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Resumen

Se evaluaron las relaciones filogenéticas en el género Scincella para determinar la posicion
filogenética de Scincella gemmingeri, dentro del grupo Oligosoma y corroborar la monofilia
de la especie, por medio de andlisis de Maxima Verosimilitud e Inferencia Bayesiana. Para
evaluar los limites de especies su usaron tres criterios, uno basado en un arbol filogenético
de DNA mitocondrial y la geografia mediante el método propuesto por Wiens y Penkrot
(2002) y dos métodos coalescentes de descubrimiento, Generalized Mixed Yule Coalescent
(GMYC) con un umbral simple y multiple y Poisson Tree Processes (PTP) en su version
clasica y bayesiana. Adicionalmente se estimé la distancia genética de las poblaciones
relacionadas a este taxodn, finalmente se realiz6 un analisis estadistico a partir de caracteres

morfométricos y meristicos de las poblaciones asignadas a la especie de estudio.

Con base en los andlisis filogenéticos se sustenta la monofilia de Scincella gemmingeri
donde los haplotipos se encuentran ubicados en tres clados principales, de acuerdo con las
pruebas de limites de especies, sugiere la existencia de tres especies Scincella gemmingeri
con distribucion en la FVT la cual posee un coloracién marrén, con lineas dorsolaterales
definidas, y dos especies no descritas, Scincella sp (SMOr) con distribucion en la Sierra
Madre Oriental, que se caracteriza por poseer una coloracion marron, lineas dorsolaterales
claras que van desapareciendo conforme se acerca a la cola hasta volverse ligeros puntos,
y Scincella sp (SMS) con distribucién en la Sierra Madre del Sur, se caracteriza por tener
una coloracién de color marrén con ligeros puntos negros dispersos en el dorso, lineas
dorsolaterales bien definidas hasta la cloaca, ademas de que estas especies pueden ser
separadas morfoldégicamente por la combinacion de cuatro variables: hileras longitudinales
alrededor del cuerpo, escamas nucales ensanchadas, hileras transversales en el dorso y

longitud hocico cloaca.



Introduccién

México destaca por su alta riqueza bioldgica y los porcentajes de endemismo presentes en
el pais. Ocupa el segundo lugar en reptiles con 864 especies descritas de las cuales 417
son lagartijas, 393 serpientes, tres anfisbénidos, tres cocodrilos y 48 tortugas, estas
especies se incluyen en 158 géneros y 40 familias que representan el 8.7 % de los reptiles
del mundo (Flores-Villela y Garcia-Vazquez, 2013). Esta diversidad de organismos en el
pais se debe a su accidentada topografia, variedad de climas y a la convergencia de las
regiones Neartica y Neotropical, por lo que es considerado un pais megadiverso (Flores-
Villela y Pérez-Mendoza, 2006).

Parte importante de esta diversidad se concentra en las cordilleras continentales del pais,
tales como la Sierra Madre Oriental (SMOr), Sierra Madre Occidental (SMOc), la Faja
Volcanica Transmexicana (FVT), Sierra Madre del Sur (SMS) y las Sierras de Chiapas, las
cuales son consideradas las provincias biogeograficas que poseen una de las biotas mas
ricas en México en cuanto al niumero de especies y endemismos presentes; estas
provincias en conjunto forman parte de la Zona de Transicion Mexicana (ZTM) (Espinosa
et al., 2008), la cual, ha sido considerada una area de divergencia de taxones,
principalmente por la formacién de sierras y el cambio climatico del Pleistoceno que jugo
un papel importante en la diversidad genética dentro de las especies. Se ha probado que
en poblaciones de diferentes géneros como Sceloporus, Phrynosoma, Plestiodon, Crotalus
gue estan restringidas a habitos montafiosos presentan mayores niveles de divergencia
genética con relacién a otras poblaciones (Bryson et al., 2011; Bryson et al., 2012; Bryson
et al., 2017), lo que sugiere que las tierras bajas que se encuentran entre los sistemas
montafiosos, funcionan como barreras de aislamiento que impide el flujo génico (Shepard
y Burbrink, 2008). Por esta razén se considera relevante el estudio de la fauna herpetolégica

en esta region.

Marco Tedrico

Sistematica

La sistematica es la ciencia que trata de entender las relaciones evolutivas de los

organismos e interpretar la manera en la que la vida ha diversificado y cambiado a través



del tiempo, tomando en cuenta a las especies como unidades base (Morrone, 2000). La
sisteméatica tiene como objetivos: a) encontrar el orden y los procesos responsables en el
surgimiento de la biodiversidad, b) proponer hipotesis sobre las relaciones filogenéticas y
los grupos de especies, c) sistematizar la biodiversidad descrita en clasificaciones
jerarquicas que sustenten las hipétesis filogenéticas (Wiens y Servedio, 2000; Goyenechea,
2007).

En la sistemética se han desarrollado diversos métodos de clasificacion bioldgica los cuales
fueron definidos en tres principales: el evolutivo, fenético y el filogenético o cladista
(Contreras-Ramos y Goyenechea, 2007; Pefa, 2011). El cladista se ha convertido en la
perspectiva mas utilizada para las reconstrucciones filogenéticas de grupos biolégicos
(Goyenechea, 2007). Esto se debe a que toman en cuenta los caracteres homdlogos, los
derivados o apomorficos, para reconocer grupos monofiléticos. La creacién de softwares
especializados y otros avances analiticos, han convertido al método filogenético en una
herramienta que hace disponibles y comparables los analisis filogenéticos (Contreras-
Ramos y Goyenechea, 2007). En este método se pueden aplicar caracteres morfoldgicos
como moleculares, tales como secuencias de nucleétidos de DNA mitocondrial (mtDNA) y
DNA nuclear (nuDNA). EI mtDNA posee algunas ventajas sobre los marcadores nucleares,
ya que refleja la relacion de organismos cercanamente emparentados y beneficia a las
filogenias de las poblaciones dentro de una especie (Goyonechea y Contreras-Ramos,
2007), esto debido a que es de herencia materna y no recombinante, tiene un tamafio menor
al genoma nuclear y su rapida tasa de mutacién, son caracteristicas que permiten la
reconstruccion de historias evolutivas de los taxones que divergieron recientemente (Wiens
y Penkrot, 2002).

Métodos de reconstruccion filogenética.

Existen tres principales métodos de reconstruccion de las historias evolutivas en la
sistematica filogenética: Maxima Parsimonia (MP), Maxima Verosimilitud (MV) e Inferencia

Bayesiana (IB).
Maxima Parsimonia

El método busca el arbol méas corto o con el menor niimero de pasos, es decir el arbol que
implica la menor cantidad de cambio evolutivo entre las unidades taxondémicas
operacionales (OTUs). Este método ha sido durante mucho tiempo el principio

metodolégico para inferir filogenias dentro de los enfoques numéricos. Sin embargo, el



mayor problema que presentan los métodos de parsimonia es que la evolucion no sigue
necesariamente la parsimonia (Eguiarte et al., 1997); ademas de que se cometen errores
en la estimacion de las relaciones filogenéticas, si no se tienen suficientes caracteres

informativos (Contreras-Ramos y Goyenechea, 2007).
Maxima Verosimilitud

Este método se ha utilizado con mucha frecuencia en los ultimos afios para datos
moleculares, funciona seleccionando la hip6tesis que explica mejor los datos observados,
generando un arbol que considera el ajuste entre un modelo de seleccién nucleotidica y
cada uno de los arboles filogenéticos posibles mediante algoritmos heuristicos. Considera
gue es mas probable que se den cambios en las ramas largas que en las cortas, encuentra
el arbol que proporciona un mayor valor de verosimilitud, en algunos casos se considera
uno de los mas indicados y utilizados para la construccion de filogenias, debido a la

heterogeneidad de tasas de sustitucion (Goyonechea y Contreras-Ramos, 2007).
Inferencia Bayesiana

Este método ha cobrado fuerza desde finales de la década de 1990 para realizar andlisis
sobre todo utilizando caracteres moleculares que permiten la cuantificacion directa de cada
pardmetro; este método trata de determinar la probabilidad posterior dada una probabilidad
previa o prior. Debido a que obtener las probabilidades posteriores para este tipo de datos
es intratable matematicamente, se utilizan las cadenas Markov Montecarlo (MCMC siglas
en inglés), un procedimiento estocastico para estimar las probabilidades posteriores
(Huelsenbeck et al., 2001; Leache y Reeder, 2002). Ha sido de gran utilidad para resolver
problemas sistematicos en grupos donde los caracteres fenotipicos no han sido suficientes,
el cual utiliza caracteres tanto moleculares como morfolégicos para realizar inferencias

filogenéticas (Goyonechea y Contreras-Ramos, 2007).
Concepto de especie

El concepto de especie ha tenido un papel muy importante en diferentes areas de la
biologia. Existen muchos conceptos de especie que varian en cuanto al argumento o
enfoque de trabajo, Mayden (1997) enumerd aproximadamente 24 conceptos diferentes,
muchos de los cuales son incompatibles entre ellos, ya que pueden llevar a conclusiones
diferentes con respecto a los limites y el nimero de especies presentes. Dado lo anterios
las especies De Queiroz (2007) propone separar entre conceptualizacion de especie y

criterios operacionales, el concepto tedrico explicado como un linaje que evoluciona



independientemente, mientras que los criterios operacionales de especies, son las multiples
lineas de evidencia que son relevantes para la delimitacion de esta. La separacion entre la
conceptualizacién de las especies y sus criterios operacionales ha permitido la generacion
de diversos protocolos que permiten una delimitacién reproducible de las especies. Dado
lo anterior las especies deben ser delimitadas bajo un enfoque integrativo utilizando
multiples lineas de evidencia (De Queiroz, 2007).

Delimitacién de especies

Las especies son consideradas un nivel de organizacion biolégica y una entidad en el
proceso evolutivo (Simpson, 1951; De Queiroz y Donoghue, 1998), asi mismo también
constituyen una categoria taxonémica, ya que son unidades fundamentales de los estudios
sistematicos, ecolégicos y evolutivos (Cracraft, 2002; Lee, 2003). Por esta razén es
necesario que se implementen métodos para delimitar objetiva y rigurosamente las
especies presentes en la naturaleza (Sites y Marshall, 2003). La delimitacién de especies
tradicionalmente se lleva a cabo mediante la comparacion de caracteres morfolégicos; sin
embargo, este método enfrenta problemas como puede ser el subestimar el nUmero de
especies si no se registran los caracteres suficientes o la existencia de especies cripticas
gue son dificiles de reconocer mediante la morfologia. Adicionalmente, cuando un evento
de especiacién es reciente, la morfologia entre las especies producidas puede no estar
diferenciada (Rowe et al., 2011; Yang y Rannnala, 2010). Por tal motivo, el incluir datos
moleculares y la informacién sobre la distribucién de las especies dan como resultado
hipétesis de delimitacion de especies mas robustas (Davis y Nixon, 1992; Wiens, 1999;
Highton, 1989).

La delimitacion molecular de especies es actualmente unos de los campos de mayor
desarrollo en sistemética (Sites y Marshall, 2003). Una gran variedad de métodos han sido
desarrollados recientemente: ABGD (Puillandre et al., 2012), PTP (Zhang et al., 2013), BPP
(Yang, 2015), GMYC (Pons et al.,, 2006), Structurama (Huelsenbeck et al., 2011),
SpedeSTEM (Ence y Cartens, 2011) y BFD (Grummer et al., 2014), entre otros. La
efectividad de los métodos en identificar especies continGa bajo discusion (Sukumaran y
Knowles, 2017). Sin embargo, el uso de estos métodos puede ser Util como una primera
aproximacion para reconocer la diversidad dentro de un grupo determinado, en especial
para aguellos grupos morfolégicamente conservados y polimérficos. Estos métodos pueden

fallar en reconocer las especies, aunque puede servir para identificar especies putativas



que posteriormente deberan ser confirmadas con otras lineas de evidencia como

morfologia, bioacusticas, segregacién de nicho, reproduccion u otras (Arias, 2019).
Criterios de delimitacion de especies

En la actualidad las estrategias de conservacion de especies mas exitosas dependen del
adecuado reconocimiento de la biodiversidad, es por esta razén que el descubrimiento y
descripcion de especies se vuelve una de las principales tareas de la sistemética, por lo
gue es importante que esta cuente con métodos objetivos para delimitarlas (Sites y
Marshall, 2003).

El enfoque tradicional utilizado en la delimitacion de especies es el descubrimiento de
caracteres diagnosticos entendidos como aquellos intraespecificamente invariables o que
Su variacion en una especie no se superpone con la variacion presente en otras especies.
Actualmente la inclusiéon de caracteres moleculares ha logrado aumentar el ndmero y
variedad de acercamientos metodoldgicos hacia la delimitacion de especies (Wiens, 1999;
Carstens et al., 2013).

Dentro de los métodos utilizados en la delimitacion de especies esta el propuesto por Wiens
y Penkrot (2002) (WP) el cual se basa en un arbol de mtDNA, obtenido mediante el analisis
de Inferencia Bayesiana y en la procedencia geografica de los ejemplares. Evalla la
presencia de varias especies al interior de un clado de la especie de interés (especie focal),
la cual representard una especie si en una filogenia aparece como grupo monofilético y
exclusivo con especies cercanamente emparentadas, por lo que puede ser considerada
como especie diferente. Posteriormente se evalla la presencia de varias especies al interior
de la especie focal si sus clados basales son exclusivos y tienen congruencia geografica,
esto se considera como evidencia de que no existe flujo génico entre ellos y pueden ser

consideradas como especies diferentes (Wiens y Penkrot, 2002).
Teoria de la coalescencia

Kingman (1982) postula la teoria de la coalescencia, que se basa en el tiempo para describir
las relaciones ntepasado-descendiente de una especie en una poblacion integra las
funciones de espacio-tiempo para inferir la genealogia de las poblaciones y proporciona un
marco conceptual sélido para identificar objetivamente a las especies cripticas y alopatricas.
Indica que la historia genética de dos alelos puede ser trazada hacia atras en el tiempo
hasta el momento que convergen en el ancestro comidn mas préximo, siguiendo esta teoria

se puede completar la historia genética de todo un conjunto de alelos y llegar al alelo



ancestral préximo en comun. Con base en la teoria de la coalescencia se han implementado
algunos métodos para delimitar especies, tales como Mixed Yule Coalescent (GMYC),
Poisson Tree Processes (PTP), los cuales son métodos de descubrimiento y Bayes Factor
Delimitation (BFD) el cual es considerado un método de validacion (Fujita et al., 2012;
Zhang et al., 2013; Grummer et al., 2014).

En particular, Generalized Mixed Yule Coalescent (GMYC), distingue los patrones de
ramificacion resultantes de especiacion de aquellos resultantes de divergencia
intraespecifica en un arbol ultramétrico (Pons et al., 2006). Se espera que los procesos de
especiacion sigan el modelo de Yule mientras que los procesos intraespecificos sigan el
modelo coalescente (Fujita et al., 2012). La longitud de las ramas del arbol ultramétrico
debe estar escalada con respecto al tiempo (Pons et al., 2006). GMYC es considerado un

método de descubrimiento ya que no requiere de hipotesis previa (Carstens et al., 2013)

Poisson Tree Process (PTP) distingue los patrones de ramificacién resultantes de la
especiacion de aquellos resultantes de divergencia intraespecifica en un arbol no
ultramétrico. Se basa en un criterio operacional de coalescencia de genes en funcién del
numero de eventos de sustitucion a lo largo de las ramas de la filogenia en lugar del tiempo.
Este método es ideal para la delimitacion de especies en filogenias moleculares de un solo
locus ya que solo necesita como entrada de un arbol filogenético enraizado, al igual que

GMYC no requiere una hipétesis previa (Zhang et al., 2013).

El resultado de estos criterios en conjunto con un andlisis morfolégico constituye una
evidencia suficiente para delimitar el nUmero de especies existentes en un complejo de

estudio (Ence y Carstens, 2011; De Jesus-Bonilla et al., 2017).

Género Scincella

El género Scincella es un grupo de lagartijas que se encuentra ubicado taxon6micamente
dentro de la familia Scincidae: se caracterizan por su tamafio pequefio, la presencia de un
disco traslicido en el parpado, cuatro supraoculares, dos loreales, de seis a siete supra e
infralabiales, ausencia de escamas supranasales y extremidades moderadamente cortas
(Smith y Taylor, 1966; Garcia-Vazquez y Feria-Ortiz, 2006). Se encuentra principalmente
en areas templadas y tropicales, bosques de coniferas y bosques mesdfilos, matorral
xerdfilo y matorral desértico, selvas tropicales y selvas caducifolias. Posee una distribucion

amplia que abarca el este y sureste de Asia, en América se puede encontrar desde el



sureste de Estados Unidos, norte, sur, y centro de México, Belice, Costa Rica, Guatemala,
Honduras, Nicaragua y Panama (Garcia-Vazquez y Feria-Ortiz, 2006; Garcia-Vazquez,
2012).

El género Scincella cuenta con un total de 35 especies de las cuales 27 se encuentran en
Asia y ocho en América (Nguyen et al., 2019). Las especies americanas fueron separadas
en dos grupos a partir de la escama frontoparietal, Oligosoma posee una escama dividida
y en Lygosoma es Unica. Las especies que se encuentran dentro del Grupo Oligosoma son:
Scincella gemmingeri con dos subespecies (S. g. gemmingeri y S. g. forbesorum); S.
silvicola con dos subespecies (S. s. silvicola y S. s. caudaequinae), S. lateralis y S. kikaapoa
(Garcia-Vazquez et al., 2010). Mientras que para el grupo Lygosoma se reconocen, S.
assata con dos subespecies (S. a. assata y S. a. taylori), S. cherriei con dos subespecies

(S. c. cherriei, S. c. ixbac), S. stuarti, S. incerta 'y S. rara (Valdenegro-Brito, 2018).

En México la distribucion del género abarca los estados de Campeche, Chiapas, Coahuila,
Colima, Guanajuato, Guerrero, Hidalgo, Jalisco, Michoacan, Nuevo Leén, Oaxaca, Puebla,
Querétaro, San Luis Potosi, Tabasco, Tamaulipas, Veracruz, y Yucatan; en las provincias
biogeograficas del Altiplano Central Mexicano; Faja Volcanica Transmexicana; Llanura
Costera del Golfo; Peninsula de Yucatan; Sierra Madre Oriental; Sierra Madre del Sur;
Sierra de Chiapas; y la Vertiente del Pacifico (Garcia-Vazquez y Mendoza-Hernandez,
2007; Garcia-Vazquez, 2012; Johnson et al., 2015; Mata-Silva et al., 2015).

Historicamente el género Scincella, al igual que la mayor parte de los escincidos del mundo,
presentan diversos problemas en cuanto a su clasificacion, esto, debido a que existe una
ausencia de caracteres que sustenten la monofilia y permitan diferenciar de manera

confiable las especies que lo integran (Garcia-Vazquez, 2012).

Historia Taxondmica de Scincella gemmingeri

Una de las especies del género Scincella con mayor distribucién en México dentro del grupo
Oligosoma es Scincella gemmingeri, esta especie fue originalmente descrita por Cope
(1864) como Oligosoma gemmingeri con base en cuatro ejemplares recolectados en la
region de Orizaba, Veracruz. Hasta aguel momento, la Unica especie descrita para el
género Oligosoma era O. lateralis y las caracteristicas que la diferenciaban de O.
gemmingeri fueron el largo del cuerpo, dos pares de escamas nucales alargadas y 27

hileras de escamas alrededor del cuerpo. Cope (1864) afiade en su descripciéon que la
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coloracién de O. gemmingeri es color amarillo a dorado, con una linea negra dorsolateral,

con manchas negras dispersas en el dorso.

Mas tarde, Taylor (1937) describe dos especies nuevas para México del género
Leiolopisma: L. forbesorum de la Placita, Hidalgo y L. silvicolum en San Lorenzo, Veracruz.
La descripcion la realiz6 con base en caracteres meristicos y morfométricos, entre los
cuales consider6 el nimero de hileras de escamas que separan las extremidades dado la
superposicion de ellas al cuerpo y el nUumero de escamas nucales. Afiade que L. forbesorum
present6 una longitud maxima de 54.2 mm y una banda marrén, que se va haciendo mas
estrecha conforme se acerca a la cola. En este mismo trabajo reevalué el estado
taxondmico de Oligosoma gemmingeri, y a partir de las caracteristicas de escamacion de
la cabeza, la reasigné al género Leiolopisma, por lo cual separ6 a estas tres especies por
el tamafio de sus extremidades, caracteres morfométricos (principalmente la relacion de la
longitud de la axila de la ingle con respecto a la longitud hocico-cloaca, longitud de cuarto
dedo, diametro del timpano), y meristicos como lo son las escamas infralabiales, escamas

supralabiales y el nimero de escamas alrededor de la mitad del cuerpo.

Mittleman (1950), describe el género Scincella donde incluye a todas las especies de
Leiolopisma del Nuevo Mundo, y otras especies de los géneros Leiolopisma y Lipina de
Asia. Més tarde, Smith (1951), con base en la distribucion geografica y caracteristicas del
habitat, releg6 a L. forbesorum a nivel de subespecie dentro de L. gemmingeri,
argumentando que L. g. gemmingeri y L. g. forbesorum presentan caracteristicas similares,
como extremidades cortas y el mismo numero de laminillas infradigitales en el cuarto dedo.
Greer (1974), analizdé las relaciones genéricas de los scincidos referidos al género

Leiolopisma, y da validez al género Scincella propuesto por Mittleman (1950).

Garcia-Vazquez (2003) realiz6 una revision taxondémica del grupo Oligosoma del género
Scincella a partir de caracteres morfolégicos, a partir de la cual propone una especie no
descrita, y sugiere que Scincella forbesorum representa una sinonimia de Scincella
gemmingeri ya que no presentaron diferencias morfolégicas asi mismo considera que las
subespecies pertenecientes a Scincella silvicola son unidades independientes con

caracteres morfolégicos diagnosticables y deben ser consideradas especies.

Linkem et al., (2011) analiza las relaciones interespecificas entre los géneros Scincella y
Sphenomorphus, dando como resultado que estos géneros para América son grupos

parafiléticos con respecto a los del Viejo Mundo, por lo que reasigna a todas las especies
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americanas de Sphenomorphus a Scincella. A pesar de que sélo incluyeron algunas
especies de Scincella las cuales fueron Scincella cherriei, S. assatus, S. lateralis S.
forbesorum los resultados son congruentes con otros trabajos realizados posteriormente y
los cuales incluyen un mayor nimero de especies (Garcia-Vazquez, 2012; Valdenegro-
Brito, 2018).

En estudios especificos para el taxon Scincella gemmingeri Garcia-Vazquez (2012)
sugieren que puede ser un complejo de especies por su amplia distribucién, caracteres
morfoldgicos y los resultados obtenidos de un analisis filogenético con mtDNA, asi mismo
Garcia-Vazquez (commen. pers) sugiere que las poblaciones asignadas a Scincella

gemmingeri de la parte baja de la Sierra Mixe representan una especie no descrita.
Scincella gemmingeri

Es una especie de tamafio pequefio, la LHC en promedio es de 59.25 mm. Posee una
escama frontoparietal divida, interparietal rodeada por parietal; frontal en contacto con
frontoparietal. 1-6 escamas nucales ensanchadas en series pareadas, 28-33 escamas
alrededor del cuerpo en la insercion anterior del brazo; 26-31 escamas alrededor del cuello;
24-29 escamas alrededor de la mitad del cuerpo; 54-67 escamas dorsales; 14-19 laminillas
infradigitales en el cuarto dedo, cuerpo color marrén claro u oscuro con una linea lateral
clara continua o ligeramente interrumpida por motas negras a lo largo del cuerpo (Garcia-
Vazquez, 2003; Canseco-Marquez, 2007; Garcia-Vazquez, 2012). Se distribuye en el
centro y sur de Hidalgo, norte de Puebla, centro de Veracruz, norte de Oaxaca, abarca
varias regiones montafiosas de la Faja Volcanica Transmexicana (FVT), Sierra de Juarez
(SJ), Sierra de Mixe (SM), Sierra Madre Oriental (SMOTr) y Sierra Madre del Sur (SMS)
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(Smith y Taylor, 1966; Camarillo, 1995; Auth et al., 1999; Garcia-Vazquez y Feria-Ortiz,
2006; Johnson et al., 2015; Mata-Silva et al., 2015) (Fig.1).
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Figura 1. Distribucién conocida de Scincella gemmingeri
Justificacion

Scincella gemmingeri es un taxén ampliamente distribuido a lo largo de tres provincias
biogeograficas SMOr, FVT y SMS, cada una de estas regiones posee condiciones
ambientales similares con altitudes arriba de los 1000 m, donde predominan el bosque de
coniferas y el bosque mesoéfilo de montafia. Scincella gemmingeri, al igual que la mayoria
de los scincidos del mundo, posee dificultades taxonémicas debido a la ausencia de
caracteres morfoldgicos informativos y/o la existencia de especies cripticas. En un estudio
previo sobre el taxén, Garcia-Vazquez (2012) sugiere la existencia de una especie aln no
descrita la cual se encuentra taxonG6micamente asignada a Scincella gemmingeri; sin
embargo, las relaciones filogenéticas dentro del taxén no estan esclarecidas, el presente

trabajo busca determinar cuantas especies putativas comprende el taxén.
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Objetivo General

Realizar una revision taxonémica a Scincella gemmingeri.

Objetivos Particulares

Someter a prueba la monofilia de Scincella gemmingeri

Evaluar caracteres morfol6gicos mediante métodos estadisticos de las poblaciones

asignadas a Sincella germmingeri para comprobar la existencia de grupos exclusivos.

Establecer el nimero de especies presentes en el taxon Scincella gemmingeri a partir de

pruebas de limites de especies basados en métodos coalescentes.

Asignar categorias taxondmicas y cambios pertinentes a las poblaciones de Scincella

gemmingeri a nivel de especie.

Material y Métodos

Se realizd una busqueda de ejemplares pertenecientes al grupo Oligosoma del género
Scincella las especies que constituyen al género son: S. gemmingeri, S. silvicola, S. lateralis
y S. kikaapoa, adicionalmente se tomaron en cuenta los ejemplares propuestos por Garcia-
Vazquez (2012) como Scincella sp, se incluyeron todas las subespecies presentes, los
ejemplares pertenecen a diversas localidades del area de distribucién conocida de este
grupo. Todos los organismos y muestras de tejido fueron provenientes de trabajo de campo
y de las colecciones herpetoldgicas de los Museos: Coleccion Herpetolégica de la
Benemérita Universidad Autbnoma de Puebla (EBUAP); Museo de Zoologia, Facultad de
Ciencias, UNAM, (MZFC); Instituto de Biologia, UNAM (IBH); Escuela Nacional de Ciencias
Bioldgicas, IPN (ENCB); Museo de Zoologia, FES Zaragoza, UNAM, (MZFZ); University of
Kansas Museum of Natural History (UKMNH) y University Texas at Arlington (UTACV).

Morfologia
Se revisaron morfolégicamente un total de 120 organismos del grupo Oligosoma de los

cuales 70 ejemplares pertenecen a Scincella gemmingeri, con base en trabajos previos de
escincidos (Cope, 1864; Taylor, 1937; Mittleman, 1950; Smith, 1951; Greer, 1974; Garcia-
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Vazquez, 2003; Garcia-Vazquez, 2012) se midieron los siguientes caracteres
morfométricos con la ayuda de un vernier digital con una precision de 0.01 mm (Fig. 2):

1. Longitud hocico-cloaca (LHC); medida de la punta del hocico al margen anterior de la
cloaca.

2. Longitud de la cola (LC); medida del margen posterior de la cloaca hasta la punta de la
cola.

3. Ancho méximo de la cabeza (AC); medido al nivel de la region postorbital.

4. Longitud de la cabeza (LCa); medida de la punta del hocico al margen posterior de la

membrana timpénica.
5. Didmetro vertical del timpano (DT).

6. Longitud de la extremidad anterior (LA); medida desde la axila hasta la punta del tercer
dedo.

7. Longitud de la extremidad posterior (LP); medida desde la ingle hasta la punta del cuarto
dedo.

8. Longitud del cuarto dedo de la extremidad posterior (LD).
9. Longitud del tronco, medida de la axila a la ingle (LAI).

10. Longitud hocico-insercion anterior del brazo (1A).
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Figura 2. Caracteres morfométricos considerados en este estudio. Tomado de Garcia-
Vazquez (2012).

Por otra parte, con base en trabajos previos se revisaron los siguientes caracteres
meristicos con ayuda de un microscopio estereoscopico (Cope, 1864; Taylor, 1937;
Mittleman, 1950; Smith, 1951; Greer, 1974; Garcia-Vazquez, 2003; Garcia-Vazquez, 2012):

1.-Ndmero de escamas nucales ensanchadas. Se consideraran como nucales
ensanchadas Unicamente a aquellas mas anchas que largas ubicadas en la parte posterior

de la cabeza.
2.- Numero de hileras longitudinales de escamas alrededor del cuello.
3.- Namero de hileras longitudinales de escamas alrededor de la mitad del cuerpo.

4.- Numero de hileras transversales de escamas a lo largo de la linea media dorsal del

cuerpo a partir de las escamas nucales hasta el nivel de la abertura cloacal.

5.- Superposicion de extremidades para evaluar este caracter se plegaran contra el cuerpo
las extremidades del lado derecho, y se contaran el nimero de escamas laterales del
cuerpo entre ellas (cuando las extremidades queden separadas), o el nUmero de escamas

laterales del cuerpo bajo ellas (cuando las extremidades queden superpuestas).
6.- Numero de laminillas subdigitales en el cuarto dedo de la extremidad posterior derecha.
Andlisis de Componentes Principales (ACP)

Los caracteres meristicos y morfométricos fueron estandarizados al transformarlos a
logaritmo natural para disminuir la influencia que pudieran causar las diferencias
dimensionales que existen entre los caracteres usados (Sanchez-Garcia, 2018). Se realiz6
un andlisis de componentes principales para conservar aquellas variables que relacionan
de mejor forma los datos, el andlisis se llevé acabo en el programa Statigraphics Centurion
XVI Version 16.02.04 (StatPoint technologies, 2013). Se tomaron en cuenta valores
positivos tanto como negativos. Los porcentajes mayores a 60% fueron considerados como
buenos y permitieron la obtencién de caracteres diagnésticos (Villardon, 2002). EI ACP fue
utilizado como base para separar linajes, esto permitié separar los caracteres morfolégicos
de mayor peso o que mas informacion aportaron para reconocer patrones de agrupacion
de datos (Sanchez-Garcia, 2018).
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Generacion de Secuencias

Extraccion DNA

Para inferir las relaciones filogenéticas dentro del grupo Oligosoma, determinar la posicion
filogenética y evaluar la monofilia de Scincella gemmingeri. Se realizé la extraccion de DNA
mitocondrial (mtDNA) de las especies y de las subespecies reconocidas dentro del género
Scincella para el continente americano a partir de tejido hepatico congelado y preservado
en alcohol, la extraccion se realizé mediante la técnica de acetato de amonio siguiendo el
protocolo de Hillis et al., (1996). Adicionalmente de Genbank se descargd una secuencia
de Scincella reeversi para enraizar el arbol, la eleccion de la secuencia se llevé a cabo con
base en un estudio previo (Pyron et al., 2013). La calidad del DNA extraido fue confirmado
por medio de electroforesis en gel de agarosa y empleando un marcador de peso molecular
de 1kb Plus (100-12,000 pares de bases).

Amplificacion de DNA

Se amplificé un fragmento del gen NADH deshidrogenasa subunidad 1 (ND1), un segmento
del gen que codifica para el RNA ribosomal 16S (16S) y tRNAs asociados (Leu, lle, GIny
Met). Esta region fue elegida debido a que se ha empleado con éxito en diversos estudios
filogenéticos en scincidos (Brandley et al., 2005; Garcia-Vazquez, 2012; Valdenegro-Brito,
2018). La amplificacion se realiz6 mediante el proceso de reaccion en cadena polimerasa
(PCR) utilizando un termociclador MultiGene OptiMax. Los parametros del ciclo de PCR
fueron un ciclo de desnaturalizacion inicial a 94°C durante 5 min, seguido por 40 ciclos de
desnaturalizacion inicial a 94°C durante 30 seg, alineamiento a 48°C durante 30 seg, y una
extensién a72°C durante 10 min. Los primers utilizados fueron 16 aR2 (Reeder, 2003),
tMET (Leaché y Reeder, 2002) y ND1- INT R2 (Schmitz et al., 2005). Los productos
amplificados fueron verificados mediante electroforesis en gel de agarosa y se visualizaron
en una camara de UV; Los productos de PCR fueron purificados con el método Polyethylene
Glycol (PEG) (Lis, 1980) y finalmente se enviaron a Macrogen Sequencing Service, Korea

para su secuenciacion.
Edicion y alineamiento

Las secuencias fueron editadas en el software Sequencher 4.1.4 (Gene Codes Corporation,

2000). La matriz generada const6 de 36 secuencias del género Scincella del grupo
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Oligosoma de las cuales 28 corresponden a Scincella gemmingeri y ocho del grupo
Lygosoma, como grupo externo se utilizé a Scincella reveesi (Cuadro 1).

Andlisis filogenéticos

Las secuencias editadas se alinearon haciendo uso del algoritmo Muscle (Edgar, 2004)
incluido en el software Mega 7.0 (Kumar et al., 2015). Se seleccion6 el esquema de particion
y el modelo de sustituciébn que mejor se ajustd a los datos en Partition-Finder v 1.1.1.
(Lanfear et al., 2012). Para evaluar la monofila de Scincella gemmingeri se obtuvieron dos
hipotesis filogenéticas: la primera de ellas fue un analisis de Maxima verosimilitud (ML)
realizado en el software RaxML 8.1.11 (Stamatakis, 2014). Se realizé una busqueda
heuristica con el modelo general de tiempo reversible (GTR) para determinar el soporte de
las ramas se realizé un bootstrap no paramétrico de 1000 repeticiones, los valores de
bootstrap arriba de 70% en los nodos de los arboles fueron considerados como bien
soportados (Hillis y Bull, 1993). El segundo analisis se realiz6 por medio de la inferencia
Bayesiana (IB) en el software Mr. Bayes 3.2 (Ronquist et al., 2012), se realizaron dos
corridas de cadenas paralelas de Markov, Monte Carlo Metropolis (mcmc) de 30000000 de
generaciones, con muestreo de arboles cada 5000 generaciones. Para generar el arbol
consenso del analisis Bayesiano se combinaron los resultados de cada una de las cadenas
de Markov los cuales fueron unidos y corroboradas en TRACER 1.5 (Rambaut vy
Drummond, 2007) posteriormente se obtuvo el arbol de maxima credibilidad en
TreeAnnotator v2.1.2 (Drummond et al.,, 2012). Los resultados de ambos analisis se
visualizaron en FigTree 1.3.1 (Lemey et al., 2009), los valores de probabilidad posterior
arriba de 0.95 fueron considerados como bien soportados (Leaché y Reeder, 2002), para

el analisis de IB.

Cuadro 1. Taxones correspondientes a las secuencias del género Scincella en los andlisis

filogenéticos

NUmero de

Taxén . Grupo Lugar de la muestra
Secuencias
Scincella reveesi 1 - Asia
Scincella assata
1 Lygosoma Oaxaca

assata
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Scincella assata taylori

Scincella

caudaequinae

Scincella cherriei

cherriei
Scincella cherriei
stuarti

Scincella gemmingeri

Scincella forbesorum
Scincella kikaapoa
Scincella lateralis

Scincella incerta

Scincella silvicola

Scincella sp nov

16

Lygosoma

Oligosoma

Lygosoma

Lygosoma

Oligosoma

Oligosoma
Oligosoma
Oligosoma

Lygosoma

Oligosoma

Oligosoma

Colima, Guerrero

Nuevo Ledn

Costa Rica, Honduras, Veracruz

Veracruz
Chiapas, Hidalgo, Oaxaca,
Puebla, Veracruz
Hidalgo
Coahuila
USA
Guatemala
Puebla

Guenegati, Los chimas Oaxaca,

Los tuxtlas Chiapas.

Limites de especies

Para establecer el limite de especies se implementaron tres métodos WP, GMYC, PTP.

Wiens y Penkrot (WP)

Se consideré a Scincella gemmingeri, como especie focal. Se utilizo el arbol obtenido a

partir del andlisis de Inferencia bayesiana para tener referencia de las relaciones

filogenéticas. Considerando a la especie de interés Scincella gemmingeri como especie

focal para el analisis, se buscé la presencia o ausencia de flujo génico entre las ramas

basales de cada clado obtenido, buscando exclusividad de cada clado mediante el soporte

de los nodos y su concordancia geogréfica, se elabordé un mapa para visualizar la
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procedencia geogréfica de las muestras y buscar concordancia con el analisis filogenético
(Wien y Penkrot, 2002).

Generalized Mixed Yule Coalescent (GMYC)

Se construyé un arbol ultramétrico utilizando el software BEAST 1.8 (Drummond et al.,
2012), bajo los modelos evolutivos obtenidos en Partition-Finder v 1.1.1. (Lanfear et al.,
2012). Se corrieron dos andlisis por separado de 1 X 108 generaciones cada uno,
muestreando cada 1000 generaciones y desechando el 25% de los arboles iniciales como
burn-in se utilizaron como parametros un reloj log normal no correlacionado y el modelo a
priori del arbol de Yule. Los valores de logaritmo se visualizaron en TRACER 1.5 (Rambaut
y Drummond, 2007) para comprobar la convergencia de las cadenas. Con base en el arbol
gue se obtuvo, se elabor6 un arbol de maxima credibilidad en TreeAnnotator v2.1.2
(Drummond et al., 2012). El arbol resultante se utiliz6 como entrada para el método de
GMYC, que se realizd con el uso del paquete “SPLITS” (Ezard y Barraclough, 2009;

http://rforge.rproject.org/projects/splits) implementado en el software estadistico “R”

(Development Core Team, 2010).
Poisson Tree Process (PTP)

Se realizd6 un andlisis de PTP mediante el servidor web (Zhang et al., 2013;

http://species.hits.org/ptp/), utilizando el arbol de entrada obtenido en RaxML 8.1.11

(Stamatakis, 2014), corriendo dos andlisis de 1X10° generaciones con los siguientes
pardmetros: Thinning 100, burn-in 0.1 y seed 123, se descartaron los grupos externos y se
tomaron en cuenta los resultados de PTP con Maxima Verosimilitud y PTP con Inferencia

Bayesiana (Zhang et al., 2013).
Divergencia genética

Finalmente, se estimo la divergencia genética para el gen ND1 entre y dentro de los clados
principales obtenidos por los analisis filogenéticos y las hipétesis de limites de especie las
distancias fueron calculadas mediante la distancia corregida por pares utilizando el modelo
K2P con el software MEGA 7 (Kimura, 1980; Kumar et al., 2015).

20


http://rforge.rproject.org/projects/splits
http://species.hits.org/ptp/

Resultados
Revisién morfolégica

Se encontré que el taxdn Scincella gemmingeri pueden ser dividido en tres grupos, un grupo
ubicado en la FVT, el otro en la SMOr y el ultimo con ubicacion en la SMS, particularmente
en SJ. La agrupacion se hizo con base en la procedencia geogréfica de los ejemplares y
caracteristicas morfolégicas de los ejemplares ubicados en estas provincias, las
caracteristicas usadas para las agrupaciones son: el nimero de hileras longitudinales de
escamas alrededor de la mitad del cuerpo, donde las poblaciones de la SMO poseen un
mayor nimero (25-30, X =25.5), comparadas con los de la FVT (26-28, x =27), y los de la

SMS (24-28, x =24.5), las laminillas subdigitales del cuarto dedo en el cual los ejemplares
de la SMO poseen un mayor niimero (16-18, x = 15.90), mientras que las poblaciones de la
FVT presentan (14-16 , x=15.5) y los de la SMS (14-16, x = 14.70). De manera general, la
longitud total aproximada maxima de los ejemplares de la FVT es mayor al resto de los
organismos (123.84 mm, x= 90.02mm), a diferencia de las otras poblaciones de S.
gemmingeri donde los ejemplares de la SMS (71.63 mm, x = 53.18mm), y los de SMOr
(95.44, %70.37) respectivamente.

Coloracion
El patron de coloracion no fue trabajado de manera estadistica, no obstante, al hacer la

comparacion por fotografias de diferentes ejemplares de las poblaciones se puede apreciar

una variacion en el patron de coloracion, que se describe adelante.
Faja Volcanica Transmexicana

Los ejemplares ubicados en la FVT poseen una coloracion marrén, el dorso posee una
coloracién brillante, sin puntos franjas dorsales oscuras y lineas dorsolaterales claras bien

definidas hasta la cloaca este patron es similar al descrito por Cope (1864) (Fig. 3a).
Sierra Madre Oriental

La coloracibn de estos organismos es marrdn, franjas laterales oscuras y lineas
dorsolaterales claras que van desapareciendo conforme se acerca a la cola hasta que se

vuelven ligeros puntos dorados, el vientre es de color crema (Fig. 3b).
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Sierra Juéarez

Coloracion marrén, con ligeros puntos negros dispersos en el dorso, franjas laterales
obscuras y dos bandas delgadas bien delimitadas a lo largo del cuerpo que van
desapareciendo conforme se acercan a la cola, la coloracién que toma es gris. Vientre color

crema con ligeros parches verdes (Fig. 3c).
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Figura 3. Patrén de coloracién, vista dorsal y ventral de los ejemplares de las diferentes

poblaciones de Scincella gemmingeri: A) FVT, B) SMOr y C) SMS

Analisis de Componentes Principales

Se utilizé un total de 58 muestras con datos estandarizados de caracteres morfométricos y
meristicos. A partir de estos datos se obtuvieron los primeros cuatro componentes que
mejor explicaran las 19 variables iniciales. Los componentes fueron seleccionados por los
valores de porcentaje acumulado hasta esos cuatro componentes dando un total del
74.177% (Cuadro 2 y Fig. 4).
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Cuadro 2. Porcentaje de varianza acumulado para los primeros siete componentes.

Porcentaje de

Componente Carécter Eingenvalor _ Porcentaje acumulado
varianza
Escamas
1 9.02402 47.495 47.495
dosotransversales
2 Tronco 2.52602 13.295 60.790
3 Nucales 1.45748 7.671 68.461
4 LHC 1.08612 5.716 74177
5 Longitud Cabeza 0.9681 5.095 79.272

Laminillas del
6 0.77018 4.054 83.326
cuarto dedo

7 Ancho del cuello 0.699948 3.682 87.007

Grafica de Sedimentaciéon

10 T T

Eigenvalor

o

8 12 16
Componente

o
~
N
o

Figura 4. Grafico de sedimentacion, la linea indica el tope de cuantos componentes se

usaran.

Con base en el analisis de componentes principales fue posible elegir cuatro variables que
mejor explican los datos, las cuales son; La longitud hocico cloaca (LHC), el nimero de

hileras longitudinales de escamas alrededor de la mitad del cuerpo, escamas nucales y
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escamas nucales ensanchadas, e hileras de escamas transversales. A partir de estas
variables es posible separar las poblaciones de Scincella gemmingeri como lo refleja el

cuadro 3y lafigura 5.

El diagrama de dispersion resultante del andlisis integrativo de los caracteres morfométricos
y meristicos evidencia la formacion de tres grupos, un primer grupo separado del resto,
formado por las poblaciones ubicada en la provincia biogeogréfica de la FVT, otro grupo
formado por la poblacion de la SMOr y un tercer grupo formado por las poblaciones
ubicadas en SMS, estos Ultimos dos grupos no son exclusivos, dado que hay un

sobrelapamiento en ellas (Fig. 5).

Cuadro 3. Caracteres morfologicos de las poblaciones de Scincella gemmingeri.

Hileras
g longitudinales Escamas Hileras X =LHC
Poblacion Ensanchadas
alrededor del Nucales dorsotransversales
(mm)
cuerpo
Scincell
cincetia (26-28) (5-6) (54-58)
gemmingeri 2
(FVT) N= 11 X =27 X =5.5 X =56 X =49.41
SC'”C_e"a | (25-30) (4-5) (51-56)
gemmingeri _ _ 0-1 _ X =22.69
(SMOF) N= 25 x=25.5 X=4.5 x=53.5
r =
SC'”C_e"a | (24-28) (5-6) (55-60)
gemmingeri _ _ 0 B X =24.72
X =24.5 x=5.5 x=57.5
(SMS) N=21
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Component 2

Component 1

Figura 5. Grafico de dispersion obtenido del Andlisis de Componentes Principales, realizado
a las poblaciones de Scincella gemmingeri. Negro FVT, Azul SMOr y Rojo SJ.

Relaciones filogenéticas

El producto final del alineamiento fue de 1491 pb para el cual se obtuvieron seis particiones

y los siguientes modelos evolutivos que se muestran en el cuadro 4.

Cuadro 4. Modelos evolutivos usados para cada particion en el andlisis de Inferencia
Bayesiana.

Gen Particiones Modelo evolutivo
16S_stemps 1-206 GTR+G
207-338 GTR+I+G
16S_loops
ND1 1 339-1293/3 GTR+I+G
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ND1_2 340-1293/3 GTR+G
ND1_3 341-1293/3 GTR+I+G

Trna_todos 1294-1491 GTR+G

Maxima Verosimilitud

En el arbol obtenido mediante MV se observan siete clados principales. Un primer clado
conformado por los haplotipos de S. silvicola+ S. forbesorum + S. caudaequinae, otro clado
gue contiene a los haplotipos de S. lateralis + S. kikaapoa, un tercer clado el cual incluye
los representantes del grupo Lygosoma (S. incertum + S. cherrie cherrie + S. c. stuarti +S.
c. cherrie + S. a. taylori + S. a. taylori), un cuarto clado que contiene a todos los haplotipos
de S. sp_nov y finalmente tres clados que hacen referencia a la especie en estudio, ya que

los hapoltipos de S. gemmingeri estan incluidos en ellos (Fig. 6).

Los haplotipos que conforman a el grupo Lygosoma se encuentran ubicados en un solo
clado (Clado C) y como grupo hermano de los haplotipos de S. lateralis + S. kikkappoa
(Clado B).

El grupo Oligosoma es parafilético con respecto al grupo Lygosoma, debido a que las
especies y los haplotipos ubicados en este grupo se encuentran en varios clados (clado B,
D,E FyG)

Los haplotipos de la especie aun no descrita propuesta por Garcia-Vazquez (2012) con
ubicacién geografica en Oaxaca y Chiapas se encuentra en un clado (Clado D) este clado
es el grupo hermano de los haplotipos asignados a S. gemmingeri ubicados en tres clados
(clados E, F, G)
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En lo que se refiere a la especie de estudio S. gemmingeri es monofilética y es posible
observarla en tres clados principales, un clado que contiene a los siete haplotipos ubicados
en la provincia biogeografica de la SMOr con distribucion en los estados de Hidalgo, Puebla
y la parte de norte de Veracruz (clado E), este clado es grupo hermano de los clados que
ubican a los tres haplotipos con distribucién en la FVT en los estados de Puebla y Veracruz
(Clado F) y un tercer clado con los seis haplotipos de la SMS con distribucién en la Sierra
Juérez, Oaxaca, este clado (clado G) es grupo hermano del clado de los haplotipos de la
FVT (clado E).
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—m— [~ forbesorum (HDG) IQ!QQQ A
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Figura 6. Arbol de Maxima verosimilitud. Los valores en los nodos reflejan el soporte de los

o]

clados.
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Inferencia bayesiana

El &rbol obtenido mediante IB (Fig. 7), es similar al arbol obtenido mediante MV, ya que las
relaciones filogenéticas de los haplotipos que conforman cada clado, mantiene constante

las relaciones entre ellos.

Al igual que el arbol de MV las relaciones entre el haplotipo de S. incertum y S. a. assatum
no estan soportadas ya que los valores de probabilidad posterior que soportan esta relacion
son bajos (PP= 54), no obstante las relaciones entre los demas haplotipos que conforman
al grupo Lygosoma estan soportadas (PP=1).

Otra diferencia con respecto al arbol de MV es que los haplotipos del clado de la SMOr se
encuentran cercanamente relacionada al grupo Lygosoma no obstante, en ambos arboles
las relaciones para la especie de estudio se encuentran soportadas PP= 1y boostrap >70.
Adicionalmente el valor de PP sustenta la relacion de grupo hermano de la S. sp_nov con
los clados de la especie de estudio (PP=.99), a comparacién del arbol obtenido mediante
MV (boostrap=54).
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Figura 7. Arbol de Inferencia Bayesiana. Los valores en el nodo reflejan clados bien
soportados valores mayores a 0.95 se consideran bien soportados.

Limite de especies

Wiens y Penkrot (WP)

La delimitacion de especies con base en Wiens y Penkrot (2002), se llevo a cabo a partir
del arbol obtenido mediante inferencia Bayesiana (Fig. 7), por tener mejor soportadas las
relaciones filogenéticas dentro del grupo de estudio a comparacion del arbol obtenido
mediante MV ademas, los clados que contienen a la especie de interés presentan valores
de soporte alto, un aspecto importante en la eleccién de especies putativas (Wiens y
Penkrot, 2002).

Los haplotipos de la especie focal S. gemmingeri se encuentran en tres clados, cada uno
de estos clados tiene congruencia geografica con una provincia biogeografica, uno de estos
clados con ubicacion en la SMOr, otro clado con ubicacion en la FVT y un tercer clado con
distribucion en la SMS, cada uno de estos clados es monofilético y es concordarte con la

distribucién, motivo por el cual el método asume la existencia de tres especies.

Generalized Mixed Yule Coalescent (GMYC)

El analisis de GMYCs mediante umbral simple (single), se elaboré a partir de 16 haplotipos
correspondientes a S. gemmingeri y como grupos externos se utilizé a S. sp nov, S. lateralis
y S. kikaapoa por las relaciones filogenéticas obtenidas mediante los analisis de IBy MV ya
gue estos haplotipos son los mas cercanos a la especie de estudio. EI método considera la
presencia de dos especies, una especie esta compuesta por los haplotipos ubicados en la
provincia biogeogréafica de la SMOr y la segunda especie esta conformada por los
haplotipos con distribucién en la provincia de la FVT y SMS, la segunda especie sugerida
por el método, subestima las especies presentes ya que cada poblacion asignada a esas
provincias biogeogréaficas posee caracteres diagndsticos para poder considerarlas como
especies diferentes no obstante, los resultados pueden ser tomados como base para

esclarecer el nimero de especies, al ser un método de descubrimiento (Fig. 8).
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Figura 8. Arbol ultramétrico y especies sugeridas para Scincella gemmingeri por el método

GMYC single, las especies sugeridas se sefialan a la derecha del arbol.

El analisis GMYCm mediante umbral mdltiple, se elaboré con los mismos haplotipos que
se utilizaron en el GMYCs, este método sobreestima el nimero de especies presentes ya
gue considera siete especies, para la provincia biogeografica de la SMS y FVT considera
dos especies distintas, respectivamente y finalmente considera tres especies con
distribucién en la SMOTr (Fig. 9).
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Figura 9. Arbol ultramétrico y especies sugeridas para Scincella gemmingeri por el método

GMYC multiple, las especies sugeridas se sefialan a la derecha del arbol.

Poisson Tree Process (PTP)

El andlisis de PTP se elabor6 a partir de un arbol de Maxima Verosimilitud el cual sirve

como arbol de entrada, se utilizé un haplotipo del grupo Lygosoma, para enraizar el arbol,

el haplotipo en eleccion fue scincella taylori debido a que esta secuencia se encontraba

cercanamente relacionada al grupo de estudio. PTP en sus dos versiones clasica y

bayesiana sugiere la presencia de ocho especies, las cuales son: dos especies diferentes

gue comparten distribucion en la SMOr, adicionalmente, sugiere dos especies diferentes

con ubicacion en la FVT y finalmente sugiere la existencia de cuatro especies diferentes

con distribucién compartida en la SMS (Fig. 10).
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Figura 10. Arbol obtenido mediante el andlisis de PTP clasico, las especies sugeridas por

el método se sefialan a la derecha del arbol.
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Diversidad genética

Las distancias genéticas entre las poblaciones de S. gemmingeri (SMOr) y S. gemmingeri
(SMS) con respecto al clado de las poblaciones de S. gemmingeri (FVT), varian entre 10.8
y 11.7.8%, mientras que la distancia del clado de la poblacion de S. gemmingeri (SMS)
tiene un valor de 11.7% con respecto al clado de S. gemmingeri (SMOr) (Cuadro 5).
Adicionalmente se estimaron las distancias genéticas dentro de los clados donde la
distancia genética de los haplotipos con ubicacion en la S. gemmingeri (SMOr) es de 4.8%,
mientras en S. gemmingeri (SMS) es de 4.3%, el clado de S. gemmingeri (VFT) es de 3.9

% (Cuadro 6)

Cuadro 5. Distancia genética entre poblaciones de S. gemmingeri.

Poblacién 1 2 3

S. gemmingeri (FVT) -

S. gemmingeri
(SMOrr)

0.108

S. gemmingeri
(SMS)

0.108 0.117 -

Cuadro 6. Distancia genética dentro de las poblaciones de S. gemmingeri.

Poblacion Distancia Porcentaje %
S. gemmingeri (FVT) 0.039 3.9
4.8
S. gemmingeri (SMOr) 0.048
S. gemmingeri (SMS) 0.043 4.3
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Discusién

Andlisis morfoldgico

La examinacion morfolégica pone en evidencia la formacién de tres grupos de S.
gemmingeri. Uno con distribucién en la FVT, el otro con ubicacion en la SMOr y finalmente
un tercer grupo en la SMS la formacién de estos grupos esta basada a partir de cuatro
variables, la primera es la longitud hocico cloaca (LHC) Mittleman (1950) y Greer (1974)
mencionan que las especies de este género son organismos pequefios (aprox. LHC=
65mm) y que los caracteres morfométricos son ampliamente utilizados para la separacion
de especies, grupos y géneros dentro de la familia Scincidae. Adicionalmente Brown y
Alcala (1980) y Linkem et al., (2011), consideran la existencia de variacion interespecifica
e intraespecifica en los caracteres morfoldgicos de las especies del género Sphenomorphus
y cercanas a ellas. Brown y Alcala (1980) identificaron cuatro caracteres de mayor
relevancia para separar a los grupos formados por estas lagartijas ubicadas en la region de
las filipinas y zonas adyacentes a la isla, las cuales son; a) LHC, b) Namero de hileras
alrededor del cuerpo, c¢) Hileras de escamas dorsales y d) laminillas subdigitales del cuarto
dedo.

Los intervalos que presentan cada una de las poblaciones en estudio con respecto a la LHC
son diferentes y concuerda con lo mencionado por Mittleman (1950) y Greer (1974) de que

este caracter tiene un gran peso para identificar especies y separarlas.

La segunda variable que nos ayuda explicar la formacion de los grupos, es el nimero de
hileras longitudinales alrededor del cuerpo. Mittleman (1950) considera este caracter
informativo para la separacion de especies en América, menciona que este caracter es de
importancia para separar también a los géneros que conforman a la familia Scincidae, la
variacion de este caracter para los grupos SMOr, FVT y SMS en el estudio presenta rangos

diferentes.

El tercer caracter son las escamas nucales y las ensanchadas, Greer y Shea (2003)
consideran que las escamas presentes en la cabeza pueden ser de importancia para la
identificacion de especies, ellos discuten la importancia de la escama temporal secundaria
para separar especies por la forma y tamafio que esta presenta, algo similar sucede con
las escamas nucales ya que pueden presentarse como ensanchadas o alargadas, la

relevancia de este caracter no ha sido estudiada a detalle. No obstante, es relevante para
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separar los grupos en estudio, Greer y Shea (2003) mencionan que estas variaciones
morfoldgicas se pueden deber a factores geograficos y ecolégicos.

Finalmente, la cuarta variable, que explica la agrupacion de los tres grupos, es el nimero
de hileras transversales en el dorso, Mittleman (1950), Brown y Alcala (1980) y Greer (1974)
consideran que este caracter es de suma importancia para separar grupos, este caracter

es diferente en cada una de las poblaciones.

Como lo menciona Brown y Alcala (1980) y Greer y Shea (2003) la combinacion de
caracteres morfolégicos, ayudan a sustentar la independencia entre muestras de una
especie y entre grupos de la familia Scincidae, tres caracteres usados en este trabajo para
separar a los grupos a) LHC, b) Niumero de hileras de escamas a la mitad del cuerpo y c)
Numero de hileras de escamas dorsales, concuerdan con los usados por Brown y Alcala
(1980), recalcando la importancia de estos caracteres para la separar a las especies.
Adicionalmente trabajos como el de Garcia-Vazquez et al., (2010), Neang et al., (2018) y
Nguyen et al., (2019) hacen relevancia de la combinacién de estos caracteres morfolégicos

informativos para la descripcion de especies dentro del género Scincella.

Andlisis filogenéticos

La reconstruccion filogenética de los andlisis de MV e IB, recuperan la monofilia de Scincella
gemmingeri, las diferencia observadas en las topologias en los arboles obtenidos por
ambos andlisis se pueden deber a diversas razones; a) los criterios de busqueda de los
métodos utilizados, b) los modelos utilizados y c) artefactos propios del método para
reconstruir la filogenia como la atracciéon de ramas largas (Bergsten, 2005). Los arboles
filogenéticos obtenidos en este estudio sustentan la monofilia de las poblaciones de S.
gemmingeri y de la poblacién previamente confundida con este taxdn, esto es similar a lo

obtenido por Garcia-Vazquez (2012).

A pesar de estudios previos con respecto a las especies americanas del género Scincella
Garcia-Vazquez y Valdenegro-Brito (2018), la situacibn de muchas especies aldn es
cuestionable. Adicionalmente Linkem et al., (2011) propone nuevos géneros para lafamilia
Scincidae en Asia, también mencionan que hace falta un estudio integrativo con las

especies américas y asiaticas para esclarecer las relaciones filogenéticas de las especies.
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Limites de especies

Wiens y Penkrot

Wiens y Penkrot (2002), mencionan que, para sustentar la diferenciacion entre especies,
es necesario la exclusividad geografica de los haplotipos con respecto al arbol filogenético
generado y que estas poblaciones posean variacién morfolégica. Feria-Ortiz (2011) vy
Pavon-Vazquez (2015) trabajaron con las especies del género Plestiodon que también se
encuentra ubicados en la familia Scincidae ambos autores mencionan que hay una
divergencia reciente para la especies de este género con distribuciéon en la FVT, SMS esto
es similar en la especie de estudio, esta separacion es posible explicar debido a los
procesos historicos, los ciclos de expansion y contraccion de los bosques de altura debido

a los cambios climéticos durante el Pleistoceno (Bryson et al., 2011)

El método propuesto por Wiens y Penkrot (2002) considera que para alcanzar resultados
Optimos, es adecuado tener un numero considerable de muestras de las localidades de
distribucion de la especie en estudio, donde el minimo de muestras requerido por localidad
sugerido por el método es de dos, comparando con el estudio previo de Garcia-Vazquez
(2012) este estudio incluye un mayor nimero de muestras y debido a la concordancia
geografica de las muestras y la evidencia morfolégica, el método sustenta la presencia de

tres especies de las cuales dos estaban asignadas previamente a Scincella gemmingeri,.

Generalized Mixed Yule Coalescent

Las especies propuestas por el método de GMYC subestiman y sobreestiman el nimero
de especies presentes en el grupo de estudio el umbral simple considera dos especies yel
umbral multiple considera siete especies, esto es posible explicar debido al nimero total de
muestras con las cuales se efectlo el trabajo (Talavera et al., 2013). El analisis simple
considera a las poblaciones de la SMOr+SMS (Fig. 8) como una especie putativa esto
puede ser explicado por la nula significancia de transicion entre la coalescencia y la
especiacién ya que es un proceso lento que no permite generar un linaje ancestro (Knowles
y Carstens, 2007). Y GMYC multiple considera a los haplotipos ubicados en una misma
provincia biogeografica como diferentes especies, para SMOr propone tres especies, dos
especies ubicadas en la FVT y SMS respectivamente, este método toma en cuenta dos
umbrales e interpreta que hay una amplia trascendencia entre la coalescencia y la

especiacion, considerando la existencia de multiples ancestros proximos reflejado en los
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nodos internos, tomando en cuenta mas eventos de especiacion de los que probablemente

existen (Esselysten et al., 2012; Talavera et al., 2013).

Poisson Tree Process

La propuesta de PTP en ambas versiones para las especies que componen a Scincella
gemmingeri sobreestima el nimero presentes en ellas con ocho especies diferentes, la
divergencia interespecifica por parte del método se puede explicar debido a dos factores,
el primero de ellos es el muestreo desigual ya que tener varios haplotipos de una misma
localidad, comparado con una sola muestra de otra localidad, disminuye la precisién del
método como sucede con los haplotipos de la Sierra Juarez, Oaxaca y los haplotipos con
distribucion en la SMOr con ubicacioén en la parte sur de Hidalgo y norte de Puebla (Fig. 10)
(Bazin et al., 2006; Zhang et al., 2013) y la segunda razén con respecto a la sobreestimacion
se puede deber a que el punto de transicion de coalescencia entre especies es reciente e
intraespecificamente por el nimero de sustituciones presentes genera especiacion (Kapli
etal., 2017; Zhang et al., 2013)

Divergencia genética

La variacion interespecifica reflejada a partir del gen ND1 para las poblaciones de la especie
en estudio es diferente, este valor de divergencia conjuntada con las relaciones
filogenéticas obtenidas confirma que cada poblacion forma un linaje Unico y que el ancestro
de cada uno de estos linajes tiene un origen independiente (Strecker et al., 2003). Nguyen
et al., (2019) menciona que el valor x= >10 de distancia genética, es evidencia suficiente
para considerar a cada poblacion como un linaje Unico, los rangos obtenidos son similares
al obtenido para la descripcién de Scincella badenensis y especies cercanas a él, a pesar
de que el gen utilizado fue COIl, ambos genes (COIl y ND1) reflejan una gran distancia
genética interespecifica, esto sustenta que cada poblacibn es un linaje Unico.
Adicionalmente la variacion intraespecifica es baja, refleja que cada una de las secuencias
es cercana y que no hay diferencias en ellas, corrobora que las relaciones obtenidas
mediante los arboles filogenéticos son buenas (Nguyen et al., 2019) (Cuadros 5y 6; Figuras
6y7).
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Taxonomia

Con base en el analisis Morfoldgico, las hipétesis de limites de especies y la diversidad
genética, se propone la existencia de tres especies dentro del complejo de Scincella
gemmingeri, una con distribucion en la SMOr la cual tiene como caracteristicas, altitudes
arriba de los 1500 m. donde predominan bosques de pino-encino. Otro con distribucion en
la provincia de FVT en ella predominan los bosques de pino-encino y Bosque Mesdfilo de
Montafia con al menos 70% de vegetacién con altitudes que van de los 2000 m a 2900 m,
esta provincia es privilegiada, ya que conecta entre si diversas provincias fisiograficas
SMOc, SMOr, SMS, ademas de haber constituido un evento vicariante para muchos
taxones. Y finalmente el ubicado en la provincia de la SMS particularmente en la Sierra de
Juarez, donde la vegetacion predominante son bosques templados dominados por
pinos (Pinus), encinos (Quercus) con altitudes por encima de los 1000 m y menos a 1800
m (Bryson et al., 2017; Espinosa et al., 2008; Hulsey et al., 2004; Morrone, 2005; Morrone
etal., 2017) (Fig. 11).

Conclusiones

e Los analisis filogenéticos corroboran la mondfilia de las poblaciones Scincella
gemmingeri.

e Los resultados obtenidos mediante el analisis estadisticos y métodos coalescentes
utilizados en este trabajo sustentan la existencia de al menos tres taxones: S.
gemmingeri, Scincella sp (SMOr) y Scincella sp. (SMS).

e El analisis de divergencia genética es tomado como una aproximacién para explicar
el aislamiento entre las poblaciones para Scincella gemmingeri. Sin embargo es
necesario usar otro tipo de andlisis biogeograficos (Estimacién de tiempos de
divergencia, Reconstruccién de areas ancestrales, etc), para explicar la divergencia
entre especies y del género en América.

¢ Un andlisis filogenético y pruebas de hip6tesis de limites de especie a partir de datos
multiloci, podrian resolver mejor las relaciones filogenéticas dentro los grupos
Oligosoma y Lygosoma, del género Scincella
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Figura 11. Mapa de distribucién de las especies propuestas. Estrellas color negro, Scincella
gemmingeri FVT; estrellas color azul, Scincella sp. SMOr; estrellas color rojo, Scincella sp.
SMS.
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Consideraciones taxondmicas

Scincella gemmingeri (Cope, 1864)
Fig. 3a
Oligosoma gemmingeri (Cope, 1864)
Leiolopisma gemmingeri (Taylor, 1937)
Leiolopisma gemmingeri gemmingeri (Smith 1951) (en parte)
Scincella gemmingeri (Greer, 1974)
Scincella gemmingeri (Garcia-Vazquez, 2012)
Localidad tipo. Orizaba, Veracruz

Comparacion. Difiere del grupo lygosoma por poseer escama frontoparietal dividida; difiere
de S. silvicola por poseer unas lineas dorsolaterales constantes hasta la cloaca, un menor
namero de escamas alrededor del cuerpo (26-28 vs 28-32) y extremidades mas cortas. De
S. kikaapoa y S. lateralis por la presencia de una escama pequefa separando la temporal
terciaria. De Scincella sp. (SMO) por poseer lineas claras bien definidas hasta la cloaca,
mientras en esta van desapeciendo y de Scincella sp. (SMS) por no poseer puntos en el
dorso y una mayor cantidad de escamas alrededor del cuerpo (24-26 vs 24-25) y ser de

mayor tamafio que las dos especies propuestas anteriores.

Descripcion. Especie de tamafio mediano alcanza una LHC max. de 65.07 mm.
Frontoparietal dividida, interparietal rodeada por parietal; frontal en contacto con la
frontoparietal, de 1-5 escamas nucales raramente 7, 32-36 escamas alrededor del cuello,
26-28 escamas alrededor del cuerpo, raramente 25, 54-60 escamas dorsales, raramente
mayores a 60-64, 14-16 laminillas subdigitales del cuarto dedo, miembros petadactilos
cortos, que al plegarse se separan hasta por 10 escamas, raramente 16. Coloracién marron
con dorso brillante sin puntos, franjas laterales oscuras, con lineas dorsolaterales claras

bien definidadas hasta la cloaca, vientre color crema y cola grisacea.

Distribucion. Esta especie se ha registrado al Oeste de la FVT al sur del estado de Puebla

y centro- sur de Veracruz.
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Scincella sp. (SMOr)
Fig. 3b
Oligosoma gemmingeri (Cope, 1864)
Leiolopisma gemmingeri (Taylor, 1937)
Leiolopisma gemmingeri gemmingeri (Smith 1951) (en parte)
Scincella gemmingeri (Greer, 1974)
Scincella gemmingeri (Garcia-Vazquez, 2012) (en parte)

Comparacion. Difiere del grupo lygosoma por poseer escama frontoparietal dividida difiere
de S. silvicola por poseer un menor niumero de escamas alrededor del cuerpo (25-30 vs 28-
32) y extremidades mas cortas. De S. kikaapoa y S. lateralis por la presencia de una escama
pequefa separando la temporal terciaria. De Scincella gemmingeri por poseer lineas claras
bien que van desapareciendo conforme se acerca a la cloaca, mientras en S. gemmingeri
esta es continua y de Scincella sp. (SMS) por no poseer puntos en el dorso y una mayor

cantidad de escamas alrededor del cuerpo (25-30 vs 24-28).

Descripcion. Especie de tamafo pequefio alcanza una LHC max. de 55.27 mm.
Frontoparietal dividida, interparietal rodeada por parietal; frontal en contacto con la
frontoparietal, de 1-6 escamas nucales raramente 4, 30-36 escamas alrededor del cuello,
25-30 escamas alrededor del cuerpo, raramente 34, 51-56 escamas dorsales en machos y
hembras 55-60 escamas dorsales, 16-18 laminillas subdigitales del cuarto dedo, raramente
14, miembros petadactilos cortos, que al plegarse se separan hasta por 10 escamas,
raramente 16. Coloracién marrén con dorso brillante sin puntos, franjas laterales oscuras,
con lineas dorsolaterales claras que van desapareciendo conforme se acerca a la cloaca
hasta que se vuelven ligeros puntos dorados, vientre color cremay cola grisacea solo en la

punta.

Distribucion. Esta especie se distribuye en la porcion sur de la SMOr en los estados

Hidalgo, Puebla y Veracruz.
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Scincella sp. (SMS)
Fig. 3c
Oligosoma gemmingeri (Cope, 1864)
Leiolopisma gemmingeri (Taylor, 1937)
Leiolopisma gemmingeri gemmingeri (Smith 1951) (en parte)
Scincella gemmingeri (Greer, 1974)
Scincella gemmingeri (Garcia-Vazquez, 2012) (en parte)

Comparacion. Difiere del grupo lygosoma por poseer escama frontoparietal dividida difiere
de S. silvicola por poseer un menor numero de escamas alrededor del cuerpo (24-28vs28-
32) y extremidades mas cortas. De S. kikaapoay S. lateralis por la presencia de una escama
pequefia separando la temporal terciaria. De S. gemmingeri por poseer lineas claras bien
gue van desapareciendo conforme se acerca a la cola, mientras en S. gemmingeri esta es
continua y de Scincella sp. (SMOr) por poseer puntos en el dorso, mientras que en la S. sp
(SMOrr) esta posee ligeros puntos dorados conforme se acerca a la cloaca y cola, mayor
cantidad de escamas en el dorso (55-60vs51-56) y ser de menor tamafiano de LHC que las

dos especies propuestas anteriores.

Descripcion. Especie de tamafio pequefio alcanza una LHC max. de 49.15 mm.
Frontoparietal dividida, interparietal rodeada por parietal; frontal en contacto con la
frontoparietal, de 1-6 escamas nucales, 30-34 escamas alrededor del cuello, 24-28
escamas alrededor del cuerpo, 55-60 escamas dorsales, raramente 62, 14-16 laminillas
subdigitales del cuarto dedo, raramente 12, miembros petadactilos cortos, que al plegarse
se separan hasta por 16 escamas. Coloracién marrén con ligeros puntos en el dorso, franjas
laterales oscuras, con lineas dorsolaterales claras que van desapareciendo conforme se
acerca a la cola hasta que se vuelven ligeros puntos con una coloracion grisacea, vientre

color crema y con ligeros parches verdes.

Distribucion. Esta especie es endémica al estado de Oaxaca, y se distribuye en la Sierra

de Juarez y en la parte alta de la Sierra Mixe.
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Apéndice 1

Localidades de los ejemplares examinados
Scincella caudaequinae

Nuevo Ledn: UKMNH 87736, 87737, 87738, 87739, 87740, 87741 Zaragoza; UKMNH 192606 La
huasteca, Cafién; JLAL 242, 243 Chipinque, Monterrey; AJG 279, 280 Paraje los o0sos, Santiago; JLAL
246 Parque ecoldégico, Santiago, MZFC 11220 Santiago, Santiago.

Scincella forbesorum

Hidalgo: MZFC 7586 Tolantongo, Tlahuiltepa, ITAH 998 Tepehuacan; ITAH 335 Atlapexco; ITAH 737
Yahualica; ITAH 732 Atempa, Calnali; Querétaro: MZFC 08830, 09423 Jalapan de Serra; MZFC 09804,
09831, 09832 Neblinas, Landa de Matamoros; MZFC 9805, Rio Tancuilin; MZFC-8871 N/a; San Luis
Potosi: LACM 131550, 131551 Ciudad del maiz; MZFC 5462 Pago pago; Tamaulipas: UOGV 516, 517,
561 Ejido alta cima, Gémez Farias.

Scincella gemmingeri FVT

Veracruz: IDF 033, 034, JLAL 138, 140, UOGV 223 2 km SW ejido los Zapotes, La perla; JAC 22563,
22567 Metlac, La Perla; JAC 24979 Xico; AMNO 2323 Coscomatepec Aprox. 1.3 Km W de Tecoac;
Puebla: Chichiquila 1.3 Km al NE de Lancho.

Scincella sp (SMOr)

Hidalgo: ITAH 592 Cerro Burrotepeltc, San Juan Huazalingo; UTACV 11989, 11990, 11991, 11995,
Lolotla; UTACV 11992 Molango, Xochicoatlan; MZFC 03439 Molango, Zacualtipan; UTACV 31011,
31012,11993, MZFC 4504 ITAH 107, Tlachinol; Puebla CHFB-BUAP 1081 El rosario, Cuetzalan; CHFB-
BUAP 1554; Xocoyolo, Cuetzalan; CNAR-IB 6897, 6896, 6898, 6898-2 Tepango de Rodriguez; LCM-
1154 Tahitic, Zacapoaxtla; Veracruz: UOGV 500, 505, 506, 507, 508 Huayacocotla, La selva.

Scincella sp (SMS)

Oaxaca: UTACV 12087 Buena Vista, Sierra de Juarez; UTACV 8439, 30315, 30361; MZFC 10545 La
esperanza, Sierra Juarez; UTACV 8440, 12011, 12014, 12088, 12089, 12090 Vista Hermosa, Sierra
de Juarez; JAC 21635, 21637, 21638 San Mateo Yetla, Sierra Juarez; UTCV 8429 Cerro Peldn, Sierra
Judrez; MZFC 4503 Puerto Antonio, Santiago Cosmaltepec; CSV 1 San Isidro, Buenos Aires; UTACV
12013 Metate; UOGV 242 San Juan Bautista.

Scincella sp_nov Garcia-Vazquez, 2012

Oaxaca: UTACV 8558,12005, 12006, 12008, 12009, 12010, 12092, 30314, 30329, 30330, Totontepec,
Sierra Mixe; AMNO 2296, JAC 21543 Totontepec, Sierra Mixe; UTACV 12095, 12096, 12097 El baul,
Rodolfo Figueroa, Chimalapas; MZFC 9956 San Miguel, Chimalapa.
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Apéndice 2

H#NEXUS

BEGIN DATA;
DIMENSIONS NTAX=37 NCHAR=1491,;
FORMAT DATATYPE = DNA GAP = - MISSING = ?;
MATRIX

sp_nov_CHIMAS_JAC23168

TGACCCACATCAACGAACCACATAACAGCCAAGGTCCATACGACTAACCTCGATGCACAGCAAATGTTCTTA
ACAACGTGTTCAGCAAAGGTTCTAGACGCCTCAGTACGAAAGGACAAAGGGCCTATGTCAAAGATACGCCC
ACCATCAAAGCTGAAAAAACTCAAGCCAT?CGGCAATAAACTTAGCCGAGACATCGGCTTATTCAGTACTGA
AGTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGAAGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGTT
AACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATATCTTTTAAGAAGAACTTCACACTACTTTACCTTAT
TAACCCACTACTCTACATTATCCCCATCCTAATCGCAGTGGCCTTCTTACACTTCTAGAACGAAAAGTCCTTG
GCTACATACAACTACGAAAAGGCCCAAACATTGTAGGCCCATACGGCCTACTACAGCCCATTGCCGACGGT
GTAAAACTATTCACCAAAGAACCACTCCGACCATCATCTTCCTCCCCAATACTATTTATCACTACCCCAACACT
AGCACTATTCCTGGCCCTTATAATTTGAATCCCGCTGCCCATACCAGCCCCACTAGCAGACCTCAACCTAGGC
TTACTATTTATGCTAGCCCTGTCTAGTATGGCCGTATACTCAATCCTGTGATCTGGCTGAGCATCGAATTCAA
AATACCCATTAATTGGGGCACTCCGAGCCGTTGCACAAACAATCTCCTATGAAGTAACACTCGGACTAATCC
TACTAACAATCATCATTCTGGCGGGCGGGTTTACAACACAAACCCTTACAACCACCCAAAACTCCCACTGAC
TCCTACTCTCCTCTTGACCCTTAGCAATAATATGGTTTATCTCAACCCTAGCTGAGACTAATCGAGCCCCATTC
GACCTTACAGAAGGAGAGTCAGAACTTGTGTCGGGCTTCAACGTAGAGTACGCAGCCGGACCTTTTGCACT
CTTTTTCCTGGCCGAATACGCAAACATTATACTAATAAACACCTTAACCGCTGTCTTATTCTTAAACCCAGGA
AACGCCGACCCCAACACATATCCAATAAACTTGATACTAAAAACAACACTATTGACAGCTCTGTTTTTATGAG
CACGAGCATCTTACCCCCGTTTTCGATATGACCAGCTAATGCACCTGTTGTGAAAAAACTTCCTGCCTATCAC
CTTGGCCCTACTTTTATGGCACGCTTCATTACCAATAATACTAGCAGGCCTTCCACCACAAAGAGGTAAATG
CGAGATCTTCAGGTAATCACCAAGGACACCCTAAA?GAAACGTACTAAGGACACCCTAAA?GAAACGTACT
AAGGTGGCAGCCATAATCCTACCTTTGTTCATCCTTAATAATGCTAACGGATGTGATTGGGGTTTAGAGACA
AAATCCCCTCACTTCCCTTAGAAACGGAACTGCAGCCCACCTGT

sp_nov_CHIS_IDF163
TGACCCACATCAACGAACCACATAACAGCCAAGGTCCATACGACTAACCTCGATGCACAGCAAATGTTCTTA
ACAACGTGTTCAGCAAAGGTTCTAGACGCCTCAGTACGAAAGGACAAAGGGCCTATGTCAAAGATACGCCC
ACCATCAAAGCTGAAAAAACTCAAGCCCT?CGGCAATAAACTTAGCCGAGACATCGGCTTATTCAGTACTGA
AGTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGAAGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGTT
AACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATATCTTTTAAGAAGAACTTCACACTACTTTACCTTAT
TAACCCACTACTCTACATTATCCCCATCCTAATCGCAGTGGCCTTCTTACACTTCTAGAACGAAAAGTCCTTG
GCTACATACAACTACGAAAAGGCCCAAACATTGTAGGCCCATACGGCCTACTCCAGCCCATTGCCGACGGT
GTAAAACTATTCACCAAAGAACCCCTCCGACCATCATCTTCCTCCCCAATACTATTTATCACTACCCCAACACT
AGCACTATTCCTGGCCCTTATAATTTGAACCCCACTGCCCATACCAGCCCCACTAGCAGACCTCAACCTGGGC
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TTACTATTTATGCTAGCCCTATCTAGTATGGCCGTATACTCAATCCTGTGGTCTGGCTGAGCATCAAATTCAA

AATACCCACTAATTGGGGCACTCCGAGCCGTTGCACAAACAATCTCCTATGAAGTAACACTCGGACTAATCC
TACTAACAATCATCATTCTAGCGGGCGGGTTCACAATACAAACCCTTACGACCACCCAAAACTCCAACTGAC
TCCTACTCTCCTCTTGACCCTTAGCAATAATATGGTTTATCTCAACCCTAGCTGAGACTAATCGAGCCCCATTC
GACCTTACAGAAGGAGAGTCAGAACTTGTGTCAGGCTTCAACGTAGAGTACGCAGCCGGACCGTTTGCGCT
CTTTTTCCTAGCCGAATACGCAAACATTATACTAATAAACACCTTAACCACTGTCTTATTCTTAAACCCAGGA
AACGCCGACCCCAACACATATCCAATAAACTTGATACTAAAAACAACACTATTGACAGCTCTGTTTTTATGAA
CACGAGCATCTTACCCCCGTTTTCGATATGACCAGCTAATGCACCTGTTGTGAAAAAACTTCTTACCTATCAC

CCTGGCCCTACTTTTATGGCACGCTTCATTACCAATAATACTAGCAGGCCTTCCACCACAAAGAGGTAAATG
CGAGATCTTCAGGTAATCACCAAGGACACCCTAAAAGAAACGTACTAAGGACACCCTAAAAGAAACGTACT

AAGGTGGCAGCCATAATCCTACCTTTGTTCATCCTTAATAATGCTAACGGATGTGATTAGGGTTTAGAGACA

AAATCCCCTCACTTCCCTTAGAAACAGAACTGCAGCCCACCTTT

sp_nov_CHIMAS_JAC23175
TGACCCACATCAACGAACCACATAACAGCCAAGGTCCATACGACTAACCTCGATGCACAGCAAATGTTCTTA
ACAACGTGTTCAGCAAAGGTTCTAGACGCCTCAGTACGAAAGGACAAAGGGCCTATGTCAAAGATACGCCC
ACCATCAAAGCTGAAAAAACTCAAGCCAT?CGGCAATAAACTTAGCCGAGACATCGGCTTATTCAGTACTGA
AGTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGAAGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGTT
AACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATATCTTTTAAGAAGAACTTCTCACTACTTTACCTTAT
TAACCCACTACTCTACATTATCCCCATCCTAATCGCAGTGGCCTTCTTACACTTCTAGAACGAAAAGTCCTTG
GCTACATACAACTACGAAAAGGCCCAAACATTGTAGGCCCATACGGCCTACTACAGCCCATTGCCGACGGT
GTAAAACTATTCACCAAAGAACCACTCCGACCATCATCTTCCTCCCCAATACTATTTATCACTACCCCAACACT
AGCACTATTCCTGGCCCTTATAATTTGAATCCCACTGCCCATACCAGCCCCACTAGCAGACCTCAACCTAGGC
TTACTATTTATGCTAGCCCTGTCTAGTATGGCCGTATACTCAATCCTGTGATCTGGCTGAGCATCGAATTCAA
AATACCCATTAATTGGGGCACTCCGAGCCGTTGCACAAACAATCTCCTATGAAGTAACACTCGGACTAATCC
TACTAACAATCATCATTCTGGCGGGCGGGTTTACAACACAAACCCTTACAACCACCCAAAACTCCAACTGAC
TCCTACTCTCCTCTTGACCCTTAGCAATAATATGGTTTATCTCAACCCTAGCTGAGACTAATCGAGCCCCATTC
GACCTTACAGAAGGAGAGTCAGAACTTGTGTCAGGCTTCAACGTAGAGTACGCAGCCGGACCTTTTGCACT
CTTTTTCCTGGCCGAATACGCAAACATTATACTAATAAACACCTTAACCGCTGTCTTATTCTTTAACCCAGGA
AACGCCGACCCCAACACATATCCAATAAACTTGATACTAAAAACAACACTATTGACAGCTCTGTTTTTATGAA
CACGAGCATCTTACCCCCGTTTTCGATATGACCAGCTAATGCACCTGTTGTGAAAAAACTTCCTACCTATCAC
CCTGGCCCTACTTTTATGGCACGCTTCATTACCAATAATACTAGCAGGCCTTCCACCACAAAGAGGTAAATG
CGAGATCTTCAGGTAATCACCAAGGACACCCTAAAAGAAACGTACTAAGGACACCCTAAAAGAAACGTACT
AAGGTGGCAGCCATAATCCTACCTTTGTTCATCCTTAATAATGCTAACGGATGTGATTGGGGTTTAGAGACA
AAATCCCCTCACTTCCCTTAGAAACAGAACTGCAGCCCACCTTT

sp_nov_CHIS_IDF205
TGACCCACATCAACGAACCACATAACAGCCAAGGTCCATACGACTAACCTCGATGCACAGCAAATGTTCTTA
ACAACGTGTTCAGCAAAGGTTCTAGACGCCTCAGTACGAAAGGACAAAGGGCCTATGTTAAGAGTACGCCC
ACCATCAAAGCTGAAAAAACTCAAGCCAT?CGGCAATAAACTTAGCCGAGACATCGGCTTATTCAGTACTGA
AGTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGAAGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGTT
AACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATATCTTTTAAGAAGAACTTCACACTACTTTACCTTAT
TAACCCACTACTCTACATTATCCCCATCCTAATCGCAGTGGCCTTCTTACACTTCTAGAACGAAAAGCCCTAG
GCTACATACAACTACGAAAAGGCCCAAACATTGTAGGCCCATACGGACTTCTTCAACCCGTTGCTGATGGTG
TAAAACTATTTATTAAAGAGCCTCTTCGACCATCATCTTCTTCCCCAACACTATTTATTCTTACCCCAACACTA
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GCACTATTTTTAGCCCTTATAATCTGACTGCCACTACCAATACCCGCCCCCTTAGCAGACCTTAATCTGGGGT
TATTATTTATACTCGCCCTATCAAGCATGGCTGTATATTCAATCCTTTGGTCTGGATGAGCATCAAATTCAAA
ATACCCACTAATCGGGGCCCTTCGGGCTGTAGCCCAAACTATTTCATATGAAGTAACACTAGGACTCATCTT
ATTAACAATCATCATTCTGGCGGGCGGGTTTACAATACAAACCCTTACAACCACCCAAAATTCCAACTGACTC
CTACTCTCCTCTTGACCCTTAGCAATAATATGGTTTATCTCAACCCTAGCTGAGACTAATCGAGCCCCATTCG
ACCTTACAGAAGGAGAGTCAGAACTTGTGTCAGGCTTCAACGTAGAATACGCAGCCGGACCTTTTGCACTC
TTTTTCCTAGCCGAATACGCAAACATCATACTAATAAACACCCTAACCGTCGTCTTGTTCTTAAACCCAGGAA
ACGCCGACCCCAACACATATCCAATAAACTTAATACTAAAAACAACACTATTAACAGCCCTGTTTTTATGGAC
ACGAGCATCTTACCCCCGTTTTCGATATGACCAGCTAATGCACCTGTTGTGAAAAAACTTCCTACCTATCACC
CTGGCCCTACTTTTATGGCACGCTTCATTACCAATAATACTAGCAGGCCTTCCACCACAAAGAGGTAAATGC
GAGATCTTCAGGTAATCACCAAGGACACCCTAAAAGAAACGTACTAAGGACACCCTAAAAGAAACGTACTA
AGGTGGCAGCCATAATCCTACCCTTGTTCATCCTTAATAATGCTAACGGATGTGATTAGGGTTTAGAGACAA
AATCCCCTCACTTCCCTTAGAAACAGAACTGCAGCCCACCTTT

sp_nov_GUENEGATI_JAC22952
TGACCCACATCAACGAACCACATAACAGCCAAGGTCCATACGACTAACCTCGATGCACAGCAAATGTTCTTA
ACAACGTGTTCAGCAAAGGTTCTAGATGCCTCAGTACGAAAGGACAGGGGGCCTATGTTAAAGATACGCCC
ACCATCAACGCTGAAAAAACTCAAGCCCT?CGGCAATAA?CTTAGCCGAGACATCGGCTTATTCAGTACTGA
AGTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGAAGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGTT
AACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATATCTTCTAAGAAGAACTTCACACTACTTTACCTTAT
TAACCCACTACTTTATATTGTCCCCATCCTACTCGCAGTAGCCTTCTCACACTTCTAGAACGAAAAATCCTTGG
CTACATACAACTACGAAAAGGCCCAAACATTGTAGGCCCATACGGCCTACTCCAGCCCGTTGCCGACGGTGT
GAAACTATTCACCAAAGAACCCCTCCGACCATCCTCTTCCTCCCCAACATTATTTATTATTACCCCGACACTAG
CCTTATTCTTAGCCCTTATAATCTGACTCCCATTACCCATACCCGCCCCATTAGCAGACCTAAACCTAGGACTA
CTATTTATGCTAGCCCTCTCTAGTATGGCCGTGTACTCAATCCTATGGTCTGGCTGAGCATCAAATTCAAAAT
ACCCATTAATTGGGGCACTCCGTGCCGTCGCACAAACAATCTCCTACGAAGTAACACTCGGACTAATCCTAC
TAACAATCATCATTCTAGCGGGCGGGTTCACAATACAAACCCTCACAACCACCCAAAACTCAAATTGACTTCT
TCTCTCCTCTTGGCCCTTAGCAATAATGTGGTTTATCTCAACCCTGGCTGAGACTAACCGAGCCCCATTCGAC
CTTACAGAAGGAGAATCAGAACTTGTATCGGGCTTCAACGTAGAGTACGCAGCCGGACCTTTTGCGCTCTTT
TTCCTAGCCGAATACGCAAACATCATACTAATGAACACCCTGACCACCGTCTTATTCCTAAACCCAGGGAAC
ACCGACCCCAACGCTTTTTCAATAAACTTGATACTAAAGACAATACTATTAACAGCCTTGTTCTTATGGACAC
GAGCATCTTACCCCCGTTTTCGATATGACCAGCTAATACACCTGTTATGAAAAAACTTCCTGCCTATCACCCT
AGCCCTGCTTTTATGGCACGCTTCATTCCCAATAATACTAGCAGGCCTTCCACCACAAAGAGGTAAATGCGA
GATCTTCAGGTAATCACCAAGGACACCCTAAAAGAAACGTACTAAGGACACCCTAAAAGAAACGTACTAAG
GTGGCAGCCATAATCCTACCTTTGTTCATCCTTAATAATGCTAACGGATGTGATTAGGGTTTAGAGACAAAA
TCCCCTCACTTCCCTTAGAAACAGAACTGCAGCCCACCTTT

sp_nov_GUENEGATI_JAC23139
TGACCCACATCAACGAACCACATAACAGCCAAGGTCCATACGACTAACCTCGATGCACAGCAAATGTTCTTA
ACAACGTGTTCAGCAAAGGTTCTAGATGCCTCAGTACGAAAGGACAGGGGGCCTATGTTAAAGATACGCCC
ACCATCAACGCTGAAAAAACTCAAGCCCT?CGGCAATAA?CTTAGCCAAGACATCGGCTTATTCAGTACTGA
AGTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGAAGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGTT
AACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATATCTTCTAAGAAGAACTTCACACTACTTTACCTTAT
TAACCCACTACTTTATATTGTCCCCATCCTACTCGCAGTAGCCTTCTCACACTTCTAGAACGAAAAATCCTTGG
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TTAGCCCGTATAATCTGACTCCCATTACCCATACCGGCCCCATTAGCAGACCTAAACCTAGGACTACTATTTA
TGCTAGCCCTCTCTAGTATGGCCGTGTACTCAATCCTATGGTCTGGCTGAGCATCAAATTCAAAATACCCATT
AATTGGGGCACTCCGTGCCGTCGCACAAACAATCTCCTACGAAGTAACACTCGGACTAATCCTACTAACAAT
CATCATTCTAGCGGGCGGGTTCACAATACAAACCCTCACAACCACCCAAAACTCAAATTGACTTCTTCTCTCC
TCTTGGCCCTTAGCAATAATGTGGTTTATCTCAACCCTGGCTGAGACTAACCGAGCCCCATTCGACCTTACAG
AAGGAGAATCAGAACTTGTATCGGGCTTCAACGTAGAGTACGCAGCCGGACCTTTTGCGCTCTTTTTCCTAG
CCGAATACGCAAACATCATACTAATGAACACCCTGACCACCGTCTTATTCCTAAACCCAGGGAACACCGACC
CCAACGCTTTTTCAATAAACTTGATACTAAAGACAATACTATTAACAGCCTTGTTCTTATGGACACGAGCATC
TTACCCCCGTTTTCGATATGACCAGCTAATACACCTGTTATGAAAAAACTTCCTGCCTATCACCCTAGCCCTG
CTTTTATGGCACGCTTCATTCCCAATAATACTAGCAGGCCTTCCACCACAAAGAGGTAAATGCGAGATCTTC
AGGTAATCACCAAGGACACCCTAAAAGAAACGTACTAAGGACACCCTAAAAGAAACGTACTAAGGTGGCA
GCCATAATCCTACCTTTGTTCATCCTTAATAATGCTAACGGATGTGATTGGGGTTTAGAGACAAAATCCCCTC
ACTTCCCTTAGAAACAGAACTGCAGCCCACCTTT

sp_nov_MIXE_JAC21543
TGACCCACATCAACGAACCACATAACAGCCAAGGTCCATACGACTAACCTCGATGCACAGCAAATGTTCTTA
ACAACGTGTTCAGCAAAGGTTCTAGACGCCTCAGTACGAAAGGACAAAGGGCCTATGTCAAAGATACGCCC
ACCATCAAAGCTGAAAAAACTCAAGCCAT?CGGCAATAAACTTAGCCGAGACATCGGCTTATTCAGTACTGA
AGTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGAAGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGTT
AACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATATCTTTTAAGAAGAACTTCACACTACTTTACCTTAT
TAACCCACTACTCTACATTATCCCCATCCTAATCGCAGTGGCCTTCTGACACTTCTAGAACGAAAAGTCCTTG
GCTACATACAACTACGAAAAGGCCCAAACATTGTAGGCCCATACGGCCTACTCCAACCCCTTGCCGACGGTG
TAAAACTATTCACCAAAGAACCCCTCCGACCATCATCTTCCTCCCCAATACTATTTATCACTACCCCAACACTA
GCACTATTCCTGGCCCTTATAATTTGAGTCCCCCTGCCCATACCAGCCCCACTAGCAGACCTCAACCTAGGCT
TACTATTTATGCTAGCCCTATCTAGTATGGCCGTATACTCAATCCTGTGGTCTGGCTGAGCATCGAATTCAAA
ATACCCATTAATTGGGGCACTCCGAGCCGTTGCACAAACAATCTCCTATGAAGTAACACTCGGACTAATCCT
ACTAACAATCATTATTCTGGCGGGCGGGTTTACAATACAAACCCTTACAACCACCCAAAACTCCAACTGACT
CCTACTCTCCTCTTGACCCTTAGCAATAATATGGTTTATCTCAACCCTAGCTGAGACTAATCGAGCCCCATTC
GACCTTACAGAAGGAGAGTCAGAACTCGTATCAGGCTTCAACGTAGAGTACGCAGCCGGACCTTTTGCACT
CTTTTTCCTAGCCGAATACGCAAACATTATACTAATAAACACCTTAACCGCTGTCTTATTCTTAAACCCAGGA
AACACCGACCCCAACACATATCCAATAAACTTGGTACTAAAAACAACACTATTGACAGCTCTGTTCTTATGAA
CACGAGCATCTTACCCCCGTTTTCGATATGACCAGCTAATGCACCTGTTGTGAAAAAACTTCCTGCCTATCAC
CCTGGCCCTACTTTTATGGCACGCTTCATTACCAATAATACTAGCAGGCCTTCCACCACAAAGAGGTAAATG
CGAGATCTTCAGGTAATCACCAAGGACACCCTAAAAGAAACGTACTAAGGACACCCTAAAAGAAACGTACT
AAGGTGGCAGCCATAATCCTACCTTTGTTCATCCTTAATAATGCTAACGGATGTGATTAGGGTTTAGAGACA
AAATCCCCTCACTTCCCTTAGAAACAGAACTGCAGCCCACCTTT

gemmingeri_PERLA_JAC22567
TGACCCACATCAACGAACCACATAACAGCCAAGGTCCATACGACTAACCTCGATGCACAGCAAATGTTCTTA
ACAACGTGTTCAGCAAAGGTTCTAGATGCCTCAGTACGAAAGGACAAAGGGCCAATGTTAAAAACACGCCC
ATAAAATAAGCTGAAAAAAATCAAGCCCAACGGCAATAAATGAAGCCAAGACACCGGCTTATTCAGTACTG
AAGTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGAAGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGT
TAACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATAGCTTCTAAGAAGAACACCACACTACTTTACCTTA
TTAACCCGTTACTCTATATTATCCCTGTTTTAATTGCAGTTGCCTTCTCACATTACTAGAGCGGAAAGTCCTAG
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GGTATATACAACTACGAAAGGGCCCTAATATTATTGGCCCATACGGCCTACTTCAACCCATTGCCGACGGTG
TAAAACTCTTTATCAAAGAACCCCTACGACCATCATCTTCTTCCCCAACATTATTTATCTTTACCCCAACACTA
GCACTATTCTTAGCCCTTATAATCTGACTCCCCTTACCCATACCCGCCTCATTAGCAGACCTTAACCTTGGGTT
ATTATTTATACTAGCCCTATCAAGCATGGCAGTATACTCAATTCTCTGGTCCGGGTGAGCATCAAATTCAAAA
TACCCATTAATCGGGGCCCTTCGGGCCGTAGCACAAACTATTTCCTATGAAGTGACACTAGGACTTATCTTA
TTAACAATCCTTGTCTTTACAGGCGGGTTCACAATACAAATACTCACAGTTTCACAAGATTCAAACTGACTCT
TATTCTCCTCCTGACCCCTAGCCATAATATGGTTTATTTCCACCTTAGCTGAGACCAACCGAGCCCCTTTTGAT
TTAACAGAAGGAGAGTCAGAACTAGTCTCGGGCTTCAACGTAGAATATGCAGCCGGACCCTTCGCACTATT
TTTCCTTGCCGAATACACAAACATCATAATAATAAACACCCTGACAACCATCTTATTTCTCAACCCCGGGGGC
ACTCACCCAGACCTATTCTCACTAAACCTAATACTTAAAACAGCGCTACTAACAGCCTTATTTTTATGGACAC
GGGCATCTTACCCCCGCTTCCGATACGATCAATTAATACACCTGTTATGAAAAAACTTCCTACCAATCACCTT
GGCCCTACTATTATGACACACTTCTTTCCCAATAACACTAGCAGGATTGCCCCCACAAAGAGGTAAATGCGA
GATCTTCAGATAATCATCAAGGACACCCCAAGGGAAACGTACTAAGGACACCCCAAGGGAAACGTACTAAG
GTGGCAGCCATAATCCTACCCATGTTCATCCTTAATAATGCTAACGGACGTGTTTAGGATTTAGAGATAAAA
CCCCCTCACTTCCCTTAGAAACAGAACTGTAGCTCACCCAT

gemmingeri_XICO_JAC24979
TGACCCACATCAACGAACCACATAACAGCCAAGGTCCATACGACTAACCTCGATGCACAGCAAATGTTCTTA
ACAACGTGTTCAGCAAAGGTTCTAGACGCCTCAGTACGAAAGGACAAAGGGCCAATGTTAAGAGCACGCC
CATAAAATAAGCTGAAAAAAATCAAGCCCAACGGCAATAAATGAAGCCAAGACATCGGCTTATTCAGTACT
GAAGTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGAAGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTC
GTTAACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATAGCTTCTAAGAAGAACACCACACTACTTTACC
TTATTAATCCTCTACTCTATATTACCCCTATTTTAATTGCAGTTGCCTTCTCACATTGCTAGAACGAAAAGTTC
TAGGATACATACAACTACGAAAAGGCCCTAATATTATTGGCCCATATGGCCTACTTCAACCCATTGCTGACG
GTGTAAAACTCTTTATCAAAGAACCCCTCCGACCGTCATCTTCTTCCCCAATATTGTTTATTTTTACCCCAACA
CTAGCATTATTCTTAGCCCTTATAATCTGACTCCCTTTACCAATGCCCGCCTCATTAGCAGACCTTAACCTTGG
GTTGTTATTTATACTAGCCCTATCAAGCATAGCAGTATACTCAATTCTCTGGTCCGGATGAGCATCAAATTCA
AAATACCCCTTAATCGGAGCCCTTCGGGCCGTAGCACAAACTATTTCCTATGAGGTGACACTAGGACTCATC
TTATTAACAATTATTGTCTTTACAGGCGGGTTCACAATACAAATGCTCACAATTTCACAAAATTCAAACTGAC
TTTTACTCTCCTCCTGACCTTTAGCAATAATATGGTTTATTTCCACCCTAGCCGAGACCAACCGAGCCCCTTTT
GATTTAACAGAAGGAGAGTCAGAACTAGTCTCTGGTTTCAACGTAGAATATGCAGCCGGACCATTCGCACT
ATTTTTCCTTGCCGAATACACAAATATCATAATAATAAACACTCTAACAACCATCTTATTTCTCAACCCAGGAA
GCACCCACCCAGACCTATTCTCACTGAATCTAATACTTAAAACGGCATTATTAACAGCCCTATTTTTATGGAC
ACGAGCATCTTACCCCCGCTTCCGATATGATCAATTAATACACCTATTATGAAAAAACTTCCTACCAATTACC
CTCGCCCTACTACTATGACA?GCTTCTTTCCCAACAACACTAGCAGGGTTGCCCCCACAAAGAGGTAAATGC
GAGATCTTCAGATAATCATCAAGGACACCCCAAAGGAAACGTACTAAGGACACCCCAAAGGAAACGTACTA
AGGTGGCAGCCATAATCCTACCCATGTTCATCCTTAATAATGCTAACGGACGTGTTTAGGATTTAGAGACAA
AGCCCCCTCACTTCCCTTAGAAACAGAACTGCAGCCCACCTGG

gemmingeri_VER_UOGV223
TGACCCACATCAACGAACCACATAACAGCCAAGGTCCATACGACTAACCTCGATGCACAGCAAATGTTCTTA
ACAACGTGTTCAGCAAAGGTTCTAGATGCCTCAGTACGAAAGGACAAAGGGCCAATGTTAAAAACACGCCC
ATAAAATTAGCTGAAAAAAATCAAGCCCAACGGCAATAAATGAAGCCAAGACACCGGCTTATTCAGTACTG
AAGTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGAAGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGT
TAACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATAGCTTCTAAGAAGAACACCACACTACTTTACCTTA
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TTAACCCGTTACTCTATATTTTCCCTGTTTTAATTGCAGTTGCCTTCTCACATTACTAGAGCGGAAAGTCCTAG
GGTATATACAACTACGAAAGGGCCCTAATATTATTGGCCCATACGGCCTACTTCAACCCATTGCCGACGGTG
TAAAACTCTTTATCAAAGAACCCCTACGACCATCATCTTCTTCCCCAACATTATTTATCTTTACCCCAACACTA
GCACTATTCTTAGCCCTTATAATCTGACTCCCCTTACCCATACCCGCCTCATTAGCAGACCTTAACCTTGGGCT
ATTATTTATACTAGCCCTATCAAGCATGGCAGTATACTCAATTCTCTGGTCCGGGTGAGCATCAAATTCAAAA
TACCCATTAATCGGGGCCCTTCGGGCCGTAGCACAAACTATTTCCTATGAAGTGACACTAGGACTTATCTTA
TTAACAATCATTGTCTTTACAGGCGGGTTCACAATACAAATACTCACAGTTTCACAAGATTCAAACTGACTCT
TATTCTCCTCCTGACCCCTAGCCATAATATGGTTTATTTCCACCTTAGCTGAGACCAACCGAGCCCCTTTTGAT
TTAACAGAAGGAGAGTCAGAACTAGTCTCGGGCTTCAACGTAGAATATGCAGCCGGACCCTTCGCACTATT
TTTCCTTGCCGAATACACAAACATCATAATAATAAACACCCTGACAACCATCTTATTTCTCAACCCCGGGGGC
ACTCACCCAGACCTATTCTCACTAAACCTAATACTTAAAACAGCGCTACTAACAGCCTTATTTTTATGGACAC
GGGCATCTTACCCCCGCTTCCGATACGATCAATTAATACACCTGTTATGAAAAAACTTCCTACCAATCACCTT
GGCCCTACTATTATGACACACTTCTTTCCCAATAACACTAGCAGGATTGCCCCCACAAAGAGGTAAATGCGA
GATCTTCAGATAATCATCAAGGACACCCCAAGGGAAACGTACTAAGGACACCCCAAGGGAAACGTACTAAG
GTGGCAGCCATAATCCTACCCATGTTCATCCTTAATAATGCTAACGGACGTGTTTAGGATTTAGAGATAAAA
CCCCCTCACTTCCCTTAGAAACAGAACTGTAGCTCACCCAT

gemmingeri_ HGO_DMA31

TGACCCACATCAACGAACCACATAACAGCCAAGGTCCATACGACTAACCTCGATGCACAGCAAATGTTCTTA
ACAACGTGTTCAGCAAAGGTTCTAGCTGCCTCAGTACGAAAGGACAAAGGGCCTATGTTAATAACACGCCC
ATAAAACTAGCTGAAAAAACTTAAGCCCAACGGCAAAAGACAG?GCCAAGACATCGGCTTATTCAGTACTG
AAGTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGAAGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGT
TAACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATAGCTTCTAAGAAGAATTCCACACTACTTTACCTTA
TTAACCCCCTACTCTATATTATTCCTATTTTAATTGCAGTCGCCTTTTTACACTACTGGAGCGAAAAGTCCTAG
GATATATACAACTACGAAAAGGCCCTAATATTGTGGGCCCATACGGACTTCTACAACCTATTGCTGACGGTG
TAAAGCTATTTATTAAAGAACCCCTTCGGCCATCATCTTCTTCCCCAACACTATTTATTCTTACCCCAACACTA
GCACTATTTTTAGCCCTTATAATCTGACTACCGCTACCAATACCCGCCCCCTTAGCAGATCTTAACCTGGGGT
TACTATTCATACTAGCTCTATCAAGCATAGCTGTATATTCAATCCTTTGGTCTGGATGAGCATCTAATTCAAA
ATACCCGTTAATCGGGGCCCTGCGGGCCGTGGCCCAAACTATTTCATATGAAGTAACACTAGGACTTATCTT
ACTAACAGTCATTATATTAACAGGCGGATTTACAATACAAATACTCACGATTTCACAAAATTCAAGCTGACTC
CTACTTTCCTCTTGACCACTAGCAATAATGTGGTTTATCTCCACCTTAGCTGAGACCAATCGAGCCCCATTTG
ATCTAACAGAAGGAGAATCAGAACTGGTCTCTGGCTTCAATGTAGAATACGCAGCTGGACCATTTGCACTAT
TCTTTCTTGCCGAATACACAAATATTATACTAATAAACACCCTAACAGCTATCTTATTTCTAAACCCAGGAAG
CACGCACCCAGACATATTTTCACTAAACCTTATACTCAAAACAGCACTATTAACCGTCTTATTTTITATGGGCG
CGAGCATCGTACCCACGCTTCCGATACGACCAACTAATGCACCTACTATGAAAAAATTTTCTACCTATCACCC
TAGCCCTGCTACTCTGACATGCCTCTTTCCCAACCATACTAGCAGGCCTCCCCCCACAAAGAGGTAAATGCG
AGATCTTCAGATAATCATCAAGGGTGCCCTAAAGGAAACGTACTAAGGGTGCCCTAAAGGAAACGTACTAA
GGTGGCAGCCATAATCCTACCCATGTTCATCCTTAATAATGCTAATGGACGTGTTTAGGATTTAGAGATAAA
ATCCCCTCACTTCCCTTAGAAACAGAACTGCAGCCCACCTCT

gemmingeri_MIXE_ANMO2295
TGACCCACATCAACGAACCACATAACAGCCGAGGTCCATACGACTAACCTCGATGCACAGCAAATGTTCTTA
ACAACGTGTTCAGCAAAGGTTCTAGATGCCTCAGTACGAAAGGACAAAGGGCCAATGTTAATAGCACGCCC
ATACAACTAGCTGAAAAAACTTAAGCCTAACGGCAATAAATGAAGCCAAGACATCGGCTTATTCAGTACTG
AAGTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGAAGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGT
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TAACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATAACTTCTAAGAAGAACGCCACACTACTTTACCTTA
TTAACCCCCTACTATACATCATCCCTATCTTAATTGCAGTCGCTTTTTTACACTACTAGAACGAAAGGTCCTAG

CTTACGACCTCACAAAATTCAAACTGACTCTTACTTTCCTCCTGGCCATTGGCAATAATATGGTTTATTTCCAC
CCTAGCTGAGACCAATCGAGCCCCATTTGACCTAACAGAAGGAGAGTCAGAACTAGTCTCTGGCTTCAACG
TAGAATATGCAGCCGGACCATTTGCACTATTCTTCCTTGCCGAATACACAAATATTATAATAATAAATACTTT
AACAACTGTCTTATTTCTCAACCCGGGAGACATCCCCCCAGATATGTTCTCATTAAGCCTGATACTTAAAACA
GCACTATTAACAATCCTATTCCTATGGACACGAGCATCATACCCCCGCTTCCGATATGATCAGCTGATACACC
TACTATGAAAAAACTTCCTACCAATCACCCTGGCCTTATTACTATGACACACTTCTTTCCCAACAACACTAGCA
GGCCTACCCCCACAAAGAGGTAAATGCGAGATCTTCAGATAATCATCAAGGACACCCCAAAGGAAACGTAC
TAAGGACACCCCAAAGGAAACGTACTAAGGTGGCAGCCATAATCCTACCCATGTTCATCCTTAATAATGCTA
ACGGACGTGTTTAGGGTTTAGAGACAAAATCCCCTCACTTCCCTTAGAAACAGAACTGCAGCCCACCTTT

gemmingeri_MIXE_ANMO2296
TGACCCACATCAACGAACCACATAACAGCCG?GGTCCATACGACTAACCTCGATGCACAGCAAATGTTCTTA
ACAACGTGTTCAGCAAAGGTTCTAGATGCCTCAGTACGAAAGGACAAAGGGCCAATGTTAATAGCACGCCC
ATACAACTAGCTGAAAAAACTTAAGCCTAACGGCAATAAATGAAGCCAAGACATCGGCTTATTCAGTACTG
AAGTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGAAGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGT
TAACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATAACTTCTAAGAAGAACGCCACACTACTTTACCTTA
TTAACCCCCTACTATACATCATCCCTATCTTAATTGCAGTCGCTTTTTTACACTACTAGAACGAAAGGTCCTAG

TACTTACGACCTCACAAAATTCAAACTGACTCTTACTTTCCTCCTGGCCATTGGCAATAATATGGTTTATTTCC
ACCCTAGCTGAGACCAATCGAGCCCCATTTGACCTAACAGAAGGAGAGTCAGAACTAGTCTCTGGCTTCAA
CGTAGAATATGCAGCCGGACCATTTGCACTATTCTTCCTTGCCGAATACACAAATATTATAATAATAAATACT
TTAACAACTGTCTTATTTCTCAACCCGGGAGACATCCCCCCAGATATGTTCTCATTAAGCCTGATACTTAAAA
CAGCACTATTAACAATCCTATTCCTATGGACACGAGCATCATACCCCCGCTTCCGATATGATCAGCTGATACA
CCTACTATGAAAAAACTTCCTACCAATCACCCTGGCCTTATTACTATGACACACTTCTTTCCCAACAACACTAG
CAGGCCTACCCCCACAAAGAGGTAAATGCGAGATCTTCAGATAATCATCAAGGACACCCCAAAGGAAACGT
ACTAAGGACACCCCAAAGGAAACGTACTAAGGTGGCAGCCATAATCCTACCCATGTTCATCCTTAATAATGC
TAACGGACGTGTTTAGGGTTTAGAGACAAAATCCCCTCACTTCCCTTAGAAACAGAACTGCAGCCCACCTTT

gemmingeri_SJ_CVS3
TGACCCACATCAACGAACCACATAACAGCCGAGGTCCATACGACTAACCTCGATGCACAGCAAATGTTCTTA
ACAACGTGTTCAGTAAAGGTTCTAGATGCCTCAGTACGAAAGGACAAAGGGCCAATGTTAGTAGCACGCCC
ATACAACTAGCTGAAAAAACTTAAGCCTAGCGGCAATAAATGAAGCCAAGACATCGGCTTATTCAGTACTG
AAGTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGAAGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGT
TAACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATAGCTTCTAAGAAGAACGCCACACTACTTTACCTT
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ATTAACCCCCTACTCTACATCATCCCTATCTTAATTGCAGTCGCTTTTTTACACTACTAGAACGAAAACTCCTA
GGATACATACAACTACGAAAAGGCCCCAACATCATTGGCCCATACGGCCTACTTCAACCAATTGCTGACGGT
GTAAAACTCTTTATTAAAGAACCACTCCGACCATCATCTTCTTCCCCAACATTATTTATTTTTACCCCAACACT
AGCACTATTCTTAGCCCTTATAATTTGACTCCCCCTGCCAATACCTGCCTCATTAGCAGATCTTAACCTTGGAT
TATTATTTATGCTGGCCCTATCAAGTATAGCAGTATACTCAATTCTCTGGTCCGGATGAGCATCAAATTCAAA
ATACCCTTTAATCGGGGCCCTCCGGGCCGTAGCACAAACCATCTCCTATGAAGTGACACTGGGACTCATCTT
ACTAACAATCATTATATTTACAGGCGGGTTCACAATACAAATACTTACGATCTCACAGAATTCAAACTGACTC
TTACTTTCCTCCTGGCCATTAGCAATAATATGGTTTATTTCCACCCTAGCTGAGACCAATCGAGCCCCCTTTG
ATTTAACAGAAGGAGAATCAGAACTAGTCTCTGGCTTCAACGTAGAATATGCAGCCGGACCATTCGCACTAT
TCTTCCTTGCCGAGTATACAAATATTATAATAATAAACACTTTAACAACTGTCTTATTTCTCAACCCGGGAGG
CATCCCCCCAGATATGTTCTCATTAAACCTGATACTTAAAACAGCACTATTAACAATCCTATTTTTATGGACAC
GAGCATCATACCCCCGCTTCCGATATGATCAGCTGATACACCTACTATGAAAAAACTTCCTACCAATCACCCT
GGCCCTATTACTATGACACACTTCTTTCCCAACAACACTAGCAGGCCTGCCTCCACAAAGAGGTAAATGCGA
GATCTTCAGATAATCATCAAGGACACCCCAAGGGAAACGTACTAAGGACACCCCAAGGGAAACGTACTAAG
GTGGCAGCCATAATCCTACCCATGTTCATCCTTAATAATGCTAACGGATGTGTTTAGGGTTTAGAGACAAAC
TCGCCTCACTTCCCTTAGAAACAGAACTGCAGCCCACCTCT

gemmingeri_SJ_JAC21632

TGACCCACATCAGCGAACCACATAACAGCCGAGGTCCATACGACTAACCTCGATGCACAGCAAATGTTCTTA
ACAACGTGTTCAGCAAAGGTTCTAGATGCCTCAGTACGAAAGGACAAAGGGCCAATGTTAATAGCACGCCC
ATACAACTAGCTGAAAAAACTTAAGCCTAACGGCAATAAATGAAGCCAAGACATCGGCTTATTCAGTACTG
AAGTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGAAGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGT
AAACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATAACTTCTAAGAAGAACGCCACACTACTTTACCTT
ATTAACCCCCTACTATACATCATCCCTATCTTAATTGCAGTCGCTTTTTTACACTACTAGAACGAAAGGTCCTA
GGATACATACAACTACGAAAAGGCCCTAATATTATTGGCCCATACGGCCTACTTCAACCAATCGCTGACGGT
GTAAAACTCTTTATTAAAGAACCACTCCGACCATCATCTTCTTCCCCAACATTATTTATTTTTACCCCAACACT
AGCATTATTCTTAGCCCTTATAATTTGACTCCCCATGCCAATACCTGCCTCATTAGCAGATCTTAACCTTGGAC
TATTATTTATGCTAGCCCTATCAAGCATAGCAGTATACTCAATTCTCTGGTCCGGATGAGCATCAAATTCAAA
ATACCCACTAATCGGGGCCCTTCGAGCCGTAGCACAAACCATCTCCTATGAGGTGACACTCGGGCTCATCTT
ATTAACAATTATTATATTTACAGGCGGGTTCACAATACAAATACTTACGACCTCACAAAATTCAAACTGACTC
TTACTTTCCTCCTGGCCATTGGCAATAATATGGTTTATTTCCACCCTAGCTGAGACCAATCGAGCCCCATTTG
ACCTAACAGAAGGAGAGTCAGAACTAGTCTCTGGCTTCAACGTAGAATATGCAGCCGGACCATTTGCACTA
TTCTTCCTTGCCGAATACACAAATATTATAATAATAAATACTTTAACAACTGTCTTATTTCTCAACCCGGGAG
ACATCCCCCCAGATATGTTCTCATTAAGCCTGATACTTAAAACAGCACTATTAACAATCCTATTCCTATGGAC
ACGAGCATCATACCCCCGCTTCCGATATGATCAGCTGATACACCTACTATGAAAAAACTTCCTACCAATCACC
CTGGCCTTATTACTATGACACACTTCTTTCCCAACAACACTAGCAGGCCTACCCCCACAAAGAGGTAAATGC
GAGATCTTCAGATAATCATCAAGGACACCCCAAAGGAAACGTACTAAGGACACCCCAAAGGAAACGTACTA
AGGTGGCAGCCATAATCCTACCCATGTTCATCCTTAATAATGCTAACGGACGTGTTTAGGGTTTAGAGACAA
AATCCCCTCACTTCCCTTAGAAACAGAACTGCAGCCCACCTTT

gemmingeri_S)_JJIW794

CCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGA?GGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGTTAACG
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AGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATAGCTTCTAAGAAGAACGCCACACTACTTTACCTTATTAAC
CCCCTACTCTACATCATCCCTATCTTAATTGCAGTCGCTTTCTTACACTACTAGAACGAAAAGTCCTAGGATAT
ATACAACTACGAAAAGGCCCTAATATCGGTGGCTCATACGGCCTACTTCAACCAATTGCTGATGGTGTAAAA
CTCTTTATTAAAGAACCACTCCGACCATCATCTTCTTCCCCAACATTATTTATTTTTACCCCAACACTAGCATTA
TTCTTAGCCCTTATAATTTGACTCCCCCTGCCAATACCTGCCTCATTAGCAGATCTTAACCTTGGACTATTATT
TATGCTGGCCTTATCAAGTATAGCAGTATACTCTATTCTCTGGTCCGGATGAGCATCAAATTCAAAATACCCA
TTAATCGGAGCCCTTCGAGCCGTAGCACAAACCATCTCCTATGAAGTGACACTGGGACTCATCTTACTAACA
ATCATTATATTTACAGGCGGGTTCACAATACAAATACTTAAGATCTCACAAAATTCAAACTGACTCTTACTTT
CCTCCTAACAATAACAAATAATATGATTAATTTCCACCCTAGCTGAGACCAACCAAGCCCCATTTGATCTAAC
AGAAGGAGAATCAGAACTAGTCTCTGGCTTCAACGTAGAATACGCAGCCGGACCATTCGCACTATTCTTCCT
TGCCGAGTACACAAATATTATAATAATAAACACTTTAACAACTGTATTATTTATCAACCCGGGAAGCATCCCC
CCAGATATGTTCTCATTAAACCTGATACTTAAAACAGCACTATTAACAACCCTATTTTTATGGACACGAGCAT
CATACCCCCGCTTCCGATATGATCAGCTGATACACCTACTATGAAAAAACTTCCTACCAATCACCCTGGCCCT
ATTATTATGACACGCTTCTTTCCCAACAACACTAGCAGGCCTGCCTCCACAAAGAGGTAAATGCGAGATCTT
CAGATAATCATCAAGGACACCCCAAAGGAAACTGTACAAGGACACCCCAAAGGAAACTGTACAAGGTGGC
AGCCATAATCCTACCCATGTTCATCCTTAATAATGCTAACGGATGTGTTTAGGGTTTAGAGACAAAATCCCCT
CACTTCCCTTAGAAACAGAACTGCAGCCCACCCTC

gemmingeri_SJ_UOGV242
TGACCCACATCAACGAACCACATAACAGCCGAGGTCCATACGACTAACCTCGATGCACAGCAAATGTTCTTA
ACAACGTGTTCAGAAAAGGTTCTAGATGCCTCAGTACGAAAGGACAAAGGGCCAATGTTAGTAGCACGCCC
ATACAACTAGCTGAAAAAACTTAAGCGTAGCGGCAATAAATGAAGCCAAGACATCGGCTTATTCAGTACTG
AAGTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGAAGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGT
TAACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATAGCTTCTAAGAAGAACGCCACACTACTTTACCTT
ATTAACCCCCTACTCTACATCATCCCTATCTTAATTGCAGTCGCTTTTTTACACTACTAGAACGAAAACTCCTA
GGATACATACAACTACGAAAAGGCCCCAATATCATCGGCCCATACGGCCTGCTAAAACCTATCGCTGACGG
CGTAAAACTCTTTACCAAAGAGCCCCTCCGCCCGTCCACCTCCTCCCCAACACTATTTATTATTACCCCTACAC
TAGCACTATTTCTAGCCATAATAATCTGACTCCCCCTCCCAATACCCGCCCCCCTAGCAGACCTCAACCTCGG
ACTGCTATTTATACTGGCCCTCTCAAGTATGGCCGTATACTCAATTCTCTGATCTGGATGAGCATCAAATTCA
AAATACCCATTAATCGGGGCCCTCCGGGCTGTAGCACAAACCATTTCCTATGAGGTCACACTAGGCCTTATT
CTGTTAACAGTCATCATTCTGGCAGGCGGATTTACCATACAAACACTTACTACTACACAAAACTCAAACTGAT
TACTACTATCCTCCTGACCTCTAGCAATAATGTGGGTTATCTCTACCCTAGCTGAAACCAACCGGGCCCCATT
TGATTTTACAGAAGGAGAATCAGAACTAGTCTCTGGCTTCAACGTAGAATATGCAGCCGGACCATTCGCACT
ATTCTTCCTTGCCGAGTATACAAATATTATAATAATAAACACTTTAACAACTGTCTTATTTCTCAACCCGGGA
GGCATCCCCCCAGATATGTTCTCATTAAACCTGATACTTAAAACAGCACTATTAACAATCCTATTTTITATGGA
CACGAGCATCATACCCCCGCTTCCGATATGATCAGCTGATACACCTACTATGAAAAAACTTCCTACCAATCAC
CCTGGCCCTATTACTATGACACACTTCTTTCCCAACAACACTAGCAGGCCTGCCTCCACAAAGAGGTAAATG
CGAGATCTTCAGATAATCATCAAGGACACCCCAAAGGAAACGTACTAAGGACACCCCAAAGGAAACGTACT
AAGGTGGCAGCCATAATCCTACCCATGTTCATCCTTAATAATGCTAACGGATGTGTTTAGGGTTTAGAGACA
AAATCCCCTCACTTCCCTTAGAAACAGAACTGCAGCCCACCTCT

gemmingeri_ HGO_MZFC14215
TGACCCATATCAACGAACCACATAACAGCCAAGGTCCATACGACTAACCTCGATGCACAGCAAATGTTCTTA
ACAACGTGTTCAGCAAAGGTTCTAGATGCCTCAGTACGAAAGGATAAAGGGCCCATGTTAGTAACACGCCC
ATAAA?CCAGCTGAAGAAACTCAAGCCCAACGGCAACGCAC?AAGCCAAGACATCGGCTTATTCAGTACTG
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CAGTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGAAGGTTCGGTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGT
TAACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATAGCTTCTAAGAAGAACTCCACACTACTTTACCTCA
TTAACCCCTTACTCTATATTATTCCTATTTTAATTGCAGTCGCTTTCTTACATTACTAGAGCGAAAAGTCCTAG
GGTACATACAACTACGAAAAGGGCCTAATATTATTGGCCCATACGGACTTCTGCAACCCGTTGCTGATGGTG
TAAAACTATTTATTAAAGAGCCTCTTCGACCATCATCTTCTTCCCCAACACTATTTATTCTTACCCCAACACTA
GCACTATTTTTAGCCCTTATAATCTGACTGCCACTACCAATACCCGCCCCCTTAGCAGACCTTAATCTGGGGT
TATTATTTATACTCGCCCTATCAAGCATGGCTGTATATTCAATCCTTTGGTCTGGATGAGCATCAAATTCAAA
ATACCCAATAAACGGGGCCCTTCGGGCTGTAGCCCAAACTATTTCATATGAAGTAACACTAGGACTCATCTT
AGTAACAATCATCATATTGACAGGCGGATTTACAATACAAATACTCACAATTTCACAAAATTCAAACTGGCT
CCTACTTTCCTCTTGACCATTAGCAATAATGTGATTTATCTCCACCCTAGCTGAAACTAATCGAGCCCCTTTTG
ATCTAACAGAGGGGGAATCAGAGCTAGTCTCTGGCTTCAACGTAGAATATGCAGCCGGACCATTCGCACTA
TTTTTCCTTGCCGAATACACAAATATTATATTAATAAACACTCTAACAGCTATCTTGTTTCTCAACCCAGGAAG
CACGCACCCAGACATATTTTCACTAAACCTTATACTCAAAACAGCACTATTAACGACCCTGTTTTTATGAACA
CGAGCGTCATACCCACGCTTCCGATACGACCAATTAATGCACCTACTATGAAAAAACTTTCTCCCAATCACCA
GGGCCTTGCTACTTTGACATGCCTCTTTCCCAACCATACTAGCAGGCCTACCCCCACAAAGAGGTAAATGCG
AGATCTTCAGATAATCATCAAGGGTACCCTAAAGGAAACGTACTAAGGGTACCCTAAAGGAAACGTACTAA
GGTGGCAGCCATAATCCTACCCATGTTCATCCTTAATAATGCTAATGGATGTGTTTAGGGTTTAGAGATAAA
GCCCCCTCACTTCCCTTAGAAACAGAACTGCAGCCCACCCTT

gemmingeri_SELVA_UOGV500
TGACCCACATCAACGAACCACATAACAGCCAAGGTCCATACGACTAACCTCGATGCACAGCAAATGTTCTTA
ACAACGTGTTCAGCAAAGGTTCTAGCTGCCTCAGTACGAAAGGACAAAGGGCCTATGTTAATAACACGCCC
ATAAAACCAGCTGAAAAAACTTAAGCCCAACGGCAAAATAC?AGGCCAAGACATCGGCTTATTCAGTACTG
AAGTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGAAGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGT
TAACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATAGCTTCTAAGAAGAATTCCACACTACTTTACCTTA
TTAACCCCCTACTCTATATTATTCCTATTTTAATTGCAGTCGCCTTTTTACACTACTGGAGCGAAAAGTCCTAG
GATACATACAACTACGAAAAGGCCCTAATATTGTAGGCCCATACGGACTTCTCCAACCTATTGCTGACGGTG
TAAAGCTATTTATTAAAGAGCCCCTTCGGCCATCATCTTCTTCCCCGACACTATTTATTCTTACCCCAACACTA
GCACTATTTTTAGCCCTTATAATCTGACTACCACTACCAATACCCGCCCCCTTAGCAGATCTTAACCTGGGGT
TATTATTCATACTAGCTCTATCAAGCATAGCTGTGTATTCAATCCTTTGGTCTGGATGAGCATCTAACTCAAA
ATACCCGTTAATCGGGGCCCTACGGGCCGTGGCCCAAACTATTTCGTATGAGGTAACACTAGGACTTATCTT
ACTAACAATCATTATATTAACAGGCGGATTTACAATACAAATACTCACGATTTCACAAAATTCAAACTGACTC
CTACTTTCCTCTTGACCACTAGCAATAATATGGTTTATCTCCACCTTAGCTGAAACCAATCGAGCCCCATTTG
ATCTAACAGAAGGAGAATCAGAACTGGTCTCTGGCTTCAATGTAGAATACGCAGCTGGACCATTTGCACTAT
TCTTTCTTGCCGAATACACAAATATTATACTAATAAACACCCTAACAGCTATCTTATTTCTAAACCCAGGAAG
CACACACCCAGACATATTTTCACTAAACCTTATACTCAAAACAGCACTATTAACCGTCTTATTTTTATGAGCGC
GAGCATCGTACCCACGCTTCCGATACGACCAATTAATGCACCTACTATGAAAAAATTTTCTACCTATCACCCT
AGCCCTGCTACTCTGACATGCCTCTTTCCCGACCATACTAGCAGGCCTCCCCCCACAAAGAGGTAAATGCGA
GATCTTCAGATAATCATCAAGGGTACCCTAAAGGAAACGTACTAAGGGTACCCTAAAGGAAACGTACTAAG
GTGGCAGCCATAATCCTACCCATGTTCATCCTTAATAATGCTAATGGACGTGTTTAGGATTTAGAGATAAAA
TCCCCTCCCTTCCCTTAGAAACAGAACTGCAGCCCACCTCT

gemmingeri_TLATLAUQUI 1SZ137
TGACCCATATCAACGAACCACATAACAGCCAAGGTCCCTACGACTAACCTCGATGCACAGCAAATGTTCTTA
ACAACGTGTTCAGCAAAGGTTCTAGATGCCTCAGTACGAAAGGACAAAGGGCCCATGTTAGTAACACGCCC
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ATAAAACCAGCTGAAAAAACTCAAGCCCAACGGCAACGTAC?AAGCCAAGACATCGGCTTATTCAGTACTG
AAGTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGAAGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGT
TAACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATAGCTTCTAAGAAGAACTCCACACTACTTTACCTCA
TTAACCCCTTACTCTATATTATTCCTATTTTAATTGCAGTCGCCTTCTTACATTACTAGAGCGAAAAGTCCTAG
GGTACATACAACTACGAAAGGGCCCTAATATTATCGGCCCATACGGACTTCTTCAGCCCGTTGCTGATGGTG
TAAAACTATTTATTAAAGAGCCTCTTCGACCGTCATCTTCTTCCCCAACACTATTTATTCTCACCCCAACACTA
GCACTATTCCTAGCCCTTATAATCTGACTGCCACTACCAATACCCGCCCCCTTAGCAGACCTTAACCTGGGAC
TATTATTTATACTAGCCCTATCAAGCATGGCTGTATATTCAATCCTTTGGTCCGGATGGGCATCAAATTCAAA
ATACCCACTAATCGGGGCCCTTCGGGCTGTAGCCCAAACTATTTCATATGAGGTAACACTAGGACTTATCTT
ATTAACAATCATCATGTTGACAGGCGGATTTACAATACAGATACTTACAATTTCACAAAATTCAAATTGGTTC
CTACTTTCCTCTTGACCATTAGCAATAATGTGATTTATCTCCACCCTAGCTGAAACTAATCGAGCCCCTTTTGA
TCTAACAGAGGGGGAATCAGAGCTAGTCTCTGGCTTCAACGTAGAATATGCAGCCGGACCATTCGCACTAT
TTTTCCTTGCCGAATACACAAATATTATATTAATAAACACTCTAACAGCCATCTTGTTTCTCAACCCAGGAAG
CACGCACCCAGACATATTTTCACTAAACCTCATGCTAAAAACAGCACTATTAACGACCCTCTTTTTATGAACA
CGAGCATCATACCCGCGCTTCCGATACGACCAATTAATGCACCTACTATGAAAAAACTTTCTACCAATCACCT
TGGCCTTGCTACTTTGACATGCCTCTTTCCCAACCATACTAGCAGGCCTACCCCCACAAAGAGGTAAATGCG
AGATCTTCAGATAATCATCAAGGATACCCTAAAGGAAACGTACTAAGGATACCCTAAAGGAAACGTACTAA
GGTGGCAGCCATAATCCTACCCATGTTCATCCTTAATAATGCTAACGGATGTGTATAGGGTTTAGAGATAAA
GCCCCCTCACTTCCCTTAGAAACAGAACTGCAGACCACCTTT

gemmingeri_ZACAPOAX_UOGV115

TGACCCATATCAACGAACCACATAACAGCCAAGGTCCATACGACTAACCTCGATGCACAGCAAATGTTCTTA
ACAACGTGTTCAGCAAAGGTTCTAGATGCCTCAGTACGAAAGGACAAAGGGCCCATGTTAGTAACACGCCC
ATAAAACCAGCTGAAAAAACTCAAGCCCAACGGCAACGTAC?AAGCCAAGACATCGGCTTATTCAGTACTG
AAGTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGAGGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGT
TAACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATAGCTTCTAAGAAGAACTCCACACTACTTTACCTCA
TTAACCCCTTACTCTATATTATTCCTATTTTAATTGCAGTCGCCTTCTTACATTACTAGAGCGAAAAGTCCTAG
GGTACATACAACTACGAAAAGGGCCTAATATTATCGGCCCATACGGACTTCTTCAGCCCGTTGCTGATGGTG
TAAAACTATTTATTAAAGAGCCTCTTCGACCGTCATCTTCTTCCCCAACACTATTTATTCTTACCCCAACACTA
GCACTATTCCTAGCCCTTATAATCTGACTGCCACTACCAATACCCGCCCCCTTAGCAGACCTTAACCTGGGAC
TATTATTTATACTAGCCCTATCAAGCATGGCTGTATATTCGATCCTTTGGTCCGGATGGGCGTCAAATTCAAA
ATATCCACTAATCGGGGCCCTTCGGGCTGTAGCCCAAACTATTTCATATGAGGTAACACTAGGACTTATCTT
ATTAACAATCATCATATTGACAGGCGGATTTACAATACAGATACTTACAATTTCACAAAATTCAAATTGGCTC
CTACCTTCCTCTTGACCATTAGCAATAATGTGATTTATCTCCACCCTAGCTGAAACTAATCGAGCCCCTTTTGA
CCTAACAGAGGGGGAATCAGAGCTAGTCTCTGGCTTCAACGTAGAATATGCAGCCGGACCATTCGCACTAT
TTTTCCTTGCCGAATACACAAATATTATATTAATAAACACTCTAACAGCCATCTTGTTTCTCAACCCAGGAAG
CACGCACCCAGACATATTTTCACTAAACCGCATGCTAAAAACAGCACTATTAACGACCCTCTTTTTATGAACA
CGAGCATCATACCCGCGCTTCCGATACGACCAATTAATGCACCTACTATGAAAAAACTTTCTACCAATCACCT
TGGCCTTGCTACTTTGACATACCTCTTTCCCAACCATACTAGCAGGCCTACCCCCACAAAGAGGTAAATGCG
AGATCTTCAGATAATCATCAAGGGTACCCTAAAGGAAACGTACTAAGGGTACCCTAAAGGAAACGTACTAA
GGTGGCAGCCATAATCCTACCCATGTTCATCCTTAATAATGCTAACGGATGTGTTTAGGGTTTAGAGATAAA
GCCCCCTCACTTCCCTTAGAAACAGAACTGCAGCCCACCTTT

gemmingeri_ZACAPOAXTLA_UOGV112
TGACCCATATCAACGAACCACATAACAGCCAAGGTCCATACGACTAACCTCGATGCACAGCAAATGTTCTTA
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ACAACGTGTTCAGCAAAGGTTCTAGATGCCTCAGTACGAAAGGACAAAGGGCCCATGTTAGTAACACGCCC
ATAAAACCAGCTGAAAAAACTCAAGCCCAACGGCAACGTAC?AAGCCAAGACATCGGCTTATTCAGTGCTG
AAGTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGAAGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGT
TAACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATAGCTTCTAAGAAGAACTCCACACTACTTTACCTCA
TTAACCCCTTACTCTATATTATTCCTATTTTAATTGCAGTCGCCTTCTTACATTACTAGAGCGAAAAGTCCTAG
GGTACATACAACTACGAAAGGGTCCTAATATTATCGGCCCATACGGACTTCTTCAGCCCGTTGCTGATGGTG
TAAAACTATTTATTAAAGAGCCTCTTCGACCGTCATCTTCTTCCCCAACACTATTTATTCTTACCCCAACACTA
GCACTATTCCTAGCCCTTATAATCTGACTGCCACTACCAATACCCGCCCCCTTAGCAGACCTTAACCTGGGAC
TATTATTTATACTAGCCCTATCAAGCATGGCTGTATATTCAATCCTTTGGTCCGGATGGGCGTCAAATTCAAA
ATATCCACTAATCGGGGCCCTTCGGGCTGTAGCCCAAACTATTTCATATGAGGTAACACTAGGACTTATCTT
ATTAACAATCATCATATTGACAGGCGGATTTACAATACAGATACTTACAATTTCACAAAATTCAAATTGGCTC
CTACCTTCCTCTTGACCATTAGCAATAATGTGATTTATCTCCACCCTAGCTGAAACTAATCGAGCCCCTTTTGA
CCTAACAGAGGGGGAATCAGAGCTAGTCTCTGGCTTCAACGTAGAATATGCAGCCGGACCATTCGCACTAT
TTTTCCTTGCCGAATACACAAATATTATATTAATAAACACTCTAACAGCCATCTTGTTTCTCAACCCAGGAAG
CACGCACCCAGACATATTTTCACTAAACCTCATGCTAAAAACAGCACTATTAACGACCCTCTTTTTATGAACA
CGAGCATCATACCCGCGCTTCCGATACGACCAATTAATGCACCTACTATGAAAAAACTTTCTACCAATCACCT
TGGCCTTGCTACTTTGACATACCTCTTTCCCAACCATACTAGCAGGCCTACCCCCACAAAGAGGTAAATGCG
AGATCTTCAGATAATCATCAAGGGTACCCTAAAGGAAACTGTACAAGGGTACCCTAAAGGAAACTGTACAA
GGTGGCAGCCATAATCCTACCCATGTTCATCCTTAATAATGCTAACGGATGTGTTTAGGGTTTAGAGATAAA
GCCCCCTCACTTCCCTTAGAAACAGAACTGCAGCCCACCCTT

gemmingeri_ZACATLAN_FHH122

TGACCCATATCAACGAACCACATAACAGCCAAGGTCCATACGACTAACCTCGATGCACAGCAAATGTTCTTA
ACAACGTGTTCAGCAAAGGTTCTAGATGCCTCAGTACGAAAGGATAAAGGGCCCATGTTAGTAACACGCCC
ATAAAACCAGCTGAAGAAACTCAAGCCCAACGGCAACGCAC?AAGCCAAGACATCGGCTTATTCAGTACTG
AAGTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGAAGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGT
TAACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATAGCTTCTAAGAAGAACTCCACACTACTTTACCTCA
TTAACCCCTTACTCTATATTATTCCTATTTTAATTGCAGTCGCTTTCTTACATTACTAGAGCGAAAAGTCCTAG
GGTACATACAACTACGAAAGGGCCCTAATATTAGTGGCCCATACGGACTTCTTCAACCCGTTGGGGATGGT
GAAAAACTATTTATTAAAGAGCCTCTTCGACCATCATCTTCTTCCCCAATACCATTTATTCTTACCCCAACACT
AGCACTATTTTTAGCCCCTATAATCTGACTGCCACTACCAATACCCGCCCCATTAGCAGACCTTAACCTGGGG
TTATTATTTATACTAGCCCTATCTAGCATGGCTGTGTATTCAATCCTTTGGTCTGGATGAGCATCAAATTCAA
AATACCCACTAATCGGGGCCCTTCGGGCTGTAGCCCAAACTATTTCATATGAAGCAACACTAGGACTCATCT
TATTAACAATCATCATATTGACAGGCGGGTTTACAATACAAATACTCACAATTTCACAAAATTCAAACTGGCT
CCTACTTTCCTCTTGACCATTAGCAATAATGTGATTTATCTCCACCCTAGCTGAAACTAATCGAGCCCCTTTTG
ACCTAACAGAGGGGGAATCAGAGCTAGTCTCTGGCTTCAACGTAGAATATGCCGCCGGACCATTCGCACTA
TTTTTCCTTGCCGAATACACAAATATTATATTAATAAACACTCTAACAGCTATCTTGTTTCTCAGCCCAGGAA
GCACGCACCCAGACATATTTTCACTAAACCTTATACTCAAAACAGCACTATTAACGACCCTGTTTTTATGAAC
ACGAGCATCATACCCACGCTTCCGATACGACCAATTAATACACCTACTATGAAAAAACTTTCTACCAATCACC
TTGGCCTTGCTACTTTGACATGCCTCTTTCCCAACCATACTAGCAGGCCTACCCCCACAAAGAGGTAAATGC
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reveesi_CHIN_KU1

TGACCCACATCAACGAACCACATAACAGCCAAGGTCCATACGACTAACCTCGATGCCTAGCAAATGTTCTTA
ACAACGTGTTCAGTAAAGGTTCTAGATGCTTCAGTACGAAAGGAAAACGGGCCCATGCTACAAGCACGCCC
CAAAATAAAG??AAAAAAACTAAAG?TTGCCAGCAGCCGATAAAGTTGAGATA?CGACTTATTCAGTACTGA
AGTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGAAGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGTT
AACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATGCCTTCTAAGAAGGACCCGACACTACTTTACTTAA
TTAACCCCTTACTTTATATTGTTCCAATTTTGATTGCGGTCGCCTTCTTACACTATTAGAACGAAAGATCCTGG
GCTATATACAACTACGTAAGGGACCCAACATCGTTGGACCATACGGCCTACTACAACCAGTCGCCGACGGA
GTGAAACTATTTATCAAAGAACCTCTGCGCCCATCATCCTCTTCTCCCACCTTATTTATTGCTACCCCAACAAT
GGCATTATTCCTAGCTCTTATAATTTGAGCCCCAATACCAATACCCGCCTCAATGACAGACCTAAACCTTGGA
CTTCTATTTATACTAGCCCTATCAAGCATGGCCGTCTATTCAATTCTCTGATCCGGCTGGGCCTCAAATTCAA
AATATCCACTGATCGGGGCCCTCCGGGCTGTAGCACAAACCATCTCATACGAAGTCACACTAGGTATTATTC
TGCTGGCAATTATTATTATAGCCGGCGGCTTTACAATGCACACACTCACAGTCACCCAAAGCTCAACCTGAC
TCCTATTTACCTCTTGACCTCTAGCAATAATATGGTTTATCTCTACTTTAGCTGAAACCAATCGTGCCCCATTT
GACCTAACAGAGGGAGAATCAGAGCTCGTATCTGGGTTTAATGTAGAATACGCAGCCGGCCCATTTGCACT
ATTCTTTCTAGCCGAATACGCAAATATCATAATAATAAACACTCTTACCTGTATTCTATTTATTAACCCTGGAG
ACACACACCCAGATATCTTCCCAATCAACCTGATATCAAAAACAATAGTACTGACTGCCCTATTCTTATGAAC
ACGGGCATCATACCCGCGGTTTCGGTACGACCAGTTAATACACCTGCTGTGAAAAAACTTTTTGCCTATCAC
CTTAACCATATTCCTATGACACGCCTCATTTACTACAATATTTTCAGGCCTTCCACCACAAAGAGGTTAATGC
GAGATCTTCAGATAATCATCCAAACAGGCTGTACGGAAACGTACTCAAACAGGCTGTACGGAAACGTACTA
AGGTGGCAGCCATAATCCTACCCATGTTCATCCTTAATAATGCTAGAGGATGTGTTTAGGGTTTAGAGATAC
AACCCCCTCATTTCCCACACCGAAAACAGAACCGCCCACCTTC

forbesorum_JACALA_AMHG682
TGACCCATATCAACGAACCACATAACAGCCAAGGTTCATACGACTAACCTCGATGCACAGCAAATGTTCTTA
ACAACGTGTTCAGCAAAGGTTCTAGATGCCTCAGTACGAAAGGATAGGGGGCCCATGCTAAAAGCACGCCC
ATTTTAAACGCTGAAAAAACTAAAG?CCTGCGGCAATCAACCGAGCCAAGATGCCGGCTTATTCAGTACTGA
AGTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGAAGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGTT
AACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATGCCTTCTAAGAAGGATTCCACATTAATTTACCTTAT
TAACCCCTTACTCTATATTATCCCCATTTTAATCGCAGTGGCCTTCTTACACTATTAGAACGAAAGGTCCTCG
GATATATACAATTACGAAAAGGGCCTAATATTATCGGCCCATACGGCCTGCTCCAACCTATCGCTGACGGCG
TAAAACTCTTTACCAAAGAACCTCTCCGCCCGTCCACCTCCTCCCCGACACTATTTATTATCACCCCTACACTA
GCACTATTTCTAGCCATAATAATCTGACTCCCCCTCCCAATACCCGCCCCCCTAGCAGACCTTAACCTCGGAC
TGCTATTTATACTGGCCCTCTCAAGTATGGCCGTATACTCAATTCTCTGATCTGGATGAGCATCAAATTCAAA
ATACCCACTAATCGGGGCCCTCCGGGCTGTAGCACAAACCATTTCCTATGAGGTCACACTAGGCCTTATTCT
ATTAACAATCATCATTCTAGCAGGCGGATTTACCATACAAACACTTACTACTACACAAAACTCAAACTGATTA
CTACTATCCTCCTGACCTCTAGCAATAATGTGGTTCATCTCTACCCTAGCTGAAACCAACCGGGCCCCATTTG
ACCTTACAGAAGGAGAATCAGAACTCGTGTCCGGCTTCAATGTAGAATATGCAGCTGGACCATTTGCACTG
TTTTTTTTAGCTGAGTACGCAAACATTATACTAATAAATACCATAACGGCCATCTTATTTCTTAACCCTGGAA
ACATACACCCAAACATATTTCCACTAAACCTCATACTTAAAACAATATTACTAACAACCCTATTTCTATGGGTC
CGAGCATCATACCCCCGATTTCGATACGACCAACTAATGCACCTACTATGAAAAAACTTTCTACCAATCACGC
TCGCCCTCCTCCTATGACACGCCTCATTCCCAACAACACTAGCAGGCCTGCCTCCACAAAGAGGTAAATGCG
AGATCTTCAGATAATCATCAAGGACACCCCAAGGGAAACGTACTAAGGACACCCCAAGGGAAACGTACTAA
GGTGGCAGCCATAATCCTACTCATGTTCATCCTTAATAATGCTAATGGACGTGCTTAGGGTTTAGAGACAAA
ATCCCCTCACTTCCCTTAGAAACAGAACTGTAGCCCACCCGT
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lateralis_LOU_KU289470
TGACCCATATCAACGAACCACATAACAGCCAAGGTCCATACGACTAACCTCGATGCACAGCAAATGTTCTTA
ATAACGTGTTCAGCAAAGGTTCTAGACGCCTCAGTACGAAAGGACAAAGGGCCCCTGCTAATGGTATGCCC
G???TAAATACTGAAAAAACTAAAG?TTTTCAGCAATCAAAAAAGCCGAAATATCGGCTTATTCAGTACTGA
AGTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGAAGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGTT
AACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATATCTTCTAAGAAGAATTTTACACTACTTTATTTAAT

CTTGGACTCATTCTACTAACAATTATTGTTTTAGCAGGCGGATTTACAATACAAACACTCACAACTACACAAG
ACTCAACTTGGCTCTTACTTTCCTCTTGACCACTAGCAATAATATGGTTTATCTCCACTCTGGCTGAGACTAAT
CGAGCCCCATTTGACCTTACGGAGGGCGAATCAGAGCTTGTATCAGGCTTTAATGTAGAATATGCAGCTGG
TCCATTCGCACTATTTTTTCTTGCTGAATATGCAAATATTATACTAATAAACACTCTAACAACTATCTTATTCCT
TAACCCAGGAAATACTCACCCAAATATATTTTCATTTAACCTAATCCTTAAATCAATGCTATTAACAACCCTAT
TTCTATGAACACGAGCATCATACCCACGATTCCGATACGATCAACTAATACACCTACTATGAAAAAACTTCCT
ACCTATTACATTAGCCCTACTACTATGACACACTTCTTTTCCAATAATACTAGCAGGCCTACCACCACAAAGA
GGTAAATGCGAGATCTTCAGATAATCATCAAGGACACCCCAAAGGAAACGTACTAAGGACACCCCAAAGG
AAACGTACTAAGGTGGCAGCCATAATCCTACCTTTGTTCATCCTTAATAATGATAATAGATGTGTTCAGGATT
TAGAGACAAAATCCCCTCA?TTCTCTTAGAAACAGAACTGCAGCCCACCTAT

caudaequinae_NL_JLAL247
TGACCCACATCAACGAACCACATAACAGCCAAGGTCCATACGACTAACCTCGATGCACAGCAAATGTTCTTA
ACAACGTGTTCAGCAAAGGTTCTAGACGCCTCAGTACGAAAGGAAAGAGGGCCTATGCTAAAAGCACGCC
CATTTCTTCGGCTGAAAAAACTAAAG?CCTACGGCAATCAATCAAGCCAAGATGCCGGCTTATTCAGTACTG
AAGTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGAAGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGT
TAACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATCCCTTCTAAGAAGGACCCCACACTAATTTACCTTA
TTAACCCCCTACTTTATATTATCCCTATTTTAGTCGCAGTTGCCTTCTTACACTGTTAGAACGAAAAGTCCTTG
GATATATACAACTACGAAAAGGGCCTAATATTATTGGCCCCTACGGCCTACTCCAACCTGTTGCTGACGGCG
TAAAACTATTTACCAAAGAGCCCCTCCGCCCCTCCACCTCTTCCCCAACACTATTTATCATTACCCCAACACTA
GCATTATTCCTAGCCATTATAATTTGACTTCCCCTCCCAATACCTGCCCCCCTAGCAGACCTCAACCTGGGAC
TGTTATTTATACTAGCACTCTCAAGCATGGCCGTATCCTCAATTCTTTGATCTGGGTGAGCATCAAATTCAAA
GTATCCATTAATTGGGGCCCTCCGGGCTGTAGCACAAACCATCTCTTATGAGGTCACACTCGGCCTTATTCTA
TTAACAATTGTTATTCTGACAGGCGGATTTACCATGCAAACACTTACAGCCGCACAGGACTCAAACTGACTA
CTACTGTCCTCATGACCTCTAGCAATAATGTGATTCATCTCTACCTTAGCTGAAACCAACCGAGCCCCATTTG
ACCTTACAGAAGGGGAATCAGAACTAGTATCCGGCTTCAATGTAGAATATGCAGCCGGGCCGTTTGCATTA
TTTTTTTTAGCCGAGTACACAAACATTATGCTAATAAATACACTAACGACCATCTTATTTCTTAGCCCTGGAA
ACACACACCCAAACATATTTCCCCTAAACCTCATACTTAAAACAATTCTACTAACAACCCTATTTTTATGGGTC
CGAGCATCATACCCACGATTTCGGTACGACCAATTAATACACCTACTATGAAAAAACTTTCTACCAATTACGC
TTGCCCTCCTCCTATGACACACCTCATTCCCAACAACACTGGCAGGCCTACCACCACAGAGAGGTAAATGCG
AGATCTTCAGATAATCATCAAGGACACCCCAAAGGAAACGTACTAAGGACACCCCAAAGGAAACGTACTAA
GGTGGCAGCCATAATCCTACTCATGTTCATCCTTAATAATGTTAACGGACGTGTTTAGGTTTTAGAGACAAA
GTCCCCTCACTTCCCTTAGAAGCAGAGCTGCAGCCCACCCTT
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silvicola_ELOXITLAN_UOGV1232

TGACCCACATCAACGAACCACATAACAGCCAAGGTCCCTACGACTAACCTCGATGCACAGCAACTGTTCTTA
ACAACGTGTTCAGCAAAGGTTCTAGACGCCTCAGTACGAAAGGACAGAGGGCCTATACTAAAAGCACGCCC
ATTCTAAACGCTGAAAAAACTAAAG?CCTACGGCAATCAATCAAGCCAAGATGCCGGCTTATTCAGTACTGA
AGTTCCCAGGGCGTATTTTCTTATAAGAAGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGTT
AACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATCCCTTCTAAGAAGGACCTCACACTAATTTACCTTAT
TAACCCACTACTTTATATTATCCCTATCTTAGTTGCAGTCGCCTTCTCACACTATTAGAACGAAAGGTCCTCG
GGTATATACAACTACGAAAAGGCCCCAACATTATTGGCCCATACGGCCTACTCCAACCTGTCGCTGATGGCG
TGAAACTCTTTACTAAAGAGCCTCTCCGCCCGTCCCCCTCTTCCCCAACACTATTTATCGTTACCCCAACGCTG
GCACTATTCCTAGCCCTTATAATCTGACTCCCCCTGCCAATGCCCGCCCCACTAGCAGACCTCAACCTAGGAC
TACTATTTATACTAGCCCTCTCAAGCATGGCTGTATATTCAATTCTTTGGTCTGGATGGGCCTCAAATTCAAA
GTACCCGTTAATTGGAGCCCTACGGGCTGTAGCACAAACCATCTCTTATGAAGTTACACTTGGCCTTATTCTA
CTAACAATTATCATTTTAGCAGGCGGATTCACCATGCAAACACTTACAACCACACAAAACTCAAACTGACTCC
TACTATCCTCCTGACCCCTAGCAATAATGTGATTTATCTCTACCCTAGCTGAAACTAACCGAGCCCCATTTGA
CCTTACAGAAGGGGAATCAGAACTAGTATCCGGCTTCAATGTAGAATATGCAGCCGGACCATTCGCACTATT
TTTTCTAGCTGAGTACACAAACATCATACTAATAAATACCCTAACAGCCGTCCTATTTCTTAGCCCCGGAAGC
ACCTCCCCAAATATGTTTCCACTAAACCTTATGTTTAAAACAATATTACTAACAACCCTATTTTTATGGGCCCG
AGCATCATACCCGCGATTTCGATACGACCAACTAATGCACCTACTATGAAAAAACTTTCTGCCAATTACACTC
GCCCTACTCCTATGGCACACCTCATTCCCAACAACACTAGCAGGCCTGCCACCACAAAGAGGTAAATGCGAG
ATCTTCAGATAATCATCAAGGACACCCCAAGGGAAACGTACTAAGGACACCCCAAGGGAAACGTACTAAGG
TGGCAGCCATAATCCTACCTATGTTCATCCTTAATAATGCTAATGGACGTGCTTAGGGTTTAGAGACAAAAT
CCCCTCACTTCCCTTAAAAGCAGAACTGCAGCCCACCCAT

stuarti_VER_UOGV342
TGACCCAAATCAACGAACCACATAACAGCCAAGGTCCATACGACTAACCTCGATGCACAGCAAATGTTCTTA
ACAACGTGTTCAGCAAAGGTTCTAGTTGCTTCAGTACGAAAGGACACATGGCCTATGTTAACAGCACGCCTA
CATATACAGCTGAACAAACTAAAG?CCAATAGCAACCACTTAAGCCGAGATAGCGGCTTATTCAGTACTGAA
GTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGAAGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGTTA
ACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATACCCCCTAAGGGGGGCTTCATCCTACTTTACCTCATC
AACCCCCTACTTTATATTATCCCAATCCTCATTGCAGTCGCCTTCCAACCTTACTAGAACGAAAAGTCCTTGG
ATATATACAACTTCGAAAAGGCCCCAATATTGTTGGCCCTTACGGCCTACTACAACCCATCGCTGACGGCGT
AAAACTATTTATTAAAGAGCCCCTTCGACCGTCATCTTCCTCCCCCACATTATTCATTCTTACTCCAACAGTAG
CTTTATTCTTAGCCCTTATAATCTGACTCCCACTACCAATACCCTCACCATTAGCAGACCTCAACCTAGGACTA
CTTTTTATGTTGGCCCTATCAAGTATAGCCGTATACTCCACCCTTTGATCAGGCTGAGCATCAAATTCAAAAT
ACCCATTAATTGGCGCCCTACGAGCAGTAGCACAGACCATCTCCTATGAGGTTACACTCGGACTTATCCTAC
TAACAATTATTGTGCTGACGGGGGGATTTACAATACAAACACTCACAACCACACAAAACTCAACATGGCTCC
TATTCTCTTCTTGACCACTTGCAACAATATGGTTTATCTCCACACTAGCTGAGACTAATCGAGCCCCATTTGAT
CTCACAGAAGGAGAGTCCGAACTTGTTTCCGGGTTTAACGTAGAGTATGCTGCCGGACCCTTTGCGCTGTTT
TTCCTTGCCGAATACACCAATATTATACTAATAAACACCATAACAACCATCTTATTTCTCAACCCAGGGAACA
CCCCCCCAAACATATTCTCACTCAGTTTAATATTAAAGACAATACTACTAACCGCACTATTCCTTTGAACACG
GGCATCTTACCCCCGATTTCGATATGACCAACTAATACACCTACTATGAAAAAATTTTCTGCCAATTACTTTG
GCCCTAATATTATGACACACCTCTTTTCCAACAATGTTGGCAGGTCTTCCACCACAAAGAGGTAAATGCGAG
ATCTTCAGATAATCATCAAGGGTATCCCATGGAAAACGTACTAAGGGTATCCCATGGAAAACGTACTAAGG
TGGCAGCCATAATCCTACCTACGTTCATCCTTAATAATGACAGTAGATGTGCTTAGGGTTTAGAGACAAAAT
CCCCTCACTTCCTTTAGAAACAGAGCTGCAGCCCATCCTT
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cherriei_CHOAPAS_JLAL
TGACCCAAATCAACGATCCACATATCAGCCAAGGTCCATACGACTAACCTCGATGCACAGCAAATGTTCTTA
ACAACGTGTTCAGCAAAGGTTCTAGATGCCTCAGTACGAAAGGACCCAGGGCCTATATTAAGGATACGCCC
AATGTATA?GCTGAACAAACTGAAG?CCTACAGCAACCAATCAAGCCGAGATAGCGGCTTATTCAGTACTGA
AGTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGAAGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGTT
AACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATACCCCCTAAGGGGGACTTCATCCTACTTTATCTCAT
CAACCCCCTACTCTATATCATCCCAGTCCTAATTGCAGTCGCTTTCTAACCCTATTAGAACGGAAAGTACTCG
GGTACATGCAACTTCGAAAAGGCCCTAATATTGTCGGCCCCTACGGCCTATTACAGCCCGTCGCTGACGGC
GTAAAACTATTTACTAAAGAACCCCTTCGACCATCATCTTCCTCCCCCACATTATTTATTCTTACCCCAACACT
AGCTCTATTCTTAGCCCTCATAATTTGACTTCCACTACCAATACCCTCACCACTAGCAGACCTCAACCTGGGC
CTACTTTTTATGCTGGCTCTATCAAGTATGGCCGTGTACTCCACCCTTTGATCAGGCTGAGCATCAAATTCAA
AATACCCATTAATTGGTGCCCTGCGGGCAGTAGCACAAACCATCTCCTACGAAGTTACACTGGGGCTTATTT
TACTAACGATTATTGTACTAACAGGGGGGTTTACAATACAAACACTCACAACAACACAAAACTCAACCTGGC
TCCTGTTTTCCTCTTGACCACTTGCAACAATGTGATTTATCTCCACATTAGCTGAAACCAATCGAGCCCCATTT
GATCTCACAGAGGGGGAATCAGAACTTGTTTCCGGATTTAATGTAGAATATGCTGCCGGACCATTTGCACT
GTTTTTCCTTGCCGAATACACTAATATCATACTAATAAACACCCTAACAACTATTTTATTTCTCAACCCGGGGA
ACACCCCCCCAAATATGTTCTCACTTAGTTTGATATTAAAAACAATGTTGCTAACCGCACTATTCCTTTGAAC
ACGAGCATCATACCCTCGATTTCGGTATGATCAACTAATACACCTTCTATGAAAAAATTTTCTGCCAATCACC
TTAGCCCTGATATTATGACACACCTCTTTTCCAACAATACTGGCAGGCCTCCCACCACAAAGAGGTAAATGC
GAGATCTTCAGATAATCATCAAGGGTAGAACCGAGGAAACGTACTAAGGGTAGAACCGAGGAAACGTACT
AAGGTGGCAGCCATAATCCTACCCACGTTCATCCTTAATAATGCTAGTGGATGTGCTTAGTATCTAGAGACA
AAATCCCCTCACTTCCTTTAGAAACATGACCTGCGCCCACCCGT

cherriei_CR_MF6067
TGACCCAAATCAACGAACCACATAACAGCCAAGGTTCATACGACTAACCTCGATGCTCAGCAAATGTTCTTA
ACAACGTGTTCAGCAAAGGTTCTAGATGCCTCAGTACGAAAGGACACGGGGCCTATGCTA?GCACACGCCC
TAAAACACAGCTGAACCATCTAAAG?CTAATGGCAATCAACCAAGCCAAGATAGCGACTTATTCAGTGATGA
AGTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGAAGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGTT
AACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATACTTTCTAAGAAGGATCTTATTCTACTTTACCTCAT
TAACCCCTTGCTCTATGTCATTCCAGTTCTTATTGCAGTCGCCTTCTTACCCTATTAGAACGAAAAGTCCTAGG
ATACATACAACTACGAAAAGGCCCAAATATCATTGGCCCATACGGCCTCTTACAACCCTTTGCTGATGGTGT
AAAACTATTTATTAAAGAGCCCCTTCGACCATCATCCTCATCCCCGACACTATTTATCCTAACTCCAACACTAG
CTTTATTCTTAGCCATAATAATCTGAACCCCCCTCCCCATACCATCATCATTAGCAGACCTTAACCTGGGACTA
CTATTCATGCTAGCTTTGTCGAGTATGGCCGTATACTCAATCCTTTGATCGGGGTGAGCATCAAACTCAAAG
TACCCCCTGATCGGGGCCCTTCGAGCAGTAGCACAAACTATCTCCTATGAAGTAACACTAGGACTTATCTTA
TTAACAATTATCGTACTGACAGGGGGTTTTACCCTACAAACACTCACAGTTACACAAAACCCAACTTGGCTTC
TTTTCTCCTCCTGACCCCTTACAATAATGTGGTTTATCTCCACCCTAGCCGAAACCAACCGGGCCCCCTTCGA
CCTTACAGGAGGGGAGTCTGAACTTGTCTCTGGCTTCAACGTAGAGTACGCCGCCGGACCATTTGCACTATT
CTTCCTTGCCGAGTACGCAAATATTATACTAATAAATACCCTAACAGTAGTCCTATTCCTCAACCCAGGAGAT
ATGCCCCCAAACATATTCTCATTTAATCTTATACTAAAAACAACACTGCTAACTATAATATTCCTATGAACACG
AGCATCATACCCACGATTTCGCTACGATCAATTAATACACTTATTATGAAAAAACTTCCTGCCAATTACCCTG
GCCCTATTACTGTGGCACACCTCATTTCCGATAATATTAGCAGGTCTTCCTCCTCAAAGAGGTATATGCGAG
ATCTTCAGATAATCATCAAGGACACCCCAAAAGAAACGTACTAAGGACACCCCAAAAGAAACGTACTAAGG
TGGCAGCCATAATCCTACCCATGTTCATCCTTAATAATGACAGTAGATGTGTTTAGGGTCTAGAGATAAAAT
CCCCTCACTTCCTTTAGAAACAGAACTGCAGGCCACCTTT
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cherriei_HON_MEAS893
TGACCCAAATCAACGAACCACATAACAGCCAAGGTCCATACGACTAACCTCGATGCTCAGCAAATGTTCTTA
ACAACGTGTTCAGCAAAGGTTCTAGATGCCTCAGTACGAAAGGACACAGGGCCTATGTTAACAACACGCCC
TAAAATACAGCTGAACCATCTAAAG?CTACTGGCAGCCAATTAAGCCAAGATAGCGACTTATTCAGTACTGA
AGTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGAAGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGTT
AACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATCCCTTCTAAGAAGGACTTCATACTGCTTTACCTTAT
TAACCCTTTACTTTATATTATTCCTGTTCTTATTGCTGTAGCCTTCTAACCCTATTAGAACGAAAAGTCCTGGG
GTATATACAACTACGAAAAGGCCCAAATATCATTGGCCCATACGGCCTCTTACAACCCTTTGCTGATGGTGT
AAAACTATTTATTAAAGAGCCCCTTCGACCATCATCCTCATCCCCGACACTATTTATCCTAACTCCAACACTAG
CTTTATTCTTAGCCATAATAATCTGAACCCCCCTCCCCATACCATCATCATTAGCAGACCTTAACCTGGGACTA
CTATTCATGCTAGCTTTGTCGAGTATGGCCGTATACTCAATCCTTTGATCGGGGTGAGCATCAAACTCAAAG
TACCCCCTGATCGGGGCCCTTCGAGCAGTAGCACAAACTATCTCCTATGAAGTAACACTAGGACTTATCTTA
TTAACAATTATCGTACTGACAGGGGGTTTTACTATACAAACACTCACAGTTACACAAAACTCAACTTGACTAC
TTTTCTCCTCCTGACCACTTGCAATAATGTGGTTTATCTCTACCCTGGCCGAAACTAACCGAGCCCCCTTCGA
CCTTACAGAAGGGGAGTCAGAACTTGTCTCTGGGTTCAATGTGGAGTACGCCGCCGGACCCTTTGCATTATT
CTTTCTTGCCGAGTACACAAACATCATATTAATAAACACCCTAACGGCCATCCTATTCCTCAATCCGGGGGAC
ACGCCCCCAGACATATTTTCATTCAACCTTATATTAAAAACAATACTACTAACTACGGTATTCCTCTGAACAC
GAGCCTCATACCCGCGGTTTCGCTACGATCAATTAATGCACTTATTATGAAAAAATTTCCTGCCAATCACCCT
CGCCCTAATATTATGACAGGCCTCCTTTCCAATAATATTAGCAGGTCTTCCCCCTCAAAGAGGTATATGCGA
GATCTTCAGATAATCATCAAGGGTACCCTAAAAGAAACGTACTAAGGGTACCCTAAAAGAAACGTACTAAG
GTGGCAGCCATAATCCTACCTATGTTCATCCTTAATAATGACAATAGACGTGTTTAGGATCTAGAGACAAAA
TCCCCTCACTTCCTTTAGAAACAGAGCTGCAGCCCACCTTT

assatum_OAX_ANMO1068
TGATCCATATCAACGAACCACATAACAGCCGAGGTCCATACGACTAACCTCGATGCACAGCAAATGTTCTTA
ACAACGTGTTCAGTAAAGGTTCTAGACGTTTCAGTACGAAAGGACACGGGGCCCATGTCGAGGACACGCCC
AAAATTTTTGCTGATAAGACTTAAG?CTAACAACAACTAATGAAGCCGAGATATCGGCTTATTCAGTACTGA
AGTTCCCAGGGCGCATCTTCTTATAAGAAGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGTT
AACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATACCTTCTAAGAAGGATTTCACACTACTTTACCTCAT
CAACCCCATACTTTACATCATTCCCATCCTTGTTGCTGTCGCCTTCTCACCCTACTAGAACGAAAAATCCTCGG
GTACATACAACTACGAAAGGGCCCAAATATCATCGGACCATACGGGTTACTCCAGCCCGTTGCTGACGGGG
TCAAACTTTTTACCAAAGAACCTTTACGACCATCACCCTCCTCCCCAACACTATTCATTATAACCCCAACACTA
GCTTTATTTTTAGCCCTCGTAATTTGACTACCCCTCCCAACTCCATCAACACTAGCAGACTTAAACCTGGGGT
TACTATTCATACTAGCCCTATCAAGCATGGCCGTATACTCAACCCTTTGATCAGGATGAGCATCAAACTCAAA
ATACCCGTTAGTTGGGGCTTTACGAGCAGTGGCACAAACCATCTCCTACGAAGTGACACTGGGACTAATCCT
ATTAGCAGTCGTTGTACTTGTGGGCGGGTTTACGATACAGACACTCACAGTCACACAAAGTTCGACTTGATT
GCTGCTCTCCGCCTGACCCCTAGCAATAATGTGGTTCATCTCCACCCTAGCTGAAACCAATCGTGCCCCCTTT
GACCTCACAGAAGGGGAATCCGAGCTCGTCTCTGGCTTCAATGTAGAATACGCTGCCGGACCCTTTGCCCTA
TTCTTTCTTGCTGAGTACGCAAACATCATATTAATGAACACCCTAACAGCAATTTTATTTCTTAACCCTGGGG
ACACACACCCAAACACCTTTTCACTAAATCTGATACTCAAAACAATACTACTGACCACCCTATTTCTTTGGGT
GCGTGCATCATACCCCCGGTTTCGATATGACCAATTAATACACCTTCTATGAAAAAATTTTCTTCCAATTACC
CTAGCCCTGATACTGTGACACACCTCGCTCCCTACAACACTAGCAAGCCTGCCACCACAGAGAGGTAAATGC
GAGATCTTCAGATAATCATCAAGGACACCCCAAAAGAAATG????AAGGACACCCCAAAAGAAATG????AA
GGTGGCAGCCACAATCCTACTCATGTTCATCCTTAATAATGCTAATGGACGTGCTTAGGGCCTAGAGATAAA
GCCCCCTCACTTCCCTTAGAAACAGAACTGCAACCCACTTTT
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kikaapoa_CC_UOGV2123
TGACCCATATCAACGAACCACATAACAGCCAAGGTCCATACGACTAACCTCGATGCACAGCAAATGTTCTTA
ATAACGTGTTCAGCAAAGGTTCTAGATGCCTCAGTACGAAAGGACAAAGGGCCCCTGCTAATGGTATGCCC
ATAAATTTAACTGAAAAAACTAAAG?TTTTCAGCAATCAAAAAAGCCGAAATATCGGCTTATTCAGTACTGA
AGTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGAAGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGTT
AACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATATCTTCTAAGAAGAATTTTACACTACTTTATCTAAT
TAACCCCTTATTATTTATTATCCCAATCTTAATTGCAGTAGCCTTCTTACCCTTCTAGAGCGTAAAATCCTCGG

ACAGCTACACAAGACTCAACTTGGCTCTTACTTTCCTCTTGACCACTAGCAATAATATGATTCATCTCCACTCT
GGCTGAAACTAATCGAGCCCCATTTGACCTTACAGAAGGCGAATCAGAGCTCGTATCCGGCTTTAATGTAG
AATATGCAGCTGGTCCATTTGCACTATTTTTTCTTGCTGAGTATGCAAATATCATACTGATAAATACTCTAAC
AACTATTTTATTCCTCAACCCAGGAAATACTCACCCAGATATATTTTCGTTTAACCTAATCCTCAAATCAGTGC
TATTAACAACCCTATTTTTATGAACACGAGCATCATACCCACGATTCCGATACGATCAATTAATACACCTACT
ATGAAAAAACTTCCTACCTATTACATTAGCCCTACTACTATGACACACTTCTTTTCCAATAATACTAGCAGGCC
TACCACCACAAAGAGGTAAATGCGAGATCTTCAGATAATCATCAAGGATACCCCAAAGGAAACGTACTAAG
GATACCCCAAAGGAAACGTACTAAGGTGGCAGCCATAATCCTACCTTTGTTCATCCTTAATAATGATAACAG
ATGTGTTCAGGGTTTAGAGACAAAATCCCCTCATTTCCCTTAGAAACAGAACTGCAGCCCACCCCT

taylori_GRO_UOGV629

CGACCCAAATCAACGAACCACATAACAGCCAAGGTTCATACGACTAACCTCGATGCTCAGCAAATGTTCTTA
ACAACGTGTTCAGCAAAGGTTCTAGACGCTTCAGTACGAAAGGACACAGGGCCTATGCTAACAGCACGCCC
ACTAGCACAGCTGAATAAACTAAAG?CCAGCAGCAACAACCAAAGCCGAGATACCGGCTTATTCAGTATTG
AAGTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAGGAAGGTTCGTTGGATCAGGACATCAATGGTGCGCTATTGGTTCGT
TAACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATAACTTCTAAGAAGAACTTCACACTATTATATCTTA
TTAACCCCCTACTCTATGTTGCACCTATTCTTATTGCAGTGGCTTTCCTACACTACTAGAACGTAAAGTCCTCG
GGTATATACAACTACGAAAAGGCCCAAATATTATTGGCCCGTATGGCCTACTTCAACCTGTTGCAGACGGTA
TTAAACTCTTTACTAAAGAACCTCTTCGACCATCTCCATCCTCACCAACACTATTTATCCTCACCCCAACACTA
GCCTTATTCTTAGCCCTTATAATTTGACTACCACTGCCAATGCCATCCTCACTAGCTGACCTAAACCTTGGACT
TCTATTTATGTTAGCCCTATCAAGCATGGCCGTGTACTCAACACTTTGATCCGGGTGAGCATCAAATTCAAAA
TACCCATTAATTGGGGCCCTCCGAGCAGTAGCACAAACTATCTCATATGAAGTAACACTCGGACTCATTTTA
TTGACAATTATTGTACTGACAGGCGGATTTACTATACAAACACTTACTACTACACAAAATTCAACCTGACTAC
TATTTTCCTCCTGACCCCTTGCAATAATGTGGTTTATTTCTACTCTTGCCGAAACAAACCGAGCCCCTTTCGAC
CTAACCGAGGGTGAATCAGAGCTTGTTTCAGGGTTCAATGTAGAATATGCTGCTGGACCATTTGCACTCTTT
TTCCTTGCTGAGTATGCAAATATTATACTAATAAATACCCTTACAACCATCATATTTATTAACCCCGGGGGCG
TACCACCAAGCACATTTTCACTCAATCTTATACTAAAAGTAGCACTACTAACAACACTTTTCCTCTGAACACG
CGCATCTTACCCCCGATTTCGGTACGACCAACTAATGCACCTTCTATGAAAAAATTTTTTGCCCCTTACTTTAG
CCTTAATGCTATGACACACCTCATTTCCAACAATATTAGCTGGCCTTCCCCCACAAAGAGGTAAATGCGAGA
TCTTCAGATAATCATCAAGGACACCCTGTGGGAAACGTACTAAGGACACCCTGTGGGAAACGTACTAAGGT
GGCAGCCACAATCCTACCTATGTTCATCCTTAATAATGCTAATGGATGTGACTAGGATCTAGAGATAAAACC
CCCTCACTTCCTTTAGAAACAGAACTGTAGCCCACCCGT
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incertum_GUATE_JAC19573_2
TGACCCACATCAACGAACCACATAACAGCCAAGGTCCATACGACTAACCTCGATGCACAGCAAATGTTCTTA
ACAACGTGTTCAGCAAAGGTTCTAGACGCCTCAGTACGAAAGGACAGAGGGCCTATGCTAAGAGCACGCC
CATTCTAAACGGCTGAAAAAACTAAA?CTACGGCAATTCAATCAGGCCAAGATGCCGGCTTATTCAGTACTG
AAGTTCCCAGGGCGTATCTTCTTATAAGAAGGTTCGTTGGATCAGGACACCAATGGTGCGCTATTGGTTCGT
TAACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATACCTTCTAAGAAGGGCCTCACACTAATTTACCTTA
TTAACCCCTTACTCTATATTGTCCCTATCTTAATCGCAGTTGCCTTCCTTACGCTATTAGAACGAAAAGTACTC
GGGTACATACAACTTGAAAAGGCCCCAATATTGTAGGCCCTTACGGCCTATTACAGCCCGTCGCCGACGGC
GTAAAACTATTTACTAAAGAGCCACTTCGACCCTCATCTTCCTCCCCCACACTATTTATCTTCACTCCAACACT
AGCTTTATTTTTAGCCCTTATAATTTGACTTCCATTACCCATACCGTCACCACTAGCAGACCTCAACTTAGGGT
TATTATTCATATTAGCCCTATCAAGTATGGCCGTGTACTCCACCCTTTGATCGGGCTGAGCCTCAAATTCAAA
GTACCCATTAATTGGCGCC?TACGAGCAGTGGCACAAACCATCTCCTACGAAGTTACCCTGGGGCTCATCTT
ACTAACAATCATTGTACTAACAGGCGGATTTACAATACAAACACTCACAATCACACAAGACTCAAATTGACT
ACTCTTCTCCTCATGACCCTTAGCAATAATATGGTTTATTTCTACCCTAGCCGAAACTAACCGCGCCCCATTTG
ATCTCACAGAGGGGGAATCAGAGCTTGTATCAGGCTTCAACGTAGAATATGCAGCTGGACCCTTTGCATTA
TTTTTTCTTGCCGAGTACACAAACATTCTGTTAATAAACACCCTTACTGCAATCCTATTCCTTAACCCCGGAAA
CACGCACCCGAACTTATTTTCACTCAACCTAGTCCTTAAAACAACATTATTAACAACCCTATTCTTATGGACAC
GAGCATCGTACCCACGATTTCGATATGACCAACTAATACACCTGTTGTGAAAAAACTTCCTACCTATTACCCT
GGCCCTACTACTATGACACACCTCATTCCCGACAATGTTAGCAGGCCTCCCCCCTCAAAGAGGTAAATGCGA
GATCTTCAGATAATCATCAGCCCGACAACTTTGATAAAGGGGTTTAACAAGGATACCCCGGGGGAAACGGT
ACAAGGTGGCAGCCATAATCCTACCTATGTTCAAATAATGCT?AAGGATGTGCTCAGGACTTAGAGACAAA
ATCCCCTCATTTCTTAGAAA??CAGAACTGCAGCTCACCCCT

taylori_COL_UOGV718
TGGCCCAAGTCAACGAACCCCATAAAAGCCAAGGTCCATAGGACTAGCCTCGATGCTCAGCAAATGTTCCT
AACAACGTGTTCAGCAAAGGTTCTAGACGCTTCAGTACGAAAGGACATCGGGCCCATACTAAGAGTACGCC
CACTTACAAGGCTGAACAAACTAAAG?CCAGCAGCAATAATCTAAGCCGAGATAGCGGCTTATTCAGTACT
GAAGTTCCCAGGGCGTATATTTTTATAAGAAGGTTAGTTGGATCAGGACATCAATGGTGCGCTATTGGTTC
GTTAACGAGTCCTGATCTGAGACCGGATCCGGTCTTCTATAACTTCTAAGAAGGACTTCGCCCTATTATACCT
CATAAACCCCCTACTTTATGTTGCCCCAATTCTTATTGCAGTCGCCTCCTAACACTACTGGAACGCAAAGTCC
TGGGATACATACAACTACGAAAAGGTCCAAACACTGTCGGCCCCCACGGCTTACTTCAACCCGTCGCTGACG
GCCTTAAACTTTTCACTAAAGAACCCCTTCGACCATCTCCCTCCTCCCCAACATTATTTATCCTCACCCCAACA
TTAGCCTTATTCTTAGCCCTCCTAATCTGACTCCCACTCCCCATGCCGTCCTCATTGGCGGACCTCAACCTCGG
ACTTCTGTTTATACTGGCCCTATCAAGCATGGCCGTATACTCAACGCTTTGATCCGGGTGAGCATCAAATTCA
AAATACCCATTAATTGGGGCCCTTCGAGCAGTAGCACAAACTATCTCATATGAGGTGACACTGGGCCTCATT
TTACTAACAATTGTTGTATTAACAGGCGGATTTACCATGCAAACCCTGACAATCACACAAGACACAACATGA
TTAATATTCTCCTCCTGACCCCTTATAATAATGTGGTTCATCTCTACCCTTGCCGAAACAAATCGAGCCCCCTT
TGATCTAACAGAAGGAGAATCAGAGCTTGTTTCCGGTTTTAATGTTGAGTACGCTGCTGGCCCCTTTGCATT
ATTTTTTCTTGCTGAATACGCAAACATCATACTCATAAATACCCTTACGG?CATTCTCTTTTTTAACCCAGGGG
ACACATCACCAGGCACCTTTTCACTAAACCTGATAATAAAAACCACATTATTGACGACACTTTTCCTTTGAAC
ACGAGCATCTTACCCACGATTTCGATATGATCAACTAATACACCTATTGTGAAAAAACTTCCTACCTATTACT
TTAGCCATAATACTGTGACACACCTCGTTCCCAACAATATTAGCAGGTTTCCCCCCACAAAGAGGTAAATGC
GAGATCTTCAGATAATCATCAAGGACACCCCATAGGAAACGTACTAAGGACACCCCATAGGAAACGTACTA
AGGTGGCAGCCACAATCCTACCCATGTTCATCCTTAATAATGCCAATGGATGTGTTCAGGATCTAGAGATAA
AACCCCCTCACTTCCTTTAGAAACAGAACTGCAGCCCACCTGT
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END;

Beginassumptions;

outgroup reveesi_CHIN_KU1;
charset 16S_stemps =1-206 ;
charset 16s_loops = 206-338;
charset Pos_1 =339-1293\3;
charset Pos_2 = 340-1293\3;
charset Pos_3 =341-1293\3;

charset TRNA_TODOS =1294-1491;

end;
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