Figure S1 Figures showing the alignment of six sequences from different populations for each of the tested twenty chloroplast non-condoing sequences and the nuclear ITS region (the sequences of six tested individuals for each DNA region were listed below the figure).

rpL16 intron (pairwise identity: 100%)
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Length: 728

Sequences: 6

Identical Sites: 728 (100.0%)
Pairwise % Identity: 100.0%
Confidence Mean: 52.1
Expected Errors: 3.29

Ungapped lengths of 6 sequences:
Mean:728.0  StdDev. 0.0
Minimum: 728 Maximum: 728

Freq
1,566
672
954
1,176

% of non—gaps
35.9%
15.4%
21.8%
26.9%

Heamk

GC: 1,626
0

37.2%
0.0% (of any)
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CTTGATTTATTGTATAAGTTTAAGTTGTGAAGCAAAAATAGAGAAGTGCGGATGAATGGAAGGATGAGAGAAAGGGAGAAGGGGAAAAGCAATGACATATTATTCC





>NXQZS_1

GCTCATTGCTTCGTATTCTCGAGATCCAAGGAATCGGTCATTATATGAGATAATAATCATATAGTTGTAGCAACTGAAATCCTTTTTCAATAAAGTAAAAATGAATCTTGATTTATTGTATAAGTTTAAGTTGTGAAGCAAAAATAGAGAAGTGCGGATGAATGGAAGGATGAGAGAAAGGGAGAAGGGGAAAAGCAATGACATATTATTCCAATATGTATGGTCTATCAATCATCTCAGAAAGGACAATGTGATAAGGCATCAATACTCTAATTCAATTCATCTAAAATTTTTAGATAGATTTCATAGGAGAAAAAAACGAGCCTTGAGTCGATAGAGACTGAGGAGATTGACTCATGTACGGATTACTTTAGAAGCTCCATTGTAGAATTAAGACCTCGACATTAATGGAGGAGAAGCTATGGGAACGACGGAACCTGTGACTGCGGAGGATTCGATTGAAAACGAATCCTAATGATTCATCGGACGGGATGGCGGAAGACGCCGAGATCGAACTTATTTCTTCGAAGAGGTTATGGAACGACCCTACGAATAAAGCAAAAAAAAATAAAAGAGTAAATATTCGCCCGCGAAATTTCATTCAGTAAATAATTTTACTATTATTTATTCTTTCATTCGCGAGGAGCTGGATGAGAAGAAACTCTCATGTCCGGTTCTGTAGTAGAGATGGGATTGAGGCACTACCATCAACTATAACCCCAAAAGAACCAGGTT

>GDSYD_1

GCTCATTGCTTCGTATTCTCGAGATCCAAGGAATCGGTCATTATATGAGATAATAATCATATAGTTGTAGCAACTGAAATCCTTTTTCAATAAAGTAAAAATGAATCTTGATTTATTGTATAAGTTTAAGTTGTGAAGCAAAAATAGAGAAGTGCGGATGAATGGAAGGATGAGAGAAAGGGAGAAGGGGAAAAGCAATGACATATTATTCCAATATGTATGGTCTATCAATCATCTCAGAAAGGACAATGTGATAAGGCATCAATACTCTAATTCAATTCATCTAAAATTTTTAGATAGATTTCATAGGAGAAAAAAACGAGCCTTGAGTCGATAGAGACTGAGGAGATTGACTCATGTACGGATTACTTTAGAAGCTCCATTGTAGAATTAAGACCTCGACATTAATGGAGGAGAAGCTATGGGAACGACGGAACCTGTGACTGCGGAGGATTCGATTGAAAACGAATCCTAATGATTCATCGGACGGGATGGCGGAAGACGCCGAGATCGAACTTATTTCTTCGAAGAGGTTATGGAACGACCCTACGAATAAAGCAAAAAAAAATAAAAGAGTAAATATTCGCCCGCGAAATTTCATTCAGTAAATAATTTTACTATTATTTATTCTTTCATTCGCGAGGAGCTGGATGAGAAGAAACTCTCATGTCCGGTTCTGTAGTAGAGATGGGATTGAGGCACTACCATCAACTATAACCCCAAAAGAACCAGGTT

>NDXFS_1

GCTCATTGCTTCGTATTCTCGAGATCCAAGGAATCGGTCATTATATGAGATAATAATCATATAGTTGTAGCAACTGAAATCCTTTTTCAATAAAGTAAAAATGAATCTTGATTTATTGTATAAGTTTAAGTTGTGAAGCAAAAATAGAGAAGTGCGGATGAATGGAAGGATGAGAGAAAGGGAGAAGGGGAAAAGCAATGACATATTATTCCAATATGTATGGTCTATCAATCATCTCAGAAAGGACAATGTGATAAGGCATCAATACTCTAATTCAATTCATCTAAAATTTTTAGATAGATTTCATAGGAGAAAAAAACGAGCCTTGAGTCGATAGAGACTGAGGAGATTGACTCATGTACGGATTACTTTAGAAGCTCCATTGTAGAATTAAGACCTCGACATTAATGGAGGAGAAGCTATGGGAACGACGGAACCTGTGACTGCGGAGGATTCGATTGAAAACGAATCCTAATGATTCATCGGACGGGATGGCGGAAGACGCCGAGATCGAACTTATTTCTTCGAAGAGGTTATGGAACGACCCTACGAATAAAGCAAAAAAAAATAAAAGAGTAAATATTCGCCCGCGAAATTTCATTCAGTAAATAATTTTACTATTATTTATTCTTTCATTCGCGAGGAGCTGGATGAGAAGAAACTCTCATGTCCGGTTCTGTAGTAGAGATGGGATTGAGGCACTACCATCAACTATAACCCCAAAAGAACCAGGTT

>TWYL_1

GCTCATTGCTTCGTATTCTCGAGATCCAAGGAATCGGTCATTATATGAGATAATAATCATATAGTTGTAGCAACTGAAATCCTTTTTCAATAAAGTAAAAATGAATCTTGATTTATTGTATAAGTTTAAGTTGTGAAGCAAAAATAGAGAAGTGCGGATGAATGGAAGGATGAGAGAAAGGGAGAAGGGGAAAAGCAATGACATATTATTCCAATATGTATGGTCTATCAATCATCTCAGAAAGGACAATGTGATAAGGCATCAATACTCTAATTCAATTCATCTAAAATTTTTAGATAGATTTCATAGGAGAAAAAAACGAGCCTTGAGTCGATAGAGACTGAGGAGATTGACTCATGTACGGATTACTTTAGAAGCTCCATTGTAGAATTAAGACCTCGACATTAATGGAGGAGAAGCTATGGGAACGACGGAACCTGTGACTGCGGAGGATTCGATTGAAAACGAATCCTAATGATTCATCGGACGGGATGGCGGAAGACGCCGAGATCGAACTTATTTCTTCGAAGAGGTTATGGAACGACCCTACGAATAAAGCAAAAAAAAATAAAAGAGTAAATATTCGCCCGCGAAATTTCATTCAGTAAATAATTTTACTATTATTTATTCTTTCATTCGCGAGGAGCTGGATGAGAAGAAACTCTCATGTCCGGTTCTGTAGTAGAGATGGGATTGAGGCACTACCATCAACTATAACCCCAAAAGAACCAGGTT

>QYBSZ_1

GCTCATTGCTTCGTATTCTCGAGATCCAAGGAATCGGTCATTATATGAGATAATAATCATATAGTTGTAGCAACTGAAATCCTTTTTCAATAAAGTAAAAATGAATCTTGATTTATTGTATAAGTTTAAGTTGTGAAGCAAAAATAGAGAAGTGCGGATGAATGGAAGGATGAGAGAAAGGGAGAAGGGGAAAAGCAATGACATATTATTCCAATATGTATGGTCTATCAATCATCTCAGAAAGGACAATGTGATAAGGCATCAATACTCTAATTCAATTCATCTAAAATTTTTAGATAGATTTCATAGGAGAAAAAAACGAGCCTTGAGTCGATAGAGACTGAGGAGATTGACTCATGTACGGATTACTTTAGAAGCTCCATTGTAGAATTAAGACCTCGACATTAATGGAGGAGAAGCTATGGGAACGACGGAACCTGTGACTGCGGAGGATTCGATTGAAAACGAATCCTAATGATTCATCGGACGGGATGGCGGAAGACGCCGAGATCGAACTTATTTCTTCGAAGAGGTTATGGAACGACCCTACGAATAAAGCAAAAAAAAATAAAAGAGTAAATATTCGCCCGCGAAATTTCATTCAGTAAATAATTTTACTATTATTTATTCTTTCATTCGCGAGGAGCTGGATGAGAAGAAACTCTCATGTCCGGTTCTGTAGTAGAGATGGGATTGAGGCACTACCATCAACTATAACCCCAAAAGAACCAGGTT

>YNTC_1

GCTCATTGCTTCGTATTCTCGAGATCCAAGGAATCGGTCATTATATGAGATAATAATCATATAGTTGTAGCAACTGAAATCCTTTTTCAATAAAGTAAAAATGAATCTTGATTTATTGTATAAGTTTAAGTTGTGAAGCAAAAATAGAGAAGTGCGGATGAATGGAAGGATGAGAGAAAGGGAGAAGGGGAAAAGCAATGACATATTATTCCAATATGTATGGTCTATCAATCATCTCAGAAAGGACAATGTGATAAGGCATCAATACTCTAATTCAATTCATCTAAAATTTTTAGATAGATTTCATAGGAGAAAAAAACGAGCCTTGAGTCGATAGAGACTGAGGAGATTGACTCATGTACGGATTACTTTAGAAGCTCCATTGTAGAATTAAGACCTCGACATTAATGGAGGAGAAGCTATGGGAACGACGGAACCTGTGACTGCGGAGGATTCGATTGAAAACGAATCCTAATGATTCATCGGACGGGATGGCGGAAGACGCCGAGATCGAACTTATTTCTTCGAAGAGGTTATGGAACGACCCTACGAATAAAGCAAAAAAAAATAAAAGAGTAAATATTCGCCCGCGAAATTTCATTCAGTAAATAATTTTACTATTATTTATTCTTTCATTCGCGAGGAGCTGGATGAGAAGAAACTCTCATGTCCGGTTCTGTAGTAGAGATGGGATTGAGGCACTACCATCAACTATAACCCCAAAAGAACCAGGTT

trnC-ycf6 (pairwise identity: 100%)
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Length: 722

Sequences: 6

Identical Sites: 722 (100.0%)
Pairwise % Identity: 100.0%
Confidence Mean: 52.9
Expected Errors: 2.75

Ungapped lengths of 6 sequences:
Mean:7220  StdDev. 0.0
Minimum: 722 Maximum: 722

Freq % of non—gaps
1,278 29.5%
852  19.7%
864  19.9%
1,338 30.9%

Heamk

GC: 1,716 39.6%
=8 © 0.0% (of any)
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CCAATTAGGTATTGTGGAGGGGGCTGAAGAAACTTTGTCTTTGTGTATATACCATACTCGCGATAGGATTTCAGTGCTCAGCCAGTCATTCAATAGTGAATGGTT!





>NXQZS_1

ATCCAGTTTCGCTGATATAACTCGCCCGATTTTTGACCGGCGGACGAAAAGAGCTGTCCATACTTTATTTATCTTCAAAATAAGCTTCAAAATACGCAGGTTCTATGAAAGAAATAGAACTCTTTGCTCCGAGGATCCCATCCAGGGGGCGTGACTTATTGTAAAGACTATAACTATCAATTTTTACTAATTACTTTACCCTACCAGTAATCCACTAATATCCACTGGAGTGTCTCCTGATTCCGTCGTGAATTAGATCTTGCTTGGATTCGCCTTGGGGGAATCCAATTAGGTATTGTGGAGGGGGCTGAAGAAACTTTGTCTTTGTGTATATACCATACTCGCGATAGGATTTCAGTGCTCAGCCAGTCATTCAATAGTGAATGGTTGACTGGTCCCTATAACTATAAAGTAAAAAAGAACTATGACACCCGTAATAGGGTGTCTAACGATTGTTTGACAGAAACAGAGATAGTAAGGTTTAGCTTAGATCAAGGGGAGATACAGTTATCCATCTTGATGGTATATATGTATATATAGATTTTCCCTATGAAAAGCAACAAAACAAAGAATAGGTCTTACTATTAGGACATGTTCTATTCCCTTAGTAGCATCCCCTTGCTACTTCCAATGGGTAACGTGTATCTGTTCCGCTTGGGCTTAATTCTTCCTCACTAGAAATCCGGAAATATAAACTTGTTACAAGCGGATCCATTGGATCGGTTTATCAATAGCTTTAAGTCATAATGTCATTTTTTTGACTCTGCACCACCAATTCCCCTATTATTATTTTAGGGATCAATAATGTAACAATTCCTTCATATTCATCG

>GDSYD_1

ATCCAGTTTCGCTGATATAACTCGCCCGATTTTTGACCGGCGGACGAAAAGAGCTGTCCATACTTTATTTATCTTCAAAATAAGCTTCAAAATACGCAGGTTCTATGAAAGAAATAGAACTCTTTGCTCCGAGGATCCCATCCAGGGGGCGTGACTTATTGTAAAGACTATAACTATCAATTTTTACTAATTACTTTACCCTACCAGTAATCCACTAATATCCACTGGAGTGTCTCCTGATTCCGTCGTGAATTAGATCTTGCTTGGATTCGCCTTGGGGGAATCCAATTAGGTATTGTGGAGGGGGCTGAAGAAACTTTGTCTTTGTGTATATACCATACTCGCGATAGGATTTCAGTGCTCAGCCAGTCATTCAATAGTGAATGGTTGACTGGTCCCTATAACTATAAAGTAAAAAAGAACTATGACACCCGTAATAGGGTGTCTAACGATTGTTTGACAGAAACAGAGATAGTAAGGTTTAGCTTAGATCAAGGGGAGATACAGTTATCCATCTTGATGGTATATATGTATATATAGATTTTCCCTATGAAAAGCAACAAAACAAAGAATAGGTCTTACTATTAGGACATGTTCTATTCCCTTAGTAGCATCCCCTTGCTACTTCCAATGGGTAACGTGTATCTGTTCCGCTTGGGCTTAATTCTTCCTCACTAGAAATCCGGAAATATAAACTTGTTACAAGCGGATCCATTGGATCGGTTTATCAATAGCTTTAAGTCATAATGTCATTTTTTTGACTCTGCACCACCAATTCCCCTATTATTATTTTAGGGATCAATAATGTAACAATTCCTTCATATTCATCG

>NDXFS_1

ATCCAGTTTCGCTGATATAACTCGCCCGATTTTTGACCGGCGGACGAAAAGAGCTGTCCATACTTTATTTATCTTCAAAATAAGCTTCAAAATACGCAGGTTCTATGAAAGAAATAGAACTCTTTGCTCCGAGGATCCCATCCAGGGGGCGTGACTTATTGTAAAGACTATAACTATCAATTTTTACTAATTACTTTACCCTACCAGTAATCCACTAATATCCACTGGAGTGTCTCCTGATTCCGTCGTGAATTAGATCTTGCTTGGATTCGCCTTGGGGGAATCCAATTAGGTATTGTGGAGGGGGCTGAAGAAACTTTGTCTTTGTGTATATACCATACTCGCGATAGGATTTCAGTGCTCAGCCAGTCATTCAATAGTGAATGGTTGACTGGTCCCTATAACTATAAAGTAAAAAAGAACTATGACACCCGTAATAGGGTGTCTAACGATTGTTTGACAGAAACAGAGATAGTAAGGTTTAGCTTAGATCAAGGGGAGATACAGTTATCCATCTTGATGGTATATATGTATATATAGATTTTCCCTATGAAAAGCAACAAAACAAAGAATAGGTCTTACTATTAGGACATGTTCTATTCCCTTAGTAGCATCCCCTTGCTACTTCCAATGGGTAACGTGTATCTGTTCCGCTTGGGCTTAATTCTTCCTCACTAGAAATCCGGAAATATAAACTTGTTACAAGCGGATCCATTGGATCGGTTTATCAATAGCTTTAAGTCATAATGTCATTTTTTTGACTCTGCACCACCAATTCCCCTATTATTATTTTAGGGATCAATAATGTAACAATTCCTTCATATTCATCG

>TWYL_1

ATCCAGTTTCGCTGATATAACTCGCCCGATTTTTGACCGGCGGACGAAAAGAGCTGTCCATACTTTATTTATCTTCAAAATAAGCTTCAAAATACGCAGGTTCTATGAAAGAAATAGAACTCTTTGCTCCGAGGATCCCATCCAGGGGGCGTGACTTATTGTAAAGACTATAACTATCAATTTTTACTAATTACTTTACCCTACCAGTAATCCACTAATATCCACTGGAGTGTCTCCTGATTCCGTCGTGAATTAGATCTTGCTTGGATTCGCCTTGGGGGAATCCAATTAGGTATTGTGGAGGGGGCTGAAGAAACTTTGTCTTTGTGTATATACCATACTCGCGATAGGATTTCAGTGCTCAGCCAGTCATTCAATAGTGAATGGTTGACTGGTCCCTATAACTATAAAGTAAAAAAGAACTATGACACCCGTAATAGGGTGTCTAACGATTGTTTGACAGAAACAGAGATAGTAAGGTTTAGCTTAGATCAAGGGGAGATACAGTTATCCATCTTGATGGTATATATGTATATATAGATTTTCCCTATGAAAAGCAACAAAACAAAGAATAGGTCTTACTATTAGGACATGTTCTATTCCCTTAGTAGCATCCCCTTGCTACTTCCAATGGGTAACGTGTATCTGTTCCGCTTGGGCTTAATTCTTCCTCACTAGAAATCCGGAAATATAAACTTGTTACAAGCGGATCCATTGGATCGGTTTATCAATAGCTTTAAGTCATAATGTCATTTTTTTGACTCTGCACCACCAATTCCCCTATTATTATTTTAGGGATCAATAATGTAACAATTCCTTCATATTCATCG

>QYBSZ_1

ATCCAGTTTCGCTGATATAACTCGCCCGATTTTTGACCGGCGGACGAAAAGAGCTGTCCATACTTTATTTATCTTCAAAATAAGCTTCAAAATACGCAGGTTCTATGAAAGAAATAGAACTCTTTGCTCCGAGGATCCCATCCAGGGGGCGTGACTTATTGTAAAGACTATAACTATCAATTTTTACTAATTACTTTACCCTACCAGTAATCCACTAATATCCACTGGAGTGTCTCCTGATTCCGTCGTGAATTAGATCTTGCTTGGATTCGCCTTGGGGGAATCCAATTAGGTATTGTGGAGGGGGCTGAAGAAACTTTGTCTTTGTGTATATACCATACTCGCGATAGGATTTCAGTGCTCAGCCAGTCATTCAATAGTGAATGGTTGACTGGTCCCTATAACTATAAAGTAAAAAAGAACTATGACACCCGTAATAGGGTGTCTAACGATTGTTTGACAGAAACAGAGATAGTAAGGTTTAGCTTAGATCAAGGGGAGATACAGTTATCCATCTTGATGGTATATATGTATATATAGATTTTCCCTATGAAAAGCAACAAAACAAAGAATAGGTCTTACTATTAGGACATGTTCTATTCCCTTAGTAGCATCCCCTTGCTACTTCCAATGGGTAACGTGTATCTGTTCCGCTTGGGCTTAATTCTTCCTCACTAGAAATCCGGAAATATAAACTTGTTACAAGCGGATCCATTGGATCGGTTTATCAATAGCTTTAAGTCATAATGTCATTTTTTTGACTCTGCACCACCAATTCCCCTATTATTATTTTAGGGATCAATAATGTAACAATTCCTTCATATTCATCG

>YNTC_1

ATCCAGTTTCGCTGATATAACTCGCCCGATTTTTGACCGGCGGACGAAAAGAGCTGTCCATACTTTATTTATCTTCAAAATAAGCTTCAAAATACGCAGGTTCTATGAAAGAAATAGAACTCTTTGCTCCGAGGATCCCATCCAGGGGGCGTGACTTATTGTAAAGACTATAACTATCAATTTTTACTAATTACTTTACCCTACCAGTAATCCACTAATATCCACTGGAGTGTCTCCTGATTCCGTCGTGAATTAGATCTTGCTTGGATTCGCCTTGGGGGAATCCAATTAGGTATTGTGGAGGGGGCTGAAGAAACTTTGTCTTTGTGTATATACCATACTCGCGATAGGATTTCAGTGCTCAGCCAGTCATTCAATAGTGAATGGTTGACTGGTCCCTATAACTATAAAGTAAAAAAGAACTATGACACCCGTAATAGGGTGTCTAACGATTGTTTGACAGAAACAGAGATAGTAAGGTTTAGCTTAGATCAAGGGGAGATACAGTTATCCATCTTGATGGTATATATGTATATATAGATTTTCCCTATGAAAAGCAACAAAACAAAGAATAGGTCTTACTATTAGGACATGTTCTATTCCCTTAGTAGCATCCCCTTGCTACTTCCAATGGGTAACGTGTATCTGTTCCGCTTGGGCTTAATTCTTCCTCACTAGAAATCCGGAAATATAAACTTGTTACAAGCGGATCCATTGGATCGGTTTATCAATAGCTTTAAGTCATAATGTCATTTTTTTGACTCTGCACCACCAATTCCCCTATTATTATTTTAGGGATCAATAATGTAACAATTCCTTCATATTCATCG

petL-psbE (pairwise identity: 100%)
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Length: 784

Sequences: 6

Identical Sites: 784 (100.0%)
Pairwise % Identity: 100.0%
Confidence Mean: 51.0
Expected Errors: 8.35

Ungapped lengths of 6 sequences:
Mean:7840  StdDev. 0.0
Minimum: 784 Maximum: 784

Freq
1,578
726
876
1,524

% of non—gaps
33.5%
15.4%
18.6%
32.4%

Heamk

34.1%
0.0% (of any)

GC: 1,602
0

AATGGAGAAATACTGATAGCTAATCTTTGTGAGATCGTCAATATTGTACCAAGGGTGTATTTAGAGTATACCGAATCAGTATAGCTATCTTTCCTCTGACACAGCA]




>NXQZS_1

TGAGCTCCAATATTACAGTCAAAGGGGGATCGATTTCGTGAAAGATAGAGATCAGTAAATGGAGAAATACTGATAGCTAATCTTTGTGAGATCGTCAATATTGTACCAAGGGTGTATTTAGAGTATACCGAATCAGTATAGCTATCTTTCCTCTGACACAGCAATGTTGTTTCAATCAGCATCGAAAAAAATGGTACAGAATTCCTTTCTTCCTTTCTTGTTCCTTGTATAGGCCTAAGCAGGTGTCATTCAATAGAATAGAAAATTCCTTGTACTATAATGTTTTACTTTTTAGCGGTTTCGGAATAGGCTGAAGATCTTGGTAAAGCTACTCGATGGCTTTTCTTTTTTATTTAATTAATCTATCTAATAATTCATGAATTAAATTATCATATTCCCAAAATTGGATGCGAAATCTGGAAATCTGGAAACTATTTTTCGTGGTTGTAGAATGGTTGTAGAAGTAGAAAAAGATATTTTCGTTCTAATCCCTTCCCTTCCAATAAGAGGGTTTGTTTGGACAATACATAGTATTCCATAAAAGAAAGTGAACAAACAATATTTGGAGTAGTCGAAATTCGTGATGCAACTATAATGGAATGAGTTGAACTAAACTGTTGTTTCATTAGATTGTTTCATTAGGTCCAATCCAAGGGTTCCCGCCTATAAGAAGATAGGACTACATCATGTGAAAAGAAAAAAAATGTGGAACCCAGAACAAATACAAATAATAGTAATTGCTAATCTTGGAATCCAGTTGTACCTTAAATAACGCTTTTTTTTTTTTTGCTT

>GDSYD_1

TGAGCTCCAATATTACAGTCAAAGGGGGATCGATTTCGTGAAAGATAGAGATCAGTAAATGGAGAAATACTGATAGCTAATCTTTGTGAGATCGTCAATATTGTACCAAGGGTGTATTTAGAGTATACCGAATCAGTATAGCTATCTTTCCTCTGACACAGCAATGTTGTTTCAATCAGCATCGAAAAAAATGGTACAGAATTCCTTTCTTCCTTTCTTGTTCCTTGTATAGGCCTAAGCAGGTGTCATTCAATAGAATAGAAAATTCCTTGTACTATAATGTTTTACTTTTTAGCGGTTTCGGAATAGGCTGAAGATCTTGGTAAAGCTACTCGATGGCTTTTCTTTTTTATTTAATTAATCTATCTAATAATTCATGAATTAAATTATCATATTCCCAAAATTGGATGCGAAATCTGGAAATCTGGAAACTATTTTTCGTGGTTGTAGAATGGTTGTAGAAGTAGAAAAAGATATTTTCGTTCTAATCCCTTCCCTTCCAATAAGAGGGTTTGTTTGGACAATACATAGTATTCCATAAAAGAAAGTGAACAAACAATATTTGGAGTAGTCGAAATTCGTGATGCAACTATAATGGAATGAGTTGAACTAAACTGTTGTTTCATTAGATTGTTTCATTAGGTCCAATCCAAGGGTTCCCGCCTATAAGAAGATAGGACTACATCATGTGAAAAGAAAAAAAATGTGGAACCCAGAACAAATACAAATAATAGTAATTGCTAATCTTGGAATCCAGTTGTACCTTAAATAACGCTTTTTTTTTTTTTGCTT

>NDXFS_1

TGAGCTCCAATATTACAGTCAAAGGGGGATCGATTTCGTGAAAGATAGAGATCAGTAAATGGAGAAATACTGATAGCTAATCTTTGTGAGATCGTCAATATTGTACCAAGGGTGTATTTAGAGTATACCGAATCAGTATAGCTATCTTTCCTCTGACACAGCAATGTTGTTTCAATCAGCATCGAAAAAAATGGTACAGAATTCCTTTCTTCCTTTCTTGTTCCTTGTATAGGCCTAAGCAGGTGTCATTCAATAGAATAGAAAATTCCTTGTACTATAATGTTTTACTTTTTAGCGGTTTCGGAATAGGCTGAAGATCTTGGTAAAGCTACTCGATGGCTTTTCTTTTTTATTTAATTAATCTATCTAATAATTCATGAATTAAATTATCATATTCCCAAAATTGGATGCGAAATCTGGAAATCTGGAAACTATTTTTCGTGGTTGTAGAATGGTTGTAGAAGTAGAAAAAGATATTTTCGTTCTAATCCCTTCCCTTCCAATAAGAGGGTTTGTTTGGACAATACATAGTATTCCATAAAAGAAAGTGAACAAACAATATTTGGAGTAGTCGAAATTCGTGATGCAACTATAATGGAATGAGTTGAACTAAACTGTTGTTTCATTAGATTGTTTCATTAGGTCCAATCCAAGGGTTCCCGCCTATAAGAAGATAGGACTACATCATGTGAAAAGAAAAAAAATGTGGAACCCAGAACAAATACAAATAATAGTAATTGCTAATCTTGGAATCCAGTTGTACCTTAAATAACGCTTTTTTTTTTTTTGCTT

>TWYL_1

TGAGCTCCAATATTACAGTCAAAGGGGGATCGATTTCGTGAAAGATAGAGATCAGTAAATGGAGAAATACTGATAGCTAATCTTTGTGAGATCGTCAATATTGTACCAAGGGTGTATTTAGAGTATACCGAATCAGTATAGCTATCTTTCCTCTGACACAGCAATGTTGTTTCAATCAGCATCGAAAAAAATGGTACAGAATTCCTTTCTTCCTTTCTTGTTCCTTGTATAGGCCTAAGCAGGTGTCATTCAATAGAATAGAAAATTCCTTGTACTATAATGTTTTACTTTTTAGCGGTTTCGGAATAGGCTGAAGATCTTGGTAAAGCTACTCGATGGCTTTTCTTTTTTATTTAATTAATCTATCTAATAATTCATGAATTAAATTATCATATTCCCAAAATTGGATGCGAAATCTGGAAATCTGGAAACTATTTTTCGTGGTTGTAGAATGGTTGTAGAAGTAGAAAAAGATATTTTCGTTCTAATCCCTTCCCTTCCAATAAGAGGGTTTGTTTGGACAATACATAGTATTCCATAAAAGAAAGTGAACAAACAATATTTGGAGTAGTCGAAATTCGTGATGCAACTATAATGGAATGAGTTGAACTAAACTGTTGTTTCATTAGATTGTTTCATTAGGTCCAATCCAAGGGTTCCCGCCTATAAGAAGATAGGACTACATCATGTGAAAAGAAAAAAAATGTGGAACCCAGAACAAATACAAATAATAGTAATTGCTAATCTTGGAATCCAGTTGTACCTTAAATAACGCTTTTTTTTTTTTTGCTT

>QYBSZ_1

TGAGCTCCAATATTACAGTCAAAGGGGGATCGATTTCGTGAAAGATAGAGATCAGTAAATGGAGAAATACTGATAGCTAATCTTTGTGAGATCGTCAATATTGTACCAAGGGTGTATTTAGAGTATACCGAATCAGTATAGCTATCTTTCCTCTGACACAGCAATGTTGTTTCAATCAGCATCGAAAAAAATGGTACAGAATTCCTTTCTTCCTTTCTTGTTCCTTGTATAGGCCTAAGCAGGTGTCATTCAATAGAATAGAAAATTCCTTGTACTATAATGTTTTACTTTTTAGCGGTTTCGGAATAGGCTGAAGATCTTGGTAAAGCTACTCGATGGCTTTTCTTTTTTATTTAATTAATCTATCTAATAATTCATGAATTAAATTATCATATTCCCAAAATTGGATGCGAAATCTGGAAATCTGGAAACTATTTTTCGTGGTTGTAGAATGGTTGTAGAAGTAGAAAAAGATATTTTCGTTCTAATCCCTTCCCTTCCAATAAGAGGGTTTGTTTGGACAATACATAGTATTCCATAAAAGAAAGTGAACAAACAATATTTGGAGTAGTCGAAATTCGTGATGCAACTATAATGGAATGAGTTGAACTAAACTGTTGTTTCATTAGATTGTTTCATTAGGTCCAATCCAAGGGTTCCCGCCTATAAGAAGATAGGACTACATCATGTGAAAAGAAAAAAAATGTGGAACCCAGAACAAATACAAATAATAGTAATTGCTAATCTTGGAATCCAGTTGTACCTTAAATAACGCTTTTTTTTTTTTTGCTT

>YNTC_1

TGAGCTCCAATATTACAGTCAAAGGGGGATCGATTTCGTGAAAGATAGAGATCAGTAAATGGAGAAATACTGATAGCTAATCTTTGTGAGATCGTCAATATTGTACCAAGGGTGTATTTAGAGTATACCGAATCAGTATAGCTATCTTTCCTCTGACACAGCAATGTTGTTTCAATCAGCATCGAAAAAAATGGTACAGAATTCCTTTCTTCCTTTCTTGTTCCTTGTATAGGCCTAAGCAGGTGTCATTCAATAGAATAGAAAATTCCTTGTACTATAATGTTTTACTTTTTAGCGGTTTCGGAATAGGCTGAAGATCTTGGTAAAGCTACTCGATGGCTTTTCTTTTTTATTTAATTAATCTATCTAATAATTCATGAATTAAATTATCATATTCCCAAAATTGGATGCGAAATCTGGAAATCTGGAAACTATTTTTCGTGGTTGTAGAATGGTTGTAGAAGTAGAAAAAGATATTTTCGTTCTAATCCCTTCCCTTCCAATAAGAGGGTTTGTTTGGACAATACATAGTATTCCATAAAAGAAAGTGAACAAACAATATTTGGAGTAGTCGAAATTCGTGATGCAACTATAATGGAATGAGTTGAACTAAACTGTTGTTTCATTAGATTGTTTCATTAGGTCCAATCCAAGGGTTCCCGCCTATAAGAAGATAGGACTACATCATGTGAAAAGAAAAAAAATGTGGAACCCAGAACAAATACAAATAATAGTAATTGCTAATCTTGGAATCCAGTTGTACCTTAAATAACGCTTTTTTTTTTTTTGCTT

atpI-atpH (pairwise identity: 100%)
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>NXQZS_1

CGGCGGCTTATATAGGTGAATCCATGGAAGGTCATCATTGAGTAGCTTTACATCTAAATAAGAAAATAATGCTTTGAATCGCGTTTTATTTTTGAAATTTATTGCAATTAAAAATGAAGCCCATGATTCTTATTCTAATAAGAAATTCATGGGTAACTCAAGATACCGAACATCTAAGGTCCGATCCGATTCAAATAAGATGGCGATGGTTTCCATTATGGAAGAAACACATGTATATGTGATAGTAGATATTCAATAGTTATATATGGACTACCCATCTATATTATTTCATTACCCATATTACCGACTTTGTATAGATATAGATTCCACTTTATATGGGTTACGATATAAGCTCTTCTTTTTTTCGTCTGTGACTGTAATGTCTGGATTGAATATGAAGTCAAGCCTATGAATGCATATAGAGAAGATGAAGGAACGAAGAGTTGAAAGAATGAGTTCGGAACAAAAACAAAACAAAGAAATGGAAGAACTAGAACTCTACGGATTTACAAAGACTTGTATAGGGAATAAAAACGAGATATTGAAGTAGTTCGTATGATTCAGTAATATCAAATATCATCACTTATCAAATTAGGTTCAGAGTTCTTAGTTTAGTTGTATGGATCTGAGTTATGCAATATGAAATAATAAGTAATGTAACTAAGTTAAATTAATAAGTTAATAGAAAATATAAATAATAACATTAATTAACTAATATATTATATAAATTTATTGGTTTATTTGATTATATCATTAACCATTTCTTCATTTTTTGTTGTGAGGAGCTTACCATGAATCCCATAATTTCTGCTGCTTCCG

>GDSYD_1

CGGCGGCTTATATAGGTGAATCCATGGAAGGTCATCATTGAGTAGCTTTACATCTAAATAAGAAAATAATGCTTTGAATCGCGTTTTATTTTTGAAATTTATTGCAATTAAAAATGAAGCCCATGATTCTTATTCTAATAAGAAATTCATGGGTAACTCAAGATACCGAACATCTAAGGTCCGATCCGATTCAAATAAGATGGCGATGGTTTCCATTATGGAAGAAACACATGTATATGTGATAGTAGATATTCAATAGTTATATATGGACTACCCATCTATATTATTTCATTACCCATATTACCGACTTTGTATAGATATAGATTCCACTTTATATGGGTTACGATATAAGCTCTTCTTTTTTTCGTCTGTGACTGTAATGTCTGGATTGAATATGAAGTCAAGCCTATGAATGCATATAGAGAAGATGAAGGAACGAAGAGTTGAAAGAATGAGTTCGGAACAAAAACAAAACAAAGAAATGGAAGAACTAGAACTCTACGGATTTACAAAGACTTGTATAGGGAATAAAAACGAGATATTGAAGTAGTTCGTATGATTCAGTAATATCAAATATCATCACTTATCAAATTAGGTTCAGAGTTCTTAGTTTAGTTGTATGGATCTGAGTTATGCAATATGAAATAATAAGTAATGTAACTAAGTTAAATTAATAAGTTAATAGAAAATATAAATAATAACATTAATTAACTAATATATTATATAAATTTATTGGTTTATTTGATTATATCATTAACCATTTCTTCATTTTTTGTTGTGAGGAGCTTACCATGAATCCCATAATTTCTGCTGCTTCCG

>NDXFS_1

CGGCGGCTTATATAGGTGAATCCATGGAAGGTCATCATTGAGTAGCTTTACATCTAAATAAGAAAATAATGCTTTGAATCGCGTTTTATTTTTGAAATTTATTGCAATTAAAAATGAAGCCCATGATTCTTATTCTAATAAGAAATTCATGGGTAACTCAAGATACCGAACATCTAAGGTCCGATCCGATTCAAATAAGATGGCGATGGTTTCCATTATGGAAGAAACACATGTATATGTGATAGTAGATATTCAATAGTTATATATGGACTACCCATCTATATTATTTCATTACCCATATTACCGACTTTGTATAGATATAGATTCCACTTTATATGGGTTACGATATAAGCTCTTCTTTTTTTCGTCTGTGACTGTAATGTCTGGATTGAATATGAAGTCAAGCCTATGAATGCATATAGAGAAGATGAAGGAACGAAGAGTTGAAAGAATGAGTTCGGAACAAAAACAAAACAAAGAAATGGAAGAACTAGAACTCTACGGATTTACAAAGACTTGTATAGGGAATAAAAACGAGATATTGAAGTAGTTCGTATGATTCAGTAATATCAAATATCATCACTTATCAAATTAGGTTCAGAGTTCTTAGTTTAGTTGTATGGATCTGAGTTATGCAATATGAAATAATAAGTAATGTAACTAAGTTAAATTAATAAGTTAATAGAAAATATAAATAATAACATTAATTAACTAATATATTATATAAATTTATTGGTTTATTTGATTATATCATTAACCATTTCTTCATTTTTTGTTGTGAGGAGCTTACCATGAATCCCATAATTTCTGCTGCTTCCG

>TWYL_1

CGGCGGCTTATATAGGTGAATCCATGGAAGGTCATCATTGAGTAGCTTTACATCTAAATAAGAAAATAATGCTTTGAATCGCGTTTTATTTTTGAAATTTATTGCAATTAAAAATGAAGCCCATGATTCTTATTCTAATAAGAAATTCATGGGTAACTCAAGATACCGAACATCTAAGGTCCGATCCGATTCAAATAAGATGGCGATGGTTTCCATTATGGAAGAAACACATGTATATGTGATAGTAGATATTCAATAGTTATATATGGACTACCCATCTATATTATTTCATTACCCATATTACCGACTTTGTATAGATATAGATTCCACTTTATATGGGTTACGATATAAGCTCTTCTTTTTTTCGTCTGTGACTGTAATGTCTGGATTGAATATGAAGTCAAGCCTATGAATGCATATAGAGAAGATGAAGGAACGAAGAGTTGAAAGAATGAGTTCGGAACAAAAACAAAACAAAGAAATGGAAGAACTAGAACTCTACGGATTTACAAAGACTTGTATAGGGAATAAAAACGAGATATTGAAGTAGTTCGTATGATTCAGTAATATCAAATATCATCACTTATCAAATTAGGTTCAGAGTTCTTAGTTTAGTTGTATGGATCTGAGTTATGCAATATGAAATAATAAGTAATGTAACTAAGTTAAATTAATAAGTTAATAGAAAATATAAATAATAACATTAATTAACTAATATATTATATAAATTTATTGGTTTATTTGATTATATCATTAACCATTTCTTCATTTTTTGTTGTGAGGAGCTTACCATGAATCCCATAATTTCTGCTGCTTCCG

>QYBSZ_1

CGGCGGCTTATATAGGTGAATCCATGGAAGGTCATCATTGAGTAGCTTTACATCTAAATAAGAAAATAATGCTTTGAATCGCGTTTTATTTTTGAAATTTATTGCAATTAAAAATGAAGCCCATGATTCTTATTCTAATAAGAAATTCATGGGTAACTCAAGATACCGAACATCTAAGGTCCGATCCGATTCAAATAAGATGGCGATGGTTTCCATTATGGAAGAAACACATGTATATGTGATAGTAGATATTCAATAGTTATATATGGACTACCCATCTATATTATTTCATTACCCATATTACCGACTTTGTATAGATATAGATTCCACTTTATATGGGTTACGATATAAGCTCTTCTTTTTTTCGTCTGTGACTGTAATGTCTGGATTGAATATGAAGTCAAGCCTATGAATGCATATAGAGAAGATGAAGGAACGAAGAGTTGAAAGAATGAGTTCGGAACAAAAACAAAACAAAGAAATGGAAGAACTAGAACTCTACGGATTTACAAAGACTTGTATAGGGAATAAAAACGAGATATTGAAGTAGTTCGTATGATTCAGTAATATCAAATATCATCACTTATCAAATTAGGTTCAGAGTTCTTAGTTTAGTTGTATGGATCTGAGTTATGCAATATGAAATAATAAGTAATGTAACTAAGTTAAATTAATAAGTTAATAGAAAATATAAATAATAACATTAATTAACTAATATATTATATAAATTTATTGGTTTATTTGATTATATCATTAACCATTTCTTCATTTTTTGTTGTGAGGAGCTTACCATGAATCCCATAATTTCTGCTGCTTCCG

>YNTC_1

CGGCGGCTTATATAGGTGAATCCATGGAAGGTCATCATTGAGTAGCTTTACATCTAAATAAGAAAATAATGCTTTGAATCGCGTTTTATTTTTGAAATTTATTGCAATTAAAAATGAAGCCCATGATTCTTATTCTAATAAGAAATTCATGGGTAACTCAAGATACCGAACATCTAAGGTCCGATCCGATTCAAATAAGATGGCGATGGTTTCCATTATGGAAGAAACACATGTATATGTGATAGTAGATATTCAATAGTTATATATGGACTACCCATCTATATTATTTCATTACCCATATTACCGACTTTGTATAGATATAGATTCCACTTTATATGGGTTACGATATAAGCTCTTCTTTTTTTCGTCTGTGACTGTAATGTCTGGATTGAATATGAAGTCAAGCCTATGAATGCATATAGAGAAGATGAAGGAACGAAGAGTTGAAAGAATGAGTTCGGAACAAAAACAAAACAAAGAAATGGAAGAACTAGAACTCTACGGATTTACAAAGACTTGTATAGGGAATAAAAACGAGATATTGAAGTAGTTCGTATGATTCAGTAATATCAAATATCATCACTTATCAAATTAGGTTCAGAGTTCTTAGTTTAGTTGTATGGATCTGAGTTATGCAATATGAAATAATAAGTAATGTAACTAAGTTAAATTAATAAGTTAATAGAAAATATAAATAATAACATTAATTAACTAATATATTATATAAATTTATTGGTTTATTTGATTATATCATTAACCATTTCTTCATTTTTTGTTGTGAGGAGCTTACCATGAATCCCATAATTTCTGCTGCTTCCG

ndhF-rpl32 (pairwise identity: 100%)
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>NXQZS_1

CTAACCTATCTATGTTCAATCGTCGATATTAAGAGGTTCCATGCAATTGCAATAGCTTCTTATTGAATCTATCGAAGAATGGTGATTCAAGTCAATATTTGAAGGTTCAATAATTGTTACTAGCTTACCTTAGAGCTTGATATTGATAATAGTGAATCGATGGGGAAAATGGTAATCCCCATCTCGCAAATCATATAAGAATGTAGTCTACTCACTATATTGAACCTTGTATCTTATCTTGCGTCTAATAAGGCCCTTTTCTTTTCAATAAAAAAAAAAGTGCCATTTATAGGGCCCAGGCCCAGTATACGACTCAGAATTCTAAATTTATCCAATCATTTATTCATGTTGATTTAGATCATTTGAAAGGTTTCTTATCACATTATTATTTATTTTATTTATTCTTTGCTTTTTTTATTTTATTTTTTTTGTCGTACAAAAAAACCTTTTGAATAACCGGTGGAAATGGATTTAGCTAAAGAGAAAGCTTTTACCGCTGCCCAATACCCCTTTCTCCTCCAAATATTTCTACGAATACGCTTTTTTGATATAGAAGT

>GDSYD_1

CTAACCTATCTATGTTCAATCGTCGATATTAAGAGGTTCCATGCAATTGCAATAGCTTCTTATTGAATCTATCGAAGAATGGTGATTCAAGTCAATATTTGAAGGTTCAATAATTGTTACTAGCTTACCTTAGAGCTTGATATTGATAATAGTGAATCGATGGGGAAAATGGTAATCCCCATCTCGCAAATCATATAAGAATGTAGTCTACTCACTATATTGAACCTTGTATCTTATCTTGCGTCTAATAAGGCCCTTTTCTTTTCAATAAAAAAAAAAGTGCCATTTATAGGGCCCAGGCCCAGTATACGACTCAGAATTCTAAATTTATCCAATCATTTATTCATGTTGATTTAGATCATTTGAAAGGTTTCTTATCACATTATTATTTATTTTATTTATTCTTTGCTTTTTTTATTTTATTTTTTTTGTCGTACAAAAAAACCTTTTGAATAACCGGTGGAAATGGATTTAGCTAAAGAGAAAGCTTTTACCGCTGCCCAATACCCCTTTCTCCTCCAAATATTTCTACGAATACGCTTTTTTGATATAGAAGT

>NDXFS_1

CTAACCTATCTATGTTCAATCGTCGATATTAAGAGGTTCCATGCAATTGCAATAGCTTCTTATTGAATCTATCGAAGAATGGTGATTCAAGTCAATATTTGAAGGTTCAATAATTGTTACTAGCTTACCTTAGAGCTTGATATTGATAATAGTGAATCGATGGGGAAAATGGTAATCCCCATCTCGCAAATCATATAAGAATGTAGTCTACTCACTATATTGAACCTTGTATCTTATCTTGCGTCTAATAAGGCCCTTTTCTTTTCAATAAAAAAAAAAGTGCCATTTATAGGGCCCAGGCCCAGTATACGACTCAGAATTCTAAATTTATCCAATCATTTATTCATGTTGATTTAGATCATTTGAAAGGTTTCTTATCACATTATTATTTATTTTATTTATTCTTTGCTTTTTTTATTTTATTTTTTTTGTCGTACAAAAAAACCTTTTGAATAACCGGTGGAAATGGATTTAGCTAAAGAGAAAGCTTTTACCGCTGCCCAATACCCCTTTCTCCTCCAAATATTTCTACGAATACGCTTTTTTGATATAGAAGT

>TWYL_1

CTAACCTATCTATGTTCAATCGTCGATATTAAGAGGTTCCATGCAATTGCAATAGCTTCTTATTGAATCTATCGAAGAATGGTGATTCAAGTCAATATTTGAAGGTTCAATAATTGTTACTAGCTTACCTTAGAGCTTGATATTGATAATAGTGAATCGATGGGGAAAATGGTAATCCCCATCTCGCAAATCATATAAGAATGTAGTCTACTCACTATATTGAACCTTGTATCTTATCTTGCGTCTAATAAGGCCCTTTTCTTTTCAATAAAAAAAAAAGTGCCATTTATAGGGCCCAGGCCCAGTATACGACTCAGAATTCTAAATTTATCCAATCATTTATTCATGTTGATTTAGATCATTTGAAAGGTTTCTTATCACATTATTATTTATTTTATTTATTCTTTGCTTTTTTTATTTTATTTTTTTTGTCGTACAAAAAAACCTTTTGAATAACCGGTGGAAATGGATTTAGCTAAAGAGAAAGCTTTTACCGCTGCCCAATACCCCTTTCTCCTCCAAATATTTCTACGAATACGCTTTTTTGATATAGAAGT

>QYBSZ_1

CTAACCTATCTATGTTCAATCGTCGATATTAAGAGGTTCCATGCAATTGCAATAGCTTCTTATTGAATCTATCGAAGAATGGTGATTCAAGTCAATATTTGAAGGTTCAATAATTGTTACTAGCTTACCTTAGAGCTTGATATTGATAATAGTGAATCGATGGGGAAAATGGTAATCCCCATCTCGCAAATCATATAAGAATGTAGTCTACTCACTATATTGAACCTTGTATCTTATCTTGCGTCTAATAAGGCCCTTTTCTTTTCAATAAAAAAAAAAGTGCCATTTATAGGGCCCAGGCCCAGTATACGACTCAGAATTCTAAATTTATCCAATCATTTATTCATGTTGATTTAGATCATTTGAAAGGTTTCTTATCACATTATTATTTATTTTATTTATTCTTTGCTTTTTTTATTTTATTTTTTTTGTCGTACAAAAAAACCTTTTGAATAACCGGTGGAAATGGATTTAGCTAAAGAGAAAGCTTTTACCGCTGCCCAATACCCCTTTCTCCTCCAAATATTTCTACGAATACGCTTTTTTGATATAGAAGT

>YNTC_1

CTAACCTATCTATGTTCAATCGTCGATATTAAGAGGTTCCATGCAATTGCAATAGCTTCTTATTGAATCTATCGAAGAATGGTGATTCAAGTCAATATTTGAAGGTTCAATAATTGTTACTAGCTTACCTTAGAGCTTGATATTGATAATAGTGAATCGATGGGGAAAATGGTAATCCCCATCTCGCAAATCATATAAGAATGTAGTCTACTCACTATATTGAACCTTGTATCTTATCTTGCGTCTAATAAGGCCCTTTTCTTTTCAATAAAAAAAAAAGTGCCATTTATAGGGCCCAGGCCCAGTATACGACTCAGAATTCTAAATTTATCCAATCATTTATTCATGTTGATTTAGATCATTTGAAAGGTTTCTTATCACATTATTATTTATTTTATTTATTCTTTGCTTTTTTTATTTTATTTTTTTTGTCGTACAAAAAAACCTTTTGAATAACCGGTGGAAATGGATTTAGCTAAAGAGAAAGCTTTTACCGCTGCCCAATACCCCTTTCTCCTCCAAATATTTCTACGAATACGCTTTTTTGATATAGAAGT

rpL14-rpL36 (pairwise identity: 100%)

[image: image6.jpg]¥V A et A A A VAN AN LA VRV AN VAV
TATAARTAATAARTACTACTACACUARACRACGETATAGTRCAGCTTTGAAATGGATCAATTACTAGATTATGICTCAGCCATATACCTTARIG

[Nl VAV A1 o AN AN A A VAN TN\ WV A VY AR VYV
TATARATRATAARTACTAG TAGACGAAACARCGGTATAGTAGAGTCTTTGARATGGATCAA TTAGTAGATTATG ICTCAGGCATATACCTTTATG

Dona . e ann A A A A A AR

TATARATAATAAATACTAG TAGACGARACAACGGTATAGTAGAGCTI IGARATGGATCAATTAGTAGATTATG ICTCAGGCATATACCTTTAATC

U
¥ A A e AN AN A A AW A ) WA o
TR AR TATARRTACTACTRCACGAAACAACCGATAGTACAG 1CTTIGARATGGATCAATTRGTAGATTRTGTCTCAGGCATATACCT T TAATC

y =
WA I e ALV AN AV AW A ) WA o

TATARATAA TRAATACTAG TACACCARACAACGGTATAG TAGAGTCTTTCARATGGA TCAATTAGTAGATTATGICTCAGGCATATACCT TAATG

5 .
W AN I e LA VA AN AL A AW AN WA o

TATARATRA TRAATACTAG TAGACGAAACAACGGTATAGTAGAG TCTTTGAATGGATCAATTAGTAGATTATGTC TCAGGCATATACCTTTAATGA

Lengm: 413
Sequences &

Identcal Stes: 413 (100 0%)
Painwse % denty 1000%.
Contdence ean: 387
EpecaaErrors 2323

Ungapped angths o & sequences:
Mean 4130 S13Dex 00
Mnmum: 413 Wasmum 413

Frea % of morse
P

o oo lram





>NXQZS_1

CTCGTGATTGAGACAGTTAAATTTCACTAAGATAGTCTCATTAGCTCCCGAAGTCTTATAAATAATAAATACTAGTAGACGAAACAACGGTATAGTAGAGTCTTTGAAATGGATCAATTAGTAGATTATGTCTCAGGCATATACCTTTAATGAAAAAAAAAAATAAAAAAGAAAAACATGTTGATTATATCAAAAAAAAAAAATGATATTTCGTCATGGGTAAAGACACTATTGCCGATATAATAACTTATATAAAAAATGCTGACATGGATAAAAAAGGAACGGTTCGAATACCCTCCACTAATATTACCGAAAACATTGTTAAAATACTTCTACGAAAGGGTTTTATCGAAAATGTTAGGAAGCACCAGGAAAACAACAAATATTTCTTGGTTTTAACCCTACGACATAGAAGAAATAGGAAAGGAGCATATAGAAATATTTTAAAGCGTATCAGCAGACCAGGTCTGCGAATCTATTGCAACTCTCAACGAATTCCTAGGATTTCAGGCGGGATAGGGGTTGTAATTCTTTCTACTTCTAAAGGTATAATGACAGATCGAGAAGCTCGACTAAAAAGAATTGGAGGAGAAATTTTGTTTTATATATGGGGAGGTGATCCATCTGGTATGCGATACAAATTTGATACGTAACTTCCTATTTATGAAAAAGAGAGTAGAGGTGGGTTGT

>GDSYD_1

CTCGTGATTGAGACAGTTAAATTTCACTAAGATAGTCTCATTAGCTCCCGAAGTCTTATAAATAATAAATACTAGTAGACGAAACAACGGTATAGTAGAGTCTTTGAAATGGATCAATTAGTAGATTATGTCTCAGGCATATACCTTTAATGAAAAAAAAAAATAAAAAAGAAAAACATGTTGATTATATCAAAAAAAAAAAATGATATTTCGTCATGGGTAAAGACACTATTGCCGATATAATAACTTATATAAAAAATGCTGACATGGATAAAAAAGGAACGGTTCGAATACCCTCCACTAATATTACCGAAAACATTGTTAAAATACTTCTACGAAAGGGTTTTATCGAAAATGTTAGGAAGCACCAGGAAAACAACAAATATTTCTTGGTTTTAACCCTACGACATAGAAGAAATAGGAAAGGAGCATATAGAAATATTTTAAAGCGTATCAGCAGACCAGGTCTGCGAATCTATTGCAACTCTCAACGAATTCCTAGGATTTCAGGCGGGATAGGGGTTGTAATTCTTTCTACTTCTAAAGGTATAATGACAGATCGAGAAGCTCGACTAAAAAGAATTGGAGGAGAAATTTTGTTTTATATATGGGGAGGTGATCCATCTGGTATGCGATACAAATTTGATACGTAACTTCCTATTTATGAAAAAGAGAGTAGAGGTGGGTTGT

>NDXFS_1

CTCGTGATTGAGACAGTTAAATTTCACTAAGATAGTCTCATTAGCTCCCGAAGTCTTATAAATAATAAATACTAGTAGACGAAACAACGGTATAGTAGAGTCTTTGAAATGGATCAATTAGTAGATTATGTCTCAGGCATATACCTTTAATGAAAAAAAAAAATAAAAAAGAAAAACATGTTGATTATATCAAAAAAAAAAAATGATATTTCGTCATGGGTAAAGACACTATTGCCGATATAATAACTTATATAAAAAATGCTGACATGGATAAAAAAGGAACGGTTCGAATACCCTCCACTAATATTACCGAAAACATTGTTAAAATACTTCTACGAAAGGGTTTTATCGAAAATGTTAGGAAGCACCAGGAAAACAACAAATATTTCTTGGTTTTAACCCTACGACATAGAAGAAATAGGAAAGGAGCATATAGAAATATTTTAAAGCGTATCAGCAGACCAGGTCTGCGAATCTATTGCAACTCTCAACGAATTCCTAGGATTTCAGGCGGGATAGGGGTTGTAATTCTTTCTACTTCTAAAGGTATAATGACAGATCGAGAAGCTCGACTAAAAAGAATTGGAGGAGAAATTTTGTTTTATATATGGGGAGGTGATCCATCTGGTATGCGATACAAATTTGATACGTAACTTCCTATTTATGAAAAAGAGAGTAGAGGTGGGTTGT

>TWYL_1

CTCGTGATTGAGACAGTTAAATTTCACTAAGATAGTCTCATTAGCTCCCGAAGTCTTATAAATAATAAATACTAGTAGACGAAACAACGGTATAGTAGAGTCTTTGAAATGGATCAATTAGTAGATTATGTCTCAGGCATATACCTTTAATGAAAAAAAAAAATAAAAAAGAAAAACATGTTGATTATATCAAAAAAAAAAAATGATATTTCGTCATGGGTAAAGACACTATTGCCGATATAATAACTTATATAAAAAATGCTGACATGGATAAAAAAGGAACGGTTCGAATACCCTCCACTAATATTACCGAAAACATTGTTAAAATACTTCTACGAAAGGGTTTTATCGAAAATGTTAGGAAGCACCAGGAAAACAACAAATATTTCTTGGTTTTAACCCTACGACATAGAAGAAATAGGAAAGGAGCATATAGAAATATTTTAAAGCGTATCAGCAGACCAGGTCTGCGAATCTATTGCAACTCTCAACGAATTCCTAGGATTTCAGGCGGGATAGGGGTTGTAATTCTTTCTACTTCTAAAGGTATAATGACAGATCGAGAAGCTCGACTAAAAAGAATTGGAGGAGAAATTTTGTTTTATATATGGGGAGGTGATCCATCTGGTATGCGATACAAATTTGATACGTAACTTCCTATTTATGAAAAAGAGAGTAGAGGTGGGTTGT

>QYBSZ_1

CTCGTGATTGAGACAGTTAAATTTCACTAAGATAGTCTCATTAGCTCCCGAAGTCTTATAAATAATAAATACTAGTAGACGAAACAACGGTATAGTAGAGTCTTTGAAATGGATCAATTAGTAGATTATGTCTCAGGCATATACCTTTAATGAAAAAAAAAAATAAAAAAGAAAAACATGTTGATTATATCAAAAAAAAAAAATGATATTTCGTCATGGGTAAAGACACTATTGCCGATATAATAACTTATATAAAAAATGCTGACATGGATAAAAAAGGAACGGTTCGAATACCCTCCACTAATATTACCGAAAACATTGTTAAAATACTTCTACGAAAGGGTTTTATCGAAAATGTTAGGAAGCACCAGGAAAACAACAAATATTTCTTGGTTTTAACCCTACGACATAGAAGAAATAGGAAAGGAGCATATAGAAATATTTTAAAGCGTATCAGCAGACCAGGTCTGCGAATCTATTGCAACTCTCAACGAATTCCTAGGATTTCAGGCGGGATAGGGGTTGTAATTCTTTCTACTTCTAAAGGTATAATGACAGATCGAGAAGCTCGACTAAAAAGAATTGGAGGAGAAATTTTGTTTTATATATGGGGAGGTGATCCATCTGGTATGCGATACAAATTTGATACGTAACTTCCTATTTATGAAAAAGAGAGTAGAGGTGGGTTGT

>YNTC_1

CTCGTGATTGAGACAGTTAAATTTCACTAAGATAGTCTCATTAGCTCCCGAAGTCTTATAAATAATAAATACTAGTAGACGAAACAACGGTATAGTAGAGTCTTTGAAATGGATCAATTAGTAGATTATGTCTCAGGCATATACCTTTAATGAAAAAAAAAAATAAAAAAGAAAAACATGTTGATTATATCAAAAAAAAAAAATGATATTTCGTCATGGGTAAAGACACTATTGCCGATATAATAACTTATATAAAAAATGCTGACATGGATAAAAAAGGAACGGTTCGAATACCCTCCACTAATATTACCGAAAACATTGTTAAAATACTTCTACGAAAGGGTTTTATCGAAAATGTTAGGAAGCACCAGGAAAACAACAAATATTTCTTGGTTTTAACCCTACGACATAGAAGAAATAGGAAAGGAGCATATAGAAATATTTTAAAGCGTATCAGCAGACCAGGTCTGCGAATCTATTGCAACTCTCAACGAATTCCTAGGATTTCAGGCGGGATAGGGGTTGTAATTCTTTCTACTTCTAAAGGTATAATGACAGATCGAGAAGCTCGACTAAAAAGAATTGGAGGAGAAATTTTGTTTTATATATGGGGAGGTGATCCATCTGGTATGCGATACAAATTTGATACGTAACTTCCTATTTATGAAAAAGAGAGTAGAGGTGGGTTGT

psbJ-petA (pairwise identity: 99.6%，one Indel)
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Length: 798

Sequences: 6

Identical Sites: 789 (98.9%)
Pairwise % Identity: 99.6%
Confidence Mean: 46.7
Expected Errors: 18.97

Ungapped lengths of 6 sequences:
Mean:790.5  StdDev: 3.4
Minimum: 789 Maximum: 798

Freq % of non—gaps
1,573 33.2%
810 17.1%
781 16.5%
1,579 33.3%

Heamk

GC: 1,591 33.2%
45 0.9% (of any)

oo s

\GACACCCTACAAATCATTCCTATACTAAATT.

AAACTAGGAATAGGAAACTATAGAAAAAATAGAAAAAGAAAGAAAGTTTGAACTGTAACTTTGATGTGAGTG




>NXQZS_1

CTTTTCTTCTACGGCTCATATTCCGGATTGGGATCATCCCTGTAATAATCGGATGAACCGGACTGTAGACATGAAAGAGTAAGAACTCAACAGGACCTCAAATCCATATAAGGAGGGGTCTGGTCCTGTTGAGTTCTTACTCTTCGACCGAGACCTTGACCCATAAGGGGTGGAAATTAATCCAGTCAACACAATCATAATACGTATACATGTATTAGACTAAATGAAAAAATGGATCATTTGATTCGTCCCCACAAATTACTTTACTACATTCCTTTATTTTTCATGATGTTTTTGAAACGCCGAATCCGCTGATTGATTCATAGTATCTATAGATATGGTGTGGACTTTTCCGAAGTAAAAATAAAGAAAGAAGGATCGCTTTTTTGAATGACACCATATGGATTTCTCCAGATGAGACACCCTACAAATCATTCCTATACTAAATTAGAAACTAGGAATAGGAAACTATAGAAAAAGAAAGAAAGTTTGAACTGTAACTTTGATGTGAGTGATGAGATAATAAGGTAAGGTATAATAAGATTATCAAATTAATAAGGATTTGTATATGTCCGAATTTAAATTTCCCCTTTTTGACCCGTAAACAGAACATGAAAAATCTTTTTGAGCGAGTCTTTTTTCTTTTTATAATATAAGTTAAAGTTAAGTTAATTGAATAAATT

>GDSYD_1

CTTTTCTTCTACGGCTCATATTCCGGATTGGGATCATCCCTGTAATAATCGGATGAACCGGACTGTAGACATGAAAGAGTAAGAACTCAACAGGACCTCAAATCCATATAAGGAGGGGTCTGGTCCTGTTGAGTTCTTACTCTTCGACCGAGACCTTGACCCATAAGGGGTGGAAATTAATCCAGTCAACACAATCATAATACGTATACATGTATTAGACTAAATGAAAAAATGGATCATTTGATTCGTCCCCACAAATTACTTTACTACATTCCTTTATTTTTCATGATGTTTTTGAAACGCCGAATCCGCTGATTGATTCATAGTATCTATAGATATGGTGTGGACTTTTCCGAAGTAAAAATAAAGAAAGAAGGATCGCTTTTTTGAATGACACCATATGGATTTCTCCAGATGAGACACCCTACAAATCATTCCTATACTAAATTAGAAACTAGGAATAGGAAACTATAGAAAAAGAAAGAAAGTTTGAACTGTAACTTTGATGTGAGTGATGAGATAATAAGGTAAGGTATAATAAGATTATCAAATTAATAAGGATTTGTATATGTCCGAATTTAAATTTCCCCTTTTTGACCCGTAAACAGAACATGAAAAATCTTTTTGAGCGAGTCTTTTTTCTTTTTATAATATAAGTTAAAGTTAAGTTAATTGAATAAATT

>NDXFS_1

CTTTTCTTCTACGGCTCATATTCCGGATTGGGATCATCCCTGTAATAATCGGATGAACCGGACTGTAGACATGAAAGAGTAAGAACTCAACAGGACCTCAAATCCATATAAGGAGGGGTCTGGTCCTGTTGAGTTCTTACTCTTCGACCGAGACCTTGACCCATAAGGGGTGGAAATTAATCCAGTCAACACAATCATAATACGTATACATGTATTAGACTAAATGAAAAAATGGATCATTTGATTCGTCCCCACAAATTACTTTACTACATTCCTTTATTTTTCATGATGTTTTTGAAACGCCGAATCCGCTGATTGATTCATAGTATCTATAGATATGGTGTGGACTTTTCCGAAGTAAAAATAAAGAAAGAAGGATCGCTTTTTTGAATGACACCATATGGATTTCTCCAGATGAGACACCCTACAAATCATTCCTATACTAAATTAGAAACTAGGAATAGGAAACTATAGAAAAAGAAAGAAAGTTTGAACTGTAACTTTGATGTGAGTGATGAGATAATAAGGTAAGGTATAATAAGATTATCAAATTAATAAGGATTTGTATATGTCCGAATTTAAATTTCCCCTTTTTGACCCGTAAACAGAACATGAAAAATCTTTTTGAGCGAGTCTTTTTTCTTTTTATAATATAAGTTAAAGTTAAGTTAATTGAATAAATT

>TWYL_1

CTTTTCTTCTACGGCTCATATTCCGGATTGGGATCATCCCTGTAATAATCGGATGAACCGGACTGTAGACATGAAAGAGTAAGAACTCAACAGGACCTCAAATCCATATAAGGAGGGGTCTGGTCCTGTTGAGTTCTTACTCTTCGACCGAGACCTTGACCCATAAGGGGTGGAAATTAATCCAGTCAACACAATCATAATACGTATACATGTATTAGACTAAATGAAAAAATGGATCATTTGATTCGTCCCCACAAATTACTTTACTACATTCCTTTATTTTTCATGATGTTTTTGAAACGCCGAATCCGCTGATTGATTCATAGTATCTATAGATATGGTGTGGACTTTTCCGAAGTAAAAATAAAGAAAGAAGGATCGCTTTTTTGAATGACACCATATGGATTTCTCCAGATGAGACACCCTACAAATCATTCCTATACTAAATTAGAAACTAGGAATAGGAAACTATAGAAAAAGAAAGAAAGTTTGAACTGTAACTTTGATGTGAGTGATGAGATAATAAGGTAAGGTATAATAAGATTATCAAATTAATAAGGATTTGTATATGTCCGAATTTAAATTTCCCCTTTTTGACCCGTAAACAGAACATGAAAAATCTTTTTGAGCGAGTCTTTTTTCTTTTTATAATATAAGTTAAAGTTAAGTTAATTGAATAAATT

>QYBSZ_1

CTTTTCTTCTACGGCTCATATTCCGGATTGGGATCATCCCTGTAATAATCGGATGAACCGGACTGTAGACATGAAAGAGTAAGAACTCAACAGGACCTCAAATCCATATAAGGAGGGGTCTGGTCCTGTTGAGTTCTTACTCTTCGACCGAGACCTTGACCCATAAGGGGTGGAAATTAATCCAGTCAACACAATCATAATACGTATACATGTATTAGACTAAATGAAAAAATGGATCATTTGATTCGTCCCCACAAATTACTTTACTACATTCCTTTATTTTTCATGATGTTTTTGAAACGCCGAATCCGCTGATTGATTCATAGTATCTATAGATATGGTGTGGACTTTTCCGAAGTAAAAATAAAGAAAGAAGGATCGCTTTTTTGAATGACACCATATGGATTTCTCCAGATGAGACACCCTACAAATCATTCCTATACTAAATTAGAAACTAGGAATAGGAAACTATAGAAAAAGAAAGAAAGTTTGAACTGTAACTTTGATGTGAGTGATGAGATAATAAGGTAAGGTATAATAAGATTATCAAATTAATAAGGATTTGTATATGTCCGAATTTAAATTTCCCCTTTTTGACCCGTAAACAGAACATGAAAAATCTTTTTGAGCGAGTCTTTTTTCTTTTTATAATATAAGTTAAAGTTAAGTTAATTGAATAAATT

>YNTC_1

CTTTTCTTCTACGGCTCATATTCCGGATTGGGATCATCCCTGTAATAATCGGATGAACCGGACTGTAGACATGAAAGAGTAAGAACTCAACAGGACCTCAAATCCATATAAGGAGGGGTCTGGTCCTGTTGAGTTCTTACTCTTCGACCGAGACCTTGACCCATAAGGGGTGGAAATTAATCCAGTCAACACAATCATAATACGTATACATGTATTAGACTAAATGAAAAAATGGATCATTTGATTCGTCCCCACAAATTACTTTACTACATTCCTTTATTTTTCATGATGTTTTTGAAACGCCGAATCCGCTGATTGATTCATAGTATCTATAGATATGGTGTGGACTTTTCCGAAGTAAAAATAAAGAAAGAAGGATCGCTTTTTTGAATGACACCATATGGATTTCTCCAGATGAGACACCCTACAAATCATTCCTATACTAAATTAGAAACTAGGAATAGGAAACTATAGAAAAAATAGAAAAAGAAAGAAAGTTTGAACTGTAACTTTGATGTGAGTGATGAGATAATAAGGTAAGGTATAATAAGATTATCAAATTAATAAGGATTTGTATATGTCCGAATTTAAATTTCCCCTTTTTGACCCGTAAACAGAACATGAAAAATCTTTTTGAGCGAGTCTTTTTTCTTTTTATAATATAAGTTAAAGTTAAGTTAATTGAATAAATT

psaI-accD (pairwise identity: 100%)
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Length: 688
Sequences:6

Identical Sites: 688 (100.0%)
Pairwise % Identity: 100.0%
Confidence Mean: 518
Expected Errors: 450

Ungapped lengths of 6 sequences:
Mean: 6880  StdDev: 0.0
Minimum: 688 Maximum: 688
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>NXQZS_1

ACTTCTAGAATCATACATTTTTCATATGAATCCCTCTTGGATCAAATTATAACGAATCCTTGCAAGTTTTTAGTTTTAGAAAGTAGGGGAGGAAAATAATAAGATTCTCATACATATATTTCCCGGAAAAGGATGCGTAGGTACACTAATTTCATATTTAGTTTAGATCTACATTCTTTGAACTCATATTCTAATAACTTAGAATATAATATACTTATAATTTAATATATAATTATAATATATTATTCTAAAAAAAAAAAAGATTGTTTATAACAAAGAGAAGTATCAATTAAATACCCCGAGGCACCGATTCTATGACAGATTTCAACTTCCCCTCTATTTTTGTGCCTTTAATAGGCCTATTATTT

>GDSYD_1

ACTTCTAGAATCATACATTTTTCATATGAATCCCTCTTGGATCAAATTATAACGAATCCTTGCAAGTTTTTAGTTTTAGAAAGTAGGGGAGGAAAATAATAAGATTCTCATACATATATTTCCCGGAAAAGGATGCGTAGGTACACTAATTTCATATTTAGTTTAGATCTACATTCTTTGAACTCATATTCTAATAACTTAGAATATAATATACTTATAATTTAATATATAATTATAATATATTATTCTAAAAAAAAAAAAGATTGTTTATAACAAAGAGAAGTATCAATTAAATACCCCGAGGCACCGATTCTATGACAGATTTCAACTTCCCCTCTATTTTTGTGCCTTTAATAGGCCTATTATTT

>NDXFS_1

ACTTCTAGAATCATACATTTTTCATATGAATCCCTCTTGGATCAAATTATAACGAATCCTTGCAAGTTTTTAGTTTTAGAAAGTAGGGGAGGAAAATAATAAGATTCTCATACATATATTTCCCGGAAAAGGATGCGTAGGTACACTAATTTCATATTTAGTTTAGATCTACATTCTTTGAACTCATATTCTAATAACTTAGAATATAATATACTTATAATTTAATATATAATTATAATATATTATTCTAAAAAAAAAAAAGATTGTTTATAACAAAGAGAAGTATCAATTAAATACCCCGAGGCACCGATTCTATGACAGATTTCAACTTCCCCTCTATTTTTGTGCCTTTAATAGGCCTATTATTT

>TWYL_1

ACTTCTAGAATCATACATTTTTCATATGAATCCCTCTTGGATCAAATTATAACGAATCCTTGCAAGTTTTTAGTTTTAGAAAGTAGGGGAGGAAAATAATAAGATTCTCATACATATATTTCCCGGAAAAGGATGCGTAGGTACACTAATTTCATATTTAGTTTAGATCTACATTCTTTGAACTCATATTCTAATAACTTAGAATATAATATACTTATAATTTAATATATAATTATAATATATTATTCTAAAAAAAAAAAAGATTGTTTATAACAAAGAGAAGTATCAATTAAATACCCCGAGGCACCGATTCTATGACAGATTTCAACTTCCCCTCTATTTTTGTGCCTTTAATAGGCCTATTATTT

>QYBSZ_1

ACTTCTAGAATCATACATTTTTCATATGAATCCCTCTTGGATCAAATTATAACGAATCCTTGCAAGTTTTTAGTTTTAGAAAGTAGGGGAGGAAAATAATAAGATTCTCATACATATATTTCCCGGAAAAGGATGCGTAGGTACACTAATTTCATATTTAGTTTAGATCTACATTCTTTGAACTCATATTCTAATAACTTAGAATATAATATACTTATAATTTAATATATAATTATAATATATTATTCTAAAAAAAAAAAAGATTGTTTATAACAAAGAGAAGTATCAATTAAATACCCCGAGGCACCGATTCTATGACAGATTTCAACTTCCCCTCTATTTTTGTGCCTTTAATAGGCCTATTATTT

>YNTC_1

ACTTCTAGAATCATACATTTTTCATATGAATCCCTCTTGGATCAAATTATAACGAATCCTTGCAAGTTTTTAGTTTTAGAAAGTAGGGGAGGAAAATAATAAGATTCTCATACATATATTTCCCGGAAAAGGATGCGTAGGTACACTAATTTCATATTTAGTTTAGATCTACATTCTTTGAACTCATATTCTAATAACTTAGAATATAATATACTTATAATTTAATATATAATTATAATATATTATTCTAAAAAAAAAAAAGATTGTTTATAACAAAGAGAAGTATCAATTAAATACCCCGAGGCACCGATTCTATGACAGATTTCAACTTCCCCTCTATTTTTGTGCCTTTAATAGGCCTATTATTT

trnT-trnF (pairwise identity: 100%)
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Length: 919

Sequences: 6

Identical Sites: 919 (100.0%)
Pairwise % Identity: 100.0%
Confidence Mean: 47.1
Expected Errors: 14.58
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Heamk

GC: 1,920 34.8%
=8 © 0.0% (of any)
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>NXQZS_1

GGGGATATGGCGAAATTGGTAGACGCTACGGACTTGATTGAATTGAGCCTTGGTATGGAAACTTACCAAGTGGTAACTTCCAAATTCAGAGAAACCCTGGAATTAAAAATGGGTAATCCTGAGCCAAATCCTGTTTAAAGAAAACAAGGGTTCCTTTCCTAGAAAGCGAGAATCAAAAAAGGATAGGTGCAGAGACTCAATGGAAGCTGTTCCAACGAATGGGGTTGAGGGTTGGTAGAAGAATCTATCCATCGGAACTCCGGGGGGATGATCCCATGTACTGAAATATCAAACGATTAATCACAACCCGAATCCTTTTTTTTATTTTATTATTTATTACTTTTAATATTTGATAATAAATTCTATTAATAATTAGTTCATAACTCTTGTGTTGTGAATCGATCCAATTTGAATGAAGAATCAAATATTCCGTGATGAAATCATTCACTCCAGAATATGAGGCTGGGATAAAAATTACCGATCGAACGAGAATAAAGATAGAGTCCCATTCTACCTGTCAATGCCGACAACAATGCAATTTGTTTGTAGTAGAAGGAAAATCCGTCGACTTTAGAAATCGTGAGGGTTCGAGTCCCTCTATCCCCAATAAATGCCTAGTTTACGACCTAAGCCTTTATCCTCTTTTTGCTTTTCGCCTGCGGTTCCAAATTAGATATGATATG

>GDSYD_1

GGGGATATGGCGAAATTGGTAGACGCTACGGACTTGATTGAATTGAGCCTTGGTATGGAAACTTACCAAGTGGTAACTTCCAAATTCAGAGAAACCCTGGAATTAAAAATGGGTAATCCTGAGCCAAATCCTGTTTAAAGAAAACAAGGGTTCCTTTCCTAGAAAGCGAGAATCAAAAAAGGATAGGTGCAGAGACTCAATGGAAGCTGTTCCAACGAATGGGGTTGAGGGTTGGTAGAAGAATCTATCCATCGGAACTCCGGGGGGATGATCCCATGTACTGAAATATCAAACGATTAATCACAACCCGAATCCTTTTTTTTATTTTATTATTTATTACTTTTAATATTTGATAATAAATTCTATTAATAATTAGTTCATAACTCTTGTGTTGTGAATCGATCCAATTTGAATGAAGAATCAAATATTCCGTGATGAAATCATTCACTCCAGAATATGAGGCTGGGATAAAAATTACCGATCGAACGAGAATAAAGATAGAGTCCCATTCTACCTGTCAATGCCGACAACAATGCAATTTGTTTGTAGTAGAAGGAAAATCCGTCGACTTTAGAAATCGTGAGGGTTCGAGTCCCTCTATCCCCAATAAATGCCTAGTTTACGACCTAAGCCTTTATCCTCTTTTTGCTTTTCGCCTGCGGTTCCAAATTAGATATGATATG

>NDXFS_1

GGGGATATGGCGAAATTGGTAGACGCTACGGACTTGATTGAATTGAGCCTTGGTATGGAAACTTACCAAGTGGTAACTTCCAAATTCAGAGAAACCCTGGAATTAAAAATGGGTAATCCTGAGCCAAATCCTGTTTAAAGAAAACAAGGGTTCCTTTCCTAGAAAGCGAGAATCAAAAAAGGATAGGTGCAGAGACTCAATGGAAGCTGTTCCAACGAATGGGGTTGAGGGTTGGTAGAAGAATCTATCCATCGGAACTCCGGGGGGATGATCCCATGTACTGAAATATCAAACGATTAATCACAACCCGAATCCTTTTTTTTATTTTATTATTTATTACTTTTAATATTTGATAATAAATTCTATTAATAATTAGTTCATAACTCTTGTGTTGTGAATCGATCCAATTTGAATGAAGAATCAAATATTCCGTGATGAAATCATTCACTCCAGAATATGAGGCTGGGATAAAAATTACCGATCGAACGAGAATAAAGATAGAGTCCCATTCTACCTGTCAATGCCGACAACAATGCAATTTGTTTGTAGTAGAAGGAAAATCCGTCGACTTTAGAAATCGTGAGGGTTCGAGTCCCTCTATCCCCAATAAATGCCTAGTTTACGACCTAAGCCTTTATCCTCTTTTTGCTTTTCGCCTGCGGTTCCAAATTAGATATGATATG

>TWYL_1

GGGGATATGGCGAAATTGGTAGACGCTACGGACTTGATTGAATTGAGCCTTGGTATGGAAACTTACCAAGTGGTAACTTCCAAATTCAGAGAAACCCTGGAATTAAAAATGGGTAATCCTGAGCCAAATCCTGTTTAAAGAAAACAAGGGTTCCTTTCCTAGAAAGCGAGAATCAAAAAAGGATAGGTGCAGAGACTCAATGGAAGCTGTTCCAACGAATGGGGTTGAGGGTTGGTAGAAGAATCTATCCATCGGAACTCCGGGGGGATGATCCCATGTACTGAAATATCAAACGATTAATCACAACCCGAATCCTTTTTTTTATTTTATTATTTATTACTTTTAATATTTGATAATAAATTCTATTAATAATTAGTTCATAACTCTTGTGTTGTGAATCGATCCAATTTGAATGAAGAATCAAATATTCCGTGATGAAATCATTCACTCCAGAATATGAGGCTGGGATAAAAATTACCGATCGAACGAGAATAAAGATAGAGTCCCATTCTACCTGTCAATGCCGACAACAATGCAATTTGTTTGTAGTAGAAGGAAAATCCGTCGACTTTAGAAATCGTGAGGGTTCGAGTCCCTCTATCCCCAATAAATGCCTAGTTTACGACCTAAGCCTTTATCCTCTTTTTGCTTTTCGCCTGCGGTTCCAAATTAGATATGATATG

>QYBSZ_1

GGGGATATGGCGAAATTGGTAGACGCTACGGACTTGATTGAATTGAGCCTTGGTATGGAAACTTACCAAGTGGTAACTTCCAAATTCAGAGAAACCCTGGAATTAAAAATGGGTAATCCTGAGCCAAATCCTGTTTAAAGAAAACAAGGGTTCCTTTCCTAGAAAGCGAGAATCAAAAAAGGATAGGTGCAGAGACTCAATGGAAGCTGTTCCAACGAATGGGGTTGAGGGTTGGTAGAAGAATCTATCCATCGGAACTCCGGGGGGATGATCCCATGTACTGAAATATCAAACGATTAATCACAACCCGAATCCTTTTTTTTATTTTATTATTTATTACTTTTAATATTTGATAATAAATTCTATTAATAATTAGTTCATAACTCTTGTGTTGTGAATCGATCCAATTTGAATGAAGAATCAAATATTCCGTGATGAAATCATTCACTCCAGAATATGAGGCTGGGATAAAAATTACCGATCGAACGAGAATAAAGATAGAGTCCCATTCTACCTGTCAATGCCGACAACAATGCAATTTGTTTGTAGTAGAAGGAAAATCCGTCGACTTTAGAAATCGTGAGGGTTCGAGTCCCTCTATCCCCAATAAATGCCTAGTTTACGACCTAAGCCTTTATCCTCTTTTTGCTTTTCGCCTGCGGTTCCAAATTAGATATGATATG

>YNTC_1

GGGGATATGGCGAAATTGGTAGACGCTACGGACTTGATTGAATTGAGCCTTGGTATGGAAACTTACCAAGTGGTAACTTCCAAATTCAGAGAAACCCTGGAATTAAAAATGGGTAATCCTGAGCCAAATCCTGTTTAAAGAAAACAAGGGTTCCTTTCCTAGAAAGCGAGAATCAAAAAAGGATAGGTGCAGAGACTCAATGGAAGCTGTTCCAACGAATGGGGTTGAGGGTTGGTAGAAGAATCTATCCATCGGAACTCCGGGGGGATGATCCCATGTACTGAAATATCAAACGATTAATCACAACCCGAATCCTTTTTTTTATTTTATTATTTATTACTTTTAATATTTGATAATAAATTCTATTAATAATTAGTTCATAACTCTTGTGTTGTGAATCGATCCAATTTGAATGAAGAATCAAATATTCCGTGATGAAATCATTCACTCCAGAATATGAGGCTGGGATAAAAATTACCGATCGAACGAGAATAAAGATAGAGTCCCATTCTACCTGTCAATGCCGACAACAATGCAATTTGTTTGTAGTAGAAGGAAAATCCGTCGACTTTAGAAATCGTGAGGGTTCGAGTCCCTCTATCCCCAATAAATGCCTAGTTTACGACCTAAGCCTTTATCCTCTTTTTGCTTTTCGCCTGCGGTTCCAAATTAGATATGATATG

3’rps16-5’trnK (pairwise identity: 99.9%, one SNP)
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TTCTTTTCTGAATTAGACTTTACCCTTCTATTCCGTTTGTAGGAAACGGAATACACTTTCACTGACTGACACACTTATGAAAAATCCATAATTGTGGTATAGGCGY

Length: 447

Sequences: 6

Identical Sites: 446 (99.8%)
Pairwise % Identity: 99.9%
Confidence Mean: 50.8
Expected Errors: 1.74

Ungapped lengths of 6 sequences:
Mean:447.0  StdDev. 0.0
Minimum: 447  Maximum: 447

Freq
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Heamk
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>NXQZS_1

TCCTTCCGTCCCAGATCAATTCCATCTTAACTTAACAAATATTATTTGTTCTCTTTTCAAAATCTTAATAATCTTCTACTTATTTGAAGTTTAAGAGGTTCATGTTGGATACGATGTAATCATAATCCAGCCGTTATTTATAGTTTTTTCTTTCTAGTTTGGTTTTTCATGATTCTTTTCTGAATTAGACTTTACCCTTCTATTCCGTTTGTAGGAAACGGAATCCACTTTCACTGACTGACACACTTATGAAAAATCCATAATTGTGGTATAGGCGGGGCATAAACATGGATCTTTCTTTATGCTTAAACCCATCAAATTCTTGTTCCTGCACGATCCATTCTGAGTCGAAATGTGAAGTTGAAGTGAAAGAAAGAAAACTCTTCTATCTTAGAACTTCTAATTAATGGTAAAGCAGATATGGTAATCGTATTTTCATGTAAAAATTATCCCAATTGCTAATTCC

>GDSYD_1

TCCTTCCGTCCCAGATCAATTCCATCTTAACTTAACAAATATTATTTGTTCTCTTTTCAAAATCTTAATAATCTTCTACTTATTTGAAGTTTAAGAGGTTCATGTTGGATACGATGTAATCATAATCCAGCCGTTATTTATAGTTTTTTCTTTCTAGTTTGGTTTTTCATGATTCTTTTCTGAATTAGACTTTACCCTTCTATTCCGTTTGTAGGAAACGGAATCCACTTTCACTGACTGACACACTTATGAAAAATCCATAATTGTGGTATAGGCGGGGCATAAACATGGATCTTTCTTTATGCTTAAACCCATCAAATTCTTGTTCCTGCACGATCCATTCTGAGTCGAAATGTGAAGTTGAAGTGAAAGAAAGAAAACTCTTCTATCTTAGAACTTCTAATTAATGGTAAAGCAGATATGGTAATCGTATTTTCATGTAAAAATTATCCCAATTGCTAATTCC

>NDXFS_1

TCCTTCCGTCCCAGATCAATTCCATCTTAACTTAACAAATATTATTTGTTCTCTTTTCAAAATCTTAATAATCTTCTACTTATTTGAAGTTTAAGAGGTTCATGTTGGATACGATGTAATCATAATCCAGCCGTTATTTATAGTTTTTTCTTTCTAGTTTGGTTTTTCATGATTCTTTTCTGAATTAGACTTTACCCTTCTATTCCGTTTGTAGGAAACGGAATCCACTTTCACTGACTGACACACTTATGAAAAATCCATAATTGTGGTATAGGCGGGGCATAAACATGGATCTTTCTTTATGCTTAAACCCATCAAATTCTTGTTCCTGCACGATCCATTCTGAGTCGAAATGTGAAGTTGAAGTGAAAGAAAGAAAACTCTTCTATCTTAGAACTTCTAATTAATGGTAAAGCAGATATGGTAATCGTATTTTCATGTAAAAATTATCCCAATTGCTAATTCC

>TWYL_1

TCCTTCCGTCCCAGATCAATTCCATCTTAACTTAACAAATATTATTTGTTCTCTTTTCAAAATCTTAATAATCTTCTACTTATTTGAAGTTTAAGAGGTTCATGTTGGATACGATGTAATCATAATCCAGCCGTTATTTATAGTTTTTTCTTTCTAGTTTGGTTTTTCATGATTCTTTTCTGAATTAGACTTTACCCTTCTATTCCGTTTGTAGGAAACGGAATCCACTTTCACTGACTGACACACTTATGAAAAATCCATAATTGTGGTATAGGCGGGGCATAAACATGGATCTTTCTTTATGCTTAAACCCATCAAATTCTTGTTCCTGCACGATCCATTCTGAGTCGAAATGTGAAGTTGAAGTGAAAGAAAGAAAACTCTTCTATCTTAGAACTTCTAATTAATGGTAAAGCAGATATGGTAATCGTATTTTCATGTAAAAATTATCCCAATTGCTAATTCC

>QYBSZ_1

TCCTTCCGTCCCAGATCAATTCCATCTTAACTTAACAAATATTATTTGTTCTCTTTTCAAAATCTTAATAATCTTCTACTTATTTGAAGTTTAAGAGGTTCATGTTGGATACGATGTAATCATAATCCAGCCGTTATTTATAGTTTTTTCTTTCTAGTTTGGTTTTTCATGATTCTTTTCTGAATTAGACTTTACCCTTCTATTCCGTTTGTAGGAAACGGAATACACTTTCACTGACTGACACACTTATGAAAAATCCATAATTGTGGTATAGGCGGGGCATAAACATGGATCTTTCTTTATGCTTAAACCCATCAAATTCTTGTTCCTGCACGATCCATTCTGAGTCGAAATGTGAAGTTGAAGTGAAAGAAAGAAAACTCTTCTATCTTAGAACTTCTAATTAATGGTAAAGCAGATATGGTAATCGTATTTTCATGTAAAAATTATCCCAATTGCTAATTCC

>YNTC_1

TCCTTCCGTCCCAGATCAATTCCATCTTAACTTAACAAATATTATTTGTTCTCTTTTCAAAATCTTAATAATCTTCTACTTATTTGAAGTTTAAGAGGTTCATGTTGGATACGATGTAATCATAATCCAGCCGTTATTTATAGTTTTTTCTTTCTAGTTTGGTTTTTCATGATTCTTTTCTGAATTAGACTTTACCCTTCTATTCCGTTTGTAGGAAACGGAATCCACTTTCACTGACTGACACACTTATGAAAAATCCATAATTGTGGTATAGGCGGGGCATAAACATGGATCTTTCTTTATGCTTAAACCCATCAAATTCTTGTTCCTGCACGATCCATTCTGAGTCGAAATGTGAAGTTGAAGTGAAAGAAAGAAAACTCTTCTATCTTAGAACTTCTAATTAATGGTAAAGCAGATATGGTAATCGTATTTTCATGTAAAAATTATCCCAATTGCTAATTCC

matK-trnK (pairwise identity: 100%)
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Length: 864

Sequences: 6

Identical Sites: 864 (100.0%)
Pairwise % Identity: 100.0%
Confidence Mean: 52.7
Expected Errors: 5.90

Ungapped lengths of 6 sequences:
Mean: 8640  StdDev. 0.0
Minimum: 864 Maximum: 864

Freq % of non—gaps
A: 1,494 28.8%
C: 816 15.7%
G: 864 16.7%
T: 2,010 38.8%

GC: 1,680 32.4%
=8 © 0.0% (of any)

I e

(GATTACCATTAATCAGGTGGTTTTCCTCGGGAACTCCCTCAAGAAACAAAGCAAGAGGTTCAT|ITTTGGGACCTCTAGTGAATAAACACGGGATTTTTTTCCTACT]





>NXQZS_1

CTATGATCTTTTACACATTTGGATGAAGCGGATTCGTCTATACCATCGGTAGAGTTTGTAAGACCACGACTGATCCTGAAAGGTAAGGGAATGAATGGAAAAAACAGCATGTCGTATCAATGGATAATCCTGAGAATCCTTCTGGTCATATCAGATCGGTAAAAATGTCCTTTTGATTCTTAGTTGGACCAGTTCAAAATTCATTCATAGTTGGGTCAAGTGAATAAATGGATAGAGCTATATGGCTCCAATTATAAGGAAAAACCAAAAGCAACGAGCTTCCGTTCTTATCTTAATTCGAACGAATACCCGATCTAATTAGACGTTAAAAATATATTAGTGCCTGAGGCGGGAAAGGGCTCTCCTACGAGTGAATCATTGATTCCTTAAAAAAAATCCTAACTATTCACTTCACTATTCTCCATTAGTTACTGGAGTGTAACCGAATGTGTATAAGAAACGGTGTACTGATAAACAAAATTAATTAATTCCAAAGTCAGAAGAGCGATCAGGTTGCAAAAATAAAGGATTTCTAATACACAATCTCTTGTAACTATACCCAAACACGAACGAGTTGGATGGAAAAAGAGAGGATGCGTTGATTAGACGTCTTGTCTCCGGGGTATCCGTTTTTACGATATACCTTGATAGGACCATATCGCACTATGTATTATTTGATAACCCAAGAAATCCTACCCCGCATGCGGTTAAAATTTAATTTCAAATGGATAAATTGCAATACGAATTGCAAGGTTATTTACAAATAGATAGATACCGGAAACAGCGCTTCCTATATCCACTTCTTTTTCGGGAATATATCTATGCACTTGCTCATGATCATG

>GDSYD_1

CTATGATCTTTTACACATTTGGATGAAGCGGATTCGTCTATACCATCGGTAGAGTTTGTAAGACCACGACTGATCCTGAAAGGTAAGGGAATGAATGGAAAAAACAGCATGTCGTATCAATGGATAATCCTGAGAATCCTTCTGGTCATATCAGATCGGTAAAAATGTCCTTTTGATTCTTAGTTGGACCAGTTCAAAATTCATTCATAGTTGGGTCAAGTGAATAAATGGATAGAGCTATATGGCTCCAATTATAAGGAAAAACCAAAAGCAACGAGCTTCCGTTCTTATCTTAATTCGAACGAATACCCGATCTAATTAGACGTTAAAAATATATTAGTGCCTGAGGCGGGAAAGGGCTCTCCTACGAGTGAATCATTGATTCCTTAAAAAAAATCCTAACTATTCACTTCACTATTCTCCATTAGTTACTGGAGTGTAACCGAATGTGTATAAGAAACGGTGTACTGATAAACAAAATTAATTAATTCCAAAGTCAGAAGAGCGATCAGGTTGCAAAAATAAAGGATTTCTAATACACAATCTCTTGTAACTATACCCAAACACGAACGAGTTGGATGGAAAAAGAGAGGATGCGTTGATTAGACGTCTTGTCTCCGGGGTATCCGTTTTTACGATATACCTTGATAGGACCATATCGCACTATGTATTATTTGATAACCCAAGAAATCCTACCCCGCATGCGGTTAAAATTTAATTTCAAATGGATAAATTGCAATACGAATTGCAAGGTTATTTACAAATAGATAGATACCGGAAACAGCGCTTCCTATATCCACTTCTTTTTCGGGAATATATCTATGCACTTGCTCATGATCATG

>NDXFS_1

CTATGATCTTTTACACATTTGGATGAAGCGGATTCGTCTATACCATCGGTAGAGTTTGTAAGACCACGACTGATCCTGAAAGGTAAGGGAATGAATGGAAAAAACAGCATGTCGTATCAATGGATAATCCTGAGAATCCTTCTGGTCATATCAGATCGGTAAAAATGTCCTTTTGATTCTTAGTTGGACCAGTTCAAAATTCATTCATAGTTGGGTCAAGTGAATAAATGGATAGAGCTATATGGCTCCAATTATAAGGAAAAACCAAAAGCAACGAGCTTCCGTTCTTATCTTAATTCGAACGAATACCCGATCTAATTAGACGTTAAAAATATATTAGTGCCTGAGGCGGGAAAGGGCTCTCCTACGAGTGAATCATTGATTCCTTAAAAAAAATCCTAACTATTCACTTCACTATTCTCCATTAGTTACTGGAGTGTAACCGAATGTGTATAAGAAACGGTGTACTGATAAACAAAATTAATTAATTCCAAAGTCAGAAGAGCGATCAGGTTGCAAAAATAAAGGATTTCTAATACACAATCTCTTGTAACTATACCCAAACACGAACGAGTTGGATGGAAAAAGAGAGGATGCGTTGATTAGACGTCTTGTCTCCGGGGTATCCGTTTTTACGATATACCTTGATAGGACCATATCGCACTATGTATTATTTGATAACCCAAGAAATCCTACCCCGCATGCGGTTAAAATTTAATTTCAAATGGATAAATTGCAATACGAATTGCAAGGTTATTTACAAATAGATAGATACCGGAAACAGCGCTTCCTATATCCACTTCTTTTTCGGGAATATATCTATGCACTTGCTCATGATCATG

>TWYL_1

CTATGATCTTTTACACATTTGGATGAAGCGGATTCGTCTATACCATCGGTAGAGTTTGTAAGACCACGACTGATCCTGAAAGGTAAGGGAATGAATGGAAAAAACAGCATGTCGTATCAATGGATAATCCTGAGAATCCTTCTGGTCATATCAGATCGGTAAAAATGTCCTTTTGATTCTTAGTTGGACCAGTTCAAAATTCATTCATAGTTGGGTCAAGTGAATAAATGGATAGAGCTATATGGCTCCAATTATAAGGAAAAACCAAAAGCAACGAGCTTCCGTTCTTATCTTAATTCGAACGAATACCCGATCTAATTAGACGTTAAAAATATATTAGTGCCTGAGGCGGGAAAGGGCTCTCCTACGAGTGAATCATTGATTCCTTAAAAAAAATCCTAACTATTCACTTCACTATTCTCCATTAGTTACTGGAGTGTAACCGAATGTGTATAAGAAACGGTGTACTGATAAACAAAATTAATTAATTCCAAAGTCAGAAGAGCGATCAGGTTGCAAAAATAAAGGATTTCTAATACACAATCTCTTGTAACTATACCCAAACACGAACGAGTTGGATGGAAAAAGAGAGGATGCGTTGATTAGACGTCTTGTCTCCGGGGTATCCGTTTTTACGATATACCTTGATAGGACCATATCGCACTATGTATTATTTGATAACCCAAGAAATCCTACCCCGCATGCGGTTAAAATTTAATTTCAAATGGATAAATTGCAATACGAATTGCAAGGTTATTTACAAATAGATAGATACCGGAAACAGCGCTTCCTATATCCACTTCTTTTTCGGGAATATATCTATGCACTTGCTCATGATCATG

>QYBSZ_1

CTATGATCTTTTACACATTTGGATGAAGCGGATTCGTCTATACCATCGGTAGAGTTTGTAAGACCACGACTGATCCTGAAAGGTAAGGGAATGAATGGAAAAAACAGCATGTCGTATCAATGGATAATCCTGAGAATCCTTCTGGTCATATCAGATCGGTAAAAATGTCCTTTTGATTCTTAGTTGGACCAGTTCAAAATTCATTCATAGTTGGGTCAAGTGAATAAATGGATAGAGCTATATGGCTCCAATTATAAGGAAAAACCAAAAGCAACGAGCTTCCGTTCTTATCTTAATTCGAACGAATACCCGATCTAATTAGACGTTAAAAATATATTAGTGCCTGAGGCGGGAAAGGGCTCTCCTACGAGTGAATCATTGATTCCTTAAAAAAAATCCTAACTATTCACTTCACTATTCTCCATTAGTTACTGGAGTGTAACCGAATGTGTATAAGAAACGGTGTACTGATAAACAAAATTAATTAATTCCAAAGTCAGAAGAGCGATCAGGTTGCAAAAATAAAGGATTTCTAATACACAATCTCTTGTAACTATACCCAAACACGAACGAGTTGGATGGAAAAAGAGAGGATGCGTTGATTAGACGTCTTGTCTCCGGGGTATCCGTTTTTACGATATACCTTGATAGGACCATATCGCACTATGTATTATTTGATAACCCAAGAAATCCTACCCCGCATGCGGTTAAAATTTAATTTCAAATGGATAAATTGCAATACGAATTGCAAGGTTATTTACAAATAGATAGATACCGGAAACAGCGCTTCCTATATCCACTTCTTTTTCGGGAATATATCTATGCACTTGCTCATGATCATG

>YNTC_1

CTATGATCTTTTACACATTTGGATGAAGCGGATTCGTCTATACCATCGGTAGAGTTTGTAAGACCACGACTGATCCTGAAAGGTAAGGGAATGAATGGAAAAAACAGCATGTCGTATCAATGGATAATCCTGAGAATCCTTCTGGTCATATCAGATCGGTAAAAATGTCCTTTTGATTCTTAGTTGGACCAGTTCAAAATTCATTCATAGTTGGGTCAAGTGAATAAATGGATAGAGCTATATGGCTCCAATTATAAGGAAAAACCAAAAGCAACGAGCTTCCGTTCTTATCTTAATTCGAACGAATACCCGATCTAATTAGACGTTAAAAATATATTAGTGCCTGAGGCGGGAAAGGGCTCTCCTACGAGTGAATCATTGATTCCTTAAAAAAAATCCTAACTATTCACTTCACTATTCTCCATTAGTTACTGGAGTGTAACCGAATGTGTATAAGAAACGGTGTACTGATAAACAAAATTAATTAATTCCAAAGTCAGAAGAGCGATCAGGTTGCAAAAATAAAGGATTTCTAATACACAATCTCTTGTAACTATACCCAAACACGAACGAGTTGGATGGAAAAAGAGAGGATGCGTTGATTAGACGTCTTGTCTCCGGGGTATCCGTTTTTACGATATACCTTGATAGGACCATATCGCACTATGTATTATTTGATAACCCAAGAAATCCTACCCCGCATGCGGTTAAAATTTAATTTCAAATGGATAAATTGCAATACGAATTGCAAGGTTATTTACAAATAGATAGATACCGGAAACAGCGCTTCCTATATCCACTTCTTTTTCGGGAATATATCTATGCACTTGCTCATGATCATG

trnS-trnG (pairwise identity: 100%)
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>NXQZS_1

TTCTTTCGGTTTGATACATTCATATTCCGATCAAAAACTTTATTTCTTACAAGGGTTTAATCCTTTCCTATCAATGCCACAATTGGGAATAATATAAATTTTCGTGATTTGAATCCAAAAACTCGGATTATGGAATCGCGAAGCATAATTTGTTTTCCAATTATAAATTATATAAGTATGAGTAAAAGATCCATGGATGAAGATAAAAAAGTGTATTTCTAATCGTAACTAGATCTTCAATTTTTGTAAAGGGGAGATTGAAGCCAAATAGCTATTAAACGATGACTTCGGTTTACTGGGGCCATCGGCATGTATATATTGTTTCAGCTCGGTAGAAATAAGATTCTTTTCCTAAGGATTCATGCCAGTAGAAATAGGGAACGAAGTAACTAGAAGGATTTTTATAATACCCCTCCTCTAGGAGGATCATCTAGAAAGCGAGTAGCGTTGGATACATTGAGACAGAAAAGCTGACATAGGTGTTATGGATCGAATTTTTCTTATTCCGATTTGGTTTGCTATGACTTCCTTCTTTTCCTTACATACCTTTCCATACTAATATGATACATCGTATCATACATCGTGAATTTTTTCGTTTAGGTAAATTTACACCCTAAATACCGGAATCTATCCATATTCCATAAAGGAGCCGAATGAAACAAAAGTTTCATGTTCGGTTTTGAATTAGAGACGTTCAAAATGATGAATCGACGTCGACTATAACCCCTAGCCTTCCAAGCTAACGATG

>GDSYD_1

TTCTTTCGGTTTGATACATTCATATTCCGATCAAAAACTTTATTTCTTACAAGGGTTTAATCCTTTCCTATCAATGCCACAATTGGGAATAATATAAATTTTCGTGATTTGAATCCAAAAACTCGGATTATGGAATCGCGAAGCATAATTTGTTTTCCAATTATAAATTATATAAGTATGAGTAAAAGATCCATGGATGAAGATAAAAAAGTGTATTTCTAATCGTAACTAGATCTTCAATTTTTGTAAAGGGGAGATTGAAGCCAAATAGCTATTAAACGATGACTTCGGTTTACTGGGGCCATCGGCATGTATATATTGTTTCAGCTCGGTAGAAATAAGATTCTTTTCCTAAGGATTCATGCCAGTAGAAATAGGGAACGAAGTAACTAGAAGGATTTTTATAATACCCCTCCTCTAGGAGGATCATCTAGAAAGCGAGTAGCGTTGGATACATTGAGACAGAAAAGCTGACATAGGTGTTATGGATCGAATTTTTCTTATTCCGATTTGGTTTGCTATGACTTCCTTCTTTTCCTTACATACCTTTCCATACTAATATGATACATCGTATCATACATCGTGAATTTTTTCGTTTAGGTAAATTTACACCCTAAATACCGGAATCTATCCATATTCCATAAAGGAGCCGAATGAAACAAAAGTTTCATGTTCGGTTTTGAATTAGAGACGTTCAAAATGATGAATCGACGTCGACTATAACCCCTAGCCTTCCAAGCTAACGATG

>NDXFS_1

TTCTTTCGGTTTGATACATTCATATTCCGATCAAAAACTTTATTTCTTACAAGGGTTTAATCCTTTCCTATCAATGCCACAATTGGGAATAATATAAATTTTCGTGATTTGAATCCAAAAACTCGGATTATGGAATCGCGAAGCATAATTTGTTTTCCAATTATAAATTATATAAGTATGAGTAAAAGATCCATGGATGAAGATAAAAAAGTGTATTTCTAATCGTAACTAGATCTTCAATTTTTGTAAAGGGGAGATTGAAGCCAAATAGCTATTAAACGATGACTTCGGTTTACTGGGGCCATCGGCATGTATATATTGTTTCAGCTCGGTAGAAATAAGATTCTTTTCCTAAGGATTCATGCCAGTAGAAATAGGGAACGAAGTAACTAGAAGGATTTTTATAATACCCCTCCTCTAGGAGGATCATCTAGAAAGCGAGTAGCGTTGGATACATTGAGACAGAAAAGCTGACATAGGTGTTATGGATCGAATTTTTCTTATTCCGATTTGGTTTGCTATGACTTCCTTCTTTTCCTTACATACCTTTCCATACTAATATGATACATCGTATCATACATCGTGAATTTTTTCGTTTAGGTAAATTTACACCCTAAATACCGGAATCTATCCATATTCCATAAAGGAGCCGAATGAAACAAAAGTTTCATGTTCGGTTTTGAATTAGAGACGTTCAAAATGATGAATCGACGTCGACTATAACCCCTAGCCTTCCAAGCTAACGATG

>TWYL_1

TTCTTTCGGTTTGATACATTCATATTCCGATCAAAAACTTTATTTCTTACAAGGGTTTAATCCTTTCCTATCAATGCCACAATTGGGAATAATATAAATTTTCGTGATTTGAATCCAAAAACTCGGATTATGGAATCGCGAAGCATAATTTGTTTTCCAATTATAAATTATATAAGTATGAGTAAAAGATCCATGGATGAAGATAAAAAAGTGTATTTCTAATCGTAACTAGATCTTCAATTTTTGTAAAGGGGAGATTGAAGCCAAATAGCTATTAAACGATGACTTCGGTTTACTGGGGCCATCGGCATGTATATATTGTTTCAGCTCGGTAGAAATAAGATTCTTTTCCTAAGGATTCATGCCAGTAGAAATAGGGAACGAAGTAACTAGAAGGATTTTTATAATACCCCTCCTCTAGGAGGATCATCTAGAAAGCGAGTAGCGTTGGATACATTGAGACAGAAAAGCTGACATAGGTGTTATGGATCGAATTTTTCTTATTCCGATTTGGTTTGCTATGACTTCCTTCTTTTCCTTACATACCTTTCCATACTAATATGATACATCGTATCATACATCGTGAATTTTTTCGTTTAGGTAAATTTACACCCTAAATACCGGAATCTATCCATATTCCATAAAGGAGCCGAATGAAACAAAAGTTTCATGTTCGGTTTTGAATTAGAGACGTTCAAAATGATGAATCGACGTCGACTATAACCCCTAGCCTTCCAAGCTAACGATG

>QYBSZ_1

TTCTTTCGGTTTGATACATTCATATTCCGATCAAAAACTTTATTTCTTACAAGGGTTTAATCCTTTCCTATCAATGCCACAATTGGGAATAATATAAATTTTCGTGATTTGAATCCAAAAACTCGGATTATGGAATCGCGAAGCATAATTTGTTTTCCAATTATAAATTATATAAGTATGAGTAAAAGATCCATGGATGAAGATAAAAAAGTGTATTTCTAATCGTAACTAGATCTTCAATTTTTGTAAAGGGGAGATTGAAGCCAAATAGCTATTAAACGATGACTTCGGTTTACTGGGGCCATCGGCATGTATATATTGTTTCAGCTCGGTAGAAATAAGATTCTTTTCCTAAGGATTCATGCCAGTAGAAATAGGGAACGAAGTAACTAGAAGGATTTTTATAATACCCCTCCTCTAGGAGGATCATCTAGAAAGCGAGTAGCGTTGGATACATTGAGACAGAAAAGCTGACATAGGTGTTATGGATCGAATTTTTCTTATTCCGATTTGGTTTGCTATGACTTCCTTCTTTTCCTTACATACCTTTCCATACTAATATGATACATCGTATCATACATCGTGAATTTTTTCGTTTAGGTAAATTTACACCCTAAATACCGGAATCTATCCATATTCCATAAAGGAGCCGAATGAAACAAAAGTTTCATGTTCGGTTTTGAATTAGAGACGTTCAAAATGATGAATCGACGTCGACTATAACCCCTAGCCTTCCAAGCTAACGATG

>YNTC_1

TTCTTTCGGTTTGATACATTCATATTCCGATCAAAAACTTTATTTCTTACAAGGGTTTAATCCTTTCCTATCAATGCCACAATTGGGAATAATATAAATTTTCGTGATTTGAATCCAAAAACTCGGATTATGGAATCGCGAAGCATAATTTGTTTTCCAATTATAAATTATATAAGTATGAGTAAAAGATCCATGGATGAAGATAAAAAAGTGTATTTCTAATCGTAACTAGATCTTCAATTTTTGTAAAGGGGAGATTGAAGCCAAATAGCTATTAAACGATGACTTCGGTTTACTGGGGCCATCGGCATGTATATATTGTTTCAGCTCGGTAGAAATAAGATTCTTTTCCTAAGGATTCATGCCAGTAGAAATAGGGAACGAAGTAACTAGAAGGATTTTTATAATACCCCTCCTCTAGGAGGATCATCTAGAAAGCGAGTAGCGTTGGATACATTGAGACAGAAAAGCTGACATAGGTGTTATGGATCGAATTTTTCTTATTCCGATTTGGTTTGCTATGACTTCCTTCTTTTCCTTACATACCTTTCCATACTAATATGATACATCGTATCATACATCGTGAATTTTTTCGTTTAGGTAAATTTACACCCTAAATACCGGAATCTATCCATATTCCATAAAGGAGCCGAATGAAACAAAAGTTTCATGTTCGGTTTTGAATTAGAGACGTTCAAAATGATGAATCGACGTCGACTATAACCCCTAGCCTTCCAAGCTAACGATG

rpl14-rpl16 (pairwise identity: 100%)
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TTTATGAAATGGGCGGAGTATCAGAAACCGTAGCCAGAGCAGCTATGGAAATAGCTGCGCGCAAAATGCCTATACGAACTAAATTCATTATTGCAGAATAGGGATA

Length: 489

Sequences: 6

Identical Sites: 489 (100.0%)
Pairwise % Identity: 100.0%
Confidence Mean: 45.8
Expected Errors: 4.26

Ungapped lengths of 6 sequences:
Mean:489.0  StdDev. 0.0
Minimum: 489 Maximum: 489

Freq % of non—gaps
A: 936 31.9%
C: 582 19.8%
G: 660 22.5%
T: 756  25.8%

GC: 1,242 42.3%
2 0 0.0% (of any)

A N o e e e L i

TTTATGAAATGGGCGGAGTATCAGAAACCGTAGCCAGAGCAGCTATGGAAATAGCTGCGCGCAAAATGCCTATACGAACTAAATTCATTATTGCAGAATAGGGATA




>NXQZS_1

CATTATCATCATACCGTATTATCATACCGTTGTCGCGTTTGAGCTCTTTACATGTACGTACAATTACAGCTCTTATTACTTCTGATCTTTCCAGGGGCATATTTGGCACTGCTTCTTTGATTACAGCAACAATAACGTCACCGATATGAGCATATCGGTAATTACTACCTCCTATGATTCGAATACACATCAGTTTTCGAGCTCCGCTGTTGTCCGCTACATTCAAATGAGTTTGAGGTTGAATCATCTTTTTTTTAAGTTCTTTCAATGCAAAGGCGAAGGAGAAAAAAAATAATTTTCTGTCCAGAAATAAGTAAACCATCGATTATAGATTATATTTTTCATCATTCATAAATATCCCCCTGGGCCGATATCCCTATTCTGCAATAATGAATTTAGTTCGTATAGGCATTTTGCGCGCAGCTATTTCCATAGCTGCTCTGGCTACGGTTTCTGATACTCCGCCCATTTCATAAAGTATTCGATCCGGTTTAACGACGGATACCCAATATTCAGGAGATCCCTTCCCCGAACCCATACGTGTTTCTGCGGGTCTTACTGTAACGGGTTTGTCGGGGAATATACGTACCCATATTTTTCCGCCACGACGGGCATATCGTGTCATGGCGCGTCGCCCTGCTTCTATTTGTCTAGATGTGATCCAAGCGGGTTCAAGTGCCTGAAGCGCATATCTCCCGAAACTTATATGATTGCCACGATAAGATACTCCTTTCATTCTTCCTCTATGTTGTTTACGAAACCTGGTTCTTTTGGGGTTATAGTTGATGGTAGTGCCTCAATCCCATCTCTACTACAGAACCGGACATGAGAGTTTCTTCTCATCCAGCTCCTCGCGAATGAAAGAATAAATAATAGTAAAATTATTTACTGAATGAAATTTCGCGGGCGAATATTTACTCTTTTATTTTTTTTTGCTTTATTCGTAGGGTCGTTCCATAACCTCTTCGAAGAAATAAGTTCGATCT

>GDSYD_1

CATTATCATCATACCGTATTATCATACCGTTGTCGCGTTTGAGCTCTTTACATGTACGTACAATTACAGCTCTTATTACTTCTGATCTTTCCAGGGGCATATTTGGCACTGCTTCTTTGATTACAGCAACAATAACGTCACCGATATGAGCATATCGGTAATTACTACCTCCTATGATTCGAATACACATCAGTTTTCGAGCTCCGCTGTTGTCCGCTACATTCAAATGAGTTTGAGGTTGAATCATCTTTTTTTTAAGTTCTTTCAATGCAAAGGCGAAGGAGAAAAAAAATAATTTTCTGTCCAGAAATAAGTAAACCATCGATTATAGATTATATTTTTCATCATTCATAAATATCCCCCTGGGCCGATATCCCTATTCTGCAATAATGAATTTAGTTCGTATAGGCATTTTGCGCGCAGCTATTTCCATAGCTGCTCTGGCTACGGTTTCTGATACTCCGCCCATTTCATAAAGTATTCGATCCGGTTTAACGACGGATACCCAATATTCAGGAGATCCCTTCCCCGAACCCATACGTGTTTCTGCGGGTCTTACTGTAACGGGTTTGTCGGGGAATATACGTACCCATATTTTTCCGCCACGACGGGCATATCGTGTCATGGCGCGTCGCCCTGCTTCTATTTGTCTAGATGTGATCCAAGCGGGTTCAAGTGCCTGAAGCGCATATCTCCCGAAACTTATATGATTGCCACGATAAGATACTCCTTTCATTCTTCCTCTATGTTGTTTACGAAACCTGGTTCTTTTGGGGTTATAGTTGATGGTAGTGCCTCAATCCCATCTCTACTACAGAACCGGACATGAGAGTTTCTTCTCATCCAGCTCCTCGCGAATGAAAGAATAAATAATAGTAAAATTATTTACTGAATGAAATTTCGCGGGCGAATATTTACTCTTTTATTTTTTTTTGCTTTATTCGTAGGGTCGTTCCATAACCTCTTCGAAGAAATAAGTTCGATCT

>NDXFS_1

CATTATCATCATACCGTATTATCATACCGTTGTCGCGTTTGAGCTCTTTACATGTACGTACAATTACAGCTCTTATTACTTCTGATCTTTCCAGGGGCATATTTGGCACTGCTTCTTTGATTACAGCAACAATAACGTCACCGATATGAGCATATCGGTAATTACTACCTCCTATGATTCGAATACACATCAGTTTTCGAGCTCCGCTGTTGTCCGCTACATTCAAATGAGTTTGAGGTTGAATCATCTTTTTTTTAAGTTCTTTCAATGCAAAGGCGAAGGAGAAAAAAAATAATTTTCTGTCCAGAAATAAGTAAACCATCGATTATAGATTATATTTTTCATCATTCATAAATATCCCCCTGGGCCGATATCCCTATTCTGCAATAATGAATTTAGTTCGTATAGGCATTTTGCGCGCAGCTATTTCCATAGCTGCTCTGGCTACGGTTTCTGATACTCCGCCCATTTCATAAAGTATTCGATCCGGTTTAACGACGGATACCCAATATTCAGGAGATCCCTTCCCCGAACCCATACGTGTTTCTGCGGGTCTTACTGTAACGGGTTTGTCGGGGAATATACGTACCCATATTTTTCCGCCACGACGGGCATATCGTGTCATGGCGCGTCGCCCTGCTTCTATTTGTCTAGATGTGATCCAAGCGGGTTCAAGTGCCTGAAGCGCATATCTCCCGAAACTTATATGATTGCCACGATAAGATACTCCTTTCATTCTTCCTCTATGTTGTTTACGAAACCTGGTTCTTTTGGGGTTATAGTTGATGGTAGTGCCTCAATCCCATCTCTACTACAGAACCGGACATGAGAGTTTCTTCTCATCCAGCTCCTCGCGAATGAAAGAATAAATAATAGTAAAATTATTTACTGAATGAAATTTCGCGGGCGAATATTTACTCTTTTATTTTTTTTTGCTTTATTCGTAGGGTCGTTCCATAACCTCTTCGAAGAAATAAGTTCGATCT

>TWYL_1

CATTATCATCATACCGTATTATCATACCGTTGTCGCGTTTGAGCTCTTTACATGTACGTACAATTACAGCTCTTATTACTTCTGATCTTTCCAGGGGCATATTTGGCACTGCTTCTTTGATTACAGCAACAATAACGTCACCGATATGAGCATATCGGTAATTACTACCTCCTATGATTCGAATACACATCAGTTTTCGAGCTCCGCTGTTGTCCGCTACATTCAAATGAGTTTGAGGTTGAATCATCTTTTTTTTAAGTTCTTTCAATGCAAAGGCGAAGGAGAAAAAAAATAATTTTCTGTCCAGAAATAAGTAAACCATCGATTATAGATTATATTTTTCATCATTCATAAATATCCCCCTGGGCCGATATCCCTATTCTGCAATAATGAATTTAGTTCGTATAGGCATTTTGCGCGCAGCTATTTCCATAGCTGCTCTGGCTACGGTTTCTGATACTCCGCCCATTTCATAAAGTATTCGATCCGGTTTAACGACGGATACCCAATATTCAGGAGATCCCTTCCCCGAACCCATACGTGTTTCTGCGGGTCTTACTGTAACGGGTTTGTCGGGGAATATACGTACCCATATTTTTCCGCCACGACGGGCATATCGTGTCATGGCGCGTCGCCCTGCTTCTATTTGTCTAGATGTGATCCAAGCGGGTTCAAGTGCCTGAAGCGCATATCTCCCGAAACTTATATGATTGCCACGATAAGATACTCCTTTCATTCTTCCTCTATGTTGTTTACGAAACCTGGTTCTTTTGGGGTTATAGTTGATGGTAGTGCCTCAATCCCATCTCTACTACAGAACCGGACATGAGAGTTTCTTCTCATCCAGCTCCTCGCGAATGAAAGAATAAATAATAGTAAAATTATTTACTGAATGAAATTTCGCGGGCGAATATTTACTCTTTTATTTTTTTTTGCTTTATTCGTAGGGTCGTTCCATAACCTCTTCGAAGAAATAAGTTCGATCT

>QYBSZ_1

CATTATCATCATACCGTATTATCATACCGTTGTCGCGTTTGAGCTCTTTACATGTACGTACAATTACAGCTCTTATTACTTCTGATCTTTCCAGGGGCATATTTGGCACTGCTTCTTTGATTACAGCAACAATAACGTCACCGATATGAGCATATCGGTAATTACTACCTCCTATGATTCGAATACACATCAGTTTTCGAGCTCCGCTGTTGTCCGCTACATTCAAATGAGTTTGAGGTTGAATCATCTTTTTTTTAAGTTCTTTCAATGCAAAGGCGAAGGAGAAAAAAAATAATTTTCTGTCCAGAAATAAGTAAACCATCGATTATAGATTATATTTTTCATCATTCATAAATATCCCCCTGGGCCGATATCCCTATTCTGCAATAATGAATTTAGTTCGTATAGGCATTTTGCGCGCAGCTATTTCCATAGCTGCTCTGGCTACGGTTTCTGATACTCCGCCCATTTCATAAAGTATTCGATCCGGTTTAACGACGGATACCCAATATTCAGGAGATCCCTTCCCCGAACCCATACGTGTTTCTGCGGGTCTTACTGTAACGGGTTTGTCGGGGAATATACGTACCCATATTTTTCCGCCACGACGGGCATATCGTGTCATGGCGCGTCGCCCTGCTTCTATTTGTCTAGATGTGATCCAAGCGGGTTCAAGTGCCTGAAGCGCATATCTCCCGAAACTTATATGATTGCCACGATAAGATACTCCTTTCATTCTTCCTCTATGTTGTTTACGAAACCTGGTTCTTTTGGGGTTATAGTTGATGGTAGTGCCTCAATCCCATCTCTACTACAGAACCGGACATGAGAGTTTCTTCTCATCCAGCTCCTCGCGAATGAAAGAATAAATAATAGTAAAATTATTTACTGAATGAAATTTCGCGGGCGAATATTTACTCTTTTATTTTTTTTTGCTTTATTCGTAGGGTCGTTCCATAACCTCTTCGAAGAAATAAGTTCGATCT

>YNTC_1

CATTATCATCATACCGTATTATCATACCGTTGTCGCGTTTGAGCTCTTTACATGTACGTACAATTACAGCTCTTATTACTTCTGATCTTTCCAGGGGCATATTTGGCACTGCTTCTTTGATTACAGCAACAATAACGTCACCGATATGAGCATATCGGTAATTACTACCTCCTATGATTCGAATACACATCAGTTTTCGAGCTCCGCTGTTGTCCGCTACATTCAAATGAGTTTGAGGTTGAATCATCTTTTTTTTAAGTTCTTTCAATGCAAAGGCGAAGGAGAAAAAAAATAATTTTCTGTCCAGAAATAAGTAAACCATCGATTATAGATTATATTTTTCATCATTCATAAATATCCCCCTGGGCCGATATCCCTATTCTGCAATAATGAATTTAGTTCGTATAGGCATTTTGCGCGCAGCTATTTCCATAGCTGCTCTGGCTACGGTTTCTGATACTCCGCCCATTTCATAAAGTATTCGATCCGGTTTAACGACGGATACCCAATATTCAGGAGATCCCTTCCCCGAACCCATACGTGTTTCTGCGGGTCTTACTGTAACGGGTTTGTCGGGGAATATACGTACCCATATTTTTCCGCCACGACGGGCATATCGTGTCATGGCGCGTCGCCCTGCTTCTATTTGTCTAGATGTGATCCAAGCGGGTTCAAGTGCCTGAAGCGCATATCTCCCGAAACTTATATGATTGCCACGATAAGATACTCCTTTCATTCTTCCTCTATGTTGTTTACGAAACCTGGTTCTTTTGGGGTTATAGTTGATGGTAGTGCCTCAATCCCATCTCTACTACAGAACCGGACATGAGAGTTTCTTCTCATCCAGCTCCTCGCGAATGAAAGAATAAATAATAGTAAAATTATTTACTGAATGAAATTTCGCGGGCGAATATTTACTCTTTTATTTTTTTTTGCTTTATTCGTAGGGTCGTTCCATAACCTCTTCGAAGAAATAAGTTCGATCT

psbZ-trnG (pairwise identity: 100%)
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\GTCTTTCTGGTAGGTATTCTTAATTCGCTCATCTATTGAACCTTTTCAGTATTTTACGGATCAACAACCCCCCTCGAATTTCTTTTCTGGACTCATATTTAATGT]
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GTCTTTCTGGTAGGTATTCTTAATTCGCTCATCTATTGAACCTTTTCAGTATTTTACGGATCAACAACCCCCCTCGAATTTCTTTTCTGGACTCATATTTAATGTT
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Length: 852

Sequences: 6

Identical Sites: 852 (100.0%)
Pairwise % Identity: 100.0%
Confidence Mean: 49.5
Expected Errors: 7.98

Ungapped lengths of 6 sequences:
Mean: 8520  StdDev. 0.0
Minimum: 852 Maximum: 852

Freq % of non—gaps
1,440 28.2%
972 19.0%
936  18.3%
1,764 34.5%

Heamk

GC: 1,908 37.3%
=8 © 0.0% (of any)

L A ot Wt o i

WGTCTTTCTGGTAGGTATTCTTAATTCGCTCATCTATTGAACCTTTTCAGTATTTTACGGATCARCAACCCCCCTCGAATTTCTTTTCTGGACTCATATTTAATGT]





>NXQZS_1

TGTTTGTAAAAAAAATGTATATCTATTTCTTTTTAAGTGTGATTCTTTCACCTGAAAATTAATGCACTTTTTTTATTTGGGAGTCTGAGTAAAAGAAGAGGGAAAATACAACCACTACACTAGGTGTAGGTATATCAACTATACCGGATAATTCATCATATTACATTACTCCACCATGGGCGGATAGCGGGAATCGAACCCGCATCTTCTCCTTGGCAAAGAGAAATTTTACCATTCGACCATATCCGCATTTTATTCGTTCTTGATACACGCGTATGTGTCAACAAACACCTATGTGTTGATATATATCTATATATATTTATATCATATTTGTACAGAGTCAGATACTATCTTCAGGAAAATTCCAACAATTTTGCATTCAATTCATTCAAGAATTCACTTTTGACCCCCCCGAAGAAATTCTGGTTGTGGGACACATTAACATTAAATATGAGTCCAGAAAAGAAATTCGAGGGGGGTTGTTGATCCGTAAAATACTGAAAAGGTTCAATAGATGAGCGAATTAAGAATACCTACCAGAAAGACTAATCCAATCCATAATGACGTACCAGAAAATACAACATTTTTATTACTTGACCAACCCTCGGGAGAAGCAAATACAATGGGTACACTAATCAATAAGATTGATGAAGTAGCAATTAATGCAAAAACAGCCAATTGGAAAGCAATAGTCATGGTTGTAATCCTCCAAGCTACCGGCAAATGAATGAACTATACCATTTGATCCCTCTCTCGCACGAGATTGTAAGATGTAAGAAAATGCATCATAGAGGGATTTGGCCGTGAATCCATTGATCCTTTAGAACTCATTACTTATTCGGATCGTACATGGAGTCGAGGGTCCAGTTTTATTTACTTCAGAAACGACGGGCATGATGGATCATGCGCGATCCATATATACGGAACAG

>GDSYD_1

TGTTTGTAAAAAAAATGTATATCTATTTCTTTTTAAGTGTGATTCTTTCACCTGAAAATTAATGCACTTTTTTTATTTGGGAGTCTGAGTAAAAGAAGAGGGAAAATACAACCACTACACTAGGTGTAGGTATATCAACTATACCGGATAATTCATCATATTACATTACTCCACCATGGGCGGATAGCGGGAATCGAACCCGCATCTTCTCCTTGGCAAAGAGAAATTTTACCATTCGACCATATCCGCATTTTATTCGTTCTTGATACACGCGTATGTGTCAACAAACACCTATGTGTTGATATATATCTATATATATTTATATCATATTTGTACAGAGTCAGATACTATCTTCAGGAAAATTCCAACAATTTTGCATTCAATTCATTCAAGAATTCACTTTTGACCCCCCCGAAGAAATTCTGGTTGTGGGACACATTAACATTAAATATGAGTCCAGAAAAGAAATTCGAGGGGGGTTGTTGATCCGTAAAATACTGAAAAGGTTCAATAGATGAGCGAATTAAGAATACCTACCAGAAAGACTAATCCAATCCATAATGACGTACCAGAAAATACAACATTTTTATTACTTGACCAACCCTCGGGAGAAGCAAATACAATGGGTACACTAATCAATAAGATTGATGAAGTAGCAATTAATGCAAAAACAGCCAATTGGAAAGCAATAGTCATGGTTGTAATCCTCCAAGCTACCGGCAAATGAATGAACTATACCATTTGATCCCTCTCTCGCACGAGATTGTAAGATGTAAGAAAATGCATCATAGAGGGATTTGGCCGTGAATCCATTGATCCTTTAGAACTCATTACTTATTCGGATCGTACATGGAGTCGAGGGTCCAGTTTTATTTACTTCAGAAACGACGGGCATGATGGATCATGCGCGATCCATATATACGGAACAG

>NDXFS_1

TGTTTGTAAAAAAAATGTATATCTATTTCTTTTTAAGTGTGATTCTTTCACCTGAAAATTAATGCACTTTTTTTATTTGGGAGTCTGAGTAAAAGAAGAGGGAAAATACAACCACTACACTAGGTGTAGGTATATCAACTATACCGGATAATTCATCATATTACATTACTCCACCATGGGCGGATAGCGGGAATCGAACCCGCATCTTCTCCTTGGCAAAGAGAAATTTTACCATTCGACCATATCCGCATTTTATTCGTTCTTGATACACGCGTATGTGTCAACAAACACCTATGTGTTGATATATATCTATATATATTTATATCATATTTGTACAGAGTCAGATACTATCTTCAGGAAAATTCCAACAATTTTGCATTCAATTCATTCAAGAATTCACTTTTGACCCCCCCGAAGAAATTCTGGTTGTGGGACACATTAACATTAAATATGAGTCCAGAAAAGAAATTCGAGGGGGGTTGTTGATCCGTAAAATACTGAAAAGGTTCAATAGATGAGCGAATTAAGAATACCTACCAGAAAGACTAATCCAATCCATAATGACGTACCAGAAAATACAACATTTTTATTACTTGACCAACCCTCGGGAGAAGCAAATACAATGGGTACACTAATCAATAAGATTGATGAAGTAGCAATTAATGCAAAAACAGCCAATTGGAAAGCAATAGTCATGGTTGTAATCCTCCAAGCTACCGGCAAATGAATGAACTATACCATTTGATCCCTCTCTCGCACGAGATTGTAAGATGTAAGAAAATGCATCATAGAGGGATTTGGCCGTGAATCCATTGATCCTTTAGAACTCATTACTTATTCGGATCGTACATGGAGTCGAGGGTCCAGTTTTATTTACTTCAGAAACGACGGGCATGATGGATCATGCGCGATCCATATATACGGAACAG

>TWYL_1

TGTTTGTAAAAAAAATGTATATCTATTTCTTTTTAAGTGTGATTCTTTCACCTGAAAATTAATGCACTTTTTTTATTTGGGAGTCTGAGTAAAAGAAGAGGGAAAATACAACCACTACACTAGGTGTAGGTATATCAACTATACCGGATAATTCATCATATTACATTACTCCACCATGGGCGGATAGCGGGAATCGAACCCGCATCTTCTCCTTGGCAAAGAGAAATTTTACCATTCGACCATATCCGCATTTTATTCGTTCTTGATACACGCGTATGTGTCAACAAACACCTATGTGTTGATATATATCTATATATATTTATATCATATTTGTACAGAGTCAGATACTATCTTCAGGAAAATTCCAACAATTTTGCATTCAATTCATTCAAGAATTCACTTTTGACCCCCCCGAAGAAATTCTGGTTGTGGGACACATTAACATTAAATATGAGTCCAGAAAAGAAATTCGAGGGGGGTTGTTGATCCGTAAAATACTGAAAAGGTTCAATAGATGAGCGAATTAAGAATACCTACCAGAAAGACTAATCCAATCCATAATGACGTACCAGAAAATACAACATTTTTATTACTTGACCAACCCTCGGGAGAAGCAAATACAATGGGTACACTAATCAATAAGATTGATGAAGTAGCAATTAATGCAAAAACAGCCAATTGGAAAGCAATAGTCATGGTTGTAATCCTCCAAGCTACCGGCAAATGAATGAACTATACCATTTGATCCCTCTCTCGCACGAGATTGTAAGATGTAAGAAAATGCATCATAGAGGGATTTGGCCGTGAATCCATTGATCCTTTAGAACTCATTACTTATTCGGATCGTACATGGAGTCGAGGGTCCAGTTTTATTTACTTCAGAAACGACGGGCATGATGGATCATGCGCGATCCATATATACGGAACAG

>QYBSZ_1

TGTTTGTAAAAAAAATGTATATCTATTTCTTTTTAAGTGTGATTCTTTCACCTGAAAATTAATGCACTTTTTTTATTTGGGAGTCTGAGTAAAAGAAGAGGGAAAATACAACCACTACACTAGGTGTAGGTATATCAACTATACCGGATAATTCATCATATTACATTACTCCACCATGGGCGGATAGCGGGAATCGAACCCGCATCTTCTCCTTGGCAAAGAGAAATTTTACCATTCGACCATATCCGCATTTTATTCGTTCTTGATACACGCGTATGTGTCAACAAACACCTATGTGTTGATATATATCTATATATATTTATATCATATTTGTACAGAGTCAGATACTATCTTCAGGAAAATTCCAACAATTTTGCATTCAATTCATTCAAGAATTCACTTTTGACCCCCCCGAAGAAATTCTGGTTGTGGGACACATTAACATTAAATATGAGTCCAGAAAAGAAATTCGAGGGGGGTTGTTGATCCGTAAAATACTGAAAAGGTTCAATAGATGAGCGAATTAAGAATACCTACCAGAAAGACTAATCCAATCCATAATGACGTACCAGAAAATACAACATTTTTATTACTTGACCAACCCTCGGGAGAAGCAAATACAATGGGTACACTAATCAATAAGATTGATGAAGTAGCAATTAATGCAAAAACAGCCAATTGGAAAGCAATAGTCATGGTTGTAATCCTCCAAGCTACCGGCAAATGAATGAACTATACCATTTGATCCCTCTCTCGCACGAGATTGTAAGATGTAAGAAAATGCATCATAGAGGGATTTGGCCGTGAATCCATTGATCCTTTAGAACTCATTACTTATTCGGATCGTACATGGAGTCGAGGGTCCAGTTTTATTTACTTCAGAAACGACGGGCATGATGGATCATGCGCGATCCATATATACGGAACAG

>YNTC_1

TGTTTGTAAAAAAAATGTATATCTATTTCTTTTTAAGTGTGATTCTTTCACCTGAAAATTAATGCACTTTTTTTATTTGGGAGTCTGAGTAAAAGAAGAGGGAAAATACAACCACTACACTAGGTGTAGGTATATCAACTATACCGGATAATTCATCATATTACATTACTCCACCATGGGCGGATAGCGGGAATCGAACCCGCATCTTCTCCTTGGCAAAGAGAAATTTTACCATTCGACCATATCCGCATTTTATTCGTTCTTGATACACGCGTATGTGTCAACAAACACCTATGTGTTGATATATATCTATATATATTTATATCATATTTGTACAGAGTCAGATACTATCTTCAGGAAAATTCCAACAATTTTGCATTCAATTCATTCAAGAATTCACTTTTGACCCCCCCGAAGAAATTCTGGTTGTGGGACACATTAACATTAAATATGAGTCCAGAAAAGAAATTCGAGGGGGGTTGTTGATCCGTAAAATACTGAAAAGGTTCAATAGATGAGCGAATTAAGAATACCTACCAGAAAGACTAATCCAATCCATAATGACGTACCAGAAAATACAACATTTTTATTACTTGACCAACCCTCGGGAGAAGCAAATACAATGGGTACACTAATCAATAAGATTGATGAAGTAGCAATTAATGCAAAAACAGCCAATTGGAAAGCAATAGTCATGGTTGTAATCCTCCAAGCTACCGGCAAATGAATGAACTATACCATTTGATCCCTCTCTCGCACGAGATTGTAAGATGTAAGAAAATGCATCATAGAGGGATTTGGCCGTGAATCCATTGATCCTTTAGAACTCATTACTTATTCGGATCGTACATGGAGTCGAGGGTCCAGTTTTATTTACTTCAGAAACGACGGGCATGATGGATCATGCGCGATCCATATATACGGAACAG

trnC-rpoB (pairwise identity: 100%)
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TACCGAACCGTACGGATAGAGATCGATCTAGCAATGATGGAATGTATATTCCGTTTACTGAATCACATGAAATTTTATCCAACCCCCAAGACATACATATATATGT]

A A A A A A A

TACCGAACCGTACGGATAGAGATCGATCTAGCAATGATGGAATGTATATTCCGTTTACTGAATCACATGAAATTTTATCCAACCCCCAAGACATACATATATATGT]




>NXQZS_1

TTCGCTGATATAACTCGCCCGATTTTTGACCGGCGGACGAAAAGAGCTGTCCATACTTTATTTATCTTCAAAATAAGCTTCAAAATACGCAGGTTCTATGAAAGAAATAGAACTCTTTGCTCCGAGGATCCCATCCAGGGGGCGTGACTTATTGTAAAGACTATAACTATCAATTTTTACTAATTACTTTACCCTACCAGTAATCCACTAATATCCACTGGAGTGTCTCCTGATTCCGTCGTGAATTAGATCTTGCTTGGATTCGCCTTGGGGGAATCCAATTAGGTATTGTGGAGGGGGCTGAAGAAACTTTGTCTTTGTGTATATACCATACTCGCGATAGGATTTCAGTGCTCAGCCAGTCATTCAATAGTGAATGGTTGACTGGTCCCTATAACTATAAAGTAAAAAAGAACTATGACACCCGTAATAGGGTGTCTAACGATTGTTTGACAGAAACAGAGATAGTAAGGTTTAGCTTAGATCAAGGGGAGATACAGTTATCCATCTTGATGGTATATATGTATATATAGATTTTCCCTATGAAAAGCAACAAAACAAAGAATAGGTCTTACTATTAGGACATGTTCTATTCCCTTAGTAGCATCCCCTTGCTACTTCCAATGGGTA

>GDSYD_1

TTCGCTGATATAACTCGCCCGATTTTTGACCGGCGGACGAAAAGAGCTGTCCATACTTTATTTATCTTCAAAATAAGCTTCAAAATACGCAGGTTCTATGAAAGAAATAGAACTCTTTGCTCCGAGGATCCCATCCAGGGGGCGTGACTTATTGTAAAGACTATAACTATCAATTTTTACTAATTACTTTACCCTACCAGTAATCCACTAATATCCACTGGAGTGTCTCCTGATTCCGTCGTGAATTAGATCTTGCTTGGATTCGCCTTGGGGGAATCCAATTAGGTATTGTGGAGGGGGCTGAAGAAACTTTGTCTTTGTGTATATACCATACTCGCGATAGGATTTCAGTGCTCAGCCAGTCATTCAATAGTGAATGGTTGACTGGTCCCTATAACTATAAAGTAAAAAAGAACTATGACACCCGTAATAGGGTGTCTAACGATTGTTTGACAGAAACAGAGATAGTAAGGTTTAGCTTAGATCAAGGGGAGATACAGTTATCCATCTTGATGGTATATATGTATATATAGATTTTCCCTATGAAAAGCAACAAAACAAAGAATAGGTCTTACTATTAGGACATGTTCTATTCCCTTAGTAGCATCCCCTTGCTACTTCCAATGGGTA

>NDXFS_1

TTCGCTGATATAACTCGCCCGATTTTTGACCGGCGGACGAAAAGAGCTGTCCATACTTTATTTATCTTCAAAATAAGCTTCAAAATACGCAGGTTCTATGAAAGAAATAGAACTCTTTGCTCCGAGGATCCCATCCAGGGGGCGTGACTTATTGTAAAGACTATAACTATCAATTTTTACTAATTACTTTACCCTACCAGTAATCCACTAATATCCACTGGAGTGTCTCCTGATTCCGTCGTGAATTAGATCTTGCTTGGATTCGCCTTGGGGGAATCCAATTAGGTATTGTGGAGGGGGCTGAAGAAACTTTGTCTTTGTGTATATACCATACTCGCGATAGGATTTCAGTGCTCAGCCAGTCATTCAATAGTGAATGGTTGACTGGTCCCTATAACTATAAAGTAAAAAAGAACTATGACACCCGTAATAGGGTGTCTAACGATTGTTTGACAGAAACAGAGATAGTAAGGTTTAGCTTAGATCAAGGGGAGATACAGTTATCCATCTTGATGGTATATATGTATATATAGATTTTCCCTATGAAAAGCAACAAAACAAAGAATAGGTCTTACTATTAGGACATGTTCTATTCCCTTAGTAGCATCCCCTTGCTACTTCCAATGGGTA

>TWYL_1

TTCGCTGATATAACTCGCCCGATTTTTGACCGGCGGACGAAAAGAGCTGTCCATACTTTATTTATCTTCAAAATAAGCTTCAAAATACGCAGGTTCTATGAAAGAAATAGAACTCTTTGCTCCGAGGATCCCATCCAGGGGGCGTGACTTATTGTAAAGACTATAACTATCAATTTTTACTAATTACTTTACCCTACCAGTAATCCACTAATATCCACTGGAGTGTCTCCTGATTCCGTCGTGAATTAGATCTTGCTTGGATTCGCCTTGGGGGAATCCAATTAGGTATTGTGGAGGGGGCTGAAGAAACTTTGTCTTTGTGTATATACCATACTCGCGATAGGATTTCAGTGCTCAGCCAGTCATTCAATAGTGAATGGTTGACTGGTCCCTATAACTATAAAGTAAAAAAGAACTATGACACCCGTAATAGGGTGTCTAACGATTGTTTGACAGAAACAGAGATAGTAAGGTTTAGCTTAGATCAAGGGGAGATACAGTTATCCATCTTGATGGTATATATGTATATATAGATTTTCCCTATGAAAAGCAACAAAACAAAGAATAGGTCTTACTATTAGGACATGTTCTATTCCCTTAGTAGCATCCCCTTGCTACTTCCAATGGGTA

>QYBSZ_1

TTCGCTGATATAACTCGCCCGATTTTTGACCGGCGGACGAAAAGAGCTGTCCATACTTTATTTATCTTCAAAATAAGCTTCAAAATACGCAGGTTCTATGAAAGAAATAGAACTCTTTGCTCCGAGGATCCCATCCAGGGGGCGTGACTTATTGTAAAGACTATAACTATCAATTTTTACTAATTACTTTACCCTACCAGTAATCCACTAATATCCACTGGAGTGTCTCCTGATTCCGTCGTGAATTAGATCTTGCTTGGATTCGCCTTGGGGGAATCCAATTAGGTATTGTGGAGGGGGCTGAAGAAACTTTGTCTTTGTGTATATACCATACTCGCGATAGGATTTCAGTGCTCAGCCAGTCATTCAATAGTGAATGGTTGACTGGTCCCTATAACTATAAAGTAAAAAAGAACTATGACACCCGTAATAGGGTGTCTAACGATTGTTTGACAGAAACAGAGATAGTAAGGTTTAGCTTAGATCAAGGGGAGATACAGTTATCCATCTTGATGGTATATATGTATATATAGATTTTCCCTATGAAAAGCAACAAAACAAAGAATAGGTCTTACTATTAGGACATGTTCTATTCCCTTAGTAGCATCCCCTTGCTACTTCCAATGGGTA

>YNTC_1

TTCGCTGATATAACTCGCCCGATTTTTGACCGGCGGACGAAAAGAGCTGTCCATACTTTATTTATCTTCAAAATAAGCTTCAAAATACGCAGGTTCTATGAAAGAAATAGAACTCTTTGCTCCGAGGATCCCATCCAGGGGGCGTGACTTATTGTAAAGACTATAACTATCAATTTTTACTAATTACTTTACCCTACCAGTAATCCACTAATATCCACTGGAGTGTCTCCTGATTCCGTCGTGAATTAGATCTTGCTTGGATTCGCCTTGGGGGAATCCAATTAGGTATTGTGGAGGGGGCTGAAGAAACTTTGTCTTTGTGTATATACCATACTCGCGATAGGATTTCAGTGCTCAGCCAGTCATTCAATAGTGAATGGTTGACTGGTCCCTATAACTATAAAGTAAAAAAGAACTATGACACCCGTAATAGGGTGTCTAACGATTGTTTGACAGAAACAGAGATAGTAAGGTTTAGCTTAGATCAAGGGGAGATACAGTTATCCATCTTGATGGTATATATGTATATATAGATTTTCCCTATGAAAAGCAACAAAACAAAGAATAGGTCTTACTATTAGGACATGTTCTATTCCCTTAGTAGCATCCCCTTGCTACTTCCAATGGGTA

psbZ-trnfM (pairwise identity: 100%)
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e VAL
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TTTTATTCGTTCTTGATACACGCGTATGTGTCAACAAACACCTATGTGTTGATATATATCTATATATATTTATATCATATTTGTACAGAGTCAGATACTATCTIC:

et W tosss ol

ITTTATTCGTTCTTGATACACGCGTATGTGTCAACAAACACCTATGTGTTGATATATATCTATATATATTTATATCATATTTGTACAGAGTCAGATACTATCTIC,

Length: 936

Sequences: 6

Identical Sites: 936 (100.0%)
Pairwise % Identity: 100.0%
Confidence Mean: 49.7
Expected Errors: 12.60

Ungapped lengths of 6 sequences:
Mean:936.0  StdDev. 0.0
Minimum: 936 Maximum: 936

Freq % of non—gaps
1,890 33.7%
1,050 18.7%
1,002 17.8%
1,674 29.8%

Heamk

GC: 2,052 36.5%
=8 © 0.0% (of any)

Mt ot sosss ol

TITTTATTCGTTCTTGATACACGCGTATGTGTCAACAAACACCTATGTGTTGATATATATCTATATATATTTATATCATATTTGTACAGAGTCAGATACTATCTIC





>NXQZS_1

TAATGAGTTCTAAAGGATCAATGGATTCACGGCCAAATCCCTCTATGATGCATTTTCTTACATCTTACAATCTCGTGCGAGAGAGGGATCAAATGGTATAGTTCATTCATTTGCCGGTAGCTTGGAGGATTACAACCATGACTATTGCTTTCCAATTGGCTGTTTTTGCATTAATTGCTACTTCATCAATCTTATTGATTAGTGTACCCATTGTATTTGCTTCTCCCGAGGGTTGGTCAAGTAATAAAAATGTTGTATTTTCTGGTACGTCATTATGGATTGGATTAGTCTTTCTGGTAGGTATTCTTAATTCGCTCATCTATTGAACCTTTTCAGTATTTTACGGATCAACAACCCCCCTCGAATTTCTTTTCTGGACTCATATTTAATGTTAATGTGTCCCACAACCAGAATTTCTTCGGGGGGGTCAAAAGTGAATTCTTGAATGAATTGAATGCAAAATTGTTGGAATTTTCCTGAAGATAGTATCTGACTCTGTACAAATATGATATAAATATATATAGATATATATCAACACATAGGTGTTTGTTGACACATACGCGTGTATCAAGAACGAATAAAATGCGGATATGGTCGAATGGTAAAATTTCTCTT

>GDSYD_1

TAATGAGTTCTAAAGGATCAATGGATTCACGGCCAAATCCCTCTATGATGCATTTTCTTACATCTTACAATCTCGTGCGAGAGAGGGATCAAATGGTATAGTTCATTCATTTGCCGGTAGCTTGGAGGATTACAACCATGACTATTGCTTTCCAATTGGCTGTTTTTGCATTAATTGCTACTTCATCAATCTTATTGATTAGTGTACCCATTGTATTTGCTTCTCCCGAGGGTTGGTCAAGTAATAAAAATGTTGTATTTTCTGGTACGTCATTATGGATTGGATTAGTCTTTCTGGTAGGTATTCTTAATTCGCTCATCTATTGAACCTTTTCAGTATTTTACGGATCAACAACCCCCCTCGAATTTCTTTTCTGGACTCATATTTAATGTTAATGTGTCCCACAACCAGAATTTCTTCGGGGGGGTCAAAAGTGAATTCTTGAATGAATTGAATGCAAAATTGTTGGAATTTTCCTGAAGATAGTATCTGACTCTGTACAAATATGATATAAATATATATAGATATATATCAACACATAGGTGTTTGTTGACACATACGCGTGTATCAAGAACGAATAAAATGCGGATATGGTCGAATGGTAAAATTTCTCTT

>NDXFS_1

TAATGAGTTCTAAAGGATCAATGGATTCACGGCCAAATCCCTCTATGATGCATTTTCTTACATCTTACAATCTCGTGCGAGAGAGGGATCAAATGGTATAGTTCATTCATTTGCCGGTAGCTTGGAGGATTACAACCATGACTATTGCTTTCCAATTGGCTGTTTTTGCATTAATTGCTACTTCATCAATCTTATTGATTAGTGTACCCATTGTATTTGCTTCTCCCGAGGGTTGGTCAAGTAATAAAAATGTTGTATTTTCTGGTACGTCATTATGGATTGGATTAGTCTTTCTGGTAGGTATTCTTAATTCGCTCATCTATTGAACCTTTTCAGTATTTTACGGATCAACAACCCCCCTCGAATTTCTTTTCTGGACTCATATTTAATGTTAATGTGTCCCACAACCAGAATTTCTTCGGGGGGGTCAAAAGTGAATTCTTGAATGAATTGAATGCAAAATTGTTGGAATTTTCCTGAAGATAGTATCTGACTCTGTACAAATATGATATAAATATATATAGATATATATCAACACATAGGTGTTTGTTGACACATACGCGTGTATCAAGAACGAATAAAATGCGGATATGGTCGAATGGTAAAATTTCTCTT

>TWYL_1

TAATGAGTTCTAAAGGATCAATGGATTCACGGCCAAATCCCTCTATGATGCATTTTCTTACATCTTACAATCTCGTGCGAGAGAGGGATCAAATGGTATAGTTCATTCATTTGCCGGTAGCTTGGAGGATTACAACCATGACTATTGCTTTCCAATTGGCTGTTTTTGCATTAATTGCTACTTCATCAATCTTATTGATTAGTGTACCCATTGTATTTGCTTCTCCCGAGGGTTGGTCAAGTAATAAAAATGTTGTATTTTCTGGTACGTCATTATGGATTGGATTAGTCTTTCTGGTAGGTATTCTTAATTCGCTCATCTATTGAACCTTTTCAGTATTTTACGGATCAACAACCCCCCTCGAATTTCTTTTCTGGACTCATATTTAATGTTAATGTGTCCCACAACCAGAATTTCTTCGGGGGGGTCAAAAGTGAATTCTTGAATGAATTGAATGCAAAATTGTTGGAATTTTCCTGAAGATAGTATCTGACTCTGTACAAATATGATATAAATATATATAGATATATATCAACACATAGGTGTTTGTTGACACATACGCGTGTATCAAGAACGAATAAAATGCGGATATGGTCGAATGGTAAAATTTCTCTT

>QYBSZ_1

TAATGAGTTCTAAAGGATCAATGGATTCACGGCCAAATCCCTCTATGATGCATTTTCTTACATCTTACAATCTCGTGCGAGAGAGGGATCAAATGGTATAGTTCATTCATTTGCCGGTAGCTTGGAGGATTACAACCATGACTATTGCTTTCCAATTGGCTGTTTTTGCATTAATTGCTACTTCATCAATCTTATTGATTAGTGTACCCATTGTATTTGCTTCTCCCGAGGGTTGGTCAAGTAATAAAAATGTTGTATTTTCTGGTACGTCATTATGGATTGGATTAGTCTTTCTGGTAGGTATTCTTAATTCGCTCATCTATTGAACCTTTTCAGTATTTTACGGATCAACAACCCCCCTCGAATTTCTTTTCTGGACTCATATTTAATGTTAATGTGTCCCACAACCAGAATTTCTTCGGGGGGGTCAAAAGTGAATTCTTGAATGAATTGAATGCAAAATTGTTGGAATTTTCCTGAAGATAGTATCTGACTCTGTACAAATATGATATAAATATATATAGATATATATCAACACATAGGTGTTTGTTGACACATACGCGTGTATCAAGAACGAATAAAATGCGGATATGGTCGAATGGTAAAATTTCTCTT

>YNTC_1

TAATGAGTTCTAAAGGATCAATGGATTCACGGCCAAATCCCTCTATGATGCATTTTCTTACATCTTACAATCTCGTGCGAGAGAGGGATCAAATGGTATAGTTCATTCATTTGCCGGTAGCTTGGAGGATTACAACCATGACTATTGCTTTCCAATTGGCTGTTTTTGCATTAATTGCTACTTCATCAATCTTATTGATTAGTGTACCCATTGTATTTGCTTCTCCCGAGGGTTGGTCAAGTAATAAAAATGTTGTATTTTCTGGTACGTCATTATGGATTGGATTAGTCTTTCTGGTAGGTATTCTTAATTCGCTCATCTATTGAACCTTTTCAGTATTTTACGGATCAACAACCCCCCTCGAATTTCTTTTCTGGACTCATATTTAATGTTAATGTGTCCCACAACCAGAATTTCTTCGGGGGGGTCAAAAGTGAATTCTTGAATGAATTGAATGCAAAATTGTTGGAATTTTCCTGAAGATAGTATCTGACTCTGTACAAATATGATATAAATATATATAGATATATATCAACACATAGGTGTTTGTTGACACATACGCGTGTATCAAGAACGAATAAAATGCGGATATGGTCGAATGGTAAAATTTCTCTT

matK-psbA (pairwise identity: 100%)
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Length: 861

Sequences: 6

Identical Sites: 861 (100.0%)
Pairwise % Identity: 100.0%
Confidence Mean: 52.1
Expected Errors: 6.96

Ungapped lengths of 6 sequences:
Mean:861.0  StdDev. 0.0
Minimum: 861 Maximum: 861

Freq % of non—gaps
1,728 33.4%
918 17.8%
996  19.3%
1,524 29.5%

Heamk

GC: 1,914 37.0%
=8 © 0.0% (of any)

AATGGATAGAGCTATATGGCTCCAATTATAAGGAAAAACCAAAAGCAACGAGCTTCCGTTCTTATCTTAATTCGAACGAATACCCGATCTAATTAGACGTTAAAAA|





>NXQZS_1

GAGCGACCCCATAGGCTTGTGCTTTCGCGTCTCTCTAAAATTGCAGTCATGTTAAAATCTTGGTTTATTCAATCATCAGGAGCTCCCAAGCACACAGATTATCTATAAATGGATAATAGAAGGCTTGTTATTCAACAGTATAACATGCCTTATATGCCCGTGTCAACCAAAGCAATATCAACAGACTTCTTTCTATTCTTTTCTTTCCATACGGAAAGATCCATCCGAGCGATCTGTGAATGAAGTGAGTAGAATACATATTCTAGATGGTTTAGTTTAATTAAATTTGATAAAATTACGTATTTAATGTATGGTAGTGGGTTGCCCGGGACTCGAACCCGGAACTAGTCGGATGGAGTAGATAATCTCTTTGTTAATAGGAAAAAAAGAATCTCTCCCCAAACCGTGCTTGCATTTTTCATTGCACACGGCTTTCTCTGTGTATACATCTAAAACGAAGTTCCCTAGAAAATAGAACTCTAATAAGAAACTTGAATACTCAGTCGATTCAACCACTAGTACATGAAATGAGCATTTCATTAATAGATGAAATTTGGAATTTTTATATTTACGAATTAAATCTCGTCATTAGCATTAGTTGTTATGATTCCCATTTACTCCACACCCAATTATGAATTGGGTACCAGACCATTGATACGGATAATATCCAAATACCAAATCCGTTCGCTATGTAAACGGGTTCTTCGGAAGATGAAAGAAACAATTTCTTGTTCCTCTGTAAGGAACTCTTCCAATAGTTTCGAACCTAATCTCTTACAGATTGCGCGTACCGTACTTTT

>GDSYD_1

GAGCGACCCCATAGGCTTGTGCTTTCGCGTCTCTCTAAAATTGCAGTCATGTTAAAATCTTGGTTTATTCAATCATCAGGAGCTCCCAAGCACACAGATTATCTATAAATGGATAATAGAAGGCTTGTTATTCAACAGTATAACATGCCTTATATGCCCGTGTCAACCAAAGCAATATCAACAGACTTCTTTCTATTCTTTTCTTTCCATACGGAAAGATCCATCCGAGCGATCTGTGAATGAAGTGAGTAGAATACATATTCTAGATGGTTTAGTTTAATTAAATTTGATAAAATTACGTATTTAATGTATGGTAGTGGGTTGCCCGGGACTCGAACCCGGAACTAGTCGGATGGAGTAGATAATCTCTTTGTTAATAGGAAAAAAAGAATCTCTCCCCAAACCGTGCTTGCATTTTTCATTGCACACGGCTTTCTCTGTGTATACATCTAAAACGAAGTTCCCTAGAAAATAGAACTCTAATAAGAAACTTGAATACTCAGTCGATTCAACCACTAGTACATGAAATGAGCATTTCATTAATAGATGAAATTTGGAATTTTTATATTTACGAATTAAATCTCGTCATTAGCATTAGTTGTTATGATTCCCATTTACTCCACACCCAATTATGAATTGGGTACCAGACCATTGATACGGATAATATCCAAATACCAAATCCGTTCGCTATGTAAACGGGTTCTTCGGAAGATGAAAGAAACAATTTCTTGTTCCTCTGTAAGGAACTCTTCCAATAGTTTCGAACCTAATCTCTTACAGATTGCGCGTACCGTACTTTT

>NDXFS_1

GAGCGACCCCATAGGCTTGTGCTTTCGCGTCTCTCTAAAATTGCAGTCATGTTAAAATCTTGGTTTATTCAATCATCAGGAGCTCCCAAGCACACAGATTATCTATAAATGGATAATAGAAGGCTTGTTATTCAACAGTATAACATGCCTTATATGCCCGTGTCAACCAAAGCAATATCAACAGACTTCTTTCTATTCTTTTCTTTCCATACGGAAAGATCCATCCGAGCGATCTGTGAATGAAGTGAGTAGAATACATATTCTAGATGGTTTAGTTTAATTAAATTTGATAAAATTACGTATTTAATGTATGGTAGTGGGTTGCCCGGGACTCGAACCCGGAACTAGTCGGATGGAGTAGATAATCTCTTTGTTAATAGGAAAAAAAGAATCTCTCCCCAAACCGTGCTTGCATTTTTCATTGCACACGGCTTTCTCTGTGTATACATCTAAAACGAAGTTCCCTAGAAAATAGAACTCTAATAAGAAACTTGAATACTCAGTCGATTCAACCACTAGTACATGAAATGAGCATTTCATTAATAGATGAAATTTGGAATTTTTATATTTACGAATTAAATCTCGTCATTAGCATTAGTTGTTATGATTCCCATTTACTCCACACCCAATTATGAATTGGGTACCAGACCATTGATACGGATAATATCCAAATACCAAATCCGTTCGCTATGTAAACGGGTTCTTCGGAAGATGAAAGAAACAATTTCTTGTTCCTCTGTAAGGAACTCTTCCAATAGTTTCGAACCTAATCTCTTACAGATTGCGCGTACCGTACTTTT

>TWYL_1

GAGCGACCCCATAGGCTTGTGCTTTCGCGTCTCTCTAAAATTGCAGTCATGTTAAAATCTTGGTTTATTCAATCATCAGGAGCTCCCAAGCACACAGATTATCTATAAATGGATAATAGAAGGCTTGTTATTCAACAGTATAACATGCCTTATATGCCCGTGTCAACCAAAGCAATATCAACAGACTTCTTTCTATTCTTTTCTTTCCATACGGAAAGATCCATCCGAGCGATCTGTGAATGAAGTGAGTAGAATACATATTCTAGATGGTTTAGTTTAATTAAATTTGATAAAATTACGTATTTAATGTATGGTAGTGGGTTGCCCGGGACTCGAACCCGGAACTAGTCGGATGGAGTAGATAATCTCTTTGTTAATAGGAAAAAAAGAATCTCTCCCCAAACCGTGCTTGCATTTTTCATTGCACACGGCTTTCTCTGTGTATACATCTAAAACGAAGTTCCCTAGAAAATAGAACTCTAATAAGAAACTTGAATACTCAGTCGATTCAACCACTAGTACATGAAATGAGCATTTCATTAATAGATGAAATTTGGAATTTTTATATTTACGAATTAAATCTCGTCATTAGCATTAGTTGTTATGATTCCCATTTACTCCACACCCAATTATGAATTGGGTACCAGACCATTGATACGGATAATATCCAAATACCAAATCCGTTCGCTATGTAAACGGGTTCTTCGGAAGATGAAAGAAACAATTTCTTGTTCCTCTGTAAGGAACTCTTCCAATAGTTTCGAACCTAATCTCTTACAGATTGCGCGTACCGTACTTTT

>QYBSZ_1

GAGCGACCCCATAGGCTTGTGCTTTCGCGTCTCTCTAAAATTGCAGTCATGTTAAAATCTTGGTTTATTCAATCATCAGGAGCTCCCAAGCACACAGATTATCTATAAATGGATAATAGAAGGCTTGTTATTCAACAGTATAACATGCCTTATATGCCCGTGTCAACCAAAGCAATATCAACAGACTTCTTTCTATTCTTTTCTTTCCATACGGAAAGATCCATCCGAGCGATCTGTGAATGAAGTGAGTAGAATACATATTCTAGATGGTTTAGTTTAATTAAATTTGATAAAATTACGTATTTAATGTATGGTAGTGGGTTGCCCGGGACTCGAACCCGGAACTAGTCGGATGGAGTAGATAATCTCTTTGTTAATAGGAAAAAAAGAATCTCTCCCCAAACCGTGCTTGCATTTTTCATTGCACACGGCTTTCTCTGTGTATACATCTAAAACGAAGTTCCCTAGAAAATAGAACTCTAATAAGAAACTTGAATACTCAGTCGATTCAACCACTAGTACATGAAATGAGCATTTCATTAATAGATGAAATTTGGAATTTTTATATTTACGAATTAAATCTCGTCATTAGCATTAGTTGTTATGATTCCCATTTACTCCACACCCAATTATGAATTGGGTACCAGACCATTGATACGGATAATATCCAAATACCAAATCCGTTCGCTATGTAAACGGGTTCTTCGGAAGATGAAAGAAACAATTTCTTGTTCCTCTGTAAGGAACTCTTCCAATAGTTTCGAACCTAATCTCTTACAGATTGCGCGTACCGTACTTTT

>YNTC_1

GAGCGACCCCATAGGCTTGTGCTTTCGCGTCTCTCTAAAATTGCAGTCATGTTAAAATCTTGGTTTATTCAATCATCAGGAGCTCCCAAGCACACAGATTATCTATAAATGGATAATAGAAGGCTTGTTATTCAACAGTATAACATGCCTTATATGCCCGTGTCAACCAAAGCAATATCAACAGACTTCTTTCTATTCTTTTCTTTCCATACGGAAAGATCCATCCGAGCGATCTGTGAATGAAGTGAGTAGAATACATATTCTAGATGGTTTAGTTTAATTAAATTTGATAAAATTACGTATTTAATGTATGGTAGTGGGTTGCCCGGGACTCGAACCCGGAACTAGTCGGATGGAGTAGATAATCTCTTTGTTAATAGGAAAAAAAGAATCTCTCCCCAAACCGTGCTTGCATTTTTCATTGCACACGGCTTTCTCTGTGTATACATCTAAAACGAAGTTCCCTAGAAAATAGAACTCTAATAAGAAACTTGAATACTCAGTCGATTCAACCACTAGTACATGAAATGAGCATTTCATTAATAGATGAAATTTGGAATTTTTATATTTACGAATTAAATCTCGTCATTAGCATTAGTTGTTATGATTCCCATTTACTCCACACCCAATTATGAATTGGGTACCAGACCATTGATACGGATAATATCCAAATACCAAATCCGTTCGCTATGTAAACGGGTTCTTCGGAAGATGAAAGAAACAATTTCTTGTTCCTCTGTAAGGAACTCTTCCAATAGTTTCGAACCTAATCTCTTACAGATTGCGCGTACCGTACTTTT

psbA-trnH (pairwise identity: 100%)
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AAGAAACTTGAATACTCAGTCGATTCAACCACTAGTACATGAAATGAGCATTTCATTAATAGATGAAATTTGGAATTTTTATATTTACGAATTAAATCTCGTCATT.

\AGAAACTTGAATACTCAGTCGATTCAACCACTAGTACATGAAATGAGCATTTCATTAATAGATGAAATTTGGAATTTTTATATTTACGAATTAAATCTCGTCATT.
AAGAAACTTGAATACTCAGTCGATTCAACCHCTAGTACATGAAATGAGCATTTCATTAATAGATGAAATTTGGAATTTTTATATTTACGAATTAAATCTCGTCATT.
\AGAAACTTGAATACTCAGTCGATTCAACCACTAGTACATGAAATGAGCATTTCATTAATAGATGAAATTTGGAATTTTTATATTTACGAATTAAATCTCGTCATT.

AAGAAACTTGAATACTCAGTCGATTCAACCACTAGTACATGAAATGAGCATTTCATTAATAGATGAAATTTGGAATTTTTATATTTACGAATTAAATCTCGTCATT.

Length: 811

Sequences: 6

Identical Sites: 811 (100.0%)
Pairwise % Identity: 100.0%
Confidence Mean: 52.3
Expected Errors: 10.18

Ungapped lengths of 6 sequences:
Mean:811.0  StdDev. 0.0
Minimum: 811 Maximum: 811

Freq % of non—gaps
1,524 31.3%
954  19.6%
834  17.1%
1,554 31.9%

Heamk

GC: 1,788 36.7%
=8 © 0.0% (of any)
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\AGAAACTTGAATACTCAGTCGATTCAACCACTAGTACATGAAATGAGCATTTCATTAATAGATGAAATTTGGAATTTTTATATTTACGAATTAAATCTCGTCATT.





>NXQZS_1

TCCACTTGGCTACATCCGCCCCTAGTCTGACTCAATTAACAGAAGAGTCATGTCATATTTCGTTTTTAGCCTTCATCACATTCTTTATCACTCTCCGTTTCTTCTGAAACGATATTTCATTATTTAATGTTATCTATGCCTTGGCATAGGAGGTAAACCCCGTAAAAAAGTAAAACGATTCCGTAGAACTTTTCTCGTTATAAAAAATTTTCTTTATATTATTTATATATATATTATAAATTTATAATAGTCGATATACAATAACTATCTTAGAAAATAGTTATATCTTATAGGTCACTCAGCGATGAACCGCGCAGCAAACATGCTGCTTGCTGTATTTCTTTTTTTTTTTTTAAGTAAAGATGGAAGAACGGGCCAATACCCCACCTTTTTGGTTGGGTATTGGTCCTTCAACGACTCGTATACACTGACATCAAATATTATCCATTGGTAGATGGAGCTTCG

>GDSYD_1

TCCACTTGGCTACATCCGCCCCTAGTCTGACTCAATTAACAGAAGAGTCATGTCATATTTCGTTTTTAGCCTTCATCACATTCTTTATCACTCTCCGTTTCTTCTGAAACGATATTTCATTATTTAATGTTATCTATGCCTTGGCATAGGAGGTAAACCCCGTAAAAAAGTAAAACGATTCCGTAGAACTTTTCTCGTTATAAAAAATTTTCTTTATATTATTTATATATATATTATAAATTTATAATAGTCGATATACAATAACTATCTTAGAAAATAGTTATATCTTATAGGTCACTCAGCGATGAACCGCGCAGCAAACATGCTGCTTGCTGTATTTCTTTTTTTTTTTTTAAGTAAAGATGGAAGAACGGGCCAATACCCCACCTTTTTGGTTGGGTATTGGTCCTTCAACGACTCGTATACACTGACATCAAATATTATCCATTGGTAGATGGAGCTTCG

>NDXFS_1

TCCACTTGGCTACATCCGCCCCTAGTCTGACTCAATTAACAGAAGAGTCATGTCATATTTCGTTTTTAGCCTTCATCACATTCTTTATCACTCTCCGTTTCTTCTGAAACGATATTTCATTATTTAATGTTATCTATGCCTTGGCATAGGAGGTAAACCCCGTAAAAAAGTAAAACGATTCCGTAGAACTTTTCTCGTTATAAAAAATTTTCTTTATATTATTTATATATATATTATAAATTTATAATAGTCGATATACAATAACTATCTTAGAAAATAGTTATATCTTATAGGTCACTCAGCGATGAACCGCGCAGCAAACATGCTGCTTGCTGTATTTCTTTTTTTTTTTTTAAGTAAAGATGGAAGAACGGGCCAATACCCCACCTTTTTGGTTGGGTATTGGTCCTTCAACGACTCGTATACACTGACATCAAATATTATCCATTGGTAGATGGAGCTTCG

>TWYL_1

TCCACTTGGCTACATCCGCCCCTAGTCTGACTCAATTAACAGAAGAGTCATGTCATATTTCGTTTTTAGCCTTCATCACATTCTTTATCACTCTCCGTTTCTTCTGAAACGATATTTCATTATTTAATGTTATCTATGCCTTGGCATAGGAGGTAAACCCCGTAAAAAAGTAAAACGATTCCGTAGAACTTTTCTCGTTATAAAAAATTTTCTTTATATTATTTATATATATATTATAAATTTATAATAGTCGATATACAATAACTATCTTAGAAAATAGTTATATCTTATAGGTCACTCAGCGATGAACCGCGCAGCAAACATGCTGCTTGCTGTATTTCTTTTTTTTTTTTTAAGTAAAGATGGAAGAACGGGCCAATACCCCACCTTTTTGGTTGGGTATTGGTCCTTCAACGACTCGTATACACTGACATCAAATATTATCCATTGGTAGATGGAGCTTCG

>QYBSZ_1

TCCACTTGGCTACATCCGCCCCTAGTCTGACTCAATTAACAGAAGAGTCATGTCATATTTCGTTTTTAGCCTTCATCACATTCTTTATCACTCTCCGTTTCTTCTGAAACGATATTTCATTATTTAATGTTATCTATGCCTTGGCATAGGAGGTAAACCCCGTAAAAAAGTAAAACGATTCCGTAGAACTTTTCTCGTTATAAAAAATTTTCTTTATATTATTTATATATATATTATAAATTTATAATAGTCGATATACAATAACTATCTTAGAAAATAGTTATATCTTATAGGTCACTCAGCGATGAACCGCGCAGCAAACATGCTGCTTGCTGTATTTCTTTTTTTTTTTTTAAGTAAAGATGGAAGAACGGGCCAATACCCCACCTTTTTGGTTGGGTATTGGTCCTTCAACGACTCGTATACACTGACATCAAATATTATCCATTGGTAGATGGAGCTTCG

>YNTC_1

TCCACTTGGCTACATCCGCCCCTAGTCTGACTCAATTAACAGAAGAGTCATGTCATATTTCGTTTTTAGCCTTCATCACATTCTTTATCACTCTCCGTTTCTTCTGAAACGATATTTCATTATTTAATGTTATCTATGCCTTGGCATAGGAGGTAAACCCCGTAAAAAAGTAAAACGATTCCGTAGAACTTTTCTCGTTATAAAAAATTTTCTTTATATTATTTATATATATATTATAAATTTATAATAGTCGATATACAATAACTATCTTAGAAAATAGTTATATCTTATAGGTCACTCAGCGATGAACCGCGCAGCAAACATGCTGCTTGCTGTATTTCTTTTTTTTTTTTTAAGTAAAGATGGAAGAACGGGCCAATACCCCACCTTTTTGGTTGGGTATTGGTCCTTCAACGACTCGTATACACTGACATCAAATATTATCCATTGGTAGATGGAGCTTCG

3’trnG-5’trnG (pairwise identity: 100%)
[image: image19.png]I
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[TCTTGATACACGCGTATGTGTCAACAAACACCTATGTGTTGATATATATCTATATATATTTATATCATATTTGTACAGAGTCAGATACTATCTTCAGGAAAATTC

[TCTTGATACACGCGTATGTGTCAACAAACACCTATGTGTTGATATATATCTATATRTATTTATATCATATTTGTACAGAGTCAGATACTATCTTCAGGAAAATTC

Length 894

‘Sequences: 6

Identical Sites: 894 (100.0%)
Pairwise % Identty: 100.0%
Confidence Mean: 50.9
Expected Errors: 16.86

Ungapped lengths of 6 sequences:
Mean:8940  StdDev 00
Minimurm: 894  Maximum: 894

Frea % of non-gaps
L2 3e
%66 18.08
1082 1.8
L34 2848

near

cc: 2,028 37.8%
-0 0.08 (of any)




>NXQZS_1

GAAAAATAAAGATTTTACCATTTTCATTTTTAATATAAAAAGAAAGATGAGATAAGTAGTGCATTAAGACAAGAACCCTCGATTCAAACATTGAACTGAACATTCTTTGATAGACTCCGTGAATCCGGATCGGATCACCTCATTTCTTCATTCTGCCCCTCCAGCTGTGGAGCGGATACGGCATTCTGATCCGCACAATATCAAATTGCATTGTAGGCATGACGAGATTAATTGTTTTGATAACGAAGGAATCAGAACCTTATTACAAATGAATTGATTTTCTGCTAATTCCTTTCTTTTCTAAAAACCACTTCGTTTCTTGGTGTCAAAAAATAGGATGGTACAAAGGTTGAGAATCTATTCCCTTTTTCTCCCCCAACAGGTCTTGGAGATTTGTAATGCTTACTCTCAAACTGTTCGTTTATACGGTGGTGATATTCTTTGTTTCGCTCTTCATCTTCGGATTCCTATCTAATGACCCAGGACGTAATCCTGGACGCGAGGAATAAAGAATAATGTATTTTTCCTTTCCTTTTTTTATTTCTCAATCCATCTTCTTAACTTAGGATTTGATCTATTCCATAGATTTCATTTAGATAAATGAAACCATCAATTCAACCAAGCCAATCAGGATTTCTAGAATTATAAAGATAA

>GDSYD_1

GAAAAATAAAGATTTTACCATTTTCATTTTTAATATAAAAAGAAAGATGAGATAAGTAGTGCATTAAGACAAGAACCCTCGATTCAAACATTGAACTGAACATTCTTTGATAGACTCCGTGAATCCGGATCGGATCACCTCATTTCTTCATTCTGCCCCTCCAGCTGTGGAGCGGATACGGCATTCTGATCCGCACAATATCAAATTGCATTGTAGGCATGACGAGATTAATTGTTTTGATAACGAAGGAATCAGAACCTTATTACAAATGAATTGATTTTCTGCTAATTCCTTTCTTTTCTAAAAACCACTTCGTTTCTTGGTGTCAAAAAATAGGATGGTACAAAGGTTGAGAATCTATTCCCTTTTTCTCCCCCAACAGGTCTTGGAGATTTGTAATGCTTACTCTCAAACTGTTCGTTTATACGGTGGTGATATTCTTTGTTTCGCTCTTCATCTTCGGATTCCTATCTAATGACCCAGGACGTAATCCTGGACGCGAGGAATAAAGAATAATGTATTTTTCCTTTCCTTTTTTTATTTCTCAATCCATCTTCTTAACTTAGGATTTGATCTATTCCATAGATTTCATTTAGATAAATGAAACCATCAATTCAACCAAGCCAATCAGGATTTCTAGAATTATAAAGATAA

>NDXFS_1

GAAAAATAAAGATTTTACCATTTTCATTTTTAATATAAAAAGAAAGATGAGATAAGTAGTGCATTAAGACAAGAACCCTCGATTCAAACATTGAACTGAACATTCTTTGATAGACTCCGTGAATCCGGATCGGATCACCTCATTTCTTCATTCTGCCCCTCCAGCTGTGGAGCGGATACGGCATTCTGATCCGCACAATATCAAATTGCATTGTAGGCATGACGAGATTAATTGTTTTGATAACGAAGGAATCAGAACCTTATTACAAATGAATTGATTTTCTGCTAATTCCTTTCTTTTCTAAAAACCACTTCGTTTCTTGGTGTCAAAAAATAGGATGGTACAAAGGTTGAGAATCTATTCCCTTTTTCTCCCCCAACAGGTCTTGGAGATTTGTAATGCTTACTCTCAAACTGTTCGTTTATACGGTGGTGATATTCTTTGTTTCGCTCTTCATCTTCGGATTCCTATCTAATGACCCAGGACGTAATCCTGGACGCGAGGAATAAAGAATAATGTATTTTTCCTTTCCTTTTTTTATTTCTCAATCCATCTTCTTAACTTAGGATTTGATCTATTCCATAGATTTCATTTAGATAAATGAAACCATCAATTCAACCAAGCCAATCAGGATTTCTAGAATTATAAAGATAA

>TWYL_1

GAAAAATAAAGATTTTACCATTTTCATTTTTAATATAAAAAGAAAGATGAGATAAGTAGTGCATTAAGACAAGAACCCTCGATTCAAACATTGAACTGAACATTCTTTGATAGACTCCGTGAATCCGGATCGGATCACCTCATTTCTTCATTCTGCCCCTCCAGCTGTGGAGCGGATACGGCATTCTGATCCGCACAATATCAAATTGCATTGTAGGCATGACGAGATTAATTGTTTTGATAACGAAGGAATCAGAACCTTATTACAAATGAATTGATTTTCTGCTAATTCCTTTCTTTTCTAAAAACCACTTCGTTTCTTGGTGTCAAAAAATAGGATGGTACAAAGGTTGAGAATCTATTCCCTTTTTCTCCCCCAACAGGTCTTGGAGATTTGTAATGCTTACTCTCAAACTGTTCGTTTATACGGTGGTGATATTCTTTGTTTCGCTCTTCATCTTCGGATTCCTATCTAATGACCCAGGACGTAATCCTGGACGCGAGGAATAAAGAATAATGTATTTTTCCTTTCCTTTTTTTATTTCTCAATCCATCTTCTTAACTTAGGATTTGATCTATTCCATAGATTTCATTTAGATAAATGAAACCATCAATTCAACCAAGCCAATCAGGATTTCTAGAATTATAAAGATAA

>QYBSZ_1

GAAAAATAAAGATTTTACCATTTTCATTTTTAATATAAAAAGAAAGATGAGATAAGTAGTGCATTAAGACAAGAACCCTCGATTCAAACATTGAACTGAACATTCTTTGATAGACTCCGTGAATCCGGATCGGATCACCTCATTTCTTCATTCTGCCCCTCCAGCTGTGGAGCGGATACGGCATTCTGATCCGCACAATATCAAATTGCATTGTAGGCATGACGAGATTAATTGTTTTGATAACGAAGGAATCAGAACCTTATTACAAATGAATTGATTTTCTGCTAATTCCTTTCTTTTCTAAAAACCACTTCGTTTCTTGGTGTCAAAAAATAGGATGGTACAAAGGTTGAGAATCTATTCCCTTTTTCTCCCCCAACAGGTCTTGGAGATTTGTAATGCTTACTCTCAAACTGTTCGTTTATACGGTGGTGATATTCTTTGTTTCGCTCTTCATCTTCGGATTCCTATCTAATGACCCAGGACGTAATCCTGGACGCGAGGAATAAAGAATAATGTATTTTTCCTTTCCTTTTTTTATTTCTCAATCCATCTTCTTAACTTAGGATTTGATCTATTCCATAGATTTCATTTAGATAAATGAAACCATCAATTCAACCAAGCCAATCAGGATTTCTAGAATTATAAAGATAA

>YNTC_1

GAAAAATAAAGATTTTACCATTTTCATTTTTAATATAAAAAGAAAGATGAGATAAGTAGTGCATTAAGACAAGAACCCTCGATTCAAACATTGAACTGAACATTCTTTGATAGACTCCGTGAATCCGGATCGGATCACCTCATTTCTTCATTCTGCCCCTCCAGCTGTGGAGCGGATACGGCATTCTGATCCGCACAATATCAAATTGCATTGTAGGCATGACGAGATTAATTGTTTTGATAACGAAGGAATCAGAACCTTATTACAAATGAATTGATTTTCTGCTAATTCCTTTCTTTTCTAAAAACCACTTCGTTTCTTGGTGTCAAAAAATAGGATGGTACAAAGGTTGAGAATCTATTCCCTTTTTCTCCCCCAACAGGTCTTGGAGATTTGTAATGCTTACTCTCAAACTGTTCGTTTATACGGTGGTGATATTCTTTGTTTCGCTCTTCATCTTCGGATTCCTATCTAATGACCCAGGACGTAATCCTGGACGCGAGGAATAAAGAATAATGTATTTTTCCTTTCCTTTTTTTATTTCTCAATCCATCTTCTTAACTTAGGATTTGATCTATTCCATAGATTTCATTTAGATAAATGAAACCATCAATTCAACCAAGCCAATCAGGATTTCTAGAATTATAAAGATAA

psbM-trnD (pairwise identity: 100%)
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Iy n

Length: 609

Sequences: 6

Identical Sites: 609 (100.0%)
Pairwise % Identity: 100.0%
Confidence Mean: 50.2
Expected Errors: 6.62

Ungapped lengths of 6 sequences:
Mean: 609.0  StdDev: 0.0
Minimum: 609 Maximum: 609

Freq
1,206
588
678
1,182

% of non—gaps
33.0%
16.1%
18.6%
32.3%

Heamk

34.6%
0.0% (of any)

GC: 1,266
0

JCTGTCCTTCTGCTCTGGGGGTGGAGAATAGAAAATAGAACKAATAATCTTTTTTTCATTTTTATCTGTCTTTCAAGAAGATTAGATCTTCACAAAAACTTAGCTT.




>NXQZS_1

TTTTTACTTCTTTGGTAATCTACCAAGGGTTATAGTCATAGTGATCCTCCTATTTAACTACTTCAACCATTTTCGAACACCTCATATCATTATCTGGGTATATGACGGTTCGATCGTCTAGAGAAGATCCCCCGTACACTACCCTTTCCAAAATATTGGGTTTCGAAGATACAATACGGATCCTTCCTTTCTACTGTACCAAAGCGACCTAGCCATGCTAGCTCGCCTCAATTATTCTTTCCTATTGAACCATGCGATACCCCAATTCTCTTATGCCCTATCAATCTGATTCAGTTTATGAAATAACTGACAAGGAGCAACCGATCCCTTCTTTCGATACCACTTGCTTCCCATTCCCAGATCTATTGCCCTCTCCCTTCTATCAACTGATTTGATTGTTGGATCTTAGTGGTGATATTGAGAAAAGATCAACCATTTATGGTATGGATTATCGCAATTTCTGTGTATATCTGTTCAATGCAATTACAATGAATAAATTCTCCTAATTTATATTTCTGTGTATACTATATTACTATAATATGATCTATACTACTATTTATTATAATCGAATAAAGTAGTTAAGTTAAAGTTAAGTTAATAGTAATAGTAGCATATGGTTTTGTTACTGTTTCATTTTTTTTCTCCCTCGGATGAATCGAAAATCTCAGAGTATTTATTTTCACTATTTTCACCCGGAGTATATGTTTTCATGGGTCGAACCAAAAAAATAAACTTGGAAAATTTGCCTCTTCCTCTTTAACTTTTTTGTCTGCTATAGGAAACTAGGGAATGAACGTTCCTTTTCATGATTCGGATTTATTCGCCATTGGCGAAACCAAAATATCGGATGCATCGATAGGGA

>GDSYD_1

TTTTTACTTCTTTGGTAATCTACCAAGGGTTATAGTCATAGTGATCCTCCTATTTAACTACTTCAACCATTTTCGAACACCTCATATCATTATCTGGGTATATGACGGTTCGATCGTCTAGAGAAGATCCCCCGTACACTACCCTTTCCAAAATATTGGGTTTCGAAGATACAATACGGATCCTTCCTTTCTACTGTACCAAAGCGACCTAGCCATGCTAGCTCGCCTCAATTATTCTTTCCTATTGAACCATGCGATACCCCAATTCTCTTATGCCCTATCAATCTGATTCAGTTTATGAAATAACTGACAAGGAGCAACCGATCCCTTCTTTCGATACCACTTGCTTCCCATTCCCAGATCTATTGCCCTCTCCCTTCTATCAACTGATTTGATTGTTGGATCTTAGTGGTGATATTGAGAAAAGATCAACCATTTATGGTATGGATTATCGCAATTTCTGTGTATATCTGTTCAATGCAATTACAATGAATAAATTCTCCTAATTTATATTTCTGTGTATACTATATTACTATAATATGATCTATACTACTATTTATTATAATCGAATAAAGTAGTTAAGTTAAAGTTAAGTTAATAGTAATAGTAGCATATGGTTTTGTTACTGTTTCATTTTTTTTCTCCCTCGGATGAATCGAAAATCTCAGAGTATTTATTTTCACTATTTTCACCCGGAGTATATGTTTTCATGGGTCGAACCAAAAAAATAAACTTGGAAAATTTGCCTCTTCCTCTTTAACTTTTTTGTCTGCTATAGGAAACTAGGGAATGAACGTTCCTTTTCATGATTCGGATTTATTCGCCATTGGCGAAACCAAAATATCGGATGCATCGATAGGGA

>NDXFS_1

TTTTTACTTCTTTGGTAATCTACCAAGGGTTATAGTCATAGTGATCCTCCTATTTAACTACTTCAACCATTTTCGAACACCTCATATCATTATCTGGGTATATGACGGTTCGATCGTCTAGAGAAGATCCCCCGTACACTACCCTTTCCAAAATATTGGGTTTCGAAGATACAATACGGATCCTTCCTTTCTACTGTACCAAAGCGACCTAGCCATGCTAGCTCGCCTCAATTATTCTTTCCTATTGAACCATGCGATACCCCAATTCTCTTATGCCCTATCAATCTGATTCAGTTTATGAAATAACTGACAAGGAGCAACCGATCCCTTCTTTCGATACCACTTGCTTCCCATTCCCAGATCTATTGCCCTCTCCCTTCTATCAACTGATTTGATTGTTGGATCTTAGTGGTGATATTGAGAAAAGATCAACCATTTATGGTATGGATTATCGCAATTTCTGTGTATATCTGTTCAATGCAATTACAATGAATAAATTCTCCTAATTTATATTTCTGTGTATACTATATTACTATAATATGATCTATACTACTATTTATTATAATCGAATAAAGTAGTTAAGTTAAAGTTAAGTTAATAGTAATAGTAGCATATGGTTTTGTTACTGTTTCATTTTTTTTCTCCCTCGGATGAATCGAAAATCTCAGAGTATTTATTTTCACTATTTTCACCCGGAGTATATGTTTTCATGGGTCGAACCAAAAAAATAAACTTGGAAAATTTGCCTCTTCCTCTTTAACTTTTTTGTCTGCTATAGGAAACTAGGGAATGAACGTTCCTTTTCATGATTCGGATTTATTCGCCATTGGCGAAACCAAAATATCGGATGCATCGATAGGGA

>TWYL_1

TTTTTACTTCTTTGGTAATCTACCAAGGGTTATAGTCATAGTGATCCTCCTATTTAACTACTTCAACCATTTTCGAACACCTCATATCATTATCTGGGTATATGACGGTTCGATCGTCTAGAGAAGATCCCCCGTACACTACCCTTTCCAAAATATTGGGTTTCGAAGATACAATACGGATCCTTCCTTTCTACTGTACCAAAGCGACCTAGCCATGCTAGCTCGCCTCAATTATTCTTTCCTATTGAACCATGCGATACCCCAATTCTCTTATGCCCTATCAATCTGATTCAGTTTATGAAATAACTGACAAGGAGCAACCGATCCCTTCTTTCGATACCACTTGCTTCCCATTCCCAGATCTATTGCCCTCTCCCTTCTATCAACTGATTTGATTGTTGGATCTTAGTGGTGATATTGAGAAAAGATCAACCATTTATGGTATGGATTATCGCAATTTCTGTGTATATCTGTTCAATGCAATTACAATGAATAAATTCTCCTAATTTATATTTCTGTGTATACTATATTACTATAATATGATCTATACTACTATTTATTATAATCGAATAAAGTAGTTAAGTTAAAGTTAAGTTAATAGTAATAGTAGCATATGGTTTTGTTACTGTTTCATTTTTTTTCTCCCTCGGATGAATCGAAAATCTCAGAGTATTTATTTTCACTATTTTCACCCGGAGTATATGTTTTCATGGGTCGAACCAAAAAAATAAACTTGGAAAATTTGCCTCTTCCTCTTTAACTTTTTTGTCTGCTATAGGAAACTAGGGAATGAACGTTCCTTTTCATGATTCGGATTTATTCGCCATTGGCGAAACCAAAATATCGGATGCATCGATAGGGA

>QYBSZ_1

TTTTTACTTCTTTGGTAATCTACCAAGGGTTATAGTCATAGTGATCCTCCTATTTAACTACTTCAACCATTTTCGAACACCTCATATCATTATCTGGGTATATGACGGTTCGATCGTCTAGAGAAGATCCCCCGTACACTACCCTTTCCAAAATATTGGGTTTCGAAGATACAATACGGATCCTTCCTTTCTACTGTACCAAAGCGACCTAGCCATGCTAGCTCGCCTCAATTATTCTTTCCTATTGAACCATGCGATACCCCAATTCTCTTATGCCCTATCAATCTGATTCAGTTTATGAAATAACTGACAAGGAGCAACCGATCCCTTCTTTCGATACCACTTGCTTCCCATTCCCAGATCTATTGCCCTCTCCCTTCTATCAACTGATTTGATTGTTGGATCTTAGTGGTGATATTGAGAAAAGATCAACCATTTATGGTATGGATTATCGCAATTTCTGTGTATATCTGTTCAATGCAATTACAATGAATAAATTCTCCTAATTTATATTTCTGTGTATACTATATTACTATAATATGATCTATACTACTATTTATTATAATCGAATAAAGTAGTTAAGTTAAAGTTAAGTTAATAGTAATAGTAGCATATGGTTTTGTTACTGTTTCATTTTTTTTCTCCCTCGGATGAATCGAAAATCTCAGAGTATTTATTTTCACTATTTTCACCCGGAGTATATGTTTTCATGGGTCGAACCAAAAAAATAAACTTGGAAAATTTGCCTCTTCCTCTTTAACTTTTTTGTCTGCTATAGGAAACTAGGGAATGAACGTTCCTTTTCATGATTCGGATTTATTCGCCATTGGCGAAACCAAAATATCGGATGCATCGATAGGGA

>YNTC_1

TTTTTACTTCTTTGGTAATCTACCAAGGGTTATAGTCATAGTGATCCTCCTATTTAACTACTTCAACCATTTTCGAACACCTCATATCATTATCTGGGTATATGACGGTTCGATCGTCTAGAGAAGATCCCCCGTACACTACCCTTTCCAAAATATTGGGTTTCGAAGATACAATACGGATCCTTCCTTTCTACTGTACCAAAGCGACCTAGCCATGCTAGCTCGCCTCAATTATTCTTTCCTATTGAACCATGCGATACCCCAATTCTCTTATGCCCTATCAATCTGATTCAGTTTATGAAATAACTGACAAGGAGCAACCGATCCCTTCTTTCGATACCACTTGCTTCCCATTCCCAGATCTATTGCCCTCTCCCTTCTATCAACTGATTTGATTGTTGGATCTTAGTGGTGATATTGAGAAAAGATCAACCATTTATGGTATGGATTATCGCAATTTCTGTGTATATCTGTTCAATGCAATTACAATGAATAAATTCTCCTAATTTATATTTCTGTGTATACTATATTACTATAATATGATCTATACTACTATTTATTATAATCGAATAAAGTAGTTAAGTTAAAGTTAAGTTAATAGTAATAGTAGCATATGGTTTTGTTACTGTTTCATTTTTTTTCTCCCTCGGATGAATCGAAAATCTCAGAGTATTTATTTTCACTATTTTCACCCGGAGTATATGTTTTCATGGGTCGAACCAAAAAAATAAACTTGGAAAATTTGCCTCTTCCTCTTTAACTTTTTTGTCTGCTATAGGAAACTAGGGAATGAACGTTCCTTTTCATGATTCGGATTTATTCGCCATTGGCGAAACCAAAATATCGGATGCATCGATAGGGA

ITS1-ITS4 (pairwise identity: 100%)
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Length: 736

Sequences: 6

Identical Sites: 736 (100.0%)
Pairwise % Identity: 100.0%
Confidence Mean: 51.2
Expected Errors: 39.26

Ungapped lengths of 6 sequences:
Mean:736.0  StdDev. 0.0
Minimum: 736 Maximum: 736

Freq % of non—gaps
846 19.2%
1,284 29.1%
1,350 30.6%
936  21.2%

GC: 2,634 59.6%
=8 © 0.0% (of any)

\TTTCAGCCGACGATGCCGACGGGGGCAGCGACGGCCAGTCCTCCGCCCGCCTCCCAACCCTTCCCCAATTCGGGAAGGGCGTGH




>NXQZS_1

TCGCTAGGCTGGAGGCATTGCCCCCTCAGAGTTCCTCTTGCACCGGGGCATCGCATGGTTGGACGGCTAAAGGTGTTCCACCGCTTGCCGCAACTTAACGAGACGCGGGCCTAGCATTTCAGCCGACGATGCCGACGGGGGCAGCGACGGCCAGTCCTCCGCCCGCCTCCCAACCCTTCCCCAATTCGGGAAGGGCGTGGGAGGAGAGCGACGCATAGCGTGACGCCCAGGCAGGTGTGCCCTCGACCGGGTGGTCTCGGGCGCAACTTGCGTTCAAAGACTCGATGATTCACGGGATTCTGCAATTCACATCAAGTATCGCATTTCGCTACGTTCTTCATCGTTGCGGGAGCCAAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTAGATAGATAGAGGCAAAGGTCACCCCCCATTGCCATGGGTGCGGGCCGATGCTCTTTGTTGGTATTGTCCTTGACGCCTGTGGCGCCGTTTTGCTTGTTACGGCCGCAACGACATCCCCACCACGCGTAACCCGACCGGGACCCGAGGGTCCTAGATCAAGGCGGCGAGGGGAGGGGAGCGCAACGACCGGTCGGGGGACGCCCACCCGGGGGCGGGCAATCCGACGACGAGTGATGATAACGTGTTCGCGGGTGTGTCGATCAGGATTGGCAATGATCCTTCCGCAGGTTCACCTACGGAAACCT

>GDSYD_1

TCGCTAGGCTGGAGGCATTGCCCCCTCAGAGTTCCTCTTGCACCGGGGCATCGCATGGTTGGACGGCTAAAGGTGTTCCACCGCTTGCCGCAACTTAACGAGACGCGGGCCTAGCATTTCAGCCGACGATGCCGACGGGGGCAGCGACGGCCAGTCCTCCGCCCGCCTCCCAACCCTTCCCCAATTCGGGAAGGGCGTGGGAGGAGAGCGACGCATAGCGTGACGCCCAGGCAGGTGTGCCCTCGACCGGGTGGTCTCGGGCGCAACTTGCGTTCAAAGACTCGATGATTCACGGGATTCTGCAATTCACATCAAGTATCGCATTTCGCTACGTTCTTCATCGTTGCGGGAGCCAAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTAGATAGATAGAGGCAAAGGTCACCCCCCATTGCCATGGGTGCGGGCCGATGCTCTTTGTTGGTATTGTCCTTGACGCCTGTGGCGCCGTTTTGCTTGTTACGGCCGCAACGACATCCCCACCACGCGTAACCCGACCGGGACCCGAGGGTCCTAGATCAAGGCGGCGAGGGGAGGGGAGCGCAACGACCGGTCGGGGGACGCCCACCCGGGGGCGGGCAATCCGACGACGAGTGATGATAACGTGTTCGCGGGTGTGTCGATCAGGATTGGCAATGATCCTTCCGCAGGTTCACCTACGGAAACCT

>NDXFS_1

TCGCTAGGCTGGAGGCATTGCCCCCTCAGAGTTCCTCTTGCACCGGGGCATCGCATGGTTGGACGGCTAAAGGTGTTCCACCGCTTGCCGCAACTTAACGAGACGCGGGCCTAGCATTTCAGCCGACGATGCCGACGGGGGCAGCGACGGCCAGTCCTCCGCCCGCCTCCCAACCCTTCCCCAATTCGGGAAGGGCGTGGGAGGAGAGCGACGCATAGCGTGACGCCCAGGCAGGTGTGCCCTCGACCGGGTGGTCTCGGGCGCAACTTGCGTTCAAAGACTCGATGATTCACGGGATTCTGCAATTCACATCAAGTATCGCATTTCGCTACGTTCTTCATCGTTGCGGGAGCCAAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTAGATAGATAGAGGCAAAGGTCACCCCCCATTGCCATGGGTGCGGGCCGATGCTCTTTGTTGGTATTGTCCTTGACGCCTGTGGCGCCGTTTTGCTTGTTACGGCCGCAACGACATCCCCACCACGCGTAACCCGACCGGGACCCGAGGGTCCTAGATCAAGGCGGCGAGGGGAGGGGAGCGCAACGACCGGTCGGGGGACGCCCACCCGGGGGCGGGCAATCCGACGACGAGTGATGATAACGTGTTCGCGGGTGTGTCGATCAGGATTGGCAATGATCCTTCCGCAGGTTCACCTACGGAAACCT

>TWYL_1

TCGCTAGGCTGGAGGCATTGCCCCCTCAGAGTTCCTCTTGCACCGGGGCATCGCATGGTTGGACGGCTAAAGGTGTTCCACCGCTTGCCGCAACTTAACGAGACGCGGGCCTAGCATTTCAGCCGACGATGCCGACGGGGGCAGCGACGGCCAGTCCTCCGCCCGCCTCCCAACCCTTCCCCAATTCGGGAAGGGCGTGGGAGGAGAGCGACGCATAGCGTGACGCCCAGGCAGGTGTGCCCTCGACCGGGTGGTCTCGGGCGCAACTTGCGTTCAAAGACTCGATGATTCACGGGATTCTGCAATTCACATCAAGTATCGCATTTCGCTACGTTCTTCATCGTTGCGGGAGCCAAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTAGATAGATAGAGGCAAAGGTCACCCCCCATTGCCATGGGTGCGGGCCGATGCTCTTTGTTGGTATTGTCCTTGACGCCTGTGGCGCCGTTTTGCTTGTTACGGCCGCAACGACATCCCCACCACGCGTAACCCGACCGGGACCCGAGGGTCCTAGATCAAGGCGGCGAGGGGAGGGGAGCGCAACGACCGGTCGGGGGACGCCCACCCGGGGGCGGGCAATCCGACGACGAGTGATGATAACGTGTTCGCGGGTGTGTCGATCAGGATTGGCAATGATCCTTCCGCAGGTTCACCTACGGAAACCT

>QYBSZ_1

TCGCTAGGCTGGAGGCATTGCCCCCTCAGAGTTCCTCTTGCACCGGGGCATCGCATGGTTGGACGGCTAAAGGTGTTCCACCGCTTGCCGCAACTTAACGAGACGCGGGCCTAGCATTTCAGCCGACGATGCCGACGGGGGCAGCGACGGCCAGTCCTCCGCCCGCCTCCCAACCCTTCCCCAATTCGGGAAGGGCGTGGGAGGAGAGCGACGCATAGCGTGACGCCCAGGCAGGTGTGCCCTCGACCGGGTGGTCTCGGGCGCAACTTGCGTTCAAAGACTCGATGATTCACGGGATTCTGCAATTCACATCAAGTATCGCATTTCGCTACGTTCTTCATCGTTGCGGGAGCCAAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTAGATAGATAGAGGCAAAGGTCACCCCCCATTGCCATGGGTGCGGGCCGATGCTCTTTGTTGGTATTGTCCTTGACGCCTGTGGCGCCGTTTTGCTTGTTACGGCCGCAACGACATCCCCACCACGCGTAACCCGACCGGGACCCGAGGGTCCTAGATCAAGGCGGCGAGGGGAGGGGAGCGCAACGACCGGTCGGGGGACGCCCACCCGGGGGCGGGCAATCCGACGACGAGTGATGATAACGTGTTCGCGGGTGTGTCGATCAGGATTGGCAATGATCCTTCCGCAGGTTCACCTACGGAAACCT

>YNTC_1

TCGCTAGGCTGGAGGCATTGCCCCCTCAGAGTTCCTCTTGCACCGGGGCATCGCATGGTTGGACGGCTAAAGGTGTTCCACCGCTTGCCGCAACTTAACGAGACGCGGGCCTAGCATTTCAGCCGACGATGCCGACGGGGGCAGCGACGGCCAGTCCTCCGCCCGCCTCCCAACCCTTCCCCAATTCGGGAAGGGCGTGGGAGGAGAGCGACGCATAGCGTGACGCCCAGGCAGGTGTGCCCTCGACCGGGTGGTCTCGGGCGCAACTTGCGTTCAAAGACTCGATGATTCACGGGATTCTGCAATTCACATCAAGTATCGCATTTCGCTACGTTCTTCATCGTTGCGGGAGCCAAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTAGATAGATAGAGGCAAAGGTCACCCCCCATTGCCATGGGTGCGGGCCGATGCTCTTTGTTGGTATTGTCCTTGACGCCTGTGGCGCCGTTTTGCTTGTTACGGCCGCAACGACATCCCCACCACGCGTAACCCGACCGGGACCCGAGGGTCCTAGATCAAGGCGGCGAGGGGAGGGGAGCGCAACGACCGGTCGGGGGACGCCCACCCGGGGGCGGGCAATCCGACGACGAGTGATGATAACGTGTTCGCGGGTGTGTCGATCAGGATTGGCAATGATCCTTCCGCAGGTTCACCTACGGAAACCT
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