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Anexo 1. Filogramas inferidos con el gen COI, de la especie Trichobaris soror, por distintos
tipos de busqueda: Neighbor-Joining, Maxima Parsimonia, Maxima Verosimilitud e Inferencia

Bayesiana.

Anexo 2. Lista y secuencia de los haplotipos del gen COI de Trichobaris soror y T. compacta.
Anexo 3. Frecuencia de los haplotipos del gen COIl en las poblaciones de Trichobaris soror.
Anexo 3. Clave para identificar a las especies del género Trichobaris (Barber, 1935)

Anexo 4. Aedeagi de Trichobaris soror y T. compacta, muestreados en este estudio.



Resumen

En el centro de México se registran dos especies de escarabajos del género Trichobaris (T. soror
y T. pueblana), que se alimentan de las semillas de Datura stramonium. Sin embargo una
revision de los ejemplares tipo, hecha por Barber (1935), sefiala que podrian ser la misma
especie, ya que comparten la misma planta htesped (D.stramonium) en la que llevan a cabo
parte de su desarrollo.

Trichobaris soror oviposita dentro de los frutos de D. stramonium donde la larva se alimenta de
las semillas y luego pupa para convertirse en adulto. El imago permanece quiescente dentro del
fruto hasta la temporada de reproduccién.

Desde el punto de vista genético, es poco lo que se conoce de T. soror, por lo que el objetivo de
este proyecto fue obtener informacion para la delimitacién de la especie, y explicar la variacion
actual en sus poblaciones, en términos de su historia evolutiva poblacional, a través del tiempo y
del espacio.

El analisis morfoldgico demostrd que no existen aedeagos distintos entre T. soror y T. pueblana.
El analisis genético determind la diversidad genética, la estructura poblacional y la demografia
historica de la especie. Los valores de diversidad genética encontrados fueron: 53 haplotipos en
413 muestras, diversidad haplotipica h=0.722 vy diversidad nucleotidica 7 = 0.01020.

Los resultados de estructura poblacional y demografia histérica soportan la formacion de tres
grupos: Faja Volcanica Transmexicana, Sierra Madre Sur y Cuenca del Balsas. En este
escenario, el grupo ancestral se encontrd en el Faja Volcanica Transmexicana, este grupo
presentd la diversidad haplotipica mas alta y el mayor nimero de conexiones en el cladograma.
También en este grupo se determind una expansién poblacional. EI grupo de la Sierra Madre se
separo del grupo de la Faja Volcanica Transmexicana aproximadamente hace 0.6 millones de
afios, probablemente por un evento de vicarianza. Las poblaciones de la Cuenca del Balsas y de
la Sierra Madre Sur presentaron un tamafio poblacional estable y constante a través del tiempo.
Por ultimo, el grupo de la cuenca del Balsas present6 la diversidad haplotipica mas baja y
parece haberse formado por un antiguo evento de colonizacion (aprox. 1.1 m.a.).

Los resultados genéticos y morfoldgicos sugieren la posibilidad de hibridacion entre T. soror y

T. mucorea en la regién de la Cuenca del Balsas.



Abstract

Two species of beetles of the genus Trichobaris (T. soror and T. pueblana),which feed on the
seeds of Datura stramonium, have been recorded in localities of central Mexico. A review made
by Baber (1935) suggests that they correspond to the same species.

Although little is known about this species, it has been reported that Trichobaris soror oviposits
inside the fruits of D. stramonium, where the larvae eat the immature seeds, and develop until
becoming adults. Then, the quiescent imagines remain inside the fruit until the breeding season.
The objective of this project was to obtain genetic information for Trichobaris soror and to
explain the current variation of their populations in terms of their evolutionary history.
Mophometric analysis showed no difference between the aedeagus of T. soror and T. pueblana.
Genetic analysis included estimates of genetic diversity, population structure and historical
demography. In total, we found 53 haplotypes in 413 samples, a haplotype diversity h = 0.722
and a nucleotide diversity = = 0.01020.

The population structure and the historical demography analyses supported the formation of
three groups: 1) the Transmexican Volcanic Belt, 2) the Sierra Madre Sur and 3) the Balsas
Basin. According to this scenario, the ancestral group appeared to be located in the
Transmexican Volcanic Belt. This group presented the highest haplotype diversity, the largest
number of connections in the cladogram and also showed sing of a past population expansion.
The group of Sierra Madre Sur has been separated from the group of Transmexican Volcanic
Belt by vicariante event (some 0.6 my ago). The populations of the Sierra Madre Sur and the
Balsas Basin seemed to have stable and constant population sizes. The latter group additionally
had the lowest haplotype diversity and was probably formed by an ancient colonization event
(1.1 my ago).

The genetic and morphological results indicated putative hybridization events between T. soror

and T. mucorea in the Balsas Basin.



INTRODUCCION

En el presente estudio se analiz6 la variacion genética de una especie de coledptero (Trichobaris

soror) que habita en el centro de México, utilizando la informacién del gen mitocondrial COlI.

Con el fin de sugerir algunas explicaciones sobre la historia evolutiva de este linaje, se hizo una
revisién de la historia geologica del sitio donde se distribuye y los patrones genéticos

encontrados para otras especies de coledpteros que se encuentran en la misma zona.

La busqueda de un patron filogeografico en T. soror, es particularmente interesante porque
ademas de los procesos geoldgicos que pudieron haber influido en su variacion genética, existe
una relacion parasito-huésped (con la planta Datura satramonium) donde la seleccién puede
variar entre poblaciones modificando la frecuencia de los haplotipos en las poblaciones. Esta
posibilidad se explora en la discusion de los resultados.

Filogeografia

La filogeografia describe los principios y procesos que gobiernan la distribucion geogréafica de
los linajes genealdgicos, dentro y entre especies cercanamente emparentadas. El tiempo vy el
espacio son los ejes dentro de los cuales (idealmente) la filogeografia mapea las genealogias de
interés (Avise, 2000).

La estructuracion de dichas genealogias se puede explicar a través de la teoria de la
coalescencia. Esta teoria propone que cuando una poblacion ideal se mira a hacia atras en el
tiempo, los linajes actuales comienzan a fusionarse hasta terminar en el ancestro comin mas
reciente (TMRCA, por sus siglas en inglés) (Kigman, 2000).

La filogeografia utiliza marcadores genéticos neutros que sirven para caracterizar la variacion
genética actual e interpretar los procesos histéricos que moldearon la demografia poblacional
que la origind (Avise, 2000).

La variacion en secuencias especificas del ADN mitocondrial (mtDNA) es comdnmente
utilizada para reconstruir las genealogias en animales. Esto es debido a que existen varias

ventajas al usarlo:

e Herencia uniparental (materna). Asi los haplotipos registran una historia matrilineal de
eventos mutacionales, por lo que es posible conectarlos de un modo filogenéticamente

inteligible en un filograma, el cual se superpone en la distribucién geografica del grupo

de estudio.




¢ No recombinacion. Esto significa que cada haplotipo es heredado intacto, a menos de
que haya habido una mutacion, y puede ser considerado como una unidad taxonémica
operacional (OTU). En el caso de genes nucleares existen algunas complicaciones
debidas a la diploidia, la segregacién genética y la recombinacion.

e Alta tasa mutacional debida principalmente a tres causas: 1) la relajacion funcional.
Puesto que no codifica para ninguna proteina involucrada directamente en su
replicacién o transcripcion y porque los 13 tipos de polipéptidos que produce pueden
tolerar varias mutaciones silenciosas. 2) Un ineficiente mecanismo de reparacion de
ADN. 3) EI ADN mitocondrial esta expuesto, es decir, no compactado con histonas
como el ADN nuclear (Avise, 2000) lo que lo hace mas susceptible a las altas

concentraciones de radicales libres.

Se ha reportado que la tasa de evolucion del mtDNA animal varia entre sus diferentes regiones y
de una especie a la otra. Para llevar a cabo la “calibracion” de los marcadores y obtener la tasa
de evolucidn se requiere de evidencia paleontol6gica. En general para animales se estima que
una secuencia de DNA mitocondrial presenta 2% de divergencia entre pares de linajes por
millén de afios (o bien, 1% de evolucidon de la secuencia por linaje por millén de afios). En el
caso particular de los coledpteros es complicada la preservacion de fosiles de todos los grupos,
no obstante la tasa de evolucién de la subunidad | de la citocromo oxidasa (COI) se ha estimado
entre 1.5y 2.3% por millén de afios (Nakamie, 2008).

En lo que refiere a los métodos empleados por la filogeografia, frecuentemente se emplea la
estadistica filogeogréafica, es decir modelos de la genética de poblaciones basados en la teoria de
la coalescencia que permiten hacer inferencias con soporte estadistico de pardmetros

demogréaficos histdricos (ver apartado de Material y Métodos).

Historia geoldgica de México

La orografia de México presenta varios sistemas montafiosos (Figura 1): la Sierra Madre
Oriental, la Sierra Madre Occidental, la Sierra Madre Sur y la Faja Volcanica Transmexicana.
Estos sistemas montafiosos comenzaron su formacion desde el Cretacico tardio (hace
aproximadamente 100 millones de afios), pero su configuracion morfoldgica se desarrolld

gradualmente hasta comienzos del Holoceno (los ultimos 11 784 afios) (Cevallos, 2005).

La formacidon de la sierra Madre Occidental comenzo en el Cretacico (100ma), presenté una
intensa actividad volcanica en el Oligoceno (aprox, hace 32-28 m.a.) y alcanz6 su configuracion
actual en el Mioceno temprano (23ma). La Sierra Madre Sur comenz6 a formarse en el

Paleoceno (60ma), gracias a un intenso levantamiento y continua erosion y su formacion
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termind hacia la mitad del Mioceno (18ma). La Sierra Madre Oriental se originé a finales del
Paleoceno (50 ma) y termind su formacién a mitad del Eoceno (30ma). El levantamiento de este
sistema montafioso involucr6é varios eventos de introgresion y regresion marina (Ceballos,
2005). Finalmente, la Franja Volcénica Transmexicana es la més reciente, pues su formacion se
extiende desde la mitad del Mioceno (18 ma) hasta finales del Pleistoceno (11 000 afios). Su
méaxima actividad volcénica ocurrié durante el Plioceno (5-2.5 ma) y el Cuaternario (2.5-0.01
ma). Su orientacion de origen fue de este a oeste y estd compuesta por al menos 8 000 centros
volcénicos (Padilla, 2007; Cevallos, 2005).

Entre el Plioceno (5ma) y el Holoceno (0.01ma) ocurrieron otros eventos que también
moldearon la historia biogeografica del centro de México. Por ejemplo, hace 3.5 ma ocurri6 el
levantamiento del Istmo de Panama, formando un puente terrestre entre Norte América y

América del Sur y hace 2.5 ma comenzaron los ciclos interglaciares (Reece, 2010).

Sierra Madre Occidental

Sierra Madre Oriental

7
Cuenca del Panuco 1

7% N

Sierra Gorda A

SierraFria

Cuenca del Mezquital /

Faja Volcanica Transmexicana

3
X
’ N -
~— ~
Cuenca del Balsas e

Sierra Madre Sur
N — —<TOMETOS
0 9 180 360 0

540 72

Figura 1. Orografia de México (Anducho 2008).

Filogeografia de coledpteros en México

Son pocos los estudios filogeograficos de coledpteros en México (Anducho, 2008; Zuiiga,
2006; Sanchez-Sanchez, en prensa). Sin embargo, estos pocos son particularmente
interesantes dada la geologia histérica de esta zona. Por ejemplo, en un estudio biogeografico de

la Familia Buprestidae se detectaron eventos de vicarianza producidos por sucesos geoldgicos,




siendo los mas relevantes los levantamientos de la Sierra Madre Oriental, la Sierra Madre Sur y
la Franja Volcénica Transmexicana (Corona, 2009).

Los patrones filogeogréaficos encontrados son complejos. En el escarabajo descortezador de
coniferas, Dendroctonus mexicanus el patron incluye una répida expansion durante su
dispersion por los sistemas montafiosos, hasta alcanzar su actual rango de distribucion (del
Norte al Sur de México). La dispersion continua ocurrio entre la Sierra Madre Occidental, la
Sierra Madre Oriental y la Faja Volcanica Transmexicana. También se observaron varios
eventos vicariantes posteriores a la dispersion, incluyendo la separacion de los haplotipos de
Cofre de Perote/Faja Volcénica Transmexicana/ Sierra Madre Oriental y el Faja Volcénica
Transmexicana/Sierra Madre Sur (Anducho, 2008). Ademas de una diferenciacion significativa
a lo largo de la Faja Volcanica Transmexicana que va de este a oeste acorde a la formacion de
esta provincia (Zufiiga, 2006). En Dendroctonus approximatus se encontraron dos grupos:
Sierra Madre Occidental/Faja Volcanica Transmexicana y Sierra Madre Oriental/Sierra Madre
Sur. La separacion de estos grupos ocurrio en el Pleistoceno (0.195 ma) debido a la restriccion
de flujo génico causada por la separacién geogréafica de su planta huésped (Sanchez-Sanchez,

en prensa).

Trichobaris soror
Es un coledptero perteneciente a la familia Curculionidae, subfamilia Baridinae (Schonherr,
1836) y perteneciente a la tribu Baridini (Zherikhin, 1990).
La especie fue descrita por Champion en 1909. La caracteristica diacritica para su identificacién
es el drgano reproductor del macho, el aedeagus, que es bilobulado en la parte final y méas
chico que el de T. major (Barber, 1935). En cuanto al dimorfismo sexual sélo se ha encontrado
gue la hembra tiene el rostro mucho mas largo y menos curvo que el macho (Borbolla, datos sin
publicar) (Figura 2). De manera general, son escarabajos de aproximadamente 5-7 mm de
longitud, con escamas grisaceas en todo el cuerpo. Las patas y antenas son de color negro. Los
élitros no estan fusionados y las alas son membranosas, también de color negro. Sin embargo,
Barber (1935) recomienda precaucion al utilizar el nombre de soror, puesto que cuando
Champion (1909) reporto el tipo y el alotipo de Guanajuato, no registré ninguna particularidad
de ambos. Su descripcién se bas6 en material compuesto por él, proveniente de cinco
localidades distintas. Estos paratipos al ser analizados en el United States National Museum
fueron identificados como dos especies distintas (T. pueblana Casey 1920 y T. major Barber
1935). La diferencia entre el aedeagus de T. soror y T. major es clara, ademas la planta huésped
es distinta: D. stramonium para T. soror y D. inoxia para T. major. Sin embargo, las diferencias
entre T. soror y T. pueblana no son evidentes (Figura 3), ademas de que comparten D.
4




stramonium como huésped donde se alimentan de las semillas. Barber (1935) menciona que

algunos de estos individuos son idénticos a excepcion de los puntos negros propleurales.

-Variacion genética

Empleando 10 loci enzimaticos se encontré una diferenciacion poblacional baja (Fsr = 0.0273)
pero significativa en 11 poblaciones de T. soror, (Tabla 1; Borbolla, datos sin publicar).
Ademas se analizaron los niveles de infestacion en las poblaciones de D. stramonium, los
niveles de parasitoides y algunos caracteres morfoldgicos (largo del rostro, largo de la antena,
ancho del térax, largo del élitro, longitud del fémur y largo total). Los caracteres morfologicos
se analizaron en treinta individuos de seis poblaciones (en el Distrito Federal, Edo de México,

Hidalgo, Morelos) y no se encontré variacion entre las mismas.

Sin embargo, se reportd una correlacion positiva entre los niveles de infestacion y la altitud
(Borbolla, datos sin publicar; Hernandez, 2009). Los parasitoides no estan presentes en todas las
poblaciones, pero tampoco se aprecid ningun patrén (Borbolla datos sin publicar).

-Historia natural y ecologia

El ciclo de vida de T. soror se encuentra intimamente asociado a su planta huésped, Datura
stramonium, conocida comuinmente como “toloache”. Los adultos de T. soror usualmente se
encuentran sobre estas plantas. El ciclo comienza cuando la hembra oviposita en el ovario de
las flores o frutos jovenes, para lo cual horada el pericarpio y deposita un huevecillo a la vez,
sobre los dvulos; después de la eclosion, la larva se alimenta de las semillas en desarrollo y
parte del fruto (Fig. 3).

Todos los estadios de desarrollo, la pupa y la formacién del imago (adulto), ocurren dentro del
fruto, en cuyo interior se acumulan los excrementos de estos insectos. Para transformarse en
pupas, las larvas se envuelven en sus excrementos, y conforme va ocurriendo la metamorfosis
éstos se endurecen. El imago formado permanece quiescente durante la temporada seca y
eventualmente sale al inicio de la época de lluvias, para comenzar un nuevo ciclo (Cabrales,
1991).

Al alimentarse de las semillas, T. soror disminuye el fitness de la planta, hasta el 10% de su
adecuacion (Cruz, 2009). En D. stramonium existe evidencia de que la seleccién natural actGa
sobre la defensa, en contra de los herbivoros (Fornoni, 2003). Entonces, la variacion genética en
la resistencia de la planta reduce la supervivencia del herbivoro, mientras que el herbivoro
presenta variacion genética en su capacidad de resistencia a la planta (Garrido, 2006). En

consecuencia, la estructura genética D. stramonium (ver siguiente apartado) puede ser una guia

en la busqueda de una hipétesis filogeogréfica para T. soror.




Figura 2. Ciclo de vida de Trichobaris soror. Estadios de desarrollo: a) larva, b) pupa y ¢) adulto. En
medio, dimorfismo sexual: d) hembra y €) macho. Abajo, desarrollo del ciclo de vida en el hospedero
Datura stramonium. Fuente: Fotografias tomadas bajo el microscopio estereoscépico (a-€). El ciclo de

vida fue representado con imagenes de internet (Botanical.com) y las fotografias tomadas en este trabajo.




COMPACTA

PUEBLANA SOROR?

Figura 3. Aedeagi de Trichobaris pueblana, T. soror y T. compacta. Esta Ultima especie fue utilizada

como grupo externo para los anélisis (ver Material y Métodos). Imagen tomada de Barber, 1935.

Es poco lo que se conoce acerca de la distribucion exacta de T. soror, aunque se sabe que es
endémica de México. Se ha reportado en los estados de Hidalgo, Puebla, Guanajuato, Oaxaca,
Guerrero, Michoacan, Estado de México y Distrito Federal (Barber, 1935). De acuerdo a
estudios previos (Hernandez, 2009; Borbolla, datos sin publicar) hemos mapeado su
distribucion (Figura 4), que al parecer se encuentra restringida a zonas templadas
altitudinalmente (2300 a 600 msnm).

Datura stramonium L.
Esta planta pertenece a la clase Magnoliopsida Crong. Takht Et Zimmerm, orden Solanales
Lindley, familia Solenaceae Juss, y forma parte del género Datura, que incluye 11 especies para

México.

-Variacion genética

El estudio de la estructura genética muestra que D. stramonium, presenta altos niveles de
diferenciacion Rst=0.290, Fst=0.265. Esto se determind utilizando cinco microsatélites en 18
poblaciones (520 individuos) distribuidas entre el centro y el oeste de México (Puebla a
Guerrero; Andraca, 2009).

No se encontr6 un patron a nivel general, sin embargo se encontrd una correlacion genética con
uno de sus herbivoros especialistas (Lema trilineata) formando dos grupos, correspondientes a

los lados norte y sur de la Faja VVolcanica Trasmexicana. No se detect6 aislamiento por

distancia entre estos dos grupos, pero se sospecha que debe de haber poco flujo génico entre
ellos (Andraca, 2009).




-Historia natural y ecologia

Es una hierba anual, de crecimiento indeterminado, que s6lo se reproduce por medio de
semillas, muy eficazmente formando bancos en el suelo (Sanz, 2004). Dado que la produccion
de yemas florales continta durante el resto de vida de la planta, casi en cualquier momento se
pueden encontrar individuos en floracién. Aunque los periodos de floracién masiva van de

mayo a noviembre (Cabrales, 1991; Sanz, 2004).

D. stramonium habita lugares perturbados que se caracterizan por una cobertura vegetal minima
y un suelo relativamente rico en nutrientes. Los sitios son zonas utilizadas para tirar desechos,
alrededor de cultivos permanentes (como papa, tomate y tabaco) y otras zonas que por estar
bordeadas de brechas y caminos mantienen un régimen de perturbacion constante (Cabrales,
1991; Sanz, 2004).

Al ser atacada por plagas de los cultivos que invade, D. stramonium se convierte también en
fuente del indculo para éstos (Cabrales, 1991). En el caso particular de T. soror, se desconoce si

puede invadir estos cultivos.

La distribucion geografica de D. stramonium es mucho mas amplia que la de T. soror. Esta
incluye Europa, Norte América, México (Figura 4), América del Sur y Australia. Posiblemente
esta distribucion esta relacionada a las migraciones humanas y a las alteraciones ambientales

provocadas por la accion del hombre (Luna-Cavazos, 2011).
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Figura 4. Distribucion de D. stramonium (verde) y T. soror (rosa). Fuente: datos de D. stramonium
CONABIO. Datos de T. soror Hernandez (2009) y Borbolla (datos sin publicar).




PLANTEAMIENTO DEL PROBLEMA

A la fecha no existe una hipdtesis evolutiva, ni una explicacion que dé cuenta de la
diferenciacion poblacional de T. soror en términos filogeogréaficos. Sin embargo, hay suficientes
pruebas para pensar que conjuntamente los eventos geoldgicos y la relacion con D. stramonium
pudieron haber moldeado la distribucién de los linajes genealdgicos de T. soror.

El surgimiento de la Faja Volcéanica Transmexicana pudo haber creado el habitat altitudinal
necesario para el establecimiento de la poblacion ancestral de T.soror, ya que esta es la region
donde se encuentran las poblaciones mas polimérficas. Si este grupo fuera el mas antiguo, y si
la interaccion entre T. soror y D. stramonium conlleva a una correlacion de sus estructuras
genéticas se esperaria una estructura filogeografica en dos grupos: uno del lado norte de la Faja
Volcénica Transmexicana y otro del lado sur.

Dado que no tenemos datos genéticos de otras provincias para D. stramonium, y puesto que las
poblaciones menos polimérficas de T. soror se encuentran al sur de su distribucién, esperamos
que las poblaciones que se encuentran en otras provincias como la Sierra Madre Sur y la Cuenca

del Balsas, sean mas recientes.

JUSTIFICACION

Dado que el conocimiento de T. soror es escaso, esperamos encontrar un patrén similar al de su
planta hospedera. Como se infiere, esta interaccién parasito-huésped no esta aislada y este
estudio contribuira a identificar coémo influy6 la historia geoldgica sobre la entomofauna de
México.

Ademas, conocer la estructura filogeografica basica de la especies de este género que atacan
cultivos de solanaceas puede ayudar a entender ciertos patrones evolutivos de adaptacion y

cambio de huésped, en caso de que los haya.

HIPOTESIS

Se detectaran al menos dos grupos poblacionales de T. soror, divididos al norte y al sur de la
Franja Volcanica Transmexicana. En estos grupos se espera encontrar a la poblacién ancestral
en la regién comprendida entre el Edo. de México, Morelos y Puebla, mientras que las

poblaciones recientes de T. soror se encontraran al sur de su distribucion, en los estados de

Guerrero y Oaxaca.




OBJETIVOS

Objetivo general
Determinar la estructura genética actual de las poblaciones de Trichobaris soror, e interpretarla

en términos de su historia evolutiva poblacional.

Objetivos particulares

o Determinar los linajes genealdgicos de T. soror y su tiempo de divergencia por medio
de un marcador de herencia materna (COl).

e ldentificar los procesos histéricos poblacionales que influyeron en la divergencia de
dichos linajes (v. gr. eventos de dispersion--vicarianza, “cuellos de botella” e intensidad
del flujo génico).

o Identificar los eventos histéricos y geol6gicos que pudieron haber influido en la

diversificacion de dichos linajes, como la formacidn de barreras geograficas.

MATERIAL Y METODOS

Colecta de escarabajos

Los escarabajos fueron colectados en el interior de los frutos de D. stramonium. Se muestrearon
en total 14 poblaciones distribuidas a lo largo del rango geogréfico de T. soror (Figura 6).

Se buscaron poblaciones con al menos 30 individuos de D. stramonium, aunque en tres
localidades, Dios Padre, EI Tephé y Oaxaca, s6lo se encontraron 16, 19 y 25 individuos,
respectivamente.

El nimero de insectos vari6 entre poblaciones de D. stramonium. Para este estudio se utiliz6 un
insecto por fruto, y un fruto por planta parasitada, obteniendo un total de 413 muestras (Tabla
1).

Como grupo externo se colectaron nueve muestras de Trichobaris compacta en Guamuchil,
Sinaloa. Esta especie es claramente distinguible de T. soror (Figura 2 y Anexo 4), pues su

planta huésped es diferente (Datura reburra). Es posible que esta especie tenga otros huéspedes,

esto aun no se ha confirmado (Barber, 1935; Cockerell, 1987).
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Figura 5. Distribucion de las poblaciones de T. soror muestreadas en este estudio.

Tabla 1. Poblaciones de Trichobaris soror muestreadas en México.

NUmero  Localidad Estado Norte Oeste Altitud Ndmerode D.  Numero
stramonium de T. soror
1 Tlaxiaca (Tla)* Hidalgo 2008 00.46 -98 52 18.56 2353 50 38
2 Francisco Villa(FV) Hidalgo 204209.64 -991812.28 1962 44 24
3 Dios Padre(D) Hidalgo 202755.05 -99 09 21.39 1726 16 16
4 Patria Nueva(PN)* Hidalgo 20223526 -990240.24 1911 41 33
5 El Tephe(PT) Hidalgo 202703.66 -991019.70 1941 19 17
6 Valsequillo(Val) Puebla 1858 30.08 -98 10 09.28 2163 50 50
7 Atlixco (Atl)* Puebla 185437.85 -98 26 04.77 1858 45 34
8 Panzacola(H)* Puebla 19091157 -981306.11 2188 42 33
9 Via(Via)* Puebla 192119.24 -98 06 34.96 2315 37 37
10 Xochipala(Xo) Guerrero 174709.76  -99 3942.01 1108 45 20
11 Rancho Colores(RC)*  Guerrero 174407.98 -99 29 47.68 1443 44 30
12 Teotihuacan(Teo) Edo. de 19413225 -995037.27 2551 38 32
México
13 Morelia(Mo) Michoacan 1936 13.25 -101175.24 1905 30 24
14 Oaxaca(Oax) Oaxaca 165028.97 -96 16 57.77 1997 25 25
15 Guamuchil Sinaloa 25274028 -108 4 45.97 48 D. reburra 9

Nota: Se muestra el nimero de T. soror usados para el analisis genético. Se utilizd un insecto por fruto y un fruto por
planta infestada. (* Poblaciones con analisis morfometrico en machos). La localidad nimero 15 representa el grupo
externo, Trichobaris compacta.
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Figura 6. Caracterizacién poblacional. Nimero total de D. stramonium (columnas verdes), plantas
parasitadas con T. soror (columnas negras) y nimero de plantas con semillas que no fueron consumidas
por T. soror (columnas cafes). Las columnas rosas muestran la presencia de parasitoides por planta.

Es importante mencionar que sélo se encontraron avispas parasitoides de T. soror en las
poblaciones de Puebla: Valsequillo (Val), Atlixco (Atl), Panzacola (H) y Via (Via) (Figura 6).

Identificacion de la especie

Se utilizé la clave propuesta por Barber (1935) (Anexo 3). Adicionalmente se tomaron

fotografias en el microscopico electrénico de barrido para la observacion a detalle del aedeagus.

Morfometria

El anélisis morfométrico del aedeagus se llevé a cabo con el objetivo de corroborar diferencias
entre los aedeagi reportados para T. soror y T. pueblana (Barber, 1935). Debido a la cantidad de
material disponible, s6lo se compararon los aedeagi de las poblaciones de Atlixco, Panzacola,
Via del estado de Puebla (n=18); Patria Nueva y Tlaxiaca del estado de Hidalgo (n=15), y

Rancho de Colores (n=2) del estado de Guerrero.

Las fotografias fueron tomadas con el Software AxioVision LE ((c) Copyright Carl Zeiss
Imaging Solutions GmbH, 2006) con un microscopio estereoscopico y una camara Cannon
PowerShot A620. En este analisis se incluyeron nueve marcas laterales y ocho frontales que
representan las diferencias entre T. soror y T. pueblana (Figura 7). Dichas marcas fueron
colocadas con el software TPSdig v.1.40 (© 2000 F. James Rohlf).

Se hizo un andlisis de componentes principales para identificar si los individuos de estas
poblaciones se agrupaban en grupos dependiendo de la forma del aedeagus. Este analisis se

llevo a cabo con el software MorphoJ v. 1.04a (Klingenberg, C. P. 2011.; Sun Microsystems

Inc.).
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Figura 7. Marcas para el anélisis morfométrico entre el aedeagus de Trichobaris soror y T. pueblana.
Vista lateral (A) y frontal (B).

Protocolos de laboratorio

Se extrajo el ADN total de cada individuo con el kit DNeasy Blood & Tissue (Quiagen).
Inicialmente se homogenizé el insecto previamente congelado en nitrégeno liquido, con ayuda
de un micropistilo, luego se afiadieron 180ul del buffer ATL y 20ul de proteinasa K. Las
muestras se incubaron de 2-3 horas, a 56°C. Posteriormente se afiadieron 200ul del buffer AL y
200ul de etanol (95-100%), mezclando con un “vortex”. Se transfirieron las muestras a
columnas DNA mini spin y se centrifugaron a 8 000rpm durante 1 min. Después de esto, se
cambid el tubo colector y se afiadieron 500ul del buffer AW1 a cada columna y se centrifugd
nuevamente a 8 000rpm por 1 min. Se cambio el tubo colector y se afiadieron 500ul del buffer
AW?2 a cada columna y se centrifugé a 14 000rpm por 3 min. Se coloc6 la columna dentro de un
tubo ependorff de 1.5ml y se agregaron 50ul del buffer de elucién AE dejando incubar durante

1 min a temperatura ambiente, para luego centrifugar a 8 000 rpm 1min. Este Gltimo paso se

repitié una vez.

13




La visualizacién del ADN se realizo luego de una electroforesis en un gel de agarosa al 1% vy

buffer TBE al 0.5% coloreando con bromuro de etidio.

Se amplificoEl marcador molecular utilizado fue un fragmento de 900pb del gen de la
citocromo oxidasa | (COI) con ayuda de los primers: COA3107 (TCT ATT ARD GGD GAD
GCD CTA TCT TG) y COS2183N (CAR CAY YTA TTY TGR TTY TGR TTY TTY GG)
(Sota, 2004).

La reaccién en cadena de la polimerasa (PCR) se llevé a cabo con los siguientes reactivos: 1 pl
de ADN, 1ul de cada primer, 0.5ul de tag polimerasa (INVITROGEN), 0.5ul de cada
nucleétido al 10mM, 1.5mM de MgCl, y 8.6ul de H,O, para un volumen total de 15ul. Las
condiciones de amplificacién fueron: una desnaturalizacién inicial a 95 ° °C por 5min, seguida
por 35 ciclos a 95 ° °C por 1min, 60 °°C por 1.2min y 72° °C por 1 min. Finalmente, se realiz6

una extension a 72° °C por 7min.

Se verifico la amplificacion en un gel de agarosa junto a un marcador de tamafio molecular de
100pb para confirmar el tamafio del producto deseado. Las condiciones de electroforesis fueron
iguales a las utilizadas para el ADN total. Las muestras fueron secuenciadas en el Instituto de
Biologia en un secuenciador ABI 3100 Avant, con el kit de ABI Prism Big Dye Terminator
Cycle Sequencing Ready Reaction (Applied Biosystems), siguiendo las recomendaciones del

fabricante.
Procesamiento de las secuencias

Se reviso la calidad de los cromatogramas con el programa Sequencher® 5.0 (Gene Codes
Corporation) y se eliminaron las secuencias cuya lectura no era clara. Se cortaron los extremos
de las secuencias, para descartar la variacion nucleotidica debida al comienzo o término de
lectura de la polimerasa (aprox. 20 pb). También se utilizé este programa para ensamblar las

secuencias forward y reverse de un mismo individuo.

La secuencia de aminoacidos de dichas secuencias se obtuvo con el programa MACCLADE v.
4.05 OSX Classroom (Maddison, 2002), con el fin de sefialar los codones y poder identificar

pseudogenes, y descartarlos del analisis.

Se alinearon las secuencias de ADN con el programa CLUSTAL X (Tompson 1997). La

construccion del alineamiento maltiple (esto es, de tres 0 mas secuencias) se efectu6 con el
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método de alineamiento progresivo (Hall, 2004) Una vez terminada la alineacion se

corroboraron los polimorfismos de cada secuencia con el cromatograma correspondiente.
Diversidad genética

La diversidad genética es un estimado de la variacion genética. En este estudio se estimaron las
siguientes mediadas de diversidad: el numero de sitios segregantes S, el nimero de singletons,
el numero total de mutaciones, el nimero de haplotipos, la diversidad haplotipica h, la
diversidad nucleotidica 7, y el indice de diversidad & (Nei, M. 1987; Watterson 1975). Todas

estas medidas se hicieron con el software DNAsp (Rozas, 2003).

Los sitios segregantes son aquellos donde se ha sustituido una base por otra, cuando se
comparan dos secuencias, y representan el total de mutaciones. De éstos podemos distinguir los
singletons, que nos indican autoapomorfias y los sitios parsimoniosamente informativos.
Autoapomorfias son los caracteres derivados Unicos no compartidos, mientras que los sitios
parsimoniosamente informativos los son caracteres compartidos en uno o mas taxa (Arnedo,
1999).

La diversidad haplotipica es la probabilidad de que dos haplotipos elegidos al azar sean
diferentes en una muestra. En el sofware DNAsp ésta se calculd con la formula propuesta por
Nei (1987):

Donde: n es el nimero de muestras, k el namero de haplotipos, p; la frecuencia del haplotipo i.

La diversidad nucleotidica indica el grado de diferencia que existe entre dos secuencias de una
poblacion proporcional a la frecuencia de las mismas. Para calcularla se usé la siguiente

formula:
T =YX X Dj

Doénde: pj; es la proporcion de diferencias nucleotidicas entre los i ésimos y j ésimos tipos de

secuencia; X; y x;son la frecuencia respectiva de estas secuencias (Nei, 1987).

El indice de diversidad Theta es el nimero de diferencias esperadas entre alelos cunado se

presupone un modelo de sitios infinitos. Esta se calcul6 como:
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6 =2Nu
Donde: N es el tamafio efectivo poblacional y u es la tasa de mutacion (Watterson, 1975).
Estructuracion genética

La estructura genética es el patron de variacion especial de la diversidad genética en las
poblaciones de una especie (Futuyma, 2009). Se determinaron las frecuencias haplotipicas y se
calculo la Fsy o indice de diferenciacion poblacional, entre cada par de poblaciones muestreadas
(Tabla 1). También se llevo a cabo una prueba de Mantel entre esta matriz de diferenciacion
genética y una matriz de distancia geografica, para probar si existia una correlacién entre éstas.
Estos parametros se estimaron con el software ARLEQUIN v. 3.5.1.2 (Schneider, 2000). Para la
matriz de distancias se estimaron las medidas en metros entre cada par de poblaciones, tomando
en cuenta las coordenadas geogréficas de cada poblacion. Esto se hizo en Google Earth (2011
Google Inc)

Se probd la existencia de grupos genéticos con el software STRUCTURE v.2.2 (Pritchard
,2000). Este software de agrupamiento asigna una probabilidad a cada individuo de pertenecer a
un grupo (Q). El valor mas probable de grupos (k) se determind de acuerdo a las
recomendaciones de Evanno et al.(2005). Se corrieron 10 iteraciones para cada valor de k y se
probaron valores de k del 1 al 10. Los parametros de la corrida fueron: 10000 iteraciones que se
eliminaron como burn in seguidas por 1000000 més, a partir de las cuales se determiné la
probabilidad posterior para cada k.

Una vez obtenidos los grupos poblacionales, se llevo a cabo un Analisis de Varianza Molecular
(AMOVA) entre poblaciones y entre grupos, con el software ARLEQUIN v. 3.5.1.2 (Schneider,
2000).

El AMOVA es un método estadistico que permite determinar el grado de diferenciacion
poblacional a partir de datos moleculares, procesando los datos como una matriz de presencia-
ausencia (base nucleotidica, fragmento de restriccién, evento mutacional). Luego se calcula una
matriz de distancias Euclidianas entre pares de haplotipos, la cual es dividida en submatrices
que representan las subdivisiones de la poblacion. Estas se arreglan de manera que las
submatrices en la diagonal de la matriz total sean pares de individuos en la misma poblacion,
mientras que aquellas por afuera de la diagonal representan los pares de individuos de diferentes
poblaciones. De la suma de diagonales en las matrices y submatrices se obtienen las sumas de

cuadrados para varios niveles jerarquicos de la poblacién (Excoffier, 1992), y éstas se usan para

realizar un andlisis anidado de varianza.
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Los componentes de la varianza de este analisis finalmente se usan para calcular una serie de
estadisticos®, que resumen el grado de diferenciacion entre subdivisiones jerarquicas. Estos
estadisticos son analogos a los estadisticos F de Wright. La diferencia entre ambos indices es
que al no poder utilizarse la heterocigosis en marcadores mitocondriales, se emplea la

diversidad nucleotidica de los haplotipos (Excoffier, 1992).

También se llevo a cabo un analisis de estructura poblacional con el software SAMOVA 1.0
(Dupanloup, 2002). Este programa define los grupos poblacionales que son genéticamente
homogéneos maximizando las diferencias entre uno y otro ademas de tomar en cuenta la
ubicacion geogréafica de las poblaciones. Como resultado se pueden identificar las barreras
genéticas entre grupos (Dupanloup, 2002).

Red de haplotipos

La red de haplotipos representa las relaciones genealdgicas entre alelos o haplotipos a nivel
poblacional. En este estudio la red fue construida con el software TCS v. 1.13 (Clement et al.,
2000), que colapsa las secuencias en haplotipos y calcula la frecuencia de cada uno de ellos en
la muestra. Estas frecuencias son usadas para estimar la probabilidad de cada haplotipo de no
pertenecer un grupo, lo que se correlaciona con su edad méas probable. La red se ensambla bajo
el criterio de parsimonia (Clement et al., 2000), que minimiza de la cantidad total de mutaciones
necesarias para explicar los cambios de un haplotipo al otro (Freeman, 2007).

Reconstruccion filogenética

El modelo de evolucion de las secuencias se determind con el programa jModel Test (Posada,
2008). Este modelo es utilizado para determinar las probabilidades con las que suceden los
eventos de sustitucién de nucleétidos, y se determina mediante una prueba estadistica de

proporcion de verosimilitud.

Se reconstruyé la filogenia del grupo bajo distintos métodos de bisqueda: Méaxima Parsimonia,

Neighbor Joining, Maxima Verosimilitud e Inferencia Bayesiana.

Neighbor Joining es un método de distancias que agrupa las secuencias méas cercanas entre si
minimizando la longitud total del &rbol. Las distancias son una estimacion del nimero total de
cambios que han ocurrido entre las secuencias. Para este método se utilizé el software PAUP v.
4.0 (Swofford, 2002).

Para buscar el arbol mas parsimonioso, se utilizaron dos modelos heuristicos: maxima

verosimilitud e inferencia Bayesiana. La maxima verosimilitud es el método més general para la
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obtencion de estimaciones estadisticas, a partir de la adopcidn de un cierto modelo de evolucion.
La verosimilitud de un &rbol es la probabilidad de que las diferencias entre observaciones
(caracteres), puedan ser explicadas por un arbol determinado suponiendo un modelo de
evolucion especifico (Arnedo, 1999). Es decir, qué tan probable es que las secuencias dadas
puedan haber evolucionado en un arbol particular, dado un modelo de probabilidades de
sustitucion nucleotidica. EI arbol 6ptimo es aquel que tiene la probabilidad mas alta de haber
producido los datos observados (Freeman, 2007). Para este método se utilizd el software
RAXML (Stamatakis, 2006). Para evaluar el soporte de los nodos se llevé a cabo una anélisis de
bootstrap con 100 réplicas. Los valores van de 0 al 100% indicando los valores mayores una
mayor solidez (Feeman, 2007). Estos valores también se determinaron con el software RAXML
(Stamatakis, 2006).

La inferencia Bayesiana es un procedimiento relacionado a los métodos de méaxima
verosimilitud, pero busca inferir la probabilidad de los arboles en si mismos y no solo la
probabilidad de que un arbol pueda producir los datos observados (Freeman, 2007). El arbol
consenso de inferencia Bayesiana se elaboré tomando en cuenta los siguientes pardmetros:
nimero de generaciones 10000, frecuencia del muestreo 100 y cuatro cadenas El software
utilizado fue Mr. Bayes (Huelsenbeck, 2001).

Para estimar el tiempo de divergencia entre haplotipos se utilizé el programa BEAST v1.6.2
(Drummond, 2007). Este programa construye un arbol con el algoritmo de inferencia Bayesiana
(MCMC) y mediante el uso de un reloj molecular data la divergencia de los taxa. En este
estudio las edades de separacion de los haplotipos en millones de afios, se calibraron con la tasa

de evolucién del 2% reportada para COIl en escarabajos (Nakamie, 2008).

Con el software BEAUTI v1.5 se construy6 el archivo de entrada, en el cual se indico: el
outgroup (T. compacta), el modelo evolutivo de las secuencias y la tasa de evolucion (2%). Los
resultados se analizaron con el software Tracer v1.4 (Rambaut, 2007), y se resumié la
informacion con el programa TreeAnnotator v.1.6.2, luego de haber eliminado los primeros
1000 arboles como burn in. El resultado fue un arbol consenso con la edad de separacién de los

clados en cada nodo.

Dicho arbol se edité posteriormente con el programa FIGTREE v1.3.1 (Rambaut, 2006) y se
convirtioé en imagen con TREEVIEWppc 1.66 (Roderic, 1996). Finalmente se mapeo cada uno

de los haplotipos, y éstos se asignaron a la region biogeografica que presento la frecuencia mas

alta de cada uno de ellos.
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Demografia poblacional histérica

Para hacer inferencias de eventos demogréficos antiguos, como “cuellos de botella” y
expansiones demograficas, se calculé la D de Tajima con ARLEQUIN v. 2000 (Schneider,
2000). El propésito de esta prueba estadistica es distinguir entre una secuencia de ADN que
evoluciona Unicamente por efecto de la mutacién (neutra) de una que evoluciona dentro de un
proceso no aleatorio incluyendo seleccion direccional o balanceadora, o por eventos
demogréaficos como la expansion o contraccién. La prueba de Tajima compara una medida
estandarizada del nimero total de sitios segregantes (sitios con diferentes nucleétidos en
secuencias homologas), el ADN muestreado y el nimero promedio de mutaciones entre los
pares en la muestra. Si estos dos numeros son iguales (0 bastante cercanos), se acepta la

hipétesis nula de neutralidad.

Se espera que la D de Tajima dé un valor negativo cuando la estructura genética ha sido
influenciada por una expansion poblacional répida, positivo cuando la poblacion ha
experimentado un “cuello de botella” y sea igual a cero cuando la mutacion y la deriva estén en
equilibrio (Tajima,1989).

También se calculé la F de Fu (1993), que estd basada en la frecuencia haplotipica y el valor
condicional de 6, que es igual a 4N para individuos diploides y 2N para individuos haploides.

N es el tamafio poblacional efectivo y u la tasa mutacional por secuencia por generacion.

Para comparar estos resultados, también se realiz6 la prueba de distribucién mismatch
(Schneider, 1999). La cual produce relaciones pareadas entre las secuencias hacia atras en el
tiempo. Dado que la cantidad de diferencias entre alelos de un mismo gen depende del tiempo
de divergencia podemos inferir que el tiempo donde confluyen varios pares de secuencias es

aquel en el cual la poblacion experimentd un cambio de tamafio.

Asi, cuando se grafica el namero de pares de secuencias y el nimero de diferencias entre ellas,
podemos observar una distribucién que indique una expansion poblacional reciente
(distribucion unimodal), o un tamafio constante durante mucho tiempo (distribucion
multimodal) (Schneider, 1999).

Para el grupo de la Faja Volcanica Transmexicana, se llevé a cabo un analisis de expansion
poblacional espacial porque este grupo, a diferencia de los otros dos, abarca una extensa area y
varios demos. Este analisis se basa en un modelo de estructura poblacional paso a paso

(Excoffier, 2004). Los parametros demograficos determinados fueron: t, escala de tiempo
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mutacional considerando el tiempo de expansion, 0, indice de diversidad antes y después de la

expansion y M el nimero de migrantes por generacién (Excoffier, 2010).

RESULTADOS

Identificacion de la especie
Para la identificacion de la especie se realizaron observaciones en el microscopio Optico y

electrénico y se siguio la clave propuesta por Barber (1935). Las fotografias del aedeagus
fueron tomadas para varios individuos, pero no se observo ningin tipo de polimorfismo en los
aedeagi de los individuos muestreados (Instituto de Biologia, UNAM) (Figura 8). Barber sefiala
que podria haber aedeagi distintos para T. soror y T. pueblana (Figura 2). En este estudio no se
observaron aedeagi distintos. El analisis de componentes principales no mostré la existencia de
grupos distintos que correspondieran a estas especies, ni en la vista lateral ni frontal del
aedeagus (Figura 9).

Los puntos tomados en cuenta para el analisis morfométrico entre T. soror y T. pueblana,
parecen no ser suficientes para separar los aedeagus de la poblacion de Guerrero donde la punta
del &pice no es evidente (Anexo 4, Figura Ill). Lo anterior también puede ser debido a que la

muestra fue muy pequefia (n=2).

Figura 8. Fotografias del aedeagus de Trichobaris soror. a) Vista terminal frontal, b) vista superior, c)
vista panoramica y d) vista lateral. Fotografias tomadas en el microscopio electronico del Instituto de
Biologia.
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Figura 9. Andlisis de componentes principales hecho sobre 9 variables laterales (A) y 8
frontales (B) en el aedeagus de Trichobaris soror muestreados en las poblaciones de Puebla
(rosa), Hidalgo (verde) y Guerrero (negro).

Diversidad genética

Se secuenciaron 658 bases del gen COIl, para 413 individuos de 14 localidades. Se encontraron
un total de 53 haplotipos, con 64 sitios segregantes (S), 24 singletones, 40 sitios
parsimoniosamente informativos y 71 mutaciones totales (Tabla 2). No se encontraron indels en

el alineamiento maltiple de la region.

La tabla 2 muestra los indices de diversidad calculados para cada poblacion y el total los
individuos muestreados (h=0.722, = = 0.01020 y 8= 0.01635). Las poblaciones con diversidad
haplotipica mayor a 0.5 y diversidad nucleotidica mayor a 0.004, fueron: Atlixco, Panzacola,
Dios Padre, Morelia y Rancho de Colores. Las poblaciones con diversidad haplotipica menor a
0.5 y diversidad nucleotidica menor a 0.004, fueron: Patria Nueva, Tlaxiaca, Francisco Villa, El
Tephe y Xochipala. Las poblaciones que mostraron una diversidad haplotipica mayor a 0.5 y
una diversidad nucleotidica menor a 0.004, fueron: Valsequillo, Teotihuacan y Via. La Unica

poblacién que muestran una diversidad haplotipica menor a 0.5 y una diversidad nucleotidica

mayor a 0.004 fue Oaxaca.
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Tabla 2. Diversidad genética del gen COI en 14 poblaciones de Trichobaris soror en México.
En la penultima fila se muestran los estimados totales. Nueve individuos del grupo externo (T.
compacta) se muestran en la ultima fila. EI nombre completo de las poblaciones se encuentra en

la Tabla 1. N es el nimero de individuos, S son los sitios segregantes, h es la diversidad
haplotipica, z es la diversidad nucleotidica y & es el indice de diversidad por sitio (Tajima,

1993).
Div. haplotipica
N S Singletones  # mutaciones  # haplotipos h n 6

Atl 34 31 8 34 9 0.542 0.00637 0.01152
Val 50 10 2 11 8 0.633 0.00372 0.00339
Teo 32 16 11 17 10 0.532 0.00230 0.00604
H 33 12 5 12 11 0.767 0.00416 0.00449
Via 37 8 8 5 0.530 0.00340 0.00291
D 16 23 21 23 4 0.692 0.00541 0.01053
PN 33 5 5 5 0.449 0.00147 0.00187
Tla 38 4 0.324 0.00091 0.00253
FV 24 3 0.409 0.00132 0.00122
PT 17 4 4 4 4 0.331 0.00072 0.00180
Mo 24 24 21 24 6 0.594 0.00418 0.00977
Oax 25 18 18 5 0.470 0.00872 0.00724
Xo 20 2 2 2 0.268 0.00082 0.00086
RC 30 29 30 9 0.779 0.00868 0.01112
Total 413 64 24 71 53 0.722 0.01020 0.01635
T. 9 7 5 7 5 0.833 0.00329 0.00391
compacta

Estructuracién genética

Se determiné la frecuencia de los haplotipos por poblacion (Figura 9). Los haplotipos que se

comparten entre poblaciones son: h2, h7, h9 y hl. El haplotipo h2 fue el mas abundante,

apareciendo en la mitad de los individuos muestreados, aunque geograficamente so6lo se

encontro en las poblaciones de Hidalgo, Puebla y Estado de México (Figura 9). El haplotipo h7

se encontrd en las poblaciones de Puebla y Oaxaca, aunque en esta Gltima en mayor proporcion.

El haplotipo h9, se observé en las poblaciones de Morelia e Hidalgo. Por ultimo, el haplotipo

h1 fue muy abundante en las poblaciones de Guerrero y se encontrd en una proporcion muy baja

en las poblaciones de Puebla (Figura 10).
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Figura 10. Frecuencia haplotipica del gen COl, en 14 poblaciones de Trichobaris soror. Cada circulo
representa una poblacion y la frecuencia de los haplotipos se encuentra representada por el area que
abarcan dentro del circulo.

Los valores de Fst (Tabla 3) indican que cuatro poblaciones se pueden separar del resto:
Morelia Oaxaca, Rancho de colores y Xochipala. Quedando un gran grupo que abarca las
poblaciones de Hidalgo, Puebla y Edo. de México.

Para verificar si la distancia genética entre poblaciones esta correlacionada con la distancia
geografica, se llevo a cabo una prueba de Mantel con la que se obtuvo un coeficiente de

correlacion de -0.2605, que no fue estadisticamente significativo (Figura 11).

El analisis con STRUCTURE mostr6 que las poblaciones se pueden agrupar entre dos o tres
grupos (Figuras 12 Ay B, respectivamente) dado que los valores més altos de verosimilitud se

observan a estos valores (Figura 13). Con k = 2 los grupos fueron la Cuenca del Balsas
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(poblaciones Xo y RC) y las poblaciones restantes. Con k = 3, los grupos fueron: la Cuenca del

Balsas, la Sierra Madre Sur (poblacién de Oaxaca) y la Faja Volcénica Transmexicana

(Tlaxiaca, Dios Padre, Francisco Villa, Patria Nueva, El Tephe, Valsequillo, Via, Teotihuacén,

Atlixco, Penzacola y Morelia).

Tabla 3. Valores de diferenciacion genética (Fst) calculados a partir del gen COl en 14

poblaciones de Trichobaris soror en México.

FST

Atl

Val

Via

PN
Tla
FV
PT

Mo

Atl

0.00000
0.03516
0.04026
0.02629
0.01747
0.01534
0.06642
0.04339
0.05535
0.02228
0.25731
0.44132
0.87798

0.72727

Val

0.00000

0.15307

-0.01081

-0.01476

0.09421

0.15337

0.15283

0.14454

0.13459

0.33753

0.46244

0.91214

0.78490

Teo

0.00000
0.15981
0.13463
0.13801

0.10977

-0.00363

0.10776

-0.00402

0.47128

0.63030

0.97034

0.81528

H

0.00000

-0.01820

0.07597

0.15423

0.16384

0.14400

0.13920

0.30664

0.42191

0.90959

0.75996

Via

0.00000
0.07633
0.13822
0.13702
0.12827
0.11520
0.32340
0.44722
0.91212

0.76950

0.00000

0.02676

0.15162

0.02320

0.08970

0.15185

0.43532

0.90914

0.71278

PN

0.00000

0.11079

-0.03148

0.05835

0.36625

0.62188

0.96383

0.81695

Tla

0.00000
0.11018
0.00745
0.50184
0.65810
0.97378

0.83382

FV

0.00000
0.06185
0.36822
0.59723
0.96793

0.80109

PT

0.00000
0.41662
0.58773
0.97729

0.78896

0.00000

0.49030

0.91246

0.73712

Oax

0.00000
0.77386

0.54579

Xo

0.00000

0.09341

RC

0.00000

Los valores en azul fueron estadisticamente significativos (p = 0.05).
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Figura 11. Correlacién entre las distancias genética y geogréfica para todos los pares de poblaciones de
Trichobaris soror muestreadas en este estudio (14 poblaciones en total). La distancia geografica se midié
en kilometros a partir de las coordenadas geograficas de cada localidad. La distancia genética usada fue

Fst /1- Fsr . Valor de p = 0.9840.

El AMOVA sefiald que, para k = 2 la diferenciacion poblacional y la diferenciacion entre
regiones fueron altas (¢ = 0.86977 y ¢ = 0.82655, respectivamente), y la diferenciacion de las
poblaciones dentro de las regiones fue intermedia (¢ .= 0.24916). El anélisis para k = 3 mostro
una diferenciacion poblacional de ¢ = 0.83539 y entre regiones ¢ .= 0.81370, ambos valores
similares a los encontrados con k=2. Sin embargo en este caso la diferenciacién poblacional
dentro de las regiones fue mas baja ¢ ;.= 0.11642. Las tablas 4 y 5 muestran los resultados de

este analisis.

El SAMOVA sefial6 que los valores mas altos de diferenciacién poblacional ocurrieron con
valores de k igual a 2 y 3 (Figura 14). La formacion de los grupos con k= 3 se observa en la
Figura 15 en donde ademas se observa un quiebre genético entre la Faja Volcanica

Transmexicana y las poblaciones de la Cuenca del Balsas y la Sierra Madre Sur. Esta ultima se

analizo6 independientemente en el apartado de demografia histérica.
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Figura 12. Estructuracién genética de Trichobaris soror, determinada con el gen COI (658 b).
La probabilidad de pertenencia a un grupo (Q) se muestra en el eje y. Los individuos de las14
poblaciones de T. soror, se muestran en el eje X. Los distintos colores representan los grupos
genéticos A) k=2 y B)k=3.
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Tabla 4. Anélisis de Varianza Molecular del gen COI en Trichobaris soror. Las regiones son los
grupos identificados con STRUCTURE (k=2). Las poblaciones son las 14 localidades

muestreadas.

Fuente de d.f.  Sumade Componentes Porcentajede Probabilidad
variacion cuadrados delavarianza variacién

Entre 1 718.070 7.89106 82.65 0.00000
Regiones

Entre 12 160.711 0.41260 4.32 0.00000
poblaciones

dentro de

las regiones

Dentro de 399 496.098 1.24335 13.02 0.00000
las

poblaciones

Total 412 1374.879  7.55320

Tabla 5. Anélisis de Varianza Molecular del gen COI en Trichobaris soror. Las regiones son
los grupos identificados con STRUCTURE (k = 3). Las poblaciones son las 14 localidades

muestreadas.

Fuente de d.f.  Sumade Componentes Porcentaje de Probabilidad
variacién cuadrados delavarianza variacién

Entre 2 811.411 6.1460 81.70 0.00000
Regiones

Entre 11 67.369 0.05455 2.17 0.00000
poblaciones

dentro de

las regiones

Dentro de 399 496.098 1.24335 16.46 0.00000
las

poblaciones

Total 412 1374.879  7.55320
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las poblaciones de la Cuenca del Balsas (10 y 11), la Sierra Madre Sur (14) y el Eje Volcénico
Transmexicano (1,2,3,4,5,6,7,8,9,12 y 13).

Analisis filogenético

El modelo de evolucién que mejor se ajusto a la variacién de la region COl en T. soror fue
GTR+I+G, con las siguientes frecuencias: A=0.3219, C=0.1515, G= 0.1336 y T= 0.3931;
gamma = 0.2490. Este modelo se utiliz6 para elaborar arboles de neighbor-joining (NJ),
méaxima parsimonia (MP), maxima verosimilitud (ML) y de inferencia bayesiana. Todos los

arboles mostraron un patrén similar (ver Anexo 2)

En el filograma de la Figura 16 los haplotipos se agrupan de la misma forma que lo encontrado
por STRUCTURE para k = 3. Se estim6 que la separacién de la especie T. soror del grupo
externo, T. compacta, es aproximadamente de 1.8 +-0.5 m.a. Dentro de T. soror el grupo de la
Cuenca del Balsas fue el mas divergente, y su separacion data de hace 1.16 (+- 0.25) m.a,,
mientas que el clado de la Sierra Madre Sur parece haber divergido hace 0.4+- 0.2 m.a, del

grupo de la Faja Volcanica Transmexicana.

Andlisis filogeogréfico

El grupo externo (T. compacta) mostré mayor parentesco con los haplotipos de las poblaciones
de Higalgo, Morelos, Puebla, y Estado de México (haplotipos A-E; Figura 17). Por esto, puede
inferirse que la poblacién ancestral de T. soror se encuentra en esta region. Asimismo en esta
zona, la estructura en forma de estrella sugeriria una expansion poblacional reciente (Figura 17).
Por otro lado, el nimero de pasos mutacionales necesarios para ligar los haplotipos entre este
grupo con los de la Cuenca del Balsas es mucho mayor (n=12) en comparacién con los que
separan a la Sierra Madre Sur (n=2). De esta figura podemos también inferir, dada la frecuencia

de los haplotipos y su distribucién geografica, que el haplotipo hl y h7 son ancestrales en el

grupo de la Cuenca del Balsas y la Sierra Madre Sur, respectivamente.
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Figura 16. Arbol de inferencia Bayesiana construido a partir de la variacion del gen COl en 14
poblaciones de Trichobaris soror en el centro de México. La escala inferior muestra el tiempo en
millones de afios. Las barras azules de cada nodo muestran la desviacion estandar en la estimacion de

divergencia de los clados, y el nimero sobre éstos es el valor de boostrap. La regién a la que pertenece

cada haplotipo se sefiala con barras de distintos colores: azul (Faja Volcanica Transmexicana, FVT), rosa
(Sierra Madre Sur, SMS) y rojo (Cuenca del Balsas, CB).
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Figura 17. Red de haplotipos de Trichobaris soror construida a partir de la variacion del gen COI
siguiendo un criterio de méaxima parsimonia. El tamafio de cada circulo es proporcional a su frecuencia en
el total de la muesta. Los circulos grises muestran haplotipos no muestreados 6 ancestrales. Los colores
indican las regiones donde fueron encontrados los haplotipos. Los haplotipos A-E (en blanco) pertenecen

a T. compacta, utilizado como grupo externo en este estudio. La lista de haplotipos, asi como su secuencia

nucleotidica y su frecuencia pueden consultarse en los Anexos 2 y 3.
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Demografia Historica

La prueba D de Tajima, se realizd para cada poblacion y para cada uno de los grupos de
poblaciones detectado por STRUCTURE, presentando un valor negativo para todas las
poblaciones, a excepcion de Oaxaca, Patria Nueva y Valsequillo. Los grupos Cuenca del Balsas
y Sierra Madre Sur presentaron valores negativos y positivos, respectivamente, aungue
estadisticamente no significativos. La Faja Volcanica Transmexicana presenté un valor de D
negativo y estadisticamente significativo (p<0.01) (Tabla 5). Dicho valor es esperado cuando las
poblaciones han experimentando una expansién rapida en su rango de distribucion (Tajima,
1989). Para este grupo los valores de F, (Fu&Li, 1993) concuerdan con los valores negativos de
D y son también estadisticamente significativos (p<0.02). Los valores de expansion poblacional
especial obtenidos para este grupo fueron: tiempo de expansion z=3.202 , valores de diversidad
por sitio antes y después de la expansion #=0.985 y el nimero de migrantes entre demos es M
=0.644.

Tabla 6. Valores para las pruebas de neutralidad aplicada al gen COI en los grupos de Trichobaris soror
formados por STRUCTURE. D de Tajima (1989), F de Fu (Fu&Li, 1993) y parametros de expansién
poblacional: tiempo de expansién (7), valores de diversidad por sitio antes y después de la expansion

(6) y numero de migrantes entre demos (M).

Faja Volcanica
Transmexicana Cuenca del Balsas | Sierra Madre Sur
D Tajima -2.16553* -1.2872 0.72984
FdeFu -3.55963* -0.10382 1.2855
o 0.985
M 0.644
T 3.202

* Estadisticamente significativas p < 0.01 para D y p< 0.02 para F.

Las distribuciones de mismatches para el grupo de la Franja Volcanica Transmexicana (Figura
18) parecen acercarse a una distribucién unimodal, caracteristica de las poblaciones que han
sufrido una expansion rapida. Las poblaciones de la Cuenca del Balsas y la Sierra Madre Sur

muestran un tamafio poblacional constante, segin se puede inferir de su distribucion de

mismatches bimodal (Figura 18).
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Figura 18. Distribuciones de mismatches para tres grupos poblacionales de Trichobaris soror
determinadas a partir de la variacion del gen COI.
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DISCUSION

-Complejo T. soror — T. pueblana.

Barber (1935) sefiald que algunos individuos de T. soror y T. pueblana son idénticos ademas de
gue comparten el mismo huésped D. stramonium, del que son depredadores de semillas. De
acuerdo a lo reportado por Barber T. pueblana se distribuye en el estado de Puebla, mientras
que T. soror se distribuye en Puebla, Hidalgo, Distrito Fedreral, Michoacén, Morelos, Estado de
México, Guerrero y Oaxaca (Barber,1935; Borbolla, datos sin publicar; Hernandez,2009).

En este estudio no se encontrd distincion entre los aedeagi de T. soror y los muestreados en el
estado de Puebla que corresponderian a T. pueblana, por lo que se considera que ambos taxa
son una misma especie. En este estudio reconstruimos la estructura filogeografica de T. soror
utilizando una secuencia mitocondrial del gen COl y tampoco encontramos haplotipos Unicos y
distantes en Puebla, hecho que reforzaria la existencia de un taxa distinto.

-Variacion genética

La diferenciacion genética de T. soror fue alta Fq= 0.731, asi como el ndmero total de
haplotipos encontrados (h=53). La diversidad haplotipica por poblacion varia del 0.779 al 0.268
(Tabla 2). Esta estimacion concuerda con la tendencia en la diversidad genética encontrada por
Borbolla en su estudio con aloenzimas (datos sin publicar). Ambas son mas altas en las
poblaciones de Puebla; en esta region ella observd valores de polimorfismo (P) del 81.1%,
mientras que en el resto de las regiones estos fueron de 72.7% y los valores mas bajos se
presentaron en la Cuenca del Balsas del 54.5 y 45.4 %. Esto es importante porque refuerza las
inferencias hechas en este estudio al indicar al menos una correspondencia con los

polimorfismos nucleares.

-Estructura poblacional

El valor mas alto de verosimilitud calculado con STRUCTURE corresponde a k =2 y el
siguiente, a k =3 (Figura 13). Los valores determinados en el SAMOVA indican que la
diferenciacion mas alta se encuentra representada por k =2 y k =3 (Figural4). Sin embargo, es
posible distinguir claramente tres grupos en todas las filogenias inferidas por distintos métodos
(Figura 16 y Anexol). En la red de haplotipos también es posible observar los tres grupos
(Figura 17). Por lo tanto, la estructura genética mas probable de T. soror es k = 3: Faja

Volcanica Transmexicana, Sierra Madre Sur y Cuenca del Balsas.

Inicialmente, de acuerdo a la hipdtesis de correlacion con D. stramonium, se esperaba que en
esta provincia (Faja Volcénica Trasmexicana) se encontraran dos grupos, uno al norte y otro al
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sur. Estos grupos encontrados en D. stramonium se formaron al correlacionar los indices de
diferenciacion Rst entre ésta y los Fsr de Lema trilineata a nivel de cuencas hidroldgicas, esta
correlacion fue explicada en términos de su relacion herbivoro-planta (Andraca, 2009).

En T. soror se hizo una prueba de correlacion entre los datos de Rst reportados por Andraca
(2009) para D.stramonium y los Fsr entre las poblaciones de T.sosor y la correlacién no fue
estadisticamente significativa (Figura | del Anexo 6). Al dividir las poblaciones al norte y sur de
la Faja Volcénica Trasmexicana, sélo las poblaciones del sur mostraron una correlacién
significativa (r=0.336606, p=0.18900). No obstante, esta correlacion no corresponde a un grupo
en la estructura genética de T. soror. Esto nos indica que la correlacion entre la diferenciacion
intarpoblacional, en T.sosor y D.stramonium, per se no forma grupos genéticos en esta zona

(Faja Volcanica Transmexicana).

Sin embargo, no se descarta la posibilidad de correlacion de la estructura genética de T. soror
con su planta huésped, porgue aln no se conoce por ejemplo el nimero de grupos genéticos (k)
que puedan existir en D. stramonium. Y no se tienen datos genéticos de esta especie en otras

regiones como la Sierra Madre Sur y la Cuenca del Balsas.

-Tiempos de divergencia

En la filogenia T. soror se separa del grupo externo (T. compacta) hace 1.8 m.a. (Figura 16);
este Ultimo grupo se une a los haplotipos méas frecuentes de T. soror presentes en la poblacion
de Morelia (h32, h39 y h38) (Figura 17 y Anexo 3). Por lo anterior, es posible que la poblacién

ancestral habitara esta region.

La separacion de los haplotipos que corresponden a la Cuenca del Balsas ocurrié hace 1.1 m.a.
(Figura 16); este dato no concuerda con la formacién de la cuenca, que es mucho mas antigua
(ca. 30 m. a.) desde el Eoceno tardio al Oligoceno medio (Vega, 2006). Esto significa que T.

soror se disperso hasta esta area luego de su formacién.

La divergencia del grupo de la Sierra Madre Sur ocurrié hace 0.4m.a (Figura 16), es probable
que esta separacion se deba a un evento de vicarianza provocado por la discontinuidad de la
altitud entre esta provincia y la Faja VVolcanica Transmexicana. Dado que la distribucion de T.
soror se encuentra restringida a altas latitudes, con la excepcidon de las poblaciones de la Cuenca
del Balsas (Borbolla, datos sin publicar), ademas su planta huésped se distribuye principalmente
en zonas templadas (Hernandez, 2009). Para otras especies de coledpteros de climas templados

se han determinado también quiebres genéticos entre la Faja Volc&nica Transmexicana y la
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Sierra Madre Sur (Anducho, 2008; Sanchez-Sanchez, en prensa). Esto indica que la fauna y
flora templadas pudieron haber sido afectadas simultaneamente por cambios climéaticos u
orogréficos ocurridos entre la Sierra Madre Sur y la Faja VVolcanica Transmexicana.

- Demografia historica

Las pruebas de neutralidad indican que las poblaciones de la Faja Volcanica Transmexicana han
experimentado una expansion poblacional (Tabla 7). EI modelo de expansion poblacional
espacial sugiere que esta expansion ocurrié a medida que la especie se dispersaba por la Faja
Volcéanica Transmexicana. La dispersién pudo haber sido en direccion este-oeste ya que esto
concuerda con el hecho de que los haplotipos ancestrales se encontraron en la poblacién de
Morelia (Figura 17 y Anexo 3). Este patron de dispersion y expansion se asemeja al reportado
por Zufiga (2006) y Anducho (2008) para D. mexicanus. Y ambos concuerdan con la

formacion de la Faja Volcanica Transmexicana que fue en direccion este-oeste (Ceballos, 2005).

Se especulaba que la poblacién ancestral pudiera haber estado en Puebla debido a los altos
valores de diversidad haplotipica y nimero de polimorfismos encontrados en esta zona. Sin
embargo, una posible explicacion a los altos valores de diversidad podria ser la presencia de
parasitoides que solo se detectaron en estas poblaciones (Figura 2). Dado que un ligero
incremento en la variacién provocaria resistencia a la depredacién (Koh, 2011).

Tanto en el grupo de la Sierra Madre Sur como en el de la Cuenca del Balsas , no es posible
concluir cual fue el tamafio poblacional histérico, puesto que las pruebas de neutralidad no
fueron significativas (Tabla 6) aunque el analisis de distribucion de mismatches sefial6 un
tamafio estable para ambos grupos (Figura 18). Es necesario incrementar el nimero de

marcadores para obtener una mejor estimacién del tamafio poblacional historico.

Grupo de la Cuenca del Balsas

Este grupo resulté muy interesante por dos razones:

La primera es genética, pues los haplotipos que la conforman se encuentran separados del resto,
por al menos 12 haplotipos ancestrales (Figura 16). Ademas varios haplotipos son exclusivos de
esta region, lo que se refleja en los altos los valores de diferenciacion (Fg) que van de 0.71 a

0.97 en comparacion con las poblaciones de otras regiones (Tabla 3).

La segunda es morfoldgica. El aedeagus de la poblacion de la Cuenca del Balsas es distinto
puesto que la punta del apice no es tan extendida ni queratinizada (ver Anexo 5). Sin embargo el

numero de individuos empleados para el analisis morfométrico fue muy bajo (n=2) debido a que
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en las poblaciones de esta region es poco el porcentaje de infestacion (Tabla 1). Entonces es
necesario incrementar el nimero de marcas en el analisis morfoldgico o el nimero de individuos

en esta zona para obtener una mejor resolucion.

La interpretacion de estos resultados indica dos posibilidades una es un evento de hibridacion,
considerando la forma del aedeagus (ver Anexo 5), con T. mucorea que parasita los tallos de la
planta del tabaco, Nicotiana attenuata (Barber, 1935; Diezel, 2011). Sin embargo esta especie

no se ha reportado en la Cuenca del Balsas.

O bien, podria ser que esté ocurriendo diferenciacidn de las poblaciones de T. soror Aunque el
huésped sigue siendo D. stramonium, en esta zona el nivel altitudinal es bajo (600 msnm) y el

tipo de vegetacidn es Selva Baja Caducifolia.

Para explorar estas dos posibilidades es necesario confirmar el patron genético con genes
nucleares. Después identificar si hay especies distintas cerca de estas poblaciones (ej . T.
mucorea) y hacer experimentos de cruzamiento y ver la descendencia, asi como experimentos

de seleccion de huésped (trasplantes reciprocos).

CONCLUSION

Los resultados de este proyecto contribuyen al conocimiento de la historia evolutiva de la
especie Trichobaris soror. Esta especie present6 una diversidad haplotipica alta y una estructura
genética bien definida. Los grupos encontrados fueron: Faja Volcanica Transmexicana, Sierra
Madre Sur y Cuenca del Balsas. En el grupo de la Faja Volcanica Transmexicana se encontrd la
poblacién ancestral. El grupo de la Sierra Madre Sur se explico por un evento de vicarianzay la

diferenciacion entre los grupos de la Faja Volcénica Transmexicana y la Cuenca del Balsas

parecen estar mas relacionadas a un evento de colonizacion y posible hibridacion.
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Anexo 1. Filogramas inferidos con el gen COl, de la especie Trichobaris soror, por distintos

tipos de busqueda: Neighbor-Joining, Maxima Parsimonia, Maxima Verosimilitud e
Inferencia Bayesiana.
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Anexo 2. Lista y secuencia de haplotipos del gen COI de Trichobaris soror y T. compacta.
Lista de haplotipos del gen COI de la especie Trichobaris soror:

>hl

ACATTTGGAGTTTTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTACTAGGATTTCTAGTATGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTACCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCTCTATGATCCTTAGGCTTTATTTTCTTATTCACCATAGGTGGATTAACAGGTGTAGTATTAGCTA
ACTCATCTATTGATATTATTCTACATGATACTTACTATGTAGTAGCTCATTTTCATTATGTTCTATCAAT
AGGAGCCGTTTTTGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTCTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGAATACCACGACGATATTCAGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
GTCATCAATTGGTAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h2

ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTATTGGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGGTTTATTTTCTTATTTACTATAGGTGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h3

ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTATTGGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTTATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGGTTTATTTTCTTATTTACTATAGGTGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h4
ACATTTGGAGTTGTAGGTATAATTTATGCTGTAATAGCTATTGGATTATTGGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGGTTTATTTTCTTATTTACTATAGGTGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
v




AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h5

ACATTTGGAGTTGTAGGTATAATTTATGCTGTAATAGCTATTGGATTAATGGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGGTTTATTTTCTTATTTACTATAGGTGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>hé

ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTGTAATAGCTATTGGATTATTGGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGGTTTATTTTCTTATTTACTATAGGTGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h7

ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTATTAGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTACCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGATTTATTTTCTTATTTACCATAGGTGGATTAACAGGTGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h8
ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTATTGGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGGTTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGGTTTATTTTCTTATTTACTATAGGTGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA

\




ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h9

ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTGTTAGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGGTTTATTTTCTTATTTACTATAGGTGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h1e

ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTATTAGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGGTTTATTTTCTTATTTACTATAGGTGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h11

ACATTTGGAGTTTTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTACTAGGATTTCTAGTATGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTACCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCTCTATGATCCTTAGGCTTTATTTTCTTATTCACCATAGGTGGATTAACAGGTGTAGTATTAGCTA
ACTCATCTATTGATATTATTCTACATGATACTTACTATGTAGTAGCTCATTTTCATTATGTTCTATCAAT
AGGAGCCGTTTTTGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTCTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGAATACCACGACGATATTCAGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
ATCATCAATTGGTAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h12
ACATTTGGAGTTTTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTACTAGGATTTCTAGTATGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC

Vil




TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTACCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCTCTATGATCCTTAGGCTTTATTTTCTTATTCACCATAGGTGGATTAACAGGTGTAGTATTAGCTA
ACTCATCTATTGATATTATTCTACATGATACTTACTATGTAGTAGCTCATTTTCATTATGTTCTATCAAT
AGGAGCCGTTTTTGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTTCCTCTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGAATACCACGACGATATTCAGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
GTCATCAATTGGTAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h13

ACCTTTGGAGTTTTAGGTATAATTTATGCTGTAATAGCTATTGGATTACTAGGATTTCTAGTATGAGCTC
ACCATATATTCACCGTTGGAATAGATGTTGATACACCAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTACCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCTCTATGATCCTTAGGCTTTATTTTCTTATTCACCATAGGTGGATTAACAGGTGTAGTATTAGCTA
ACTCATCTATTGATATTATTCTACATGATACTTACTATGTAGTAGCTCATTTTCATTATGTTCTATCAAT
AAGAGCCGTTTTTGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTCTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGAATACCACGACGATTTTCAGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
GTCATCAATTGGTAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h14

ACATTTGGAGTTTTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTACTAGGATTTCTAGTATGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTACCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CATTCTCTATGATCCTTAGGCTTTATTTTCTTATTCACCATAGGTGGATTAACAGGTGTAGTATTAGCTA
ACTCATCTATTGATATTATTCTACATGATACTTACTATGTAGTAGCTCATTTTCATTATGTTCTATCAAT
AGGAGCCGTTTTTGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTCTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGAATACCACGACGATATTCAGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
GTCATCAATTGGTAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h15

ACATTTGGAGTTTTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTACTAGGATTTCTAGTATGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTACCATGGAACTCAAATCTCATTTAACACT
CTTTCTCTATGATCCTTAGGCTTTATTTTCTTATTCACCATAGGTGGATTAACAGGTGTAGTATTAGCTA
ACTCATCTATTGATATTATTCTACATGATACTTACTATGTAGTAGCTCATTTTCATTATGTTCTATCAAT
AGGAGCCGTTTTTGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTCTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGAATACCACGACGATATTCAGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
GTCATCAATTGGTAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

VIl




>h16

ACATTTGGAGTTTTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTACTAGGATTTCTAGTATGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTACCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCTCTATGATCCTTAGGCTTTATTTTCTTATTCACCATAGGTGGATTAACAGGTGTAGTATTAGCTA
ACTCATCTATTGATATTATTCTACATGATACTTACTATGTAGTAGCTCATTTTCATTATGTTCTATCAAT
AGGAGCCGTTTTTGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTCTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGAATACCACGACGATATTCAGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
GTCATCAATTGGTAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATCAAATCTATCAAGAA

>h17

ACATTTGGAGTTTTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTACTAGGATTTCTAGTATGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTACCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCTCTATGATCCTTAGGCTTTATTTTCTTATTCACCATAGGTGGATTAACAGGTGTAGTATTAGCTA
ACTCATCTATTGATATTATTCTACATGATACTTACTATGTAGTAGCCCATTTTCATTATGTTCTATCAAT
AGGAGCCGTTTTTGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTCTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGAATACCACGACGATATTCAGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
GTCATCAATTGGTAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h18

ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTATTAGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTACCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCATTATGATCCTTAGGATTTATTTTCTTATTTACCATAGGTGGATTAACAGGTGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h19
ACATTTGGAGTTTTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTACTAGGATTTCTAGTATGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTACCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCTCTATGATCCTTAGGCTTTATTTTCTTATTCACCATAGGTGGATTAACAGGTGTAGTATTAGCTA
ACTCATCTATTGATATTATTCTACATGATACTTACTATGTAGTAGCTCATTTTCATTATGTTCTATCAAT
AGGAGCCGTTTTTGCTATTATTGCAGGAATTATTCAATGATTCCCTCTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGAATACCACGACGATATTCAGATTATCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT




GTCATCAATTGGTAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h20

ACATTTGGAGTTTTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTACTAGGATTTCTAGTATGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTACCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCTCTATGATCCTTAGGCTTTATTTTCTTATTCACCATAGGTGGATTAACAGGTGTAGTATTAGCTA
ACTCATCTATTGATATTATTCTACATGATACTTACTATGTAGTAGCTCATTTTCATTATGTTCTATCAAT
AGGAGCCGTTTTTGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTCTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGAATACCACGACGATATTCAGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
GTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h21

ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTACTAGGATTTCTAGTATGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTACCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCTCTATGATCCTTAGGCTTTATTTTCTTATTCACCATAGGTGGATTAACAGGTGTAGTATTAGCTA
ACTCATCTATTGATATTATTCTACATGATACTTACTATGTAGTAGCTCATTTTCATTATGTTCTATCAAT
AGGAGCCGTTTTTGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTCTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGAATACCACGACGATATTCAGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
GTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h22

ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTATTAGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTACCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGATTTATTTTCTTATTTACCATAGGTGGATTAACAGGTGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGAATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h23
ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTGTAATAGCTATTGGATTATTAGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTACCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGATTTATTTTCTTATTTACCATAGGTGGATTAACAGGTGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT

X




AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h24

ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTATTGGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGGTTTATTTTCTTATTTACTATAGGTGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGAATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h25

ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTATTGGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCTCTATGATCCTTAGGGTTTATTTTCTTATTTACTATAGGTGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h26

ACATTAGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTATTGGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGGTTTATTTTCTTATTTACTATAGGTGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h27
ACTTTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTATTGGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGGTTTATTTTCTTATTTACTATAGGTGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA

Xl




ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h28

ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTATTAGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGGTTTATTTTCTTATTTACCATAGGTGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGAATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h29

ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTATTGGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTATGGTTTATTTTCTTATTTACTATAGGTGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGAAACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCTCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h30

ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTGTTAGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGTTCCTTAGGGTTTATTTTCTTATTTACTATAGGTGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h31
ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTGTTAGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC

Xl




TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGGTTTATTTTCTTATTTACTATAGGTGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AAGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h32

ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTATTAGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGGTTTATTTTCTTATTTACTATAGGTGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTAGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h33

ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTATTGGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGGTTTATTTTCTTATTTACTATAGGCGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h34

ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTATTGGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGGTTTATTTTCTTATTTACTATAGGGGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

Xl




>h35

ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTATTAGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTACCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGATTTATTTTCTTATTTACCGTAGGTGGATTAACAGGTGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h36

ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTATTGGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAATCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGGTTTATTTTCTTATTTACTATAGGTGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h37

ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGAATTATTGGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGGTTTATTTTCTTATTTACTATAGGTGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h38
ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTATTAGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGGTTTATTTTCTTATTTACTATAGGTGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTAGTAGCTCATTTTCATTATGTATTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT

XV




TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h39

ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTATTAGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGGTTTATTTTCTTATTTACTATAGGTGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTAGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTAT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h40

ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTATTAGGATTTCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGGTTTATTTTCTTATTTACTATAGGTGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h41

ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTGTTAGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGGTTTATTTTCTTATTTACTATAGGTGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAAATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h42
ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTATTGGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGGTTTATTTTCTTATTTACTATAGGTGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTATTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
XV




AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h43

ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTATTGGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGATTTATTTTCTTATTTACTATAGGTGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h44

ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTATTAGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTACCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGATTTATTTTCTTATTTACCATAGGTGGATTAACAGGTGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTGATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h45

ACATTTGGAGTACTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTATTAGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTACCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGATTTATTTTCTTATTTACCATAGGTGGATTAACAGGTGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h46
ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTGTAATAGCTATTGGATTATTGGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGGTTTATTTTCTTATTTACTATAGGTGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA

XVI




ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h47

ACATTTGGAGTTGTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTATTAGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGGTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGGTTTATTTTCTTATTTACTATAGGTGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h48

ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTATTGGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGGTTTATTTTCTTATTTACTATAGGTGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATTCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h49

ACATTTGGAGTTGGAGGTTTAATTTAAGCTGGAATAGCTATTGGAATAATGGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGGTTTATTTTCTTATTTACTATAGGTGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h50
ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTATTAGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC

Xvil




TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTACCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCTCTATGATCCTTAGGATTTATTTTCTTATTTACCATAGGTGGATTAACAGGTGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h51

ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTGTTAGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCCACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGGTTTATTTTCTTATTTACTATAGGTGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h52

ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTATTGGGGTTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGGTTTATTTTCTTATTTACTATAGGTGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>h53

ACATTTGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATTGGATTATTGGGATTCCTAGTCTGAGCTC
ACCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATCATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAACCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGGTTTATTTTCTTATTTACTATAGGTGGATTAACAGGAGTAGTATTAGCTA
ATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATACTTATTATGTAGTAGCTCATTTTCATTATGTACTATCAAT
AGGAGCCGTTTTCGCTATTATTGCAGGAATTATCCAATGATTCCCTTTATTTACTGGTTTAACACTAAAT
AATAAATATTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGGATACCACGACGATATTCCGATTACCCAGATGCATATCTAATATGAAATATTGT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCCGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA
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Lista de haplotipos del gen COIl de la especie T. compacta, grupo externo en este estudio.

>01

ACATTCGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATCGGATTACTAGGATTCTTAGTCTGAGCCC
ATCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATTATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAATCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGCTTTATTTTCTTATTTACTATAGGAGGATTAACAGGCGTAGTATTAGCTA
ACTCATCTATTGATATCATTTTACACGATACTTATTATGTAGTAGCTCATTTTCATTATGTCCTATCAAT
AGGAGCTGTTTTTGCTATTATTGCAGGAATTATTCAATGATTTTCTTTATTTACTGGTTTAACATTAAAT
AATAAATACTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACACT
TTCTTGGATTAAGAGGAATACCACGACGATACTCAGATTACCCAGATGCATATTTAATATGAAATATTAT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCTGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>02

ACATTCGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATCGGATTACTAGGATTCTTAGTCTGAGCCC
ATCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATTATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAATCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGCTTTATTTTCTTATTTACTATAGGAGGATTAACAGGCGTAGTATTAGCTA
ACTCATCTATTGATATCATTTTACACGATACTTATTATGTAGTAGCTCATTTTCATTATGTCCTATCAAT
AGGAGCTGTTTTTGCTATTATTGCAGGAATTATTCAATGATTTTCTTTATTCACTGGTTTAACATTAAAT
AATAAATACTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTTGGATTAAGAGGAATACCACGACGATACTCAGATTACCCAGATGCATATTTAATATGAAATATTAT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCTGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>03

ACATTCGGAGTTCTAGGTATAATTTACGCTGTAATAGCTATTGGATTACTAGGATTCTTAGTCTGAGCCC
ATCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATTATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAATCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGCTTTATTTTCTTATTTACTATAGGAGGATTAACAGGCGTAGTATTAGCTA
ACTCATCTATTGATATCATTTTACACGATACTTATTATGTAGTAGCTCATTTTCATTATGTCCTATCAAT
AGGAGCTGTTTTTGCTATTATTGCAGGAATTATTCAATGATTTTCTTTATTCACTGGTTTAACATTAAAT
AATAAATACTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTTGGATTAAGAGGAATACCACGACGATACTCAGATTACCCAGATGCATATTTAATATGAAATATTAT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCTGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>04
ACATTCGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATCGGATTACTAGGATTCTTAGTCTGAGCCC
ATCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATTATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAATCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGCTTTATTTTCTTATTTACTATAGGAGGATTAACAGGCGTAGTATTAGCTA
ACTCATCTATTGATATCATTTTACACGATACTTATTATGTAGTAGCTCATTTTCATTATGTCCTATCAAT
AGGAGCTGTTTTTGCTATTATTGCAGGAATTATTCAATGATTTTCTTTATTCACTGGTTTAACATTAAAT
AATAAATACTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
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TTCTTGGATTAAGAGGAATACCACGACGATACTCAGATTACCCAGATGCATATTTAATATGAAATATTAT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCTGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

> 05
ACATTCGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATCGGATTACTAGGATTCTTAGTCTGAGCCC
ATCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATTATTGC
TATTCCTACGGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAATCCT
CTTTCATTATGATCCTTAGGCTTTATTTTCTTATTTACTATAGGAGGATTAACAGGCGTAGTATTAGCTA
ACTCATCTATTGATATCATTTTACACGATACTTATTATGTAGTAGCTCATTTTCATTATGTCCTATCAAT
AGGAGCTGTTTTTGCTATTATTGCAGGAATTATTCAATGATTTTCTTTATTCACTGGTTTAACATTAAAT
AATAAATACTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTTGGATTAAGAGGAATACCACGACGATACTCAGATTACCCAGATGCATATTTAATATGAAATATTAT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCTGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

>06

ACATTCGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATCGGATTACTAGGATTCTTAGTCTGAGCCC
ATCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATTATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAATCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGCTTTATTTTCTTATTTACTATAGGAGGATTAACAGGCGTAGTATTAGCTA
ACTCATCTATTGATATCATTTTACACGATACTTATTATGTAGTAGCTCATTTTCATTATGTCCTATCAAT
AGGAGCTGTTTTTGCTATTATTGCAGGAATTATTCAATGATTTTCTTTATTTACTGGTTTAACATTAAAT
AATAAATACTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACACT
TTCTTGGATTAAGAGGAATACCACGACGATACTCAGATTACCCAGATGCATATTTAATATGAAATATTAT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCTGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

> 07
ACATTCGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATCGGATTACTAGGATTCTTAGTCTGAGCCC
ATCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATTATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAATCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGCTTTATTTTCTTATTTACTATAGGAGGATTAACAGGCGTAGTATTAGCTA
ACTCATCTATTGATATCATTTTACACGATACTTATTATGTAGTAGCTCATTTTCATTATGTCCTATCAAT
AGGAGCTGTTTTTGCTATTATTGCAGGAATTATTCAATGATTTTCTTTATTCACTGGTTTAACATTAAAT
AATAAATACTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTTGGATTAAGAGGAATACCACGACGATACTCAGATTACCCAGATGCATATTTAATATGAAATATTAT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCTGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

> 08
ACATTCGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATCGGATTACTAGGATTCTTAGTCTGAGCCC
ATCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATTATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAATCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGCTTTATTTTCTTATTTACTATAGGAGGATTAACAGGCGTAGTATTAGCTA
ACTCATCTATTGATATCATTTTACACGATACTTATTATGTAGTAGCTCATTTTCATTATGTCCTATCAAT
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AGGAGCTGTTTTTGCTATTATTGCAGGAATTATTCAATGATTTTCTTTATTTACTGGTTTAACATTAAAT
AATAAATACTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACACT
TTCTTGGATTAAGAGGAATACCACGACGATACTCAGATTACCCAGATGCATATTTAATATGAAATATTAT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCTGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA

> 09
ACATTCGGAGTTCTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCTATCGGATTACTAGGATTCTTAGTCTGAGCCC
ATCATATATTCACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCTGCAACAATAATTATTGC
TATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACTTATCATGGAACTCAAATCTCATTTAATCCT
CTTTCACTATGATCCTTAGGCTTTATTTTCTTATTTACTATAGGAGGATTAACAGGCGTAGTATTAGCTA
ACTCATCTATTGATATCATTTTACACGATACTTATTATGTAGTAGCTCATTTTCATTATGTCCTATCAAT
AGGAGCTGTTTTTGCTATTATTGCAGGAATTATTCAATGATTTTCTTTATTTACTGGTTTAACATTAAAT
AATAAATACTTAAAAACACAATTTTTAACTATATTTATTGGAGTTAATATAACGTTTTTCCCTCAACATT
TTCTTGGATTAAGAGGAATACCACGACGATACTCAGATTACCCAGATGCATATTTAATATGAAATATTAT
TTCATCAATTGGAAGACTAATTTCATTAATAAGAATTTTTTACTTTATTTTTATTATCTGAGAAGCTTTT
TCTGTAAAACGATTAAATCTATCAAGAA
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Anexo 3. Frecuencia de los haplotipos del gen COl, en las poblaciones de Trichobaris soror
muestreadas en este estudio.

Tabla I. Frecuencias haplotipicas de Trichobaris soror en las poblaciones muestreadas. En la

primera columna se encuentra la identidad del haplotipo y en la primera fila el acronimo de la
poblacion en la que fue muestreado.

hl

h2

h3

h4

h5

h6

h7

h8

h9

h10

h11

h12

h13

h14

h15

h16

h17

h18

h19

h20

h21

h22

h23

h24

h25

h26

Atl

0.0048

0.0557

0.0024

0.0024

0.0024

0.0024

0.0073

0.0024

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

D

0.0024

0.0194

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0097

0.0073

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

RC

Xo

Oax

0.0315 0.0412 0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0097

0.0000

0.0000

0.0000

0.0121

0.0048

0.0048

0.0024

0.0024

0.0024

0.0024

0.0024

0.0073

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0097

0.0024

0.0024

0.0024

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0436

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

Teo

0.0000

0.0533

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0024

0.0024

0.0048

PN

0.0000

0.0581

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0145

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

Val

0.0000

0.0678

0.0048

0.0000

0.0000

0.0000

0.0291

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

Tla

0.0000

0.0751

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0024

0.0000

0.0024

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0121

0.0000

0.0000

Mo

0.0024

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0097

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0363

0.0000

0.0000

0.0000

0.0048

0.0145

0.0000

0.0000

0.0024

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0048

0.0024

0.0000

0.0000

Via

0.0000

0.0557

0.0000

0.0000

0.0000

0.0024

0.0218

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

FV

0.0000

0.0436

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0121

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

PT

0.0000

0.0339

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0024

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

XX



h27

h28

h29

h30

h31

h32

h33

h34

h35

h36

h37

h38

h39

h40

h41

h42

h43

h44

h45

h46

h47

h48

h49

h50

h51

h52

h53

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0024

0.0024

0.0024

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0024

0.0024

0.0024

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0073

0.0024

0.0048

0.0024

0.0024

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0363

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0024

0.0024

0.0048

0.0024

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0048

0.0048

0.0024

0.0024

0.0024

0.0024

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0048

0.0024

0.0024

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0024

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0024

0.0024
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Tabla Il. Frecuencia total de cada haplotipo de COI en 14 poblaciones de T. soror. La primera
fila es la identidad del haplotipo y la segunda la frecuencia del haplotipo en toda la muestra.

hl
0.0823
h11
0.0121
h21
0.0024
h31
0.0024
h41
0.0024
h51
0.0024

h2
0.4988
h12
0.0048
h22
0.0024
h32
0.0387
h42
0.0048
h52
0.0024

h3
0.0073
h13
0.0048
h23
0.0073
h33
0.0073
h43
0.0048
h53
0.0024

ha
0.0024
h14
0.0024
h24
0.0169
h34
0.0024
h44
0.0024
Total

h5
0.0024
h15
0.0024
h25
0.0024
h35
0.0048
h45
0.0024

h6
0.0097
h16
0.0024
h26
0.0048
h36
0.0024
h46
0.0024

h7
0.1283
h17
0.0024
h27
0.0024
h37
0.0024
h47
0.0024

h8
0.0024
h18
0.0024
h28
0.0024
h38
0.0024
h48
0.0048

h9
0.0508
h19
0.0073
h29
0.0024
h39
0.0024
h49
0.0024

h10
0.0097
h20
0.0097
h30
0.0024
h40
0.0048
h50
0.0024
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Anexo 4. Clave para identificar a las especies del genero Trichobaris (Barber, 1935)

1. Female with last visible ventral segment medially carinate at apex, and with rostrum much
longer and less curved than in male

Female with last visible ventral segment simple, and with rostrum only slightly longer than, and
similar to, that of male

2. Female rostrum relatively longer (‘usually three-fifths longer, apex to front) than pronotum;
dorsal vestiture composed of fine, long, slender scales of cinereous or dull ochreous color;

apical half of last ventral segment of female with acute median carina, which in feebly
dentiform DEfOre APeX. .. .cuuiiii it 3

Female rostrum relatively shorter (usually one-half longer, apex to front) than pronotum; dorsal
vestiture composed of broader, light ochreous scales hiding more of the integument; apical
half of last ventral segment of female with feeble median carina; propleurae with two large
black spots in which each puncture holds a small black scale instead of the large, broad,
yellowish-white scales normal to other punctures; ventral concavity of male densely clothed
with rather bruad scales; apex of median lobe (fig. 2,A) more produced. Length 5.8-6.1 mm.
Durango City, Torreon, Chihuahua......................ocoovenene. (1) major, new species, p.14

3. Propleurae immaculate; carina on last ventral segment of female shorter and more demtiform at

about apical fifth of sternite. Length 4.5-5.3 mm. Puebla (State) and Mexico City...(2)
pueblana Casey, p 16.

Propleurae bimaculate (as in major); carina on last ventral segment of female longer and a little
less prominent. Length 4.2-5.5 mm; Mexico City, Tlalpam, and VVolcano Colima.

(3) soror Champ. ? p.16.

4. Propleurae black or with black spots due to scales in certain punctures being small and black, the
black spots obsolescent in some species and coalescent in others; prehumeral discal black

spot (consisting of narrow, erect black scales) conspicuous and common to base of pronotum
0310 1S 711 - PP 5

Propleurae uniformly clothed with white scales which are usually broad and densely placed;
prehumeral black spot greatly reduced and less conspicuous............cceevvvviiiieninnn... 11

5 . Rostrum slender, distinctly longer than pronotum; size smaller, form more slender; male ventral
impression narrow and rather deep, clothed with decumbent scales; median lobe broad at
basal third, the apex strongly narrowed and deflexed. Eastern and Southern States........... 6

Rostrum stout, about as long as pronotum (slightly longer in championi); size larger, more
robust; male ventral impression broad. Mexico and adjacent parts of United

6. Vestiture composed of fine scalelike hairs, rather sparsely placed and exposing much of the
integument, usually in tree series on the elytral intervals; propeural and basal pronotal spots
conspicuous and each composed of numerous black scales; apex of median lobe (fig. 2, D)
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narrowly rounded and entire. Length 3-5 mm. New Jersey to Florida, westward to
Minnesota, Colorado, and Texas. (4) trinotata Say p.17.

Vestiture composed of short, much broader scales, usually in four series on elytral intervals;
propleural and basal pronotal black spots obsolescent, the former consisting of only a few
black scales; apex of median lobe (fig.2, E) emarginate. Length 4.2-4.7 mm. On Physalis at
Lake Worth, Fla. (Hamilton) ...............cccoooviiiiiiiiiienn. (5) insolita Casey, p. 18.

7 . Propleural maculae large, frequently confluent; from more nearly parallel and less convex;
pronotal side margins nearly straight, slightly convergent in basal three-fourths, and with
slight o evident emargination about middle; discal vestiture hairlike, obscuring the
sculpture; median lobe short, broadly oval, and strongly emarginated at apex................ 8

Propleural maculae smaller, never confluent; form more oval, the elytral disk distinctly convex;
pronotal side margins evenly arcuate from base to apical constriction; discal vestiture
scalelike, obscuring the sculpture; median lobe attenuate apically, subtruncate, not
EMATGINALEA. . ...ttt e 10

8. Male ventral concavity on first and second sternites clothed with densely placed, suberect,
posteriorly radiating white scales; glabrous areas on third and fourth sternites reduced in
borth sexes by depelopment of apical areas of suberect white scales; last ventral segment
with median vestiture coarse, resembling the suberect scales of the preceding segments;
median lobe (fig. 2, I) with orificial plates subcontiguous, Length 4-5.5 mm. Mexico.. (6)
championi, new species, p.19.

Male ventral concavity on first and second sternites clothed with densely placed, appressed
scales lying parallel to axis of body; apical marginal punctures of third and fourth sternites
supporting black hairs instead of white scales; last ventral segment with median vestiture
much finer and more decumbent; median lobe (fig. 2, J) with orificial plates widely
separated, small, and subconical. Length 4-6.8 mm. California, Texas, and Mexico ...
(7)mucorea, sen. lat. (p.20).

9. Dorsal vestiture more conspicuous, imparting a light gray tone to the habitus; elytral interstices
less convex, the vestiture contributing to a plane or very feebly sulcateappearenceof the
elytra. Utah, Texas, MEXiCO.....c.oviviirinririiiriiaranieannns mucorea Lec., normal form

Dorsal vestiture less conspicuous, imparting a dull gray tone to the habitus; elytral intersticies
more convex, the vestiture contributing to the distinctly suicate appearance of the elytra.
Length 3.4-6 mm. Tucson, ATiZ..........ccooeveiiiiiiiiiiiiiienen, mucorea, variety striatula
Casey

10. Vestiture dense, each scale extending beyond base of the following scales; propleural spots
composed of few black scales, about 6 in posterior and 12 in anterior spots; submarginal
basal black pronotal spots large; median lobe (fig. 2, H) broadly oval tapered into a
produced, deflexed, truncate apex, the orificial plates almost contiguous. Length 4.5-6 mm.
Datura pods, Texas to Georgia............cevveevvenennnnnnnn. (8) bridwelli, new species, p.23.

11. Form broadly oval, somewhat depressed, longitudinally more convex, with elytral apices more
declivous; pronotum widest near base; abdominal impression of male clothed with appressed
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scales; median lobe (fig. 2 F) broadest at apical third, the attenuate apex strongly deflexed,;
narrow and truncate. Length 3.7-6 mm. Utah to Mexico, California to New Mexico....(9)
compacta Casey, p.24.

Form narrow, parallel, and subcylindrical; pronotum widest before middle and more gibbous;
abdominal impression of male clothed with suberect hairs; median lobe subquadrate, the
broad subtruncateapex feebly emarginated and but slightly narrower than the base....... 12

12. Dorsal vestiture, especially on pronotum, composed of fuscous scales interspersed among white
ones, the scales irregular in appearance and not closely appressed on surface; median lobe
(fig. 2, K) intermediate in form between those of following two species, but the orificial
plates usually more widely more separated. Length 3.6-5 mm. Near Mexico City....... (10)
pellicea Boh., p.26.

Dorsal vestiture uniformly pale cinereous, the scales more regularly placed and only slightly
raised above surface; median lobe (fig.2, L) more elongate, the apical portion usually
somewhat widened behind the constriction at base of orifice, the apex more distinctly
bilobed and the orificial plates more approximate. Size usually larger; length 4-5.5 mm.
Texas t0 Kansas........oviveiiiiiiiii i e (11) texana Lec., p. 26.

Dorsal vestiture composed of shorter, broader, regularly placed, appressed, oval scales, cinereous
to red-ochreous; form narrower and more cylindrical; median lobe (fig. 2, M) shorter, less
narrowered apically. Size usually small; length 3.4-4.7 mm. Arizona, New Mexico...... (12)
cylindrical Casey, p. 27.
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COMPACTA
wam RETRUIGA

PELLICEA

& CYLIMORICA

Aedeagus de las especies del genero Trichobaris. En la clave se encuentra referida como Figura 2.
(Batber, 1935).
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Anexo 5. Fotografias representativas de aedeagi de Trichobaris soror y T. compacta, tomadas
en este estudio.

Figura I. Aedeagi presentes en el grupo de la Faja VVolcanica Transmexicana

Figura Il. Aedeagus presente en el grupo de

la Cuenca del Balsas )
Figura I1l. Aedeagus de T. compacta
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Anexo 6. Correlacion entre la estructura genética de Trichobaris soror y Datura stramonium. .

Los datos genéticos de Datura stramonium (Rst) con los que llevé a cabo las siguientes
correlaciones se obtuvieron de Andraca (2009). La prueba de Mantel se efectud con el software
ARLEQUIN v 3.5.1.2 (Schneider, 2000)
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Trichobaris soror

Figura I. Correlacion entre D. stramonium (Rs7) y T. soror (Fst) en las poblaciones de la Faja VVolcénica
Transmexicana.
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Figura Il. Correlacion entre D. stramonium (Rst) y T. soror (Fs) en las poblaciones al norte (A) y sur (B) de la
Faja Volcéanica Transmexicana.

Tabla I. Coeficientes de correlacién y significancia para las pruebas de correlacion de distancias geneticas.

T.soror Vs D.stramonium r=-0.367039 p=0.986000
T.soror Vs D.stramonium (Norte) r=-0.119037 p=0.614000
T.soror Vs D.stramonium (Sur) r=0.336606* p=0.189000

* Estadisticamente significativa
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