-PA
MKAFVLGSAVLLLASAAASGSYLGVALSSQYQAHDGIGGYSYGYAEPNSQKHETKDAHGITHGGYSYVDANGHVQSVKYTAD
PIHGFQVSGTNLPKGPAPHAVPVPAWNAYAYAPVVLGHNGAPLETPEVQAKAAHFAAHAAAKARLHKRSLYAPWTYAAAA
PVVLGHNGVPLDTPEVAHAKAEHAAAHAKALGHAYAPAGPVPDTPEVQHAK AAHLAAHAAARANHHAVAPVTTVAHTHHA
VHAAHYPQHVPVIKNGVPVETPEVQHAKAAHFAAVAKAQGYAPAHAHSYYP QHIPVIHNGVPVETPEVQHAKAAHYAALAEA
SARAGHGASWAPAGHEDDGSYDGRWDNHY

>cuticular_protein_RR-2_family_AGAP010122-PA
MALKFTIFLIAAVSAASLQDYHQQSQQQQHQQLQQQPQLQQQQQLOQQQQQQQQQ0QQQQQQQQQNDPWDLKRYATDAHD
QSDEQVGYDFSYSVHDPVTGDQKSQEESRRNGHVRGQYSWVDADGIRQIMMRADDRTGFNAEQRREPAHRPRLNHILQFIPA
QTVAPLYTIDTIAPAYTSVSRVDQIRRRDQTSRVNREEISEDERNGRENRETVRNDRPEEPREDRRNERRNDDGRDERHDDRR
EDRHEERREERREERREDRREDRREDRREDRRDTTREDNRQSSARDDRWBEERRTDRLNEHREERRDERREEGRDNRDDR
RQVVQETASQSEVRFQAPSVSYQYSN

>cuticular_protein_RR-1_family_AGAP006868-PB
MKMFAAVLLAACLATSSLASPAPDCPPSGHVSGYSYPAPTVQLSVGKAINSYSVTPGFSSYSVDGEVKYASVGPSYSSYEASPA
YSAYGASGEDLKLTSYEAGVKTVEAAPAVTYTAKTAGVVYADKSPAATFAS VVPSVSYTKTVAAPAVYAQPAVSKVYTSEAA
PAYQVTKEYLPPTVKTYATAPAVASYVSTPTVTKYAAAPAVSSYVATAPVV SKYVSAGPAVSYSAAPVAKVATYSSYAPAAKY
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ATYATPAYGYAASYAPAVKASYASYAPATSYASYAPATTYASYTPTAKVAS YTPAVGYAAYAPAAKVAYAAPAASYASSYAT
TSKLAYAAPAVTKTVVSAPAVASYYSAPAVTKYSSAPAVSTAYVSAPTVTK YAAAGVAYAPAVSSYVAPYSAQAYTPAVSKY
VSTPAVSSYYATPAVSKVVSSPAYASYVSAPAVTKYASAPAVSSAYVSTPWSKTAYSGAYLAAPAVAKVATAYGPAVASYST
GPAVSAYSTGSAYSSYSVAPAVSKVVSSPAVAAYSTGPAYSSYSVAPAVSKYSTPAVAAYSAVPAVSKVYSTPAVASYSAVPA
VSKVYSTPAVASYSASPAYSSYSATPAVASYSAVPAVSKVYSTPAVASYSAPAVSKVYSTPAVASYSAVPAVSKVYSSPAVAA
YSAGPAYSSYSATPAVAAYSAGPAYSAYSVAPAVTKYATSGVAGYATSGATHGYYAAGPAVSAAHYGGYRYAAAAPALTTA
YTAPATVVKTVAPTTVVKTVAEKYLEHYEDNARYAFEYGVNDPLTGDIKHQ KEERDGDVVRGQYSLVEPDGNVRTVDYYAD
WATGFHATVTNSRDQVHATKVLGKRDTVKA

>cuticular_protein_144_family_ AGAP006369-PA
MKVFVLVSVVLINLLPVYADQTDFNHINSDGSFAFGLKNSDTPGGHYHTASGNPKTIVRGRYGSRQPDTGRVEETVYTAGPRGF
RARGPKIHRKQSLSQVQRGPIGTPEDPLADPYDDPSYDFQFKTRNYQRREBGSNGRVNGLYTYIDDVGEKHSVRYSAGSGTGY
EVANPVPDAPNTIAYESPLYKTHKQVRGKVAFESGPSGSGQLLSVGPDQRIETTGPDGVTRGSYSYLDDKGVQRTVQYIAGA
GIGYKVVQSTVGAGTHRLQQPNFGISHVEQSEIGDNNNPSYQTAPSGPABPGTSGAGYDHVARPSAGGYDGGSSRPTAPGGS
YDPPTGPSGAGSSYPDGPKPGIPGYPESSRPTGQGYDEEDFDSKRPTBREPPTTDRPTGPSDSSETSREKYPPSSDPTDHDLG
GYGEDSIIGLLPPKYDYEAQPGAGPSASDHDDHDTPSLSGPFDVAISSGBBAPYPSFGESAPGTNAYNSNDFSGFPEVTYDQKK
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
MRLHLSFIVLGAVLACVLGQDDGKYRPSPRELTTQRPRPYQPYVDPRYLQPYNTYRYSNDRRYYNRNDGRYNSGNDGKYVP
RNDGRYVHVDNRYKHVEGPSGRGAGQAGSAGGAGGAAGASGAGANAADTNPKPATTTSAPSAPPPTPVPTLARIAQVKVAP
KPAYAPDGWKIIRLENQVENDGYHYVFETENGILAEEAGRIEDKGTAAEGLRSQGFYQYVGDDGVVYRVDYVADGNGFLPQG
DHIPKVPPAIEKLLKYLAAQPK

>cuticular_protein9_RR-1_family AGAP002726-PA
MLKLAFLVTTLVVCCHAGRRDVTRHKPQLVVVEEYEERQTTTLPPPPKPYATYSAGRSPGHVDRTHSEVSDGSGVVRGSFSYV
DPRNQVRTVEYTADSHGFYPVLSHLPATPQQTEAVARAQEKHFALYAKIAGEHADAHSGRAVEPKLPKDTVAVAKAKDRHFS
LYEKIAQEHARIGAEQEAARLAFEATSVKYEEE
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12.

ANEXO |l: IDENTIFICACION DE LAS SECUENCIAS HALLADAS EN TRIATOMINOS

Tabla 4. Identificacion de los Citocromos P450 hallados en el arbol filogenético. Entre paréntesis
se muestra la identificacion utilizada para los mismos en la figura 4.

R. prolixus

T. infestans

Citocromos P450
T. dimidiata

T. pallidipennis

RPRC006417 (RP06417)

TINF _isotig03124 1 (TIis31241)

TDIM_contig00030_4 (TDcon304)

isotig00616_5 (TPis6165)

RPRC006945 (RP06945)

TINF_IAZY42G01DMXQZ 1 (THAMXQZI)

TDIM isotig07482 1 (TDis74821)

HOTURSQO1DS9RY 2 (TPH992)

RPRC011595 (RP011595)

TDIM isotigl4020_2 (TDis140202)

H9TURS5QO01BUYIS5 4 (TPH954)

lado mit ial
Clado mitocondrialfp o C14382 (RPO14382)

isotig00615 5 (TPis06155)

RPRC009414 (RP09414)

RPRC001745 (RP001745)

isotig00616_4 (TPis6164)

RPRCO11241 (RP011241)

TINF_IAZY42G01BZ7UN_5 (TIIAZ7UNS)

TDIM IAZY42GO1CLLI5 1 (TDIAZS1)

HOTURS5QO02HB38C 2 (TPH9C2)

RPRC009372 (RP09372)

TINF_H9TURSQO2HHMUG 3 (TIH9HMU63)

TDIM isotig09747 1 (TDis097471)

H9TURS5Q02GEBDG _5 (TPH9TBDGS)

RPRC000513 (RP0513)

TDIM isotig09747 3 (TDis97473)

H9TUR5Q02HGM32_5 (TPH9325)

CEE2 RPRC002592 (RP0592) TDIM isotig09993 3 (TDis99933) H9TURSQO2HH7EQ 5 (TPHOH7EQS)
HITURSQO1DSLZV 4 (TPHILZV4)
RPRC007865 (RP07865) |TINF isotig04226 5 (Tlis42265) TDIM isotig02046 5 (TDis20465) isotig01857 5 (TPis18575)
RPRC000176 (RP0176)  |TINF isotig04449 1 (Tlis44491) TDIM isotigl1915 1 (TDis119151) isotig02441 4 (TPis24414)
RPRC007913 (RP07913) |TINF _isotig00163_5 (Tlis1635) TDIM_isotig00057_1 (TDis571) HITUR5QO1BYSCY 6 (TPH9Y6)
CYP3 RPRC011368 (RP11368) TDIM isotig00056 1 (TDis561) isotig02445 5 (TPis24455)
RPRC000046 (RP046) TDIM isotig04191 6 (TDis41916) isotigd0715_1 (TPis7151)
RPRC002590 (RP02590) isotig00716_1 (TPis7161)
isotig02449 3 (TPis24493)
RPRC000027 (RP027)  |TINF isotig08493 5 (TIis84935) TDIM isotigl2561 2 (TDis125612) isotigd3706_4 (TPis37064)
RPRC004733 (RP04733) |TINF isotig04575 3 (Tlis45753) TDIM isotig09226_5 (TDis92265) isotig02535 2 (TPis25352)
CYP4 RPRC004731 (RP04731) TDIM isotig05150_6 (TDis01506) isotig)3334_5 (TPis33345)

RPRC003227 (RP03227)

TDIM isotig04850 4 (TDis48504)

H9TUR5Q01AM39V 5 (TPHIV5)

TDIM H9TUR5Q01A68VE 3 (TDHOVE3)

RPRC005729 (RP05729)

TINF isotig17372 1 (Tlis173721)

TDIM isotig01571 1 (TDis15711)

H9TUR5Q02G1UHH_5 (TPH9HS)

RPRC009370 (RP09370)

TDIM isotig01572 1 (TDis15721)

H9TUR5Q01DSLZYV 6 (TPH9SLZV6)

Fuera de los clad
uera de 108 ¢ oS [RPRC009377 (RP09377)

TDIM IAZY42G01AOXXN 1 (TDIAXXNI1)

H9TUR5Q02JLBLS 1 (TPHIL81)

RPRC001301 (RP01301)

TDIM_H9TURS5QO2HFP6S 4 (TDHI9FP6S4)

HOTURSQO2F8MDG 4 (TPHOTMDG4)
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Tabla 5. Probables Citocromos P450 de la familia 329 (CYP3).

R. prolixus

T. infestans

T. dimidiata

T. pallidipennis

329

[RPRC007864-PA
RPRC009066-PA
RPRC001358-PA
RPRCO013598-PA
RPRC006536-PA
[RPRC008407-PA
RPRC008750-PA
RPRC008835-PA
[RPRC009032-PA
RPRC000234-PA
[RPRC004305-PA
RPRC004827-PA
RPRC004913-PA
[RPRC006739-PA
[RPRC007197-PA
RPRC013613-PA
RPRC014138-PA
RPRC014708-PA
RPRC000320-PA
[RPRC008405-PA
RPRC009053-PA
RPRCO011370-PA
[RPRC004897-PA
RPRC002591-PA
RPRC006697-PA
RPRC003089-PA
RPRC007913-PA
RPRC013597-PA
RPRC013614-PA
RPRC009832-PA
[RPRCO11301-PA
RPRC002146-PA
RPRC004888-PA

TINF _isotig00164_4
TINF _isotig00164 5
TINF _isotig00166_5
TINF_isotig00167_6
TINF_isotig01200_1
TINF isotig01201 1
TINF _isotig01202_3
TINF _isotig01203_3
TINF_isotig02186_4
TINF _isotig02187 6
TINF_isotig04148_1
TINF _isotig04148 3
TINF _isotig04350_5
TINF_isotig04764_1
TINF_isotig04764_3
TINF isotig05114 4
TINF_isotig05158_3
TINF_isotig06567_6
TINF_isotig06967_3
TINF _isotig08133 1
TINF_isotig09939 4
TINF_isotigl1672_3
TINF_isotig13567_5
TINF _isotig15031_4
TINF _isotig17459 5
TINF _isotig19488 4
TINF _isotig20378_6
TINF_isotig22565_6
TINF _isotig24127_2
TINF _isotig25079 2
TINF_isotig28498 3
TINF _isotig28857 2
TINF _isotig33226_6

TDIM_isotig01641_6
TDIM_isotig01642_6
TDIM _isotig01778 _1
TDIM_isotig01778 2
TDIM_isotig01778 3
TDIM_isotig01779 2
TDIM_isotig01779_3
TDIM_isotig02047 5
TDIM_isotig02964 2
TDIM_isotig02965 2
TDIM_isotig03870_4
TDIM_isotig04099_2
TDIM_isotig04099_3
TDIM_isotig04217_4
TDIM_isotig04411_5
TDIM_isotig04411_6
TDIM_isotig04581_4
TDIM_isotig04893_3
TDIM _isotig05000_6
TDIM_isotig07337_6
TDIM_isotig08771_2
TDIM isotig09750_3
TDIM_isotig10554_6
TDIM_isotig10889_6
TDIM_isotig10901_6
TDIM isotigl1 1647 3
TDIM isotigl12669_3
TDIM_isotig16059_4
TDIM_isotigl6417_6
TDIM_H9TUR5Q01C9L07_2
TDIM_H9TUR5QO02F8J78_2
TDIM_IAZY42GO1BSJPG_2
TDIM IAZY42GO01BSJPG_3

isotig00717_2
isotig00718_2
isotig01077_4
isotig01078_4
isotig01308_5
isotig01397_5
isotig01398_5
isotig01858_6
isotig02360_3
isotig02527 3
isotig02770_4
isotig02896_5
isotig03118_1
isotig03156_2
isotig03449 3
isotig03769_6
isotig03974 4
isotig04639 3
HITUR5Q01AZWB6_6
HITUR5Q01CBIM4 2
HOTUR5QO01AOPFI_1
H9TURS5QO1CIPQK 5
H9TUR5Q01DIVKO_6
HOTUR5Q01BDSMZ 3
HOTURSQO1ALZI5_3
HITUR5Q01ATXR8 6
H9TUR5QO01EKEC4 3
HITURS5QO01BS4JA 1
HI9TUR5QO01CPHYI_3
HITURS5QO01DYHDS_1
HOTURSQO1AW3IA 2
HO9TUR5QO1EYB71_5
HOTURSQO01B2Y2Z 6

RPRC005503-PA
RPRC000171-PA
RPRC000329-PA
RPRC000788-PA
RPRC000795-PA
[RPRC008431-PA
RPRC011591-PA
RPRC010496-PA
RPRC000358-PA
RPRC000794-PA
[RPRC002592-PA
RPRC014313-PA
RPRC000261-PA

TINF_H9TUR5Q01CUB2J 1
TINF_H9TUR5Q02JZPIU_1
TINF_HOTUR5QO2IQIZK 2
TINF_IAZY42GO1CLZEP 1
TINF_IAZY42GO1ECHIS 4
TINF_IAZY42G02H3SIG_6
TINF_IAZY42G02HVQ03 6
TINF_IAZY42G02JNPWS 4

TDIM IAZY42GO1EG9AQ 3 H9TUR5QO1BIG6] 3
H9TUR5QO1AISCL 3
H9TURSQOIDAI7M 5
H9TURSQOIDAI7M. 6
HOTURSQO2JAT16 1
HOTURSQO2INS6X._2
HOTURSQO2INS6X._3
HITURSQ02102X9_5
H9TUR5Q02JCUSQ 4
H9TURS5QO2HRSVJ 2
H9TUR5Q02GCSF5_1
H9TUR5QO2IUBC7_6
HOTURSQO2I6FXY 1
H9TUR5QO2IDFD6_1
H9TURSQO2H7UQS_4
HY9TURSQO2HAUSE 5
H9TUR5Q02IW70R_5
HITURSQO2HQF3Q 6
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Tabla 6. Probables Citocromos P450 de la familia 312 (CYPA4).

R. prolixus

T. infestans

T. dimidiata

T. pallidipennis

312

RPRC007304-PA
RPRC008625-PA
RPRCO011373-PA
RPRC002132-PA
RPRC009967-PA
RPRC005323-PA
RPRC007300-PA
RPRC000172-PA
RPRC000277-PA
RPRC004758-PA
RPRCO13612-PA
RPRC004766-PA
RPRC005286-PA
RPRC007949-PA
RPRC009721-PA
RPRC013674-PA
RPRC003226-PA
RPRC004126-PA
RPRC004769-PA
RPRC001678-PA
RPRC002131-PA
RPRC005182-PA
RPRC010477-PA
RPRC003225-PA
RPRC004736-PA
RPRC013652-PA
RPRC005184-PA
RPRC007953-PA
RPRC007284-PA
RPRC007947-PA
RPRC007948-PA
RPRC000196-PA
RPRC002481-PA
RPRC007307-PA
RPRC008267-PA
RPRC007299-PA
RPRC014201-PA
RPRC007305-PA
RPRC015286-PA
RPRC007950-PA
RPRC009968-PA
RPRC005136-PA
RPRC007082-PA
RPRC007301-PA
RPRC007952-PA
RPRC013847-PA
RPRC002974-PA
RPRC007309-PA
RPRCO015287-PA
RPRC001357-PA

TINF_isotig00883_6
TINF_isotig00884_5
TINF_isotig00884 6

TINF _isotig00885 6
TINF_isotig00886_6

TINF _isotig05577 1
TINF_isotig05577_2
TINF_isotig10430_6
TINF_isotigl6617 4

TINF _isotig26647 2
TINF_isotig26647 3

TINF _isotig31618 6
TINF_H9TUR5Q02G7S7Z 5
TINF_IAZY42GO1CJHES_1
TINF_IAZY42GO1A3YIP 6
TINF_IAZY42G02IC3A0 2
TINF_IAZY42G02JEVG1_3
TINF_IAZY42G02JO3N4_2

TDIM_isotig01838_4
TDIM_isotig01839_5

TDIM _isotig03691_6

TDIM isotig03870 5
TDIM_isotig05309_2

TDIM isotig09810 3
TDIM_isotigl0901_5
TDIM_isotig13573_3

TDIM isotigl15804_5
TDIM_isotigl5827 5
TDIM_isotigl6305_4

TDIM _H9TUR5Q01ASQQ3_3
TDIM_H9TURSQO1EQS552_6
TDIM_IAZY42GO1BP8E7_3
TDIM IAZY42G01A7120 4
TDIM IAZY42G02GWSIR 6

isotig00615_6
isotig01307_5
isotig03930_2
isotig04318 4
isotig04348 1
isotig04459 3
HI9TUR5QO01DFWL2_3
HI9TUR5Q01BGSE4_4
HOTUR5Q01C600V_3
HI9TUR5Q01CGYM2_1
HOTURS5QO1BL85Z 2
HOTURSQO1A9EUI 2
HOTURSQO1DXDSB 2
HI9TUR5Q01AXFIC_6
HOTUR5Q01CMDWX _1
HI9TURSQO1EIETS 2
HOTURS5QO1AW3IA 1
HI9TUR5Q01DU444_4
HOTURS5Q01C46ZH 5
HI9TUR5Q01DKP78_2
HOTURS5Q02JOHSN_1
HOTURSQ02JA2AB 3
HI9TUR5Q02JERDP_6
HI9TUR5Q02HIQ2V_6
HOTURS5QO02HYDZC 3
HI9TURS5QO2IDHRF _1
HOTURSQO2IDHRF _3
HOTURS5Q02JCIIN_6
H9TUR5Q02HD192_6
HI9TUR5QO021J20E_4
HOTURSQO02GHEK9_4
HITURS5Q02ICLXG_1
HI9TUR5QO02ICLXG_2
HI9TUR5Q02JDZGW _5
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el arbol filogenético.

Tabla 7. Identificacion de las GSTs halladas. Entre paréntesis se muestra la identificacion utilizada para las mismas en

R. prolixus T. infestans T. dimidiata T. pallidipennis
Clase Sigma RPRCO015269 (RP15269) |TINF isotig7414 3 (Tlis74143) |TDIM isotig01450 5 (TDis14505) [isotig01768 4 (TPis17684)
TDIM _isotig01449 5 (TDis14495)
Clase Zeta |RPRC014626 (RP14626) |TINF isotig22575 4 (Tlis225754) |TDIM isotig06314 6 (TDis121234) |isotig02764 6 (TPis27646)
Clase Omega |[RPRC007741 (RP7741) TDIM isotigl2123 4 (TDis121234) |HOTUR5Q02H68)7 2 (TPH9J72)
Clase Theta [RPRC009358 (RP9358) |TINF isotigl0806 4 (TPis108064) |TDIM isotigd7343 5 (TDis73435) |contig01049 6 (TPconl0496)
Clase Delta RPRC013179 (RP13179) |TINF _isotigd9007_4 (TIis90074) |TDIM contigd0008 6 (TDcon086) |isotig00462 5 (TPis4625)
isotig00463 5 (TPis4635)
. RPRC001773-PA TINF _isotig07652 5 TDIM isotig10080_1 HITURS5Q02JWVJR 1
Microsomales Py
TINF TAZY42G01AQD6P 4 isotig03057 6

Tabla 8. Identificacion de las COEs halladas. Entre paréntesis se muestra la identificacion utilizada para las
mismas en el arbol filogenético.

R. prolixus

T. infestans

T. dimidiata

T. pallidipennis

RPRC000721 (RP721)

TINF_1AZY42G02HGECD_5 (TIIAZDS)

TDIM isotig04306_4 (TDis43064)

isotig02836_4 (TPis28364)

RPRC006929 (RP6929)

TINF _isotig12147 2 (Tlis121472)

TDIM isotig14060_2 (TDis140602)

isotig03533_3 (TPis35333)

RPRC014030 (RP14030)

TINF isotig14847 5 (TTis148475)

TDIM isotig06032 5 (TDis60325)

isotig02807_5 (TPis28075)

1
Grupo RPRCO11182 (RP11182)

TINF _isotig04062 2 (TIis40622)

TDIM isotigl0083 2 (TDis100832)

HOTURS5QO2I7NHV_3 (TPH92I7NHV)

RPRC000477 (RP477)

TINF_isotig04048 4 (TTis40484)

TDIM _isotig07038_6 (TDis70386)

TINF _isotig04529 4 (Tlis45294)

RPRCO013515 (RP13515)

RPRC001513 (RP1513)

2
Gripo RPRC012570 (RP2570)

RPRC006236 (RP6236)

RPRC002814 (RP02814)

Grupo 3
RPRC007352 (RP07352)

RPRC005115 (RP05115)

TINF_IAZY42GO1EGCSK 3 (TIIAZ8K)

RPRC005626 (RP05626)

Grupo 4
upo RPRC000482 (RP0482)

RPRC003013 (RP3013)

RPRC012523 (RP12523)

TINF _isotig07699 6 (Tlis76996)

TDIM isotig12372 1 (TDis123721)

HOTURSQO01CLAUP_2 (TPH91CLAUP)

RPRC003620 (RP03620)

TINF _isotigl12574 1 (Tlis125741)

TDIM_HITUR5Q01CCQZS 4 (TDHI9S4)

isotig02561 2 (TPis25612)

RPRC001592 (RP01592)

TINF _isotig03734_5 (Tlis37345)

isotig01980_4 (TPis19804)

RPRC008235 (RP08235)

isotig01979 4 (TPis19794)

Grupo 5 RPRC003564 (RP03564)

RPRC003806 (RP03806)

RPRC003808 (RP03808)

RPRC007865 (RP007965)

RPRC007919 (RP07919)

No clasificadas

TDIM IAZY42G02F6YRL 4 (TDIAZLA)

Tabla 9. Identificacién de secuencias involucradas en el metabolismo detoxificativo.

R. prolixus T. infestans T. dimidiata T. pallidipennis
i i T RPRC012385 TINF isotig26671 4 TDIM_isotig08498 5 HI9TURS5QO1DJ3RT 4

RPRC000982 TDIM IAZY42GO1CPTMF 3

S ra i o IS Tt 1 RPRC006756 TINF _isotigd8661 6 TDIM _isotig)7646 1 isot%g00653 3

isotig0655 2

Superoxido Dismutasa 2 |RPRC008960 TINF contig00472 5 TDIM isotig07334 2 isotig02870_5

Catalasa RPRC009934 TINF isotig30046 3 isotig02474 2

RPRC015008 TINF _isotig06299 4 TDIM _isotig01110_5 is0tig00692 5

Glutation Peroxidasa TDIM isotig01109 5 isotig00693 5

isotig0694 5

Tiorredoxina Reductasa _ |TINF IAZY42G01CVLQU 3|TINF IAZY42G01CVLQU 3 |TDIM isotigd4419 6 isotig03651 3

Multidrug Resistance Proteins

RPRC014278

TINF IAZY42GO1DDSEM 1

TDIM_H9TUR5QO01AIMQS8 2

HITURSQO02HIV4V 2

Glucoronosil Trans feras as

RPRC004853
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Tabla 10. Secuencias diana de los principales insecticidas.

R. prolixus T. infestans T. dimidiata T. pallidipennis
Canal de sodio RPRC008370 TINF IAZY42G02GCGTL 3 |TDIM H9TURS5Q01B144R 6 |HO9TUR5Q02F9DPW 6
Acetilcolinesterasa RPRC000482 TINF_IAZY42GO1EGCS8K 3
RPRC003013
Receptor nicotinico de Acetilcolina |[RPRCO11267 TINF TAZY42G02GGI54 1 |TDIM IAZY42G01DLV65 4 JH9TUR5Q02GRHSD 3
Receptor GABA RPRC014971 TINF _H9TUR5Q02J421L 3 |TDIM IAZY42GO01CT15E 1 |H9TUR5Q02HVBAJ 6

|Tab|a 11. Secuencias identificadas como proteinas cuticulares. |

R. prolixus T. infestans T. dimidiata T. pallidipennis
RPRC001297 TINF contig0035 3 |TDIM isotig03470 2 isotig05119 5
RPRC000036 TINF isotig04279 5 |TDIM isotig04952 3 HI9TURS5Q02H6WSS 5
RPRC000117 TINF isotig04353 6 |TDIM isotig06548 5 H9TURS5QO02JKPEI 6

RPRC001981 TINF isotig05740 5 |TDIM isotig07269 4 |isotig02667 4
RPRC002349 TINF isotig08108 4 |TDIM isotig08608 3 |isotig02908 5
RPRC002431 TINF isotig09114 4 |TDIM isotig08902 5  [isotig03234 3

RPRC002433 TINF isotigl7304 5 |TDIM isotig09976 6 |isotig04634 5
RPRC005844 TINF isotig23684 6 |TDIM isotigl1626 3  |isotig04756 6

RPRC005928 TINF isotig24067 3 H9TURS5QO2F3E04 6
RPRC006977 TINF isotig30072 6
RPRC010472
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