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Resumo 

 

O amendoim cultivado (Arachis hypogaea) é uma cultura de grande importância 

econômica, sendo cultivado em vários países do mundo. As safras na agricultura são 

reduzidas por estresses bióticos e abióticos aos quais as espécies silvestres são resistentes. 

Visando a obtenção de plantas mais resistentes, foi desenvolvida uma estratégia onde as 

espécies silvestres seriam as doadoras de genes de resistência que seriam transferidos através 

de cruzamentos interespecíficos. O primeiro passo seria a construção de mapas genéticos que 

identifiquem as distâncias e as posições dos genes de interesse no genoma de cada espécie. O 

segundo passo seria a correção da diferença de ploidia entre as espécies, já que a cultivada é 

uma alotetraplóide (2n=4x=40) com genoma AABB e as silvestres diplóides (2n=2x=20) com 

genomas AA ou BB. Porém, problemas de incompatibilidade entre os cruzamentos são 

comuns. Isso se deve muitas vezes por causa de diferenças nas composições das regiões não-

codantes e de repetições, o que faz necessário um estudo detalhado dessas regiões. Dentre as 

seqüências repetitivas de maior importância estão os retrotransposons, elementos que se 

multiplicam no genoma e inserem uma nova fita de DNA em diferentes sítios. Neste trabalho, 

foram isoladas e caracterizadas seqüências de um retrotransposon LTR do amendoim 

cultivado e de seus parentais silvestres (A. duranensis e A. ipaënsis). A seqüência 

codificadora da enzima transcriptase reversa foi amplificada através de PCR utilizando 

combinações de iniciadores específicos. O Southern blot não mostrou nenhum sinal de 

metilação na seqüência desse elemento, mas através de sondagem de 20 mil seqüências de 

ESTs nenhuma similaridade foi encontrada, sugerindo que esse elemento não é expresso. 

Análises filogenéticas e estatísticas foram realizadas utilizando-se 87 contigs, onde seqüências 

nucleotídicas e de aminoácidos formaram grupos específicos nas árvores de similaridade, 

indicando que o retrotransposon evoluiu diferentemente nos genomas das espécies parentais. 

De acordo com o cálculo do número de substituições sinônimas na seqüência desse elemento, 

observou-se que ele é mais variável no genoma BB. Já no genoma AA de A. duranensis ele 

parece ter sofrido modificações recentes, provavelmente decorridas da transposição desse 

elemento há cerca de 2-6 milhões de anos, fato que não pode ser observado no genoma de A. 

ipaënsis. O número de cópias calculado por genoma diplóide nas três espécies foi, em média, 

800 em A. ipaënsis, 3 mil em A. duranensis e 5 mil em A. hypogaea. Esses resultados 

mostram que o retrotransposon é muito antigo e provavelmente fazia parte do genoma do 

ancestral comum à diferentes grupos vegetais. Após a diferenciação nas espécies parentais o 



 2 

retrotransposon provavelmente multiplicou seu número de cópias no genoma AA e 

permaneceu praticamente inalterado no genoma BB. Apesar de ser encontrado em regiões 

eucromáticas e de não estar metilado ele se mantém inativo.  

 

 

 

 

 

Palavras-chave: Arachis, Retrotransposon, Número de cópias, Substituições sinônimas. 
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Abstract 

 

The cultivated peanut (Arachis hypogaea) is a crop of economic importance and it is 

cultivated in several countries around the world. Yields in agriculture are reduced by biotic 

and abiotic stresses to which most the wild species are resistant. With the aim of developing 

more resistant plants, a strategy of crossing where wild species are the donors of resistance 

genes to the cultivated peanut is used. The first step is to develop a linkage map to identify the 

distances and positions of genes of interest for each species. The second step is the correction 

of the number of chromosomes since the cultivated peanut is an allotetraploid (2n=4x=40) 

with an AABB genome and the wild species are diploid (2n=2x=20) with AA or BB genomes. 

However, problems of incompatibility during crosses are common. One possible cause for 

incompatibility is the difference in the intergenic noncoding regions of different species. For 

this and other reasons, the study of repetitive DNA is interesting. Among the repetitive 

sequences, retrotransposable elements are found to be of major importance because they can 

copy of themselves into new chromosome sites. In this work we reported the isolation and 

characterization of an LTR retrotransposon from the cultivated peanut and its wild parental 

genomes (A. duranensis and A. ipaënsis). The coding region of the reverse trancriptase gene 

was amplified by PCR using specific primer combinations derived from genomic sequences 

of the Arachis data base. No methylation was found using Southern blot but also no 

significant homology to 20.000 ESTs sequences on the GenBank, suggesting that this element 

is not expressed. Phylogenetic and statistical analyses were done with 87 contigs. Both the 

nucleotide and aminoacid sequences formed specific groups indicating that the retroelement 

evolved differently in the wild species genomes. According to the synonymous substitutions 

content it was observed that the retrotransposon has accumulated more mutations in BB 

genome than in the A. duranensis genome, probably because of a recent amplification that 

occurred about 2-6 myr ago. The copy number calculated per diploid genome for the three 

species was aproximately: 800 for A. ipaënsis, 3.000 for A. duranensis and 5.000 for A. 

hypogaea. These results show that the element is ancient and it was a part of the genome of a 

species ancestral to many different groups of plants. After the differentiation between the two 

parental species, this element probably multiplied its copy number in the AA genome and 

remained almost silent in the BB genome. Although the element is dispersed in euchromatic 

regions and does not present any methylation no sign of activity was found. 

Keywords: Arachis, Retrotransposon, Copy number, Synonymous substitutions. 
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1. Introdução 

 

1.01 O gênero Arachis 

 

O amendoim (Arachis hypogaea L.) é uma cultura de grande importância agronômica 

em todo o mundo, pois pode ser utilizado tanto como forragem para a alimentação do gado 

quanto para o consumo humano, como fonte de proteínas e óleo (Godoy et al., 1999). Desde a 

época dos povos pré-colombianos esta leguminosa já era cultivada, tendo se disseminado pela 

América do Sul por meio das antigas rotas comerciais e, pelo restante do mundo, por meio das 

grandes viagens de portugueses e espanhóis (Stalker, 1997; Simpson et al., 2001). Hoje, o 

amendoim é cultivado em mais de 80 países, na Ásia, na África e nas Américas (Singh U e 

Singh B, 1991 citado por: Moretzsohn et al., 2004), tornando-se a terceira leguminosa mais 

cultivada no mundo (Duke, 1981 citado por: Seijo et al., 2004). 

 Acredita-se que o gênero Arachis tenha surgido primeiramente na região 

correspondente ao centro oeste brasileiro e nordeste paraguaio (Simpson et al., 2001). 

Evidências geográficas, estudos de dispersão, testes de cruzabilidade e análises morfológicas 

levam à divisão do gênero em nove seções taxonômicas, dentre elas a seção Arachis, que 

compreende o amendoim e outras 30 espécies silvestres que cruzam com A. hypogaea 

(Krapovickas e Gregory, 1994; Valls e Simpson, 2005). Estudos similares evidenciaram que a 

espécie A. hypogaea surgiu entre o norte da Argentina e o sul da Bolívia (Krapovickas e 

Gregory, 1994).  

A produção nacional de amendoim está muito aquém da sua capacidade. Segundo o 

Instituto Brasileiro de Geografia e Estatística (IBGE), em 2005 a produção de amendoim em 

casca no Brasil foi de aproximadamente 314906,00 toneladas, o que gerou uma renda de 

quase 290 milhões de reais. O estado com maior produção foi São Paulo, com cerca de 70% 

de toda a produção nacional. Em comparação, a produção de soja em grão durante o mesmo 

período superou 50 milhões de toneladas (Fonte: www.ibge.gov.br – ver referências). 

Análises citogenéticas mostram que a seção Arachis apresenta 29 espécies diplóides 

(2n = 2x = 20) e duas espécies tetraplóides (2n = 4x = 40), incluindo o próprio amendoim 

(Krapovickas e Gregory, 1994; Stalker, 1997; Valls e Simpson, 2005). Além disso, existem 

diferenças no tamanho, forma e arranjos dos cromossomos que permitem identificar três 

genomas distintos: A, B e D, sendo que o amendoim apresenta um cariótipo AABB (Stalker, 

1991; Krapovickas e Gregory, 1994). Acredita-se que o genoma tetraplóide do amendoim 
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tenha surgido a partir do cruzamento de duas espécies de genomas distintos AA e BB (A. 

duranensis e A. ipaënsis, respectivamente) (Kochert et al., 1991;1996; Seijo et al., 2004) e 

que o híbrido estéril tenha sofrido duplicação espontânea dos seus cromossomos, recuperando 

assim sua fertilidade (Halward et al., 1991; Young et al., 1996).   

Atualmente existem seis variedades descritas de amendoim, classificadas com base em 

características morfológicas e reprodutivas. Apesar dessa diversidade, a variabilidade genética 

entre elas é extremamente baixa (Kochert et al., 1991; Moretzsohn, 2006; Moretzsohn et al., 

2004; Stalker et al., 1995), tornando-a muito susceptível a doenças causadas por fungos, 

nematóides e vírus assim como a fatores abióticos. Técnicas como AFLP, RAPD, RFLP e 

SSR buscam constantemente encontrar marcadores polimórficos em A. hypogaea, mas 

encontram dificuldades (Kochert et al., 1996; Moretzsohn et al., 2004; Stalker, 1997). 

 Apesar dos empecilhos encontrados ao trabalhar-se com o amendoim cultivado, o 

mesmo não acontece com os representantes silvestres e diplóides da seção Arachis 

(Krapovickas e Gregory, 1994). Muitas dessas espécies apresentam algum tipo de resistência 

ou uma menor susceptibilidade a doenças em relação a A. hypogaea, tornando interessante o 

mapeamento dos genes responsáveis por essas características com o intuito de transferi-los 

para o amendoim cultivado. Um grande problema a ser enfrentado é a diferença de ploidia 

entre as espécies, o que leva à necessidade de realizar cruzamentos complexos.  

 

1.02 Anfidiplóides  

  

De acordo com Simpson (2001), existem três formas principais de introgressão de 

genes de interesse para o amendoim cultivado. A primeira consiste no cruzamento de uma 

espécie silvestre diplóide (2n = 2x = 20) com A. hypogaea, gerando um híbrido triplóide (2n = 

3x = 30) e estéril. Esse híbrido sofre tratamento com colchicina para duplicar o seu número de 

cromossomos (2n = 6x = 60), tornando-o fértil. Então retrocruzamentos com A. hypogaea são 

realizados até que a progênie tenha o número de cromossomos reduzido para 40. Uma 

dificuldade característica desta técnica é que ela funciona apenas com algumas espécies de 

Arachis, enquanto que em outras tentativas de cruzamentos há um índice de esterilidade muito 

alto, com ausência de florescimento e frutificação (Company et al., 1982 citado por: Fávero, 

2004). A segunda maneira seria o tratamento de duas espécies silvestres (uma de genoma AA 

e outra de genoma BB) com colchicina gerando indivíduos tetraplóides. Estes são cruzados 

entre si e o híbrido é então utilizado em retrocruzamentos com A. hypogaea. Essa técnica não 

tem se mostrado muito eficaz, pois após o primeiro retrocruzamento obtém-se um índice de 
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esterilidade altíssimo. A terceira técnica consiste no cruzamento de duas espécies de genomas 

diferentes AA e BB, gerando um híbrido AB estéril. Trata-se essa planta com colchicina para 

duplicação de cromossomos e ela é então cruzada com A. hypogaea para seleção de 

características desejáveis. Essa é a técnica que tem fornecido melhores resultados, servindo 

também como apoio para a hipótese da origem do amendoim cultivado.  Acredita-se que, com 

a presença dos genomas A e B, os eventos de pareamento de cromossomos durante a meiose 

ocorram de uma maneira que seja a mais regular e mais estável possível (Fávero, 2004), o que 

favorece a introgressão de genes de interesse para a cultivar.  Essa metodologia foi utilizada 

para a produção de duas cultivares, COAN (Simpson e Starr, 2001) e NEMATAN (Starr et 

al., 2002; Simpson et al., 2003) resistentes a nematóides, sendo esses os únicos exemplos de 

introgressão de genes silvestres para o amendoim cultivado até agora conhecidos. 

Anfidiplóides sintéticos têm sido produzidos na Embrapa Recursos Genéticos e 

Biotecnologia (em colaboração com Simpson) sendo que até agora dois cruzamentos, (A. 

ipaënsis KG30076 x A. duranensis V14167) e (A. gregoryii V6389 x A. linearifolia V9401), 

permitiram obter híbridos férteis com o amendoim (Fávero et al., 2006). Esses anfidiplóides 

junto com o mapa genético oferecem a perspectiva de introgressão controlada de genes 

silvestres para o amendoim. 

 

 1.03 Sintenia 

 

Para que esta técnica possa ser utilizada como uma das principais vias de transferência 

de genes de interesse para o amendoim, é necessário o conhecimento de quais genomas 

silvestres apresentam maior compatibilidade com o genoma AA e com o genoma BB de A. 

hypogaea. Quando os genomas de duas espécies são comparados entre si, é possível 

determinar seqüências extremamente conservadas dentro de um mesmo grupo de espécies e 

até entre famílias diferentes. Espécies que apresentam um alto grau de sintenia ou 

colinearidade podem apresentar não somente uma grande similaridade na seqüência gênica 

como também a mesma ordem de genes nos cromossomos (Bennetzen e Freeling, 2000), 

mudando apenas as distâncias entre eles (Figura 1). Como relatado em diversos trabalhos, a 

utilização de seqüências de genes de interesse agronômico de espécies tais como Arabidopsis 

thaliana e Lotus japonicus, que possuem genomas relativamente pequenos e que apresentam 

alta similaridade com algumas leguminosas, tem suprido a dificuldade de seqüenciamento de 

genomas maiores e guiado a transferência através de seleção assistida por marcadores 



 7 

moleculares (Grant et al., 2000; Schmidt, 2000; Ku et al., 2001; Armstead et al., 2004; 

Stracke et al., 2004; Young et al., 2005; Young et al., 1996). Porém, em alguns casos, apesar 

da compatibilidade gênica os cruzamentos entre as espécies podem ser dificultados devido ao 

pareamento cromossômico irregular, causado por diferenças nos seus tamanhos ou pelas suas 

composições diferenciadas nas regiões não-codantes indicando que, apesar de terem 

conservado as funções de alguns genes, o restante do genoma pode ter passado por diferentes 

pressões seletivas. 

 

 

 

 

Figura 1. Mapa demonstrativo dos diversos tipos de sintenia utilizando-se 

diferentes marcadores moleculares (A-P). À esquerda, sintenia completa na 

ordem e posição dos cromossomos de espécies diferentes. Ao centro, 

comparação do mesmo mapa com cromossomos de várias outras espécies. À 

direita, comparação entre dois cromossomos de espécies tetraplóides (1 e 2) com 

o cromossomo da espécie diplóide, (Schmidt, 2000). 

 

 

1.04 Seqüências repetitivas 

 

O genoma das plantas, assim como dos demais eucariotos complexos, é organizado de 

uma forma em que se podem distinguir dois tipos padrões de seqüências de DNA: o DNA 

não-repetitivo e o repetitivo, isso pode ser mostrado a partir de ensaios de reassociação 

cinética das fitas de DNA (Flavell, 1974).  É no DNA não repetitivo ou de baixo número de 

cópias que estará contida a mensagem para a síntese de determinada proteína, seja ela 

estrutural, metabólica, sinalizadora ou de defesa. O restante do genoma é denominado por 
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alguns de DNA “lixo” (Junk DNA), sendo formado quase que inteiramente por seqüências 

repetitivas geralmente sem função conhecida (Lewin, 2004) e, durante muito tempo, foi 

descartado dos estudos científicos.  

 Famílias de seqüências repetitivas possuem diferentes padrões de organização dentro 

do genoma e muitas vezes essa organização é específica para um determinado grupo de 

espécies. Cada padrão surge através dos resultados de diferenças nas respostas às pressões 

seletivas que podem levar a uma diferenciação na sua composição nucleotídica como também 

na sua freqüência dentro do genoma. Vegetais com genomas pequenos possuem poucas 

seqüências repetitivas, que são normalmente encontradas em blocos. Espécies com genomas 

maiores possuem uma ampla diversidade de seqüências repetitivas que se encontram 

espalhadas em diversos sítios dos cromossomos (Bennetzen, 2000). 

Alguns tipos de repetições também podem apresentar seqüências conservadas entre 

espécies, muitas vezes essas seqüências possuem uma função conhecida e bem determinada. 

É o caso de repetições tais como DNA ribossômico (rDNA), que possui os genes 18S; 5,8S e 

26S, responsáveis pela síntese das fitas de RNA, que participam na formação das subunidades 

dos ribossomos. Essas seqüências foram utilizadas por Seijo e colaboradores (2004) para 

determinar as possíveis espécies que deram origem ao amendoim cultivado. Telômeros são 

estruturas encontradas nos finais de cada fita de DNA e atuam na estabilização da replicação e 

proteção dos cromossomos. Centrômeros são repetições que mantiveram sua função 

extremamente conservada entre os mais variados grupos de plantas e animais, pois 

apresentam participação na segregação cromossômica durante a mitose e a meiose (Heslop-

Harrison, 2000). 

Existem também seqüências repetitivas em tandem, satélites e microssatélites que, 

apesar de não apresentarem uma função conhecida, podem exibir polimorfismos entre 

espécies, o que é muito importante para o desenvolvimento de marcadores moleculares. 

 

1.05 DNA móvel 

 

Dentre as seqüências repetitivas com maior capacidade de afetar a estrutura e função 

do genoma estão os elementos transponíveis ou elementos móveis. Esses elementos foram 

encontrados em todos os organismos estudados até o momento e são importantes constituintes 

do genoma vegetal. Apresentam diferentes composições, tamanhos e padrões de organização 

nas mais variadas espécies (Kumar e Bennetzen, 1999). A principal característica desse grupo 
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é a sua capacidade de se mover dentro do genoma, inserindo-se em novos sítios, próximos ou 

até mesmo dentro de seqüências gênicas, o que pode causar mutações de inserção, alteração 

da estrutura e função de genes, rearranjos cromossômicos, mudanças na regulação gênica e 

aumento exagerado do tamanho do genoma, podendo dessa forma servir como fonte de 

diversidade (Deragon e Capy, 2000 citado por: Alix e Heslop-Harrison, 2004). Todo o aparato 

utilizado para a sua transposição é sintetizado na maioria das vezes pelo próprio elemento 

(elementos autônomos), mas em alguns casos ele pode utilizar as enzimas sintetizadas por 

outros elementos para realizar a sua movimentação (elementos não-autônomos) (Wessler, 

2006). 

Existem duas classes principais de elementos transponíveis: Classe I composta pelos 

Retrotransposons, elementos genéticos que se movem no interior de uma mesma célula via 

um intermediário de mRNA, seguida de transcrição reversa e inserção da cópia de cDNA em 

um novo sítio no genoma (Figura 2); classe II composta pelos Transposons, que são 

elementos que se movem no genoma através da excisão de sua seqüência de um sítio e 

inserção em um outro. No caso dos retrotransposons, estes apresentam uma importância 

predominante na formação dos genomas, já que seu mecanismo de transposição permite a 

transcrição reversa de uma fita de mRNA em várias cópias de cDNA, multiplicando 

intensamente seu número de cópias e espalhando-se potencialmente, por todos os 

cromossomos.  

Os retrotransposons podem ser divididos em dois grupos: LTR e Não-LTR. O grupo 

LTR é subdividido nos tipos Ty1-Copia e Ty3-Gypsy, que se distinguem um do outro de 

acordo com a sua similaridade na seqüência e ordem em que os genes aparecem, sendo ambos 

os tipos amplamente distribuídos no reino vegetal. Além disso, o tipo Ty3-Gypsy assemelha-

se muito com os retrovirus, pois apresenta parte de um gene parecido com o que codifica a 

síntese das proteínas do envelope, que auxilia a sua transmissão para outras células (Wright e 

Voytas, 2001; Marco e Marín, 2005). O grupo Não-LTR divide-se nos tipos LINEs e SINEs 

(Figura 3), também distribuídos por todo o reino vegetal, mas possuindo uma freqüência 

maior nos genomas de mamíferos (Kumar e Bennetzen, 1999; Hansen e Heslop-Harrison, 

2004). De acordo com os modelos de cromossomo vegetal propostos (Figura 4), percebe-se 

que a maior parte do genoma é constituída por seqüências repetitivas, sendo que os 

retrotransposons LTR podem constituir cerca de 50% (Schmidt e Heslop-Harrison, 1998; 

Kumar e Bennetzen, 1999), enquanto os genes perfazem cerca de 5% de todo o genoma, fato 

que torna importante o estudo desses elementos na composição e função em cada organismo. 
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Figura 2. Ciclo de vida hipotético do retrotransposon LTR. (a) transcrição da fita de mRNA. (b) tradução e 

síntese de proteínas das regiões do GAG e POL; POL inclui as proteínas AP (protease), RT (transcriptase 

reversa), RNAseH e INT (integrase). (c) formação do dímero de RNA. (d) empacotamento do RNA e das 

proteínas RT, RNAseH e INT e início da transcrição reversa. (e) degradação da matrix de RNA e síntese da 

segunda fita de cDNA. (f) término da fita dupla de cDNA e ligação de INT junto à seqüência LTR. (g) 

integração da dupla fita em um novo sítio do genoma do hospedeiro. A linha cinza mais espessa ilustra a 

membrana nuclear. Adaptado: Sabot e Schulman, 2006. 
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Figura 3. Diferentes grupos de retrotransposons LTR e Não-LTR, mostrando suas seqüências terminais e 

posições das seqüências codificadoras. Adaptado: Kumar e Bennetzen, 1999. 
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Figura 4. Padrões de distribuição de seqüências repetitivas e de genes ao longo de um 

cromossomo vegetal. Dependendo da espécie e do tipo de retrotransposon a 

distribuição muda consideralvemente. Adaptado: Schmidt e Heslop-Harrison, 1998 e 

Kumar e Bennetzen, 1999. 

 

 

1.06 Controle de atividade 

 

 Apesar da intensa participação na formação dos genomas de diversas espécies, os 

retrotransposons, na maioria das vezes, encontram-se inativos. Isso se deve aos vários 

mecanismos de regulação existentes, alguns deles realizados pelo hospedeiro e outros 

realizados pelo próprio elemento (Grandbastien, 1998; Bennetzen, 2000). É de se imaginar 

que caso sua transposição não fosse controlada, a multiplicação do retrotransposon poderia 

acarretar na morte celular, o que não é interessante para a sobrevivência do hospedeiro nem 

do retroelemento. Dessa forma, os organismos desenvolveram técnicas que, na maioria das 
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vezes, permitem a presença do elemento repetitivo, mas inativando-o. Um dos mecanismos 

desenvolvidos pelo hospedeiro, principalmente em plantas, é a metilação de suas seqüências 

de DNA, que normalmente é utilizada para o controle da expressão dos genes em geral. Cerca 

de 80% das citosinas das regiões CG e CNG do genoma encontram-se no estado metilado, 

enquanto que pequenas regiões não-metiladas estão relacionadas com genes ativos (Hirochika 

et al., 2000). Em muitos casos, a metilação da seqüência do retroelemento resultará na sua 

inativação, mas esse mecanismo não é necessariamente utilizado por todos os eucariotos, já 

que em Drosophila sp. e Saccharomyces cerevisiae ele não é observado (Dorer e Henikoff, 

1994; Grunstein, 1998). 

A preferência por sítios de inserção pode exercer um excelente controle de atividade. 

Apesar de alguns grupos de retrotransposons possuírem locais preferenciais para a sua 

inserção, como centrômeros e telômeros, muitos outros encontram-se em regiões não-gênicas 

ou de heterocromatina que, normalmente, não apresentam grande atividade (Kumar e 

Bennetzen, 1999). Em outros casos, eles podem se inserir uns nos outros ou em íntrons, 

evitando qualquer ativação do sistema de proteção do hospedeiro (Martienssen, 1998). Além 

disso, qualquer forma de modificação na seqüência dos elementos pode acarretar na sua 

inativação. Elementos que perdem uma das seqüências LTR ficam impedidos de se inserirem 

em um novo local. Há também aqueles que sofrem deleção total, sendo praticamente 

eliminados do genoma (Vitte e Panaud, 2005). 

Entretanto, devido ao seu mecanismo de replicação utilizando um intermediário de 

RNA, o modo aparentemente mais simples de controlar sua atividade seria durante a 

transcrição. Estudos realizados com tabaco mostraram que a quantidade de mRNAs oriundos 

da transcrição dos elementos Tto1 e Tos17, ambos do tipo Ty1-copia, está diretamente 

relacionada com a sua taxa de transposição (Hirochika, 1993; Hirochika et al., 1996). Por 

outro lado, em espécies de cevada, há relatos de que alguns tipos de retrotransposons são 

intensamente transcritos em diversos tecidos, mas sua transposição ou o surgimento de novos 

sítios de inserção não foram encontrados, sugerindo que além do controle transcricional 

existam outras formas de regulação da atividade desses elementos, tal como controle por 

RNA interferente (Kumar e Bennetzen, 1999; Navarro-Quezada e Schoen, 2002). Acredita-se 

que, durante o desenvolvimento embrionário, os diferentes tecidos passem por controles de 

expressão gênica distintos e, dessa forma, a atividade dos retroelementos também acabe 

sofrendo regulação durante a transcrição, na tradução e na inserção.  

Em condições adversas de estresses bióticos e abióticos tais como: infecções, 

cruzamentos interespecíficos e poliploidização (Zhao et al., 1998; Liu e Wendel, 2000), 
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salinidade, exposição à radiação, cultura de tecidos e fusão de protoplastos, os 

retrotransposons podem readquirir sua atividade, multiplicando-se no interior do genoma 

(Wessler, 1996; Grandbastien, 1998). Acredita-se que os elementos “percebam” uma situação 

de dificuldade que possa levar à morte do hospedeiro e dessa forma eles se multiplicam, na 

esperança de serem transmitidos para outros genomas, ou por cruzamentos ou por transmissão 

horizontal, apesar de esta última ter sido pouco observada (Flavell, 1999; Diao et al., 2006). 

Além disso, a multiplicação dos retrotransposons no genoma pode causar o surgimento de 

novas características desejáveis através de mutações gênicas, o que pode auxiliar na 

sobrevivência do retroelemento. 

 

1.07 Diversidade e utilização 

 

 De acordo com a vasta diversidade e heterogeneidade de retrotransposons, acredita-se 

que eles sejam muito antigos e que possivelmente estavam presentes em espécies ancestrais 

de vários grupos de organismos. Essa característica pode ser percebida através de análises 

filogenéticas que agrupam seqüências tais como a LTR, a da transcriptase reversa e da 

integrase de acordo com o grau de parentesco entre as espécies (Kumekawa et al, 1999; 

Langdon et al, 2000; Dixit et al, 2006). Entretanto, em alguns casos fica difícil determinar a 

história evolutiva de uma espécie com base na distribuição de retroelementos, principalmente 

se ela apresentar uma origem complexa como é o caso da família Brassicacea que possui 

espécies diplóides com genomas AA, BB e CC além de espécies tetraplóides com genomas 

AACC, AABB e BBCC. Nesse caso, a filogenia pode diferir consideravelmente das relações 

genéticas entre as espécies hospedeiras, obtidas por diferentes marcadores moleculares, como 

AFLP, RAPD, RFLP e SSR (Alix e Heslop-Harrison, 2004). 

O sucesso de colonização do DNA vegetal por esses elementos deve-se principalmente 

ao fato de que as plantas, em geral, aceitam melhor os eventos de poliploidização, o que 

permite, além da multiplicação do genoma como um todo, a amplificação em larga escala dos 

retrotransposons (Heslop-Harrison, 2000). Características reprodutivas dos vegetais, tais 

como formação de ógãos reprodutivos a partir de tecidos meristemáticos também auxiliam a 

distribuição desses elementos, pois permitem a transmissão de qualquer característica genética 

adquirida para as próximas gerações (Kumar e Bennetzen, 1999). Além disso, as taxas de 

reprodução dos vegetais são muito altas, já que vários grãos de pólen podem entrar em 

contato com várias flores num mesmo ciclo reprodutivo. Nos vegetais, também há uma taxa 

de cruzamentos interespecíficos muito alta e essa mistura de genomas, apesar de em alguns 
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casos gerar um descendente estéril, também leva a um estresse causado pela 

incompatibilidade genômica, o que pode levar à ativação dos retrotransposons. Associada a 

esses fatores, a alta taxa de erro de correção da enzima RNA polimerase em regiões 

repetitivas e da enzima transcriptase reversa, facilitam o surgimento de mutações nas 

seqüências dos retroelementos, o que permite que eles se diferenciem rapidamente 

(Bennetzen, 2000). 

Devido a essa diversidade, o padrão polimórfico gerado pelos retrotransposons pode 

ser utilizado para o desenvolvimento de novos marcadores moleculares. Técnicas 

recentemente desenvolvidas vêm sendo utilizadas para o desenvolvimento dos marcadores 

baseados em retrotransposons  (Kumar e Bennetzen, 1999). Uma dessas técnicas, o SSAP é 

uma variação do AFLP, com a diferença de usar iniciadores específicos para a seqüência 

LTR, permitindo a análise de polimorfismo e o mapeamento genético (Rodriguez et al., 

2006). Uma outra técnica (RBIP) permite detectar novos sítios de inserção, a partir do uso de 

iniciadores específicos para esses elementos que amplificam a região flanqueadora do DNA 

genômico do hospedeiro (Kumar e Bennetzen, 1999). Técnicas como IRAP e REMAP 

surgiram visando o uso de uma metodologia diferente das técnicas anteriores. Ao invés de 

utilizar enzimas de restrição, que muitas vezes são sensíveis e não cortam o DNA, essas 

técnicas utilizam iniciadores que amplificam regiões entre retrotransposons (IRAP) e entre 

retrotransposons e microssatélites (REMAP), gerando um alto padrão polimórfico de 

fragmentos de DNA (Kalendar et al., 1999). 

Além do uso como marcadores moleculares, os retrotransposons também podem ser 

utilizados para o estudo de expressão gênica e de mutação, já que, quando se inserem 

próximos ou dentro de uma seqüência gênica, eles podem alterar por completo a função do 

gene (Watson, 1992; Kumar e Bennetzen, 1999). Acredita-se também que alguns grupos de 

retrotransposons possam ser infecciosos, já que apresentam seqüências similares às do gene 

do envelope. Caso isso seja confirmado, esses elementos podem ser utilizados como vetores 

para transformação de diferentes organismos (Wright & Voytas, 2001). 

 

1.08 Caracterização do retroelemento 

 

Com o advento de novas metodologias, ferramentas de bioinformática e com o 

crescente número de seqüências depositadas em bancos de dados de acesso público, está 

sendo possível reavaliar a composição genômica de diversas espécies e caracterizar novas 



 16 

famílias de retrotransposons. Os elementos LTR melhor caracterizados são os do grupo Ty1-

Copia. Até o presente momento esses elementos estão sendo estudados com maior rigor em 

D. melanogaster, Saccharomyces sp e em espécies vegetais que já possuem seu genoma 

totalmente sequenciado como Arabidopsis thaliana e Oryza sativa. Pouco se sabe a respeito 

desses elementos em outras espécies. Na família das leguminosas, as seqüências repetitivas 

melhor caracterizadas são as da soja (Glycine max) e da ervilha (Pisum sativum), ainda que 

em um índice muito inferior ao grupo das gramíneas e de algumas brassicáceas (Vitte e 

Panaud, 2005). No caso do amendoim, não há relatos conhecidos ou de grande importância a 

respeito de retrotransposons. As seqüências repetitivas encontradas no GenBank são oriundas, 

basicamente, de trabalhos de seqüenciamento de ESTs, RGAs ou de microssatélites. Os 

maiores esforços dos grupos que trabalham com biologia molecular em Arachis estão 

concentrados na caracterização de proteínas alergênicas e na construção de mapas genéticos 

para espécies silvestres e para o amendoim cultivado, visando possibilitar o direcionamento 

dos programas de melhoramento genético da cultura. Até agora as técnicas mais utilizadas 

para a construção desses mapas foram AFLP, RAPD, RFLP e SSR, buscando principalmente 

a identificação de marcadores que estejam ligados a genes de resistência a doenças e a 

estresses abióticos (José, 2006). Os retrotransposons que venham a ser obtidos por esses 

grupos normalmente serão considerados como restos de seqüenciamento e serão 

possivelmente descartados. 

Recentemente foram construídas duas bibliotecas BAC para as espécies A. duranensis 

e A. ipaënsis (Proite et al., 2006). Espera-se que com essas bibliotecas o seqüenciamento dos 

genomas seja facilitado, assim como a identificação de genes e de elementos repetitivos de 

interesse, além de possibilitar a ligação do mapa genético com o mapa físico. Dessa maneira, 

a saturação do mapa genético de espécies silvestres e do amendoim poderá facilitar a 

identificação de genomas mais compatíveis, indicando ao melhorista quais as melhores 

espécies a serem utilizadas para a síntese dos anfidiplóides e acelerar o processo de 

melhoramento da cultura através de cruzamentos interespecíficos, a partir da identificação de 

marcadores ligados a genes que controlem características importantes agronomicamente.  
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2. Hipótese 

 

 De acordo com as características citadas e com base em resultados previamente 

obtidos (discutidos no trabalho), imaginou-se duas situações hipotéticas as quais serão 

testadas neste trabalho. A primeira delas infere que a espécie ancestral de A. duranensis e A. 

ipaënsis apresentava um alto número de cópias do retrotransposon isolado neste trabalho e 

que este número foi mantido no genoma AA e reduzido no genoma BB, muito antes da 

origem do amendoim cultivado. A segunda hipótese é a de que esse ancestral possuía um 

baixo número de cópias que então foi multiplicado no genoma AA e praticamente inalterado 

no genoma BB, também em uma época muito anterior ao aparecimento de A. hypogaea 

(Figura 5).  

 

 

 

 

Figura 5. Ilustração dos dois modelos hipotéticos a serem testados neste trabalho. 

 

Espécie ancestral 

A. duranensis A. ipaënsis 

A. hypogaea 

Espécie ancestral 

A. duranensis A. ipaënsis 
 

A. hypogaea 
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3. Objetivos 

 

 

 3.01 Objetivos gerais 

 

Tendo em vista a baixa informação a respeito da caracterização de elementos 

repetitivos e sua contribuição na formação dos genomas de diversas espécies de Arachis, o 

objetivo geral deste trabalho foi o isolamento e a caracterização de um retrotransposon-LTR, 

a partir de espécies de genoma AA e BB, visando o conhecimento da organização desse 

elemento e entender seu processo evolutivo nos genomas das espécies que melhor se 

relacionam com o amendoim cultivado. 

 

 

3.02 Objetivos específicos  

 

• Isolar elementos repetitivos através de reação em cadeia da polimerase (PCR) utilizando-

se iniciadores específicos e ligação em plasmídio. 

• Caracterizar esses elementos quanto a sua seqüência nucleotídica e de aminoácidos.  

• Determinar o número de cópias desses elementos nos genomas de A. hypogaea (AABB), 

A. duranensis (AA) e A. ipaënsis (BB).   

• Estudar a metilação dos elementos isolados dos genomas das três espécies de Arachis 

através de Southern blot. 

• Analisar as distâncias genéticas entre as seqüências assim como o número de substituições 

sinônimas e não-sinônimas.  

• Agrupar filogeneticamente essas seqüências entre si, comparando com as seqüências de 

outros grupos vegetais, e entender a evolução desses elementos repetitivos nos três 

genomas. 

• Verificar qual modelo hipotético (Ítem 2) explica melhor os resultados obtidos. 
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4. Material e Métodos 

 

4.01 Material Vegetal 

 

O DNA genômico utilizado foi adquirido de plantas mantidas em casas de vegetação 

na EMBRAPA Recursos Genéticos e Biotecnologia.  Foram extraídos DNA das espécies: A. 

hypogaea (tetraplóide AABB – variedade Tatu), A. ipaënsis, acesso KG30076 (diplóide BB) e 

A. duranensis, acesso V14167 (diplóide AA). Folhas jovens recém-surgidas e antes da 

expansão foliar foram escolhidas, para reduzir a extração de compostos fenólicos, 

polissacarídeos e proteínas presentes nas folhas adultas. Um protocolo de extração de DNA 

baseado em CTAB, publicado por Grattapaglia e Sederoff (1994) foi modificado para o uso 

em Arachis sp, no qual um novo passo de precipitação com 1,2M de NaCl foi adicionado: 200 

mg de tecido vegetal foram macerados em cadinho com o auxilio de Nitrogênio líquido e 

adição de 700µL de  CTAB (2x) e 2-mercaptoetanol (2 µL/mL de CTAB) em cada tubo de 

microcentrifuga de 2 mL. As amostras foram incubadas a 65°C por 60 minutos e agitadas 

levemente a cada 10 minutos. Após esse período, foram adicionados 700µL de 

clorofórmio/álcool-isoamílico (24:1) para cada amostra e misturou-se até formar uma 

emulsão. As amostras foram centrifugadas a 14000 rpm por 5 minutos. A fase aquosa foi 

transferida para dois tubos novos de 1,5 mL. Foram adicionados 600µL de tampão CTAB 

(1x), agitou-se lentamente e centrifugou-se a 14000 rpm por 5 minutos. O sobrenadante foi 

descartado cuidadosamente e o DNA dos dois tubos foi ressuspenso em 300µL de NaCl 

(1,2M) até ser dissolvido completamente. Em seguida, 600µL de etanol absoluto gelado foram 

adicionados e o DNA precipitado em freezer por uma hora. As amostras foram centrifugadas 

a 14000 rpm por 5 minutos e descartou-se o sobrenadante. O precipitado de cada tubo foi 

lavado duas vezes com 500µL de etanol 70%. Os precipitados foram secos e ressuspensos em 

100µL de água Milli-Q estéril com 0,01mg/mL de RNAse-A. As amostras foram 

quantificadas em gel de agarose 1% usando um marcador de massa (High Mass Ladder – 

Invitrogen).  
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4.02 Desenho de iniciadores 

 

Alguns clones obtidos através de seqüenciamento de clones de bibliotecas genômicas 

de trabalhos anteriores, foram utilizados em Dot blot e hibridizados com DNA genômico de 

A. duranensis e A. ipaënsis. Os clones que apresentaram um forte sinal de hibridização foram 

selecionados e comparados com outras seqüências do GenBank. Vários desses clones 

apresentaram certa similaridade com retrotransposons e as seqüências foram incluídas em um 

banco de dados de Arachis, no qual foi feito o alinhamento com todas elas para aumentar a 

seqüência conhecida desses elementos. A seqüência obtida foi submetida à comparação a 

enzima transcriptase reversa através de BLASTx (Altschul et al., 1990). Utilizando o 

programa Staden Package (Staden et al., 1998), três pares de iniciadores foram desenhados 

para a amplificação da seqüência completa da enzima transcriptase reversa (RT) dos genomas 

das espécies A. hypogaea, A. ipaënsis e A. duranensis. Quando se tornou necessário, novo 

iniciador foi desenhado para completar a seqüência interna do inserto (Tabela 1). 

 

Tabela 1. Denominação e seqüência dos iniciadores específicos desenhados para amplificação do gene 

codificador da enzima transcriptase reversa em Arachis sp. 

 
 
4.03 Reação em cadeia da polimerase 

 

De acordo com Wright e Voytas (2001), foi realizada uma reação em cadeia da 

polimerase para amplificação da seqüência da enzima transcriptase reversa, onde 100ng de 

DNA genômico de A. hypogaea, A. ipaënsis e A. duranensis foram adicionados à reação 

contendo: 3µM de cada iniciador; 8mM de dNTPs; 125mM de MgCl2; 2,5U de Taq DNA 

polimerase (Invitrogen); 10% de tampão de PCR em um volume final de 20µL de reação. O 

programa utilizado continha: desnaturação inicial a 92°C por 5 minutos, 30 ciclos de (92ºC 

por 20 segundos, 50ºC por 30 segundos e 72ºC por 90 segundos) e extensão final a 72°C por 5 

minutos. Visando obter uma maior variabilidade de seqüências amplificadas e garantir que 

Nome Seqüência 

Rep-RT-F1 5’-AAGGACACACAAGACAGCTC-3’ 
Rep-RT-F2 5’-GTACGCACAAGATCCTATTG-3’ 
Rep-RT-F3 5’-CTAAATCCAGCCATGAAGG-3’ 
Rep-RT-R1 5’-GTCAGCTACAAGGAGATTGC-3’ 
Rep-RT-R2 5’-GGAGATGATAGGTGCAGAAG-3’ 
Rep-RT-R3 5’-TCACACATCAGTTCAAATGG-3’ 

Athila-internal-1 5’-GGATCATTTTCCTTTACCA-3’ 
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pelo menos um par de iniciadores iria amplificar a seqüência desejada, os três pares de 

iniciadores foram utilizados ao mesmo tempo na mesma reação. 

Para amplificação de insertos em plasmídios foi utilizado o seguinte protocolo: 0,2ng 

de DNA; 7,5µM de cada iniciador universal (T7 e SP6); 4mM de dNTPs; 37,5mM de MgCl2; 

2,5U de Taq DNA polimerase, 10% de tampão de PCR em volume final de 25 µL. O 

programa utilizado continha: Desnaturação inicial a 94°C por 5 minutos, extensão final a 

72°C por 5 minutos, 34 ciclos de (94ºC por 30 segundos, 55ºC por 50 segundos e 72ºC por 1 

minuto e 30 segundos). 

  

4.04 Ligação e Transformação 

 

A ligação dos produtos de PCR foi realizada em pGEM-T Easy (Promega), de acordo 

com o protocolo da empresa: 50ng de vetor, 3U de enzima T4 DNA ligase, 10% tampão de 

ligação e a quantidade de inserto variando de acordo com o seu peso molecular num volume 

final de 10µL. A reação foi realizada a 4ºC por aproximadamente 16 horas. 

As amostras foram diluídas entre 10-20 vezes e 1µL foi utilizado para transformação 

de células de Escherichia coli por eletroporação da seguinte forma: adicionar 

aproximadamente 10ng de produto de ligação a 40µL de células competentes (XL1-Blue), 

incubar em gelo por 1 minuto, transferir para cuvetas, submeter ao eletroporador (resistência 

de 200 Ohms, capacitância de 25 µFD e 1,8 Kvolts), acrescentar 1mL de meio LB líquido, 

incubar por 1 hora a 37ºC. Foram plaqueados 100µL em meio LB sólido contendo ampicilina 

(100mg/mL), IPTG (100nM) e X-GAL (50ng/mL) seguido de incubação a 37ºC por 16 horas. 

As colônias recombinantes foram selecionadas e amplificadas em meio LB líquido contendo 

ampicilina (100mg/mL) e com agitação a 37ºC. 

 

4.05 Preparação de DNA plasmidial  

 

Para extração de DNA plasmidial foi utilizado o protocolo de lise alcalina publicado 

por Ahn et al., 2000. 1) Baixar as células por centrifugação a 11.000g por 1 minuto, descartar 

o sobrenadante e ressuspender o precipitado em 100µL de tampão de ressuspensão (50mM 

Tris-HCl; pH= 8; 10mM EDTA; 20µg de RNAse A). 2) Adicionar 100µL de tampão de lise 

(200mM NaOH; 1% SDS). 3) Misturar delicadamente à temperatura ambiente. 4) Adicionar 

120µL de tampão de neutralização (3M acetato de potássio, pH= 5,5). 5) Misturar por 3 

minutos à temperatura ambiente. 6) Remover os resíduos de células por centrifugação a 
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11.000g por 1 minuto e transferir o sobrenadante para novo tubo. 7) Adicionar 200µL de 

isopropanol para precipitar o plasmídio. 8) Misturar por 1 minuto à temperatura ambiente. 

Centrifugar a 11.000g por 1 minuto e descartar o sobrenadante. 9) Lavar o precipitado com 

etanol 70% gelado, secar o precipitado e ressuspender em 100µL de água Milli-Q estéril. 

Após a extração do DNA plasmidial, a presença do inserto foi detectada a partir de digestão 

com a enzima de restrição EcoRI e separação dos fragmentos por eletroforese em gel de 

agarose 1%, junto com marcador de peso molecular 1Kb DNA ladder (Invitrogen). 

 

4.06 Seqüenciamento e análise de seqüências 

 

Para o seqüenciamento das amostras foi utilizado o Kit DYEnamic ET Terminator 

(Amersham, Biosciences). Cerca de 500ng de DNA foram adicionados à solução contendo 

3µM de iniciadores para ambos os sentidos, 2µL de premix para um volume final de 10µL. O 

seqüenciamento foi realizado utilizando um seqüenciador automático ABI377 (Applied 

Biosystems). 

As seqüências obtidas foram processadas utilizando-se o programa Staden Package. A 

ferramenta pregap permitiu o tratamento inicial das seqüências, removendo as seqüências dos 

vetores, além de se fazer o teste de qualidade de cada base nucleotídica através de PHRED 

(Ewung et al., 1998). Utilizando o programa gap4, foi possível alinhar as fitas que foram 

seqüenciadas em ambos os sentidos, permitindo construir vários contigs -um para cada clone 

obtido na ligação- e também corrigir a orientação de cada um para uso em novos ensaios. 

Após o processamento, as seqüências foram submetidas ao programa BLASTn e 

BLASTx (Altschul et al., 1997) contra os dados totais do GenBank, visando à análise de 

similaridade com seqüências de retrotransposons já publicadas. Além disso, foi feita a 

tradução das seqüências de DNA utilizando-se a ferramenta “Translate – TrEMBL” no site 

www.expasy.ch/tools/dna.html. A seqüência protéica foi então submetida à análise pelo 

programa BLASTp para a detecção de possíveis regiões conservadas. 

 

4.07 Alinhamento e análise filogenética 

 

As seqüências de DNA e de aminoácidos dos contigs obtidos foram utilizadas para 

alinhamento múltiplo utilizando-se o programa ClustalX (Chenna et al., 2003). As correções 

manuais necessárias, tais como remoção de terminais de seqüências não-alinhados, foram 

feitas utilizando-se o programa Jalview (Clamp et al., 2004 - www.jalview.org). Os dados 
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obtidos foram utilizados para a construção de árvores filogenéticas através do programa 

Mega, versão 3.1 (Kumar et al., 2004). A distância evolutiva das seqüências de DNA foi 

calculada pelo método de correção de dois parâmetros de Kimura (Kimura, 1980). As relações 

filogenéticas foram determinadas pelo método de neighbor joining e a reprodutibilidade de 

cada ramo calculada através de bootstrap. A distância das seqüências protéicas foi calculada 

pelo método p distance (Nei e Kumar, 2000), sendo que as relações filogenéticas assim como 

a confiança de cada ramo foram determinadas da mesma forma. Também foram construídas 

árvores filogenéticas junto com as seqüências protéicas utilizadas por Wright e Voytas (2001), 

visando um estudo evolutivo da seqüência do retrotransposon em diferentes grupos vegetais. 

As distâncias, assim como as taxas de substituições sinônimas e não-sinônimas, foram 

calculadas utilizando-se o programa Mega 3.1. 

 

4.08 Análise do número de cópias 

 

O cálculo do número de cópias dos retrotransposons nos genomas das espécies A. 

hypogaea, A. ipaënsis e A. duranensis foi feito através de Dot blot, no qual diluições em série 

de DNA genômico e do plasmídio contendo um inserto com a seqüência completa da enzima 

transcriptase reversa foram plotadas em membrana Hybond-N+ (Amersham, Pharmacia 

Biotech) e fixadas sob luz ultravioleta. As diluições foram feitas calculando-se a quantidade 

de inserto em pg para cada 500ng de DNA genômico das três espécies estudadas (Pearce et 

al., 1996; Nouzová et al., 1999). Assim, sabendo-se que 1pg de DNA equivale a 965 Mpb, 

que o plasmídio pGEM-T Easy e o inserto possuem, respectivamente, 3015pb e 1100pb e a 

quantidade de DNA no genoma das três espécies: A. hypogaea (2C = 5,93pg), A. duranensis 

(2C = 2,61pg) e A. ipaënsis (2C = 2,8pg) (Temsch e Greilhuber, 2000 e 2001), foi possível 

determinar o peso molecular, em pg, de uma cópia do plasmídio contendo uma única cópia do 

inserto. Dessa maneira, foram escolhidas diluições variando entre 10 a 100.000 cópias para o 

plasmídio e de 0,32ng a 500ng de DNA genômico. A sonda não-radioativa foi construída 

utilizando-se o kit DIG DNA Labeling and Detection (Roche), de acordo com o protocolo do 

fabricante. Cerca de 3µg de DNA foram adicionados em água Milli-Q estéril num volume 

final de 15µL e, em seguida, desnaturados a 95ºC por 10 minutos e rapidamente colocados em 

gelo. Adicionaram-se 2µL da mistura de hexanucleotídeos (10X), 2µL de dNTPs marcados e 

1µL de enzima, incubando-se a 37ºC por aproximadamente 16 horas. A reação foi terminada 

através de aquecimento a 65ºC por 10 minutos. A eficiência da marcação foi determinada 
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aplicando-se diluições de DNA controle e da sonda desejada em membrana Hybond-N+ e 

comparando-se os sinais obtidos na detecção imunológica. 

As amostras de DNA foram aplicadas na membrana manualmente, o volume máximo 

para cada aplicação foi de 1µL. Pela dificuldade de pipetar amostras muito concentradas 

decidiu-se utilizar DNAs com, no máximo, 200ng/µL e esperar que eles secassem na 

membrana, repetindo-se a aplicação de 1µL no mesmo ponto até alcançar a concentração 

desejada. As amostras de DNA genômico foram aplicadas na membrana junto com diluições 

do clone Ah-Athila-9, que contém o inserto com o gene de RT. Todas as amostras foram 

aplicadas em duplicata nas membranas, tanto o controle como o DNA genômico. As 

concentrações necessárias para o experimento foram calculadas de acordo com a quantidade 

de DNA para o genoma diplóide de cada espécie como pode ser visto na Tabela 2.  

 A membrana do Dot blot contendo as diluições para análise do número de cópias foi 

então colocada em saco plástico vedado contendo solução de pré-hibridização a 42ºC com 

agitação constante por aproximadamente 5 horas. Removeu-se essa solução e adicionou-se a 

solução de hibridização contendo a sonda marcada e desnaturada. O saco plástico foi 

novamente vedado e incubado (submerso) em banho-maria a 42ºC por aproximadamente 16 

horas. Após a hibridização, a membrana foi tratada da seguinte maneira: duas lavagens de 15 

minutos com agitação constante em solução de lavagem I a temperatura ambiente, duas 

lavagens de 15 minutos com agitação constante em solução de lavagem II a 68ºC. A 

estringência utilizada em cada lavagem permitiu a remoção de fragmentos com menos de 90% 

de similaridade. Após as lavagens estringentes, os próximos passos são realizados a 

temperatura ambiente. Lavagem em solução de ácido maléico por 5 minutos. Incubação em 

solução de bloqueio com agitação constante por 1 hora. Incubação em solução com anticorpo 

por uma hora. Três lavagens de 15 minutos em solução de ácido maléico + tween 20. 

Incubação em solução de detecção por 5 minutos. Transferência da membrana para saco 

plástico e adicionar substrato, com incubação por 5 minutos. Transferência da membrana para 

filme de PVC e incubação por 15 minutos a 37ºC. Sensibilização de filme radiográfico 

(Kodak-Bio). Os protocolos das soluções podem ser vistos no ANEXO I – soluções utilizadas 

no Dot blot.  

O Filme radiográfico foi digitalizado e foi feita a análise da imagem a partir de 

comparação direta do tamanho e intensidade do sinal gerado para a diluição do DNA 

genômico com a diluição controle através do programa MultiGauge (FUJIFILM). Os sinais de 

hibridização geraram uma tabela com dados numéricos que foram utilizados para a construção 

de gráficos de regressão linear na planilha Excel, permitindo desta forma obter confiabilidade 
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nos resultados e, a partir da fórmula obtida, calcular o valor do número de cópias do elemento 

nos três genomas. Os valores que não se encaixaram ou que destoaram demais o cálculo do 

número de cópias foram descartados da análise. As curvas foram construídas buscando-se o 

melhor coeficiente de correlação (R2) que indica quão significativos são os dados de 

dispersão.  
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Tabela 2. Quantidade utilizada de DNA e número de cópias esperado do plasmídio contendo o clone Ah-Athila-9 para o 

genoma das três espécies de Arachis. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Clone Ah-Athila-9 - A. hypogaea Clone Ah-Athila-9 - A. duranensis Clone Ah-Athila-9 - A. ipaënsis 
Quantidade de DNA nº de cópias Quantidade de DNA nº de cópias Quantidade de DNA nº de cópias 

0,718pg 1 1,632pg 1 1,52pg 1 
7,18pg 10 16,32pg 10 15,2pg 10 
71,8pg 100 163,2pg 100 152pg 100 
0,359ng 500 0,816ng 500 0,760ng 500 
0,718ng 1000 1,632ng 1000 1,52ng 1000 
3,59ng 5000 8,16ng 5000 7,6ng 5000 
7,18ng 10000 16,32ng 10000 15,2ng 10000 
35,9ng 50000 81,6ng 50000 76ng 50000 
71,8ng 100000 163,2ng 100000 152ng 100000 
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4.09 Análise de Metilação 

 

A análise de metilação foi realizada utilizando-se a técnica de Southern blot (Southern, 

1975). Cerca de 5µg de DNA genômico de A. duranensis, A. ipaënsis e de A. hypogaea foram 

digeridos com 50 unidades da enzima de restrição MboI e de seu esteroisômero Sau3AI em 

um volume final de 150µL. Essas enzimas reconhecem o sítio GATC, mas Sau3AI é sensível 

à metilação na citosina dos sítios CG e CNG. As amostras foram precipitadas com 10% de 

acetato de sódio 3M e 2 volumes de etanol absoluto gelado em freezer por aproximadamente 

16 horas. Foi feita a centrifugação a 14.000rpm por 5 minutos. Descartou-se o sobrenadante e 

foram feitas duas lavagens com etanol 70%, centrifugando-se a 14.000rpm por 5 minutos. O 

precipitado foi seco e ressuspenso em 20µL de água Milli-Q a 65ºC por 15 minutos. As 

amostras foram separadas em gel de agarose 1% a 20V por aproximadamente 16 horas. Após 

a separação dos fragmentos, o gel foi tratado da seguinte maneira: 1) Adicionar solução de 

depurinação por 15 minutos com agitação leve constante. 2) Lavar com água destilada e 

adicionar solução de desnaturação por 30 minutos com agitação. 3) Lavar novamente em água 

destilada e adicionar solução de neutralização por 30 minutos com agitação. 4) Transferir os 

fragmentos para membrana Hybond-N+ por capilaridade em SSC 20X por aproximadamente 

24 horas.  

Para a pré-hibridização, a membrana foi colocada em garrafa de vidro contendo 

solução de pré-hibridização a 65ºC com agitação lenta por aproximadamente 5 horas. A sonda 

foi amplificada por PCR do clone Ah-Athila-9 (um plasmídio contendo o gene da RT) e cerca 

de 50ng utilizados para marcação utilizando-se o Kit Ready-to-Go d-CTP (Amersham, 

Pharmacia) juntamente com 5 µL de 32P. A sonda foi incubada por 30 minutos a 37oC em 

banho-maria e então adicionada à garrafa contendo a membrana com a solução de pré-

hibridização. A hibridização ocorreu a 65ºC por 24 horas. Após a hibridização, as membranas 

foram lavadas da seguinte maneira: uma lavagem com solução I a 65ºC por 15 minutos, duas 

lavagens com solução II por 15 minutos cada, a temperatura ambiente. A membrana foi seca e 

colocada para sensibilizar filme radiográfico (Kodak-Bio). O filme foi revelado da seguinte 

maneira: 2-5 minutos em revelador 1X (Dektol – Kodak),  1 minuto em água e 3 minutos em 

fixador 1X (Kodak). Ver soluções no ANEXO I – soluções utilizadas no Southern blot. 
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4.10 Extensão da seqüência 

 

Para obter mais informação sobre a seqüência do retrotransposon, foram realizados 

experimentos utilizando o Kit Genome Walker (Clontech Laboratories, Inc.). Foram digeridos 

1,5µg de DNA genômico de A. hypogaea com as enzimas de restrição  PvuII e DraI. Para a 

ligação do adaptador aos fragmentos de DNA, foram utilizados: 4µL da digestão total, 25µM 

de adaptador, 10% de tampão e 0,5U de enzima T4 DNA ligase em um volume final de 8µL. 

A reação aconteceu a 16ºC por 16 horas. Após ligação do adaptador aos terminais dos sítios 

de restrição, foi realizada uma reação de PCR utilizando-se iniciadores que amplificam-na 

para fora da seqüência da enzima transcriptase reversa e iniciadores complementares aos 

adaptadores da seguinte maneira: 3µM de iniciador específico; 2µM de iniciador adaptador; 

10% de tampão; 0,6µL de reação de ligação; 2mM de dNTP; 75mM de MgCl2, 1,5U de Taq 

polimerase em volume final de 15µL. O programa utilizado consistia de: 94ºC por 15 

segundos; 6 ciclos de 94ºC por 2 segundos e 72ºC por 3 minutos e 35 ciclos de 94ºC por 2 

segundos; 67ºC por 3 minutos; e mais 4 minutos a 67ºC ao final da reação. Os iniciadores 

utilizados e as reações feitas estão listados na Tabela 3. 

 

 

Tabela 3. Combinação de iniciadores para extensão do retroelemento de amostras de 

DNA genômico de A. hypogaea, digeridas com as enzimas DraI e PvuII e os 

iniciadores desenhados para a seqüência de RT. 

  Enzimas 
  DraI PvuII 

Adapter I x Rep-B1-OUT-L Adapter I x Rep-B1-OUT-L 
Iniciadores 

Adapter I x Rep-B1-OUT-R Adapter I x Rep-B1-OUT-R 
 

 

4.11 Identificação de clones em biblioteca BAC  

 

De duas bibliotecas BAC, contendo cada uma cerca de 70 mil clones representativos 

de todo o genoma de A. duranensis e de  A. ipaënsis, foram escolhidos 192 clones (96 de cada 

biblioteca) para uma varredura inicial para identificar a presença de retrotransposons contendo 

a mesma seqüência que codifica a enzima RT utilizada nos experimentos anteriores. O 

protocolo para o crescimento dos clones e extração do DNA foi de acordo com Heslop-

Harrison (www.molcyt.com): 10µL de células em estoque foram incubadas em 5mL de meio 
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LB contendo cloranfenicol (12,5mg/mL) a 37ºC com agitação rápida por até 24 horas. 

Centrifugou-se a 1500g por 10 minutos, descartando-se o sobrenadante em seguida. 

Adicionou-se 100µL de tampão de ressuspensão, misturou-se gentilmente, seguindo de 

incubação em gelo por 5 minutos. Foram adicionados 400µL de tampão de lise, misturando-se 

gentilmente e incubando-se em gelo por 5 minutos. Adicionaram-se 300µL de tampão de 

neutralização e incubou-se em gelo por 15 minutos. Centrifugou-se a 2800g por 15 minutos e 

transferiu-se o sobrenadante para tubo de microcentrífuga. Adicionaram-se 450µL de 

isopropanol e centrifugou-se a 12000g por 5 minutos. Descartou-se o sobrenadante e lavou-se 

o precipitado em etanol 70%, centrifugando-se em seguida a 12000g por 2 minutos. O 

precipitado foi seco ao ar e então ressuspenso em 40µL de água Milli-Q estéril. As amostras 

foram então tratadas com 20µg de RNAseA a 37ºC por 30 minutos. As condições de reação 

da PCR foram as mesmas utilizadas para a amplificação do gene de RT do DNA genômico 

das três espécies (pg. 20). 
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5. Resultados  

  

5.01 Extração de DNA vegetal 

                                          

A extração do DNA genômico realizada de acordo com o protocolo modificado de 

Grattapaglia e Sederoff (1994) permitiu isolar grandes quantidades de DNA, em média 15µg 

por extração. Porém, mesmo com as modificações citadas, a qualidade dos DNAs extraídos 

algumas vezes não permitiam a sua utilização, pois eles apresentavam grandes quantidades de 

compostos fenólicos e polissacarídeos, principalmente para as extrações realizadas nos meses 

frios do ano. Existem protocolos específicos para a extração de DNA genômico de amendoim 

de ótima qualidade (Sharma et al., 2000), mas os custos para cada extração seriam altos. 

Portanto, a melhor estratégia adotada foi a de extrair material genético de folhas jovens ainda 

não expandidas, principalmente durante os meses mais quentes e conservar folhas colhidas 

nesta época do ano em freezer -80ºC para utilização ao longo do trabalho. Além disso, os 

cuidados durante o processo de extração são muito importantes, como misturar as soluções 

delicadamente, evitar o aquecimento das amostras de DNA desnecessariamente, pipetar o 

mínimo possível e não secar o precipitado em speed-vac, pois podem aumentar o risco de 

degradação do material genético.  

 

5.02 Reação em cadeia da polimerase 

 

A busca por seqüências homólogas à da enzima transcriptase reversa no banco de 

dados de Arachis permitiu encontrar uma seqüência completa do gene com alto índice de 

similaridade à de um retrotransposon LTR primeiramente caracterizado em A. thaliana 

(Pelissier et al., 1995). Junto com os melhores resultados de índice de similaridade no 

GenBank, foi possível classificar o retrotransposon obtido como sendo um elemento tipo-

Athila (Athila-like), pertencente à subordem Retrotransposineae e família Metaviridae 

(Ty3/Gypsy) (Hansen e Heslop-Harrison, 2004). Assim, foi possível desenhar os três pares de 

iniciadores para amplificação completa do gene (Figura 6).  
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Figura 6. Posição e orientação dos iniciadores desenhados para amplificação do gene da enzima transcriptase 

reversa. Obs: os tamanhos dos iniciadores não estão em escala.  

 

 

A amplificação da seqüência de RT nas três espécies com os três pares de iniciadores 

gerou fragmentos de DNA com tamanhos variando entre 600pb e 1500pb (Figura 7). O 

produto da PCR foi então purificado em colunas S400 HR (Amersham Pharmacia Biotech) e 

utilizado para ligação em pGEM-T Easy. Após a transformação de células de E. coli por 

eletroporação foram selecionadas 32 colônias recombinantes para cada espécie, totalizando 96 

colônias. A presença e tamanho do inserto foram conferidos após digestão do plasmídio com a 

enzima de restrição EcoRI e eletroforese em gel de agarose 1%. Os clones que apresentaram 

insertos variando entre 800pb e 1200pb foram selecionados para seqüenciamento automático. 

Em alguns casos foi necessário repetir o seqüenciamento dos clones devido à baixa qualidade 

dos resultados. O iniciador Athila-internal-1 foi utilizado apenas para auxiliar o 

seqüenciamento dos insertos maiores. As 273 seqüências geradas foram manipuladas através 

do programa Pregap4 para remoção das partes de vetores, análise de qualidade das bases 

nucleotídicas através de PHRED e remoção de seqüências com baixo índice de confiança. 

Destas, 130 foram alinhadas pelo programa Gap4, possibilitando a identificação de 87 contigs 

- um para cada clone - com as leituras direta e reversa. Além disso, as seqüências dos 

iniciadores foram identificadas e utilizadas para correção da orientação dos contigs, quando 

necessária (Figura 8). 

 

 

 

 

Transcriptase reversa 

F1 
F2 

F3 R1 
R2 

R3 
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Figura 7. A) Amplificação da seqüência gênica da enzima transcriptase 

reversa em A. hypogaea. 1 (iniciadores F1 x R1), 2 (F1 x R2), 3 (F1 x R3), 

4 (F2 x R1), 5 (F2 x R2), 6 (F2 x R3), 7 (F3 x R1), 8 (F2 x R2), 9 (F3 x R3). 

B) Digestão dos plasmídios mostrando os diferentes tamanhos de insertos 

obtidos. Tatu (A. Hypogaea), D6 (A. duranensis), Ipa (A. ipaënsis), M (1Kb 

DNA ladder, Invitrogen), LM (Low DNA Mass ladder, Invitrogen). 

 

 

Figura 8. A) Mapa de todos os 87 contigs construídos mostrando as posições de cada par de iniciadores. Cada 

linha entre duas barras verticais corresponde a um contig. B) Exemplo de alinhamento de seqüências de um 

contig. Marcada em azul está a seqüência do iniciador Rep-RT-F3. 

 

 

B) 
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5.03 Análise Filogenética 

 

Após a correção da orientação, as seqüências foram alinhadas em Clustal X e 

visualmente editadas no programa Jalview. O resultado do alinhamento foi então utilizado 

para análises estatísticas e construção de árvores filogenéticas utilizando-se o programa Mega, 

versão 3.1. Foram construídas árvores de similaridade utilizando-se as seqüências 

nucleotídicas e de aminoácidos. Dos 87 contigs obtidos, 80 foram utilizados no estudo de 

filogenia junto com o melhor resultado de BLASTx, a seqüência da transcriptase reversa de 

um retrotransposon-LTR de Medicago truncatula (GI:92891377), utilizada como grupo 

externo (Figura 9). 

Ainda utilizando o programa Mega 3.1 foi possível calcular as distâncias genéticas 

entre as seqüências. A tabela 3 mostra os valores das distâncias genéticas para todas as 

seqüências utilizadas na análise filogenética. Foram montados três grupos, cada um contendo 

todas as seqüências de uma espécie. Foram analisadas as distâncias dentro de um mesmo 

grupo assim como entre os grupos para as seqüências de DNA e de aminoácidos. Para as 

análises de distância genética, foram descartadas as seqüências Ah-Athila-21 e Ai-Athila-7, 

que ficaram muito discrepantes de todas as outras na árvore de similaridade (Figura 9). Os 

dados mostram que os elementos do genoma de A. duranensis sofreram menos modificações, 

se comparados a A. hypogaea e A. ipaënsis, sendo que, esta última apresentou as maiores 

distâncias genéticas.  As modificações sofridas nas seqüências de DNA refletiram-se com 

maior intensidade na cadeia polipeptídica, já que as distâncias praticamente dobraram de valor 

(Tabela 4), provavelmente por causa de mudanças no quadro de leitura que podem ter gerado 

uma seqüência de aminoácidos diferente. 

 

Tabela 4. Distância genética entre as seqüências de DNA 

e de aminoácidos. Ah (A. hypogaea), Ad (A. duranensis) 

e Ai (A. ipaënsis). O valor médio corresponde a todas as 

80 seqüências de DNA e/ou aminoácidos. 

Distância entre as seqüências (%) 
Grupos 

Seq. DNA Seq. Aminoácidos 
Ah x Ah 8,68 18,83 
Ad x Ad 8,20 17,44 
Ai x Ai 8,95 19,87 
Ah x Ad 8,44 18,13 
Ah x Ai 9,09 19,88 
Ad x Ai 9,30 20,14 

Valor médio 8,86 19,16 



 34 

 

A análise filogenética para as seqüências de nucleotídeos permitiu identificar cinco 

grupos principais. De acordo com o número de seqüências e do cálculo das distâncias entre 

elas foi possível determinar com qual genoma cada grupo apresenta melhor relacionamento 

(Tabela 5). O grupo 1 foi formado por 11 (57,9%) seqüências de A. duranensis, 7 (36,8%) de 

A. hypogaea e 1 (5,3%) de A. ipaënsis. O grupo 2 foi formado por 9 seqüências (64,2%) de A. 

ipaënsis, 4 (28,6%) de A. hypogaea e 1 (7,2%) de A. duranensis. O grupo 3 é composto de 5 

seqüências (83,3%) de A. ipaënsis e1 (16,7%) de A. hypogaea. O grupo 4 é composto de 12 

seqüências (48%) de A. duranensis, 10 (40%) de A. hypogaea e 3 (12%) de A. ipaënsis. O 

grupo 5 foi formado por 8 seqüências (80%) de A. ipaënsis e 2 (20%) de A. hypogaea.  

 

 

Tabela 5. Distância genética entre as seqüências de nucleotídeos de cada grupo 

obtido na árvore filogenética e o genoma relacionado. O valor médio foi obtido 

para todas as seqüências dentro de cada grupo. N/A indica a ausência de 

seqüências ou a presença de apenas uma seqüência. 

  Distância entre as seqüências (%)   
Seqüências 

Grupo1 Grupo2 Grupo3 Grupo4 Grupo5 
Ah x Ah 4,88 6,05 n/a 6,45 4,76 
Ad x Ad 5,82 n/a n/a 5,91 n/a 
Ai x Ai n/a 5,71 8,69 5,83 6,82 
Ah x Ad 5,07 6,34 n/a 6,15 n/a 
Ah x Ai 5,37 5,79 8,20 6,18 6,18 
Ad x Ai 5,39 6,56 n/a 5,93 n/a 

Valor médio 5,45 5,87 8,52 6,12 6,55 
Genoma AA BB BB AA BB 
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Figura 9. Relações filogenéticas obtidas a partir das seqüências de nucleotídeos do gene de RT. Os resultados de 
bootstrap são indicados para valores acima de 50 (1000 réplicas). M. truncatula foi utilizado como grupo 
externo. 
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A análise filogenética obtida a partir das seqüências deduzidas de aminoácidos 

permitiu identificar 5 grupos principais (Figura 10). Assim como na análise anterior, a 

distância entre as seqüências das espécies foi calculada para cada grupo (Tabela 6). O grupo 1 

foi formado por 11 (57,9%) seqüências de A. duranensis, 7 (36,8%) de A. hypogaea e 1 

(5,3%) de A. ipaënsis. O grupo 2 foi formado por 9 seqüências (64,2%) de A. ipaënsis, 4 

(28,6%) de A. hypogaea e 1 (7,2%) de A. duranensis. O grupo 3 é composto de 5 seqüências 

(83,3%) de A. ipaënsis e1 (16,7%) de A. hypogaea. O grupo 4 é composto de 12 seqüências 

(48%) de A. duranensis, 10 (40%) de A. hypogaea e 3 (12%) de A. ipaënsis. O grupo 5 foi 

formado por 8 seqüências (80%) de A. ipaënsis e 2 (20%) de A. hypogaea. 

 

 

Tabela 6. Distância genética entre as seqüências de aminoácidos de cada grupo 

obtido na árvore filogenética e o genoma relacionado. O valor médio foi obtido 

para todas as seqüências dentro de cada grupo. N/A indica a ausência de 

seqüências ou a presença de apenas uma seqüência. 

Distância entre as seqüências (%) 
Seqüências 

Grupo1 Grupo2 Grupo3 Grupo4 Grupo5 

Ah x Ah 11,33 11,55 n/a 13,1 9,36 
Ad x Ad 11,98 n/a n/a 10,87 n/a 
Ai x Ai n/a 13,58 14,96 10,94 14,33 
Ah x Ad 11,06 12,06 n/a 11,91 n/a 
Ah x Ai 11,84 12,45 14,65 11,95 12,87 
Ad x Ai 10,67 13,69 n/a 10,96 n/a 

Valor médio 11,71 12,95 14,85 11,74 13,7 

Genoma AA BB BB AA BB 
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Figura 10. Relações filogenéticas obtidas a partir das seqüências de aminoácidos do gene de RT. Os resultados 
de bootstrap são indicados para valores acima de 50 (1000 réplicas). M. truncatula foi utilizado como grupo 
externo. 
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Também foram calculados os números de substituições sinônimas e não-sinônimas 

entre os grupos. Sabe-se que mutações ocorridas, principalmente na terceira base do códon, na 

maioria das vezes, não muda o padrão de leitura da fita de mRNA. Isso acontece devido ao 

código genético ser degenerado e, dessa forma, um gene de extrema importância para um 

organismo sofre menor pressão seletiva das taxas de mutações sinônimas porque elas evitam a 

mudança na síntese protéica (Nei e Kumar, 2000). Porém, em alguns casos e principalmente 

no caso dos retrotransposons, as mutações não-sinônimas ocorridas podem não ser eliminadas 

por seleção, gerando um espectro de diversidade. Os dados obtidos podem ser vistos na 

Tabela 7, da qual pode-se inferir que os genomas AA e BB das espécies silvestres evoluíram 

diferentemente.   

 

Tabela 7. Taxas de substituições sinônimas (dS) e não-

sinônimas (dN) dentro e entre os grupos. 

Seqüências dS (%) dN (%) 
Ah x Ah 7,34 8,51 
Ad x Ad 6,60 7,81 
Ai x Ai 7,73 9,17 
Ah x Ad 6,99 8,17 
Ah x Ai 7,80 9,08 
Ad x Ai 7,75 9,16 

Valor médio 7,42 8,70 
 

Visando obter melhor conhecimento a respeito da evolução desses elementos, valores 

de dS e dN foram utilizados na construção de histogramas para determinar em quais espécies 

o retrotransposon sofreu modificações recentes ou em quais ele vem acumulando mais 

mutações ao longo do tempo. Para que não houvesse tendência de agrupar as seqüências 

apenas com o genoma AA ou o BB, optou-se pela construção de uma seqüência consenso 

para o grupo de A. duranensis e uma para A. ipaënsis, ao invés de um consenso de todos os 80 

contigs. Novamente as taxas de dS e dN entre as seqüências das três espécies  e a seqüência 

consenso foram calculadas. Os dados foram então distribuídos no histograma, de acordo com 

a sua freqüência (Figura 11). Os valores obtidos para os elementos isolados de A. duranensis 

agruparam-se entre 0,01 e 0,06; enquanto os de A. ipaënsis mostraram uma distribuição 

homogênea, mas também com valores muito altos. Os dados obtidos para A. hypogaea 

ficaram entre os valores para as espécies silvestres.  
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Figura 11. Distribuição dos valores de dS apresentados pelas 80 seqüências dos contigs em 

relação à seqüência consenso. A) Valores obtidos para A. duranensis, B) Valores de A. 

hypogaea e C) Valores de A. ipaënsis. A linha de tendência foi calculada utilizando-se a 

função polinomial. 
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Devido ao baixo número de seqüências para cada grupo, optou-se por utilizar os 

valores de dS em conjunto com os valores de dN para aumentar a quantidade de dados. Não 

foi possível observar grandes mudanças na topologia dos histogramas, apenas um leve 

deslocamento dos valores sobre o eixo das distribuições ou uma maior homogeneização das 

curvas da linha de tendência (Figura 12). 

 

 

 

Figura 12. Distribuição dos valores de dS + dN apresentados pelas seqüências dos contigs em 

relação à seqüência consenso. A) Valores obtidos para A. duranensis, B) Valores de A. 

hypogaea e C) Valores de A. ipaënsis. A linha de tendência foi calculada utilizando-se a 

função polinomial. 
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Em um segundo momento, uma nova análise filogenética foi realizada, desta vez 

utilizando-se várias seqüências de elementos Athila (Athila-like elements), disponíveis no site 

http://www.public.iastate.edu/~voytas/. As seqüências pertencem a retrotransposons isolados 

de vários grupos vegetais, gramíneas, leguminosas, solanáceas e brassicáceas. Foi adicionada 

ao estudo, a seqüência concenso do elemento, chamada de Arachis, um representante de cada 

grupo obtido na árvore de similaridade para as seqüências de aminoácidos (Ad-Athila-16, Ah-

Athila-10, Ai-Athila-25, Ah-Athila-1, Ai-Athla-12) e também a seqüência de M. truncatula 

utilizada nas análises anteriores. Essas seqüências foram traduzidas pela ferramenta EXPASy 

para a escolha do quadro de leitura (frameshift) correto e depois alinhadas. Como grupo 

externo, foram utilizadas as seqüências da linhagem TAT, como foi feito por Wright e Voytas 

(2001). As seqüências de Arachis agruparam-se com o grupo das leguminosas, mas formaram 

um subgrupo junto com seqüências de M. truncatula, ervilha e algumas de fava. As demais 

espécies agruparam-se de acordo com o grupo a que pertencem (Figura 13). 
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Figura 13. Relações filogenéticas entre diversos grupos de elementos do tipo 

Athila. Resultados de bootstrap estão indicados para valores acima de 50 (1000 

replicações). 
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5.04 Número de cópias 

 

Os sinais de hibridização obtidos, podem ser vistos nas Figuras (14 A, 15 A e 16 A) 

Em alguns casos, não foi possível a comparação direta entre os sinais gerados para o 

plasmídio controle e as amostras, tendo em vista que pode ter havido uma saturação da 

emissão do sinal no filme radiográfico. Dessa forma, os dados numéricos obtidos pelo 

programa MultiGauge foram utilizados para a construção de gráficos de dispersão (Figura 14 

B e C, figura 15 B e C, figura 16 B e C) e os dados que ficaram muito discrepantes foram 

eliminados da análise. Foram construídos gráficos para cada série de diluições e então 

desenhada uma linha de tendência onde a fórmula obtida foi utilizada para calcular o valor do 

número de cópias do elemento em cada genoma. Para o genoma de A. hypogaea foi calculado 

um número de cópias de 4893 ± 1281,6 por genoma diplóide. Para o genoma de A. duranensis 

calculou-se um número de 3122,8 ± 2382,5 por genoma diplóide. Em A. ipaënsis calculou-se 

um número de 829 ± 143 por genoma diplóide. 
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Figura 14. Resultados das hibridizações de DNA genômico utilizando o clone Ah-Athila-9 

contendo o gene de RT em A. hypogaea. A) Dot blot (Linhas 1 e 3: DNA genômico, linhas 2 e 

4: Controle), B) Curva de calibragem e C) Curva de DNA genômico. 
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Figura 15. Resultados das hibridizações de DNA genômico utilizando o clone Ah-Athila-9 

contendo o gene de RT em A. duranensis. A) Dot blot (azul=DNA genômico, 

verde=Controle), B) Curva de calibragem e C) Curva de DNA genômico. 
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Figura 16. Resultados das hibridizações de DNA genômico utilizando o clone Ah-Athila-9 

contendo o gene de RT em A. ipaënsis. A) Dot blot (azul=DNA genômico, verde=Controle), B) 

Curva de calibragem e C) Curva de DNA genômico.  
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A trigem inicial realizada nas bibliotecas BAC através de PCR mostrou uma evidente 

diferença no número de cópias desse elemento nos genomas AA e BB. De uma placa 

escolhida aleatoriamente contendo 96 clones BAC de A. duranensis, 36 seqüências 

amplificaram o gene da enzima transcriptase reversa. Para a placa contendo 96 clones BAC de 

A. ipaënsis, apenas 10 amplificaram a mesma seqüência. Além desses experimentos, para o 

cálculo do número de cópias foram feitas buscas contra todas as seqüências de Arachis 

publicadas no GenBank (Genome Survey Sequence database) utilizando a seqüência do clone 

Ah-Athila-9. Foram encontradas similaridades com 13 seqüências (0,45%) de A. duranensis 

de um total de 2905; 7 (0,15%) de A. hypogaea de um total de 4590  e 1 (0,03%) de A. 

batizocoi (genoma BB) de um total de 3276, todas elas com índices de similaridades (E-value) 

≤1e-20. Não foram realizadas buscas contra A. ipaënsis por não haver seqüências depositadas 

no GenBank. 

 

5.05 Análise de Metilação 

 

Foi realizada uma análise da freqüência de digestão das enzimas de restrição MboI e 

Sau3AI sobre o clone Ah-Athila-9 e observou-se que esse inserto era cortado 

aproximadamente 3 vezes. Em seguida cerca de 5µg de DNA genômico das três espécies em 

questão foram digeridos com as mesmas enzimas, sendo necessária a utilização de 10U por µg 

de amostra. A Figura 17 representa um gel de agarose 1% contendo amostras de A. hypogaea 

(cultivar Tatu), A. duranensis e A. ipaënsis. Não foi possível identificar nenhuma banda 

específica sob luz ultravioleta. Os fragmentos foram transferidos para membrana e então 

hibridizados com a sonda contendo o clone Ah-Athila-9. As bandas que surgiram 

apresentaram tamanhos entre aproximadamente 40pb e 800pb (Figura 18). O Southern blot 

mostrou que, para esse par de enzimas, o retroelemento não está metilado em nenhuma das 

três espécies. No caso de A. ipaënsis um dos fragmentos apareceu com menor intensidade, 

mas apresentou o mesmo tamanho visto em outras digestões. 

Comparando-se o resultado desse Southern-blot com outro obtido por nós em 2005 

(dados não publicados), em trabalho utilizando um diferente elemento repetitivo, foi possível 

observar que não há metilação nos genomas de A. ipaënsis e do anfidiplóide sintético obtido 

pelo cruzamento de A. ipaënsis e A. duranensis (Apêndice) (Figura 26). Esse elemento possui 

um padrão de distribuição semelhante ao do retrotransposon discutido neste trabalho 

(Apêndice). Além de possuir uma seqüência muito parecida com a de uma região LTR, 
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acredita-se que este elemento seja um retrotransposon muito similar ao Athila, se não for o 

mesmo (Stephan Nielen, comunicado pessoal), o que reforça o resultado do Southern blot. 

Em uma nova análise, foi realizada uma busca por homologia do clone Ah-Athila-9 

contra todas as seqüências de ESTs de Arachis do nosso banco de dados contendo cerca de 8 

mil clones e também no GenBank, contendo cerca de 12 mil seqüências, mas não foram 

encontradas quaisquer similaridades significativas. Esse resultado sugere a ausência ou uma 

quantidade muito baixa de cópias de mRNA desse elemento.  

 

 

Figura 17. Gel de agarose 1% mostrando o padrão de digestão dos DNAs 

genômicos. M: 1Kb Plus ladder, 1: A. hypogaea (MboI), 1: A. hypogaea 

(Sau3AI), 3: A. duranensis (MboI), 4: A. duranensis (Sau3AI), 5: A. 

ipaënsis (MboI), 6: A. ipaënsis (Sau3AI). 
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Figura 18. Análise de metilação através de 

Southern blot. Tatu (A. hypogaea), D6 (A. 

duranensis) e Ipa (A. ipaënsis). Foi utilizado como 

sonda o clone Ah-Athila-9. 

 

5.06 Extensão da seqüência 

 

Para a extensão da seqüência do retroelemento, o resultado da amplificação utilizando 

o Kit Genome Walker (Figura 19 A) foi então utilizado para ligação em pGEM-TEasy. Após 

transformação de células competentes por eletroporação, a presença e tamanho dos insertos 

foram conferidos em gel de agarose 1% após digestão dos plasmídios com EcoRI (Figura 19 

B). Os clones que apresentaram insertos com tamanhos maiores do que 1Kb foram utilizados 

para seqüenciamento automático utilizando-se os iniciadores universais T7 e SP6. De um total 

de 24 clones obtidos, 12 apresentavam insertos acima de 1Kb e foram utilizados para 

seqüenciamento em ambos os sentidos. Das 24 seqüências geradas, 15 mostraram 

similaridade com o gene de RT ou com a região GAG (group specific antigen) no GenBank. 

Dessas amostras, 8 alinharam-se para compor a seqüência do retrotransposon, ampliando-a 

para aproximadamente 3,6Kb, cerca de 30% do tamanho médio do elemento Athila de A. 

thaliana. 

Aplicando a seqüência total obtida para o retrotransposon no GenBank foi possível 

determinar a região completa do gene de RT com aproximadamente 200 aminoácidos e 

também uma seqüência de aproximadamente 250 aminoácidos muito similar à de M. 
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truncatula, mas que não codifica nenhuma proteína. Além disso, foi possível identificar o 

gene da enzima RnaseH e o gene da enzima Integrase. O restante da seqüência do 

retrotransposon não apresentou nenhuma similaridade significante (Figura 20). 

 

 

       

1Kb1Kb

 

Figura 19. A) Resultado da amplificação para o genome walker, 1: PvuII + Rep-B1-OUT-L, 

2: PvuII + Rep-B1-OUT-R, 3: DraI +Rep-B1-OUT-L, 4: DraI + Rep-B1-OUT-R. B)Exemplo 

de análise da presença e tamanho do inserto de clones obtidos de A. hypogaea para a extensão 

da seqüência do retroelemento.  M (1kb ladder), P (Low mass ladder). 
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XXXXXGAQKLIDTVARNQHMYLSSESSMKEEAKVVSTELNPPEQVVELNQQLLFITKLAEFKE

MLQDTKKANKNMEAQLNQTRQQLSKQITEECQAVQIKEWEDIECLNSKQQKAKKGTTDRGPT

HYPKSLGQEPREEFWHSNARKGKIGIKRPTHIQLWRSNARICRRHSNPGVQQGIRHLQVLITTPLS

RLLQPLLEVNLQQLRLKNIKPRCLILRNSAKRIGTICPLCRLSHDSNKDSVCRGTANTLLFVHERD

LKPEGLERNKFFPHRMQCSHSQKLTKEAGSWKLYDTMHIRGLYQDSSMSWGKYQPNTCIHYQ

KAWFDRSTNPDMPPTCSIKIPSGVIEDMIVKVGPFAFPTNFVVLEMEEHKSATLILGRPFLATGRT

LINVQKGEVTLRVNEDEFKLNVVKDMQHPDTSKDCMSIDIIDSLVEEVNMTESLKSELEDIFKDV

QPDLEEPEKTEEPLKTPQEEENPPKPELKPLPPSLKYAFLGEDDIFSVIISSALNPLEEEALIQVLRT

HKTALGWSISDLKGISPAKCTHKILLEDDAKPVVQPQRRLNPAMKEVVQKEVTKLLEAGIIYPIS

DSPWVSPVQVVPKKGGMTVVHNEKNELVPTRTVTGWRMCIDYRRLNTATRKDHFPLPFIDQM

LERLVGHEYYCFLDGYSGYNQIAVDPDQEKIAFTCPSGVFAYRRMPFGLCNAPVTFQRCMLSIF

SDIVEKFLEVFMDDFSVYGDSFNSCLNHLALVLKRCQETNLVLNWEKCHFMVTEGIVLGHKIS

NKGIEVDQAKVEVIEKLPSFANVKAIRSFLGHAFYRRFIKDFSKIARPLSNLLAADTPFMFDTEFL

QAFETLKAKLVTAPVISSPDWTLPFELMCDASDHAIGAVLGQRHNKLLHVIYYASRVLNDAQK

NYTTTEKELLAVVYAIDKFRSYLVGSKVIVYTDHAALKYLLTKQDSKPRLIRWVLLLQEFDIEIR

DRKGTENQVADHLSQIEPVAGASLPSTEISETFPDEQLFAIQEAPWFADIANYKDVRFIPQEYSRV

QRKKLISDAKYYLWDEPYLFKRCADGMIRRCVPREEAQRILWHCHGSQYGGHFGSERTATKVL

QCGFYWPTLYRDAREFVRNCDSCQRAGNLPHGYAMPQQGILEIELFDVWGIDFMGPFRPSYSN

TYILVAIDYVSKWVEAIATHNNDTKTVNSSRNTSSAGLVFPEYS  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Elemento Athila de A. thaliana 

 

Figura 20.  A) Seqüência traduzida do retroelemento, após extensão utilizando o Kit Genome Walker, em 

negrito estão os motivos conservados de cada gene. B) Tamanho e composição de um retrotransposon do tipo 

Athila de A. thaliana, adaptado: Hansen e Heslop-Harrison, 2004. 
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6. Discussão 

 

Os retrotransposons compõem grande parte dos genomas vegetais, em alguns casos 

podem constituir cerca de 70% ou mais (Kumar e Bennetzen, 1999), dependendo da espécie. 

Sua contribuição principal está relacionada com o aumento do tamanho do genoma, rearranjos 

cromossômicos, silenciamento e duplicação gênica, podendo em alguns casos gerar 

especiação (Heslop-Harrison, 2000; Bennetzen, 2000; Kazazian Jr., 2004; Melayah et al., 

2004; Raina et al., 2005). Os estudos realizados com esses elementos visam principalmente 

determinar sua evolução dentro dos genomas de diferentes espécies e sua contribuição para a 

evolução das mesmas. Pouco se sabe a respeito das suas taxas de amplificação ou preferência 

por sítios de inserção, mas acredita-se que em breve esse conhecimento fornecerá uma 

oportunidade de utilização mais intensa desses elementos como ferramentas de estudos 

genéticos. A utilização da enzima transcriptase reversa para os estudos deve-se ao fato de que 

sua função é altamente conservada e de grande importância para esses elementos, embora a 

seqüência nucleotídica nem sempre permaneça a mesma (Dixit et al., 2006). Além disso, 

vários trabalhos publicados utilizaram essa mesma metodologia, o que permite uma melhor 

comparação entre diferentes grupos de espécies. 

O amendoim cultivado é uma planta que apresenta grandes oportunidades para o 

estudo de retrotransposons principalmente pela sua origem alotetraplóide complexa, com dois 

genomas diferentes, o que pode estimular a ativação desses elementos, como observado em 

outras espécies (Liu e Wendel, 2000; Zhao et al., 1998). Este é o primeiro estudo da 

organização de um retrotransposon e sua contribuição na formação dos genomas de espécies 

silvestres e cultivadas de Arachis. Acredita-se que a utilização das prováveis espécies 

parentais A. duranensis e A. ipaënsis, junto com A. hypogaea, forneça um bom modelo para 

investigação da evolução dos genomas antes e após a diferenciação das espécies silvestres a 

partir do ancestral comum, além de permitir identificar em que momento esses genomas se 

encontravam antes do surgimento do amendoim cultivado. 

Neste trabalho foram isoladas e caracterizadas seqüências de um retrotransposon 

contendo o gene da enzima trancriptase reversa, obtido em trabalhos anteriores de 

seqüenciamento de bibliotecas genômicas. Com esses dados foram feitas análises 

filogenéticas e estatísticas que permitiram contar a história desse elemento no genoma das 

espécies parentais e do amendoim cultivado. 
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6.01 Distribuição do elemento nos genomas 

 

Após a obtenção do elemento repetitivo nos resultados do seqüenciamento de 

bibliotecas genômicas, foi feita uma busca por similaridades no GenBank e descobriu-se que 

a seqüência consistia no gene da enzima transcriptase reversa de um retrotransposon LTR do 

tipo Athila, primeiramente caracterizado em A. thaliana. Ensaios de hibridização in situ com 

fluorescência, realizados por Seijo e colaboradores (2005 – dados não publicados), permitiram 

distinguir um padrão diferenciado de distribuição desse elemento nos genomas AA e BB de A. 

hypogaea (Figura 21). Observou-se que essa seqüência apresentava uma maior hibridização 

no genoma AA e uma baixa hibridização no genoma BB. Além disso, observa-se que esse 

elemento localiza-se preferencialmente em regiões de eucromatina. De posse desses dados, 

foram desenhados iniciadores para amplificação do gene de RT. Das 273 seqüências geradas, 

130 (48%) apresentaram qualidade suficiente e alinharam-se nos sentidos direto e reverso 

para comporem 87 contigs. Desses 87, 80 (91%) foram alinhados entre si e sua seqüência 

consenso foi utilizada para construção das árvores de similaridade. 

 

 

 

Figura 21.  À esquerda, hibridização com DAPI de uma célula contendo 40 cromossomos de A. hypogaea. Notar 

a presença de 20 cromossomos com banda centromérica (genoma AA) e 20 com ausência de qualquer banda 

(genoma BB). À direita, hibridização da mesma célula com o elemento repetitivo em verde. Cortesia: Seijo et 

al., 2005 (dados não publicados). 
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 Aplicando a seqüência deduzida de aminoácidos do clone Ah-Athila-9 contra o banco 

de dados de M. truncatula (www.medicago.org/genome/cvit_blast.php) foi possível observar 

o padrão de dispersão do retrotransposon no genoma dessa espécie (Figura 22). Comparando 

esses resultados com um gráfico comparativo que mostra a colinearidade entre os 

cromossomos de M. truncatula e L. japonicus (Figura 23), foi possível observar um possível 

evento de rearranjo cromossômico, onde os locais de maior presença do elemento nos 

cromossomos de M. truncatula correspondem às regiões em que não há homologia com os 

cromossomos de L. japonicus. Esses resultados permitem inferir que esses elementos tiveram 

participação importante na formação do genoma de Medicago e possivelmente o mesmo pode 

ter ocorrido para os genomas das espécies de Arachis. 

 

 

Figura 22. Padrão de distribuição do elemento Athila, em vermelho, nos cromossomos de M. truncatula. 
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Figura 23. Colinearidade, em vermelho, entre os cromossomos de M. truncatula e L. japonicus. Adaptado: 

Cannon et al., 2006. 

 

6.02 Análise Filogenética 

 

A topologia obtida na árvore contendo as seqüências nucleotídicas permitiu 

demonstrar que, os retrotransposons isolados de A. duranensis relacionam-se melhor com 

alguns que foram isolados de A. hypogaea, enquanto os de A. ipaënsis relacionam-se melhor 

com outros isolados do genoma do amendoim. Em alguns poucos casos observou-se a 

presença de seqüências das espécies silvestres em um mesmo grupo. Acredita-se que esse 

padrão de distribuição tenha ocorrido porque os elementos foram isolados de ambos os 
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genomas do amendoim cultivado, dessa forma os que se agruparam com A. duranensis 

provavelmente foram isolados do genoma AA de A. hypogaea, enquanto que os que se 

agruparam com A. ipaënsis provavelmente são oriundos do genoma BB.  

A formação dos grupos permitiu inferir que, muito provavelmente, esse elemento já se 

encontrava no genoma do ancestral de A. duranensis e A. ipaënsis. Junto com os dados das 

distâncias genéticas obtidas para as seqüências é possível sugerir que esse elemento 

encontrava-se em um baixo número de cópias no genoma desse ancestral e que após a 

diferenciação nas duas espécies silvestres ele multiplicou-se no genoma de A. duranensis. Por 

outro lado, pode ter sofrido uma amplificação muito baixa, permaneceu com o mesmo número 

de cópias ou até mesmo começou a ser eliminado do genoma de A. ipaënsis. Caso esse 

elemento já tivesse um alto número de cópias no ancestral comum, esperar-se-ia uma 

distribuição mais homogênea das seqüências das três espécies na árvore de similaridade sem a 

formação de grupos isolados e que as distâncias genéticas entre elas fossem praticamente 

constantes entre os grupos.  

O cálculo do número de substituições sinônimas e de substituições não-sinônimas 

mostrou claramente que, o genoma BB sofreu maior número de mutações, tanto silenciosas 

como não silenciosas, enquanto que o genoma AA de A. duranensis mostrou os menores 

índices de mutação. Esses dados sugerem que a seqüência gênica da enzima transcriptase 

reversa pode estar sofrendo maior modificação da função ou perda da função da proteína no 

genoma de A. ipaënsis. De um modo geral, os valores de dS e dN mostram que esses 

elementos não estão sofrendo nenhum tipo de pressão seletiva, sugerindo uma baixa ou 

nenhuma atividade sobre o genoma do hospedeiro. 

A árvore obtida a partir das seqüências traduzidas também formou grupos isolados, 

apresentando as mesmas seqüências, porém, algumas em posições diferentes. Isso indica que 

nesses grupos as variações sofridas na sua composição nucleotídica refletiram-se 

diferentemente na tradução da seqüência protéica. Esses resultados vêm ao encontro com os 

obtidos para a distribuição de dS e dN para as três espécies. De acordo com Lynch e Conery 

(2000), é possível determinar a idade de eventos de duplicação gênica a partir da avaliação da 

freqüência da distribuição do número de substituições sinônimas para cada par de genes 

duplicados. Segundo Cui et al (2006), após a duplicação, alguns genes serão eliminados do 

genoma, enquanto outros irão acumular mutações, de preferência na terceira base do códon. 

Essas mutações normalmente escapam às pressões seletivas e podem mostrar o tempo 

aproximado desde a duplicação. Esses eventos serão observados como picos na distribuição 
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dos valores de dS e acredita-se que, da mesma maneira, esses picos possam mostrar o tempo 

decorrido desde a poliploidização do genoma. 

No caso dos retrotransposons, imaginou-se que essa metodologia também pudesse 

prever eventos de multiplicação (aumento do número de cópias), já que esses elementos na 

maioria das vezes não estão sofrendo pressão seletiva e dessa forma acumulam mutações em 

sua seqüência ao longo do tempo. Devido aos mecanismos de controle da atividade desses 

elementos, a sua multiplicação no genoma, na maioria das vezes, acaba acontecendo em 

momentos distintos e únicos na história do genoma como, por exemplo, num possível evento 

de poliploidização e logo cessam sua atividade. Esses eventos acabariam sendo observados 

como os mesmos picos de distribuição dos valores de dS para a duplicação gênica e foi 

exatamente o que aconteceu após calcular o número de substituições sinônimas para a 

seqüência de cada espécie em relação à seqüência consenso, obtida a partir do alinhamento 

das seqüências de A. duranensis e A. ipaënsis.   

A distribuição dos valores de dS para as seqüências de A. duranensis variou entre os 

primeiros intervalos 0,01-0,06; com um pico de freqüência no intervalo 0,04-0,05. Isso sugere 

que esses elementos sofreram transposições mais recentes. Para as seqüências de A. ipaënsis, 

a distribuição de dS foi mais homogênea, com um leve pico entre 0,15-0,16; mostrando que, 

nesse genoma, os retrotransposons acumularam maior quantidade de mutações ao longo do 

tempo e sugerindo que, além de serem mais antigas, poucas cópias desses elementos surgiram 

recentemente.    

Para o genoma do amendoim esperava-se uma distribuição que apresentasse dois 

picos, um para cada genoma. Porém, o que foi observado é que a distribuição dos valores de 

dS para A. hypogaea ficou em um intervalo entre as das espécies silvestres, parecendo mais 

antigas do que A. duranensis e mais recentes que A. ipaënsis. O fato de a análise ter sido 

realizada com poucos dados e também devido à maior presença de seqüências isoladas do 

genoma AA, provavelmente está restringindo o gráfico de distribuição para A. hypogaea, 

impedindo a sobreposição das curvas e o aparecimento do pico indicativo da duplicação do 

genoma BB do amendoim. Numa tentativa de aumentar os dados estatísticos também foram 

construídos gráficos de distribuição contendo os valores de dS + dN, mas nenhuma mudança 

significativa foi observada. 

De acordo com o valor médio de dS calculado para a distribuição em A. duranensis, 

foi possível determinar a data aproximada em que o retrotransposon se multiplicou no genoma 

(Cui et al., 2006). Assim como feito por Bennetzen et al (2005), foi utilizada a taxa de 

mutação para a seqüência de genes dos elementos adh1 e adh2 da família Poaceae de          
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6,5 x10-9 modificações por ano (Gaut et al., 1996).  O valor médio de dS (0,04) forneceu uma 

data de aproximadamente 6 milhões de anos.  Utilizando a taxa de mutação específica para a 

seqüência gênica da enzima transcriptase reversa de gramíneas, de 2,08x10-8, calculada por 

Langdon et al. (2000), uma data de aproximadamente 2 milhões de anos foi estimada. 

Sabendo que a data de diversificação entre M. truncatula e L. japonicus é de 

aproximadamente 50 milhões de anos (Cannon et al., 2006) e que a da soja, que possui uma 

data mais aproximada às de Arachis sp, de aproximadamente 60 milhões de anos, utilizou-se 

o dS indicativo da duplicação do genoma desta, de 0,5 (Cui et al., 2006) para deduzir a data 

da multiplicação do retrotransposon no genoma de A. duranensis. Chegou-se ao resultado de 

aproximadamente 4,8 milhões de anos. A partir desses resultados definiu-se a data da 

explosão desses elementos entre 2-6 milhões de anos. Esses dados mostram que o genoma de 

A. duranensis sofreu essa modificação muito antes do surgimento do amendoim cultivado, 

que aconteceu provavelmente a apenas alguns milhares de anos.  

Em um segundo momento, foi feita uma análise para determinar se esse elemento já 

poderia estar presente no genoma da espécie ancestral ao grupo das leguminosas. Acredita-se 

que esse ancestral possuía uma gama de retroelementos de diferentes tipos e que muito 

provavelmente eles foram transmitidos para as espécies surgidas. De acordo com os 

resultados da árvore filogenética pudemos observar que o elemento Athila já estava presente 

na espécie ancestral ao grupo. Porém ele foi transmitido para apenas algumas das espécies que 

surgiram, pois as seqüências claramente formaram subgrupos isolados dentro do grupo das 

leguminosas. De acordo com o cladograma obtido por Choi et al (2004), a subfamília 

Papilionoideae, à qual pertencem as espécies de Arachis, está entre as mais basais dentro da 

família das leguminosas. O agrupamento das seqüências utilizadas neste trabalho com as de 

M. truncatula da subfamília Trifolieae, ervilha (Pisum sativum) e fava (Vicia faba) da 

subfamília Viceae pode sugerir que os elementos repetitivos do ancestral foram transferidos 

diferentemente para algumas espécies. Mesmo formando um subgrupo, as seqüências dessas 

espécies são mais basais do que as de Arachis. 
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6.03 Número de cópias 

 

O cálculo do número de cópias do retrotransposon nos três genomas foi realizado 

através de Dot blot. Essa técnica é aquela que permite obter uma melhor compreensão de uma 

seqüência com elevado número de cópias no genoma, quando comparada ao Southern blot, 

Colony blot e PCR (Navarro-Quezada e Schoen, 2002). Entretanto, características muito 

importantes dessa técnica são: a qualidade da amostra de DNA e também a sua quantificação. 

Nesse experimento, optamos por quantificar várias diluições das amostras em gel de agarose 

1%, além de utilizar sempre as mesmas micropipetas e marca de ponteiras. As amostras 

contendo o plasmídio com o inserto de RT, além de serem quantificadas em gel de agarose, 

também foram analisadas em epectrofotômetro. Não foi possível quantificar as amostras de 

DNA genômico em espectrofotômetro, pois esta era sempre superestimada, muito 

provavelmente devido a presença de compostos fenólicos, polissacarídeos e de proteínas, 

isolados durante a extração do material genético.  

O sinal de hibridização obtido no filme radiográfico nem sempre forneceu uma escala 

linear. Normalmente as amostras mais concentradas ficaram muito parecidas umas com as 

outras. Acredita-se que, nesses casos, a emissão do sinal tenha ficado saturada no filme e, 

dessa forma, tiveram que ser eliminadas da análise. A utilização dos dados numéricos obtidos 

pelo programa MultiGauge, no programa Excel, visou obter as melhores curvas de diluição de 

DNA e também eliminar possíveis erros de manipulação das amostras. Em alguns casos 

tornou-se necessária a construção de gráficos em escala logarítmica, como no caso das curvas 

de calibração e no caso da curva de diluição do DNA genômico de A. hypogaea.  

O número de cópias obtido para o genoma diplóide (2C) de cada espécie foi de 4893 ± 

1281,6 para A. hypogaea, 3122,8 ± 2382,5 para A. duranensis e 829 ± 143,02 cópias para A. 

ipaënsis. Vale salientar que, em alguns casos, as seqüências dos clones diferiram entre si na 

sua composição nucleotídica em média de 8,5% entre A. hypogaea e A. duranensis e de 9% 

entre A. hypogaea e A. ipaënsis. Dessa forma, é muito provável que algumas das seqüências 

tenahm sido removidas da membrana após as lavagens estringentes e, assim, o cálculo do 

número de cópias consistiu no número de moléculas do clone Ah-Athila-9 e daqueles com 

similaridade acima de 90% a ela. Portanto, os resultados obtidos servem apenas como uma 

estimativa da incidência desses elementos nos genomas.  

Para auxiliar essa estimativa foram feitas sondagens iniciais na biblioteca BAC 

construída recentemente para as prováveis espécies parentais. De um total de 96 reações para 
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o genoma AA houve amplificação em 36 (37,5%) amostras. Para o genoma BB apenas 10 

(10%) foram amplificadas, cerca de 3,5 vezes menos que no genoma AA, assim como obtido 

no Dot blot. Esses 96 clones correspondem a menos de 1% do genoma total para as duas 

espécies, mas espera-se que nos próximos resultados obtenhamos a mesma proporção de 

outrora, pois todas as vezes em que alguma sondagem era feita na biblioteca um número de 

clones muito maior era isolado do genoma AA do que no BB. Não foram realizadas novas 

reações devido à grande dificuldade de se trabalhar com os clones BAC, a extração do DNA 

nem sempre funciona e deve ser realizada com muito cuidado. A realização de extração em 

placas de 96 poços além de não permitir a extração de DNA em quantidade suficiente também 

termina na extração de amostras muito viscosas, péssimas para uma reação de PCR. A melhor 

maneira parece ser o crescimento bacteriano em tubos de 50mL com agitação muito forte 

(250rpm) e extração em tubos de 1,5mL, o que torna o trabalho muito dispendioso. 

Em contribuição a essa análise, também foram feitas buscas eletrônicas por 

similaridades ao clone Ah-Athila-9 através de BLASTn e utilizando o banco de dados 

Genome Survey Sequence. Foram encontradas similaridades com seqüências de A. duranensis, 

A. hypogaea e A. batizocoi (genoma BB), mas apenas as que apresentaram índices de 

similaridades (E-value) ≤1e-20 foram consideradas significantes. Não foram realizadas buscas 

contra A. ipaënsis por não haver seqüências depositadas no GenBank. O que se pode discutir 

desses resultados é a presença desse elemento em um número muito maior no genoma AA do 

que no BB, cerca de 13 vezes mais o que indica que no genoma de A. batizocoi esse elemento 

possa conter um número de cópias ainda mais baixo do que em A. ipaënsis. 

 

6.04 Análise de metilação 

 

Sabe-se que os retrotransposons passam por diversas formas de controle da sua 

atividade, uma delas é a metilação do DNA genômico, que impede fisicamente que proteínas 

ou fatores de transcrição encontrem o seu sítio de reconhecimento (Hirochika et al., 2000). 

Esse controle pode ser utilizado pela célula simplesmente para o controle de sua expressão 

gênica e também como proteção em situações que podem causar demasiados danos ao DNA 

(Kumar e Bennetzen, 1999). Entretanto, qualquer evento extremamente estressante para o 

genoma pode mudar o estado de metilação do material genético e causar a reativação de 

retrotransposons, dois desses eventos são a poliploidização e o cruzamento interespecífico, 

como é o caso do amendoim. Para avaliar o estado de metilação dos genomas das três 
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espécies, foi analisada a freqüência de corte das enzimas MboI e Sau3AI sobre eles. O 

Southern blot mostrou que em nenhuma espécie o elemento repetitivo pareceu estar metilado. 

Além disso, em trabalhos anteriores utilizando uma seqüência repetitiva diferente também não 

foi observada a metilação desse elemento em A. ipaënsis e no anfidiplóide sintético. 

Apesar de não estar metilado, esse elemento também parece não estar ativo, já que seu 

número de cópias não pode ser considerado muito alto, por não apresentar quaisquer 

similaridades significantes entre a seqüência de RT do retrotransposon e cerca de 20 mil 

seqüências de ESTs de Arachis sp, depositadas no GenBank e no banco de dados de Arachis e 

também devido às alterações sofridas no gene de RT, identificadas a partir do cálculo das 

distâncias genéticas entre as seqüências de aminoácidos. Alguns casos de transposons e 

retrotransposons não-metilados são conhecidos (Simmen et al., 1999), inclusive em espécies 

conhecidas por possuírem o seu genoma altamente metilado como milho (Zea mays) 

(Martienssen, 1998). Isso mostra que nem sempre a metilação é o principal mecanismo de 

inativação desses elementos e que no caso de Arachis, as modificações na seqüência devem 

ser a causa principal para a inativação do retrotransposon. 

De acordo com resultados anteriores obtidos com uma seqüência repetitiva diferente e 

com observações de Nielen et al. (2005 – dados não publicados), esse elemento parece ser o 

mais abundante no genoma do amendoim já que foi isolado diversas vezes através de 

diferentes técnicas tais como digestão e subclonagem de DNA genômico, seqüenciamento de 

fragmentos obtidos através de AFLP e também através de procura por seqüências depositadas 

no GenBank oriundas de seqüenciamento genômico (Apêndice). 

 

6.05 Extensão da seqüência 

 

Visando determinar a seqüência completa do retrotransposon, foram realizadas reações 

de genome walker utilizando iniciadores específicos para a seqüência desse elemento. O kit 

permitiu a ampliação da seqüência do elemento para aproximadamente 3,6Kb, cerca de 30% 

da média esperada para os elementos tipo Athila (Wright e Voytas, 2001). A seqüência obtida 

possui o gene completo da enzima transcriptase reversa de aproximadamente 200 

aminoácidos além de uma região contendo cerca de 250 aminoácidos próxima ao gene, muito 

semelhante à do elemento de M. truncatula. O restante não apresentou nenhuma homologia 

significante, o que mostra a grande diversidade desses elementos.  

Uma grande dificuldade encontrada ao utilizar esse kit foi que os clones obtidos após a 

ligação continham vários tamanhos de insertos e somente aqueles maiores que 1Kb foram 
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úteis para a ampliação da seqüência conhecida do retrotransposon. Além disso, é necessário o 

desenho de novos iniciadores para cada nova reação de PCR e também a utilização de 

enzimas de restrição, o que acaba tornando o processo caro e demorado. Nessas circunstâncias 

e também com o desenvolvimento da biblioteca BAC, a melhor metodologia será identificar 

quais clones dessa biblioteca contêm o elemento e fazer o seqüenciamento a partir de 

produtos de PCR. Sequenciar o clone por completo sem a necessidade de ligação e 

transformação de plasmídios seria outra alternativa mas, extremamente cara. O 

seqüenciamento de produtos de PCR já vem sendo realizado com sucesso no laboratório e 

espera-se que em pouco tempo a seqüência do elemento esteja completa. 
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7. Conclusões 

 

I) O retrotransposon isolado pertence ao grupo LTR, Ty3-Gypsy, tipo Athila e parece 

ser o mais abundante no genoma do amendoim. 

 

II) Esse elemento é localizado em regiões de eucromatina no genoma do amendoim e 

apresenta distribuição diferenciada no genoma AA e BB de A. hypogaea, sendo 

mais abundante no primeiro. O número de cópias estimado para cada uma das 

espécies foi de: 4893 ± 1281,6 para A. hypogaea; 3122,8 ± 2382,5 para A. 

duranensis e de 823 ± 143,02 cópias em A. ipaënsis. 

 

III) Estudos filogenéticos e estatísticos permitiram demonstrar que esse elemento é 

muito antigo, estando presente no genoma de espécies de diferentes grupos 

vegetais.  

 

IV) Esse elemento provavelmente encontrava-se inativo no genoma do ancestral 

comum das espécies parentais do amendoim. Após a diferenciação em A. 

duranensis e A. ipaënsis o retroelemento aumentou seu número de cópias no 

genoma AA a aproximadamente 2-6 milhões de anos e permaneceu praticamente 

inativo no genoma BB. 

 

V) Ao mesmo tempo em que apresenta um moderado número de cópias, o elemento 

não sofreu metilação em nenhuma das espécies de Arachis. Além disso, a 

sondagem de 20 mil seqüências de ESTs não revelou nenhuma homologia com a 

do gene da transcriptase reversa, mostrando não haver a presença de cópias de 

mRNA transcritas. 

 

VI) A distribuição das seqüências nos cladogramas mostrou que este retrotransposon 

provavelmente cessou sua atividade antes do surgimento de A. hypogaea. 

 

VII) O acúmulo de mutações sinônimas e não-sinônimas nas seqüências desse 

elemento, isoladas das três espécies, permitiu observar que, apesar de ser 

abundante no genoma, a seqüência do gene da enzima transcriptase reversa vem 
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sofrendo modificações que indicam perda da função dessa proteína e que esta pode 

ser a causa principal da inativação do elemento. 

 

VIII) A sondagem da biblioteca BAC vem mostrando que esse elemento pode vir a 

constituir um marcador cromossômico preferencial para o genoma AA. 
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8. Perspectivas 
 
 Dentre os possíveis trabalhos com retrotransposons a serem realizados, espera-se 

primeiramente terminar o seqüenciamento do elemento estudado nesta dissertação e nomeá-

lo. Em seguida esperamos induzir uma possível ativação desse elemento no genoma de 

diversas espécies, a partir do uso de luz ultravioleta ou radiação e estudar os efeitos genéticos 

gerados, tais como mudanças morfológicas e surgimento de polimorfismos, visando o 

mapeamento dos genes envolvidos com essas características. 

 Como esse foi um trabalho pioneiro de caracterização de retrotransposons no genoma 

de Arachis sp, o isolamento e caracterização de novos elementos de diferentes tipos e classes 

pode ajudar a melhorar a compreensão da organização dos genomas dessas espécies. 
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Apêndice 

 

 

 
Figura 24. Dot blot dos clones obtidos após subclonagem de fragmentos oriundos de digestão de DNA 

genômico de A. hypogaea com HindIII (vermelho). Como sonda foi utilizado DNA genômico do próprio 

amendoim. Os clones com maior sinal de hibridização foram escolhidos para seqüenciamento automático. Em 

azul estão os clones E12 e F05 obtidos em trabalhos anteriores.  

 

 
 

Figura 25. Fragmentos polimórficos de DNA obtidos por AFLP utilizando-se iniciadores desenhados 

exclusivamente para amplificação da seqüência do clone E12. As amostras foram amplificadas no genoma de A. 

duranensis, A. stenosperma (genoma AA) e da planta híbrida entre elas. As bandas marcadas com as setas foram 

escolhidas para seqüenciamento automático. Após o seqüenciamento dos clones e das bandas polimórficas, as 

seqüências alinharam-se para comporem um contig (consenso) apenas.  
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Figura 26. Southern blot para análise de metilação em A. 

ipaënsis (esquerda) e no Anfidiplóide sintético (direita), 

utilizando as enzimas MboI e Sau3AI e como sonda a 

seqüência de E12 que agora acredita-se fazer parte do 

retrotransposon utilizado nesta dissertação. Nenhum sinal de 

metilação foi encontrado. 

 
 

 

Figura 27. Distribuição da seqüência do clone E12 no genoma de A. hypogaea. Em azul coloração com DAPI. 

Em verde a hibridização da mesma lâmina utilizando o clone repetitivo com sonda. O padrão obtido é muito 

semelhante ao do retrotranspon caracterizado neste trabalho. Foto: Stephan Nielen, 2005 (dados não publicados). 
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ANEXO I 

 

Extração de DNA 

 

Tampão CTAB 2x 
2% de CTAB 
100mM Tris-HCl (ph=8) 
20mM EDTA (ph=8) 
1,4M NaCl 
1% PVP 40 
 
Tampão CTAB 1x 
1% de CTAB 
50mM Tris-HCl (ph=8) 
20mM EDTA (ph=8) 
 
 

Soluções utilizadas no Dot blot 
 
Solução de pré-hibridização e hibridização: 
SSC 5x 
0,1% N-laurilsarcosine 
0,02% SDS 
50% formamida 
5% blocking reagent 
 
Solução de lavagem I 
SSC 2x 
0,1% SDS 
 
Solução de lavagem II 
SSC 0,25x 
0,1% SDS 
 
Solução Ac. Máleico 
Ac máleico ph= 7,5 
Tween (20) 0,3%  
 
Solução de detecção (ph= 9,5) 
Tris-Hcl 0,1M 
NaCl 0,1M 
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Soluções utilizadas no Southern blot 
 
Solução de Depurinação 
HCl 250 mM 
 
Solução de Desnaturação 
NaCl 1,5M 
NaOH 0,5M 
 
Solução de Neutralização 
NaCl 1,5M 
Tris-HCl  0,5M 
 
Solução Denhardts 50x (100mL) 
1g de BSA 
1g Ficoll 400 
1g PVP 40 
Dissolver em H2O Mili-Q autoclavada 
 
Solução de Esperma de salmão 4mg/mL (10mL) 
40mg de espermidina 
Completar com H2O Mili-Q autoclavada 
 
Solução de pré-hibridização (25mL) 
 
SSC 20x------------------------------ 6,25mL 
Denhardts 50x----------------------- 2,5mL 
SDS 20%----------------------------- 0,625mL 
Esperma de salmão 4mg/ml------- 120µL 
H2O----------------------------------- 15,626mL 
 
Solução de lavagem I (500mL) 
SSC 1x  
SDS 0,1% 
Utilizar a solução a 65ºC 
 
Solução de lavagem II (500mL) 
SSC 0,1x 
SDS 0,1% 
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ANEXO II 

 

Seqüências FASTA dos clones do retrotransposon contendo o gene da enzima 

transcriptase reversa utilizadas no trabalho.  
 
A. duranensis 

 
>Ad-Athila-1  
tctaaatccagccatgaaggaggtggtgcagaaagaagtcactaaattactagaggctgggattatttatcctatttctgatagcccctgggtgagccctgtccaagtc
gttcccaaaaagggaggaatgacagtggttcataatgaaaaaatgaactggttcctataaggacagtcacagggtggcgcatgtgtattgactacagaaggctcaat
acagccactagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccaaatgctagaaagactagctggccatgattattactgctttttggatggctattcaggctacaaccaa
attgcagtagatcctcaggaccaagagaaaacagcattcacttgcccttctggcgtgtttgcctataggaggatgccttttggtctgtgcaatgcacctgcaacctttca
gaggtgcatgctctctatcttctcagatatggtagagaaatttctggaagtcttcatggatgacttttcagtatatggagactcattcagctcctgtcttaatcacctagcac
ttgtcttgaaaaggtgccaagagactaacctggttttaaactgggagaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcacaaaatttcaaacaagggaata
gaggtggataaggcaaaggtagaggtaattgaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcagggttctacagaaggtttat
aaaggatttttcaaaaattgcaaaacctctgagtaacctgttagctgctgacacaccatttgtgtttgacacacagtgtctgcaggcgtttgagaccctgaaagctaagc
tggtcacagtaccagtcatctctgcatcagattggacattgccatttgaactgatgtgtga 
 
>Ad-Athila-4 
ctaaatccagccatgaaggaggtggtgcagaaagaggtcactaagttactagaggctgggattatttatcctatttctgatagcccctgggtgagccctgtccaagttg
tccccaagaagggaggcatgacagtggttcataatgaaaagaatgaactggttcccacaagaacagttacaaggtggcatatgtgtattgactacagaaggctcaat
acagccaccagaaaagatcattttcctttaccattcatagaccaaatgctagaaagactagctggtcatgattattactgctttttggatggctatttaggttacaaccaaat
tgcaaaagatcctcaggaccaagagaagacagcattcacttgcccttctggcgtgtttgcctacagaagaatgccttttggtctgtgtaatgcacctgtaactttttagag
atgcatgctatccatcttctctgatatggtagagaagttcctggaagtcttcatagatgacttctcagtatatggagactcattcagctcctgtcttaattatctagcacttgt
cctgaaggtgccaagagactaacctggtcttaaactgggagaaatgtcacttcatggtgactgaaggaattgtccttgggcacaaaatttcaggcaagagaataaag
gtggatcaagcaaaggtagaagtaattgaaaaattaccaccacctaccaatgttaaggcaatcagaagctttctagggcatgcaggattttacaaaaggttcataaag
aacttttcaaaaattgcaaaacctctaagcaacctgctagctgctgacacgccatttgtgtttgacacagagtgtctgcaggcgtttgagaccctgaaagccaagctgg
tcacagcaccagtcatctctgcaccagactggacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ad-Athila-5 
ctaaatccagccatgaaggaggtggtgcagaaagaggtcactaaattactagaggctgggattatttatcctatctctgatagcccctgggtgagccctgtccaagttg
tccccaaaaaggaaggcatgacagtggttcataatgaaagaaatgaactggttcctacaagaacagtcacagggtggcgtatgtgtattgactacagaaggctcaat
acagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccaaatgctagaaagactagctggtcatgcttattactgctttttggatggttattcaggttacaaccaaa
ttgcagtagatcctcaggaccaagagaaaacagcatttacttgcccttctggcgtgtttgcctataggaggatgccttttggtctgtgtaatgctcctgcaacctttcaga
gatgcatgttatccatcttctctgatatggtggagaaattcctggaagtcttcatggatgacttctcagtatatggagactcattcagctcctgtcttgaccacctagcactt
gtcctaaaaaggtgccaagagactaacctgattttaaactgggagaaatgtcactttatggtgactgagggaattgtccttgggcacaaaatttcaagcaggggaata
gaggtggataaggcaaaggtagaggtaattgaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggattctatagaaggtttata
aaggattttttgaaaatcgcaaaacctttgagcaacctgctagctgcggacacaccatttgtgtttgacacacagtgtctgcaggcatttgagaccctgaaagccaagc
tggtcacagcaccagtcatttctgcaccagactggacattgccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ad-Athila-6 
ctaaatccagccatgaaggaggtggtgcagaaagaggtcactaaattactagaggctgggattatttatcctatttctggtagcccctgggtgagccctgtccaagttg
tccccaaaaagggaggcatgacagtggttcataatgaaaaaaatgaactggttcctacaagaacagtcacagggtggcgtatgtgtattgactacagaaggctcaat
acagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccaaatgctagaaagactagctggtcatgattattactgctttttggatggctactcaggttacaaccaa
attgcagtagatcctcaagaccaagagaaaacagcatttacttgcccttctggcgtgtttgcctacaggaggatgccttttggtctgtgtaatgctcctgcaacctttcag
agatgcatgttatccatcttctctgatatggtggagaaattcctggaagtcttcatggatgacttctcagtatatggagactcattcagctcctgtcttaatcacctagcactt
gtcctgaaaaggtgccaagagactaacttggttttaaactaggagaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcacaaaatttcaagcaggggaatag
aggtggataaggcaaaggtgaaggtaattgagaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggattctacagaaggtttata
aaggatttttcgaaaattgcaaaacctttgagtaacctgatagctgctgacacaccatttgtgtttgacacacagtgtctgcaggcatttgagaccctgaaagctaagct
ggtcacagcaccagtcatctctgcaccagattggacattgccatttgaactgatgtgtgaa 
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>Ad-Athila-8 
ggagatgataggtgcagaaggaggtcactaaattactagaggctgggattatttatcctatttctgatagcccctgggtatgccctgtccaagtcgtccctaagaaggg
tggcatgacagtggttcataatgaaaaaatgtactggttccaacaagaacagttacagggtggcgtatgtgtattgattacagaaggctcaatacagctaccagaaag
gatcattttcttttaccattcatagactagatgctagaaagattaacaggtcatgaatactactgcttcttggatggatattcaggttataatcaaattgtagtagatccccag
gatcaagagaaaatagctttcacatgtccatctggagtatttgcatacagaaggatgccatttggtctgtgcaatgcacctgtaacctttcaaagatgcttgctctctatttt
ctctgctatggtggaaaaatttctagaagtctttatggatgacttttcaatatttggagactcattcagctcctgtcttgaccatctagcacttgttctaaagaggtgccaag
agactaacctggttttaaactgggagaaatgtcagtttatggtgactgaaggaattgtccttgggcacaaaatttcgaacaagggaatagaggtggatcaagctaagg
tagaggtaattgaaaaaataccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggattctataggaggtttataaaagatttttcaaaaatcgcc
aaacctctgagtaatctgctagctgctgacacactatttatctttgataaggagtgtctgcaggcgtttaacactctgaaagctaagctggtcacaacaccagtcatctct
gcaccagattgaacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ad-Athila-12 
gtacgcacaagatcctattggagggtgacgctaagccaatggttcattcacagaggcggctgaatctagccatgaaggaggtggtgcagaaggaggtcactaaatt
actagaggctgagattatttatcccatctctgatagaccctgggtaagccctgtccaagtcgtccctaagaagggtagcatgacagtggttcataatgaaaaaaatgaa
ctggttcctacaagaacagttacaggatggcgtatgtgtattgattactgaaggctcaatacagctaccagaaaggatcgttttcctttaccattcaaagaccagatgct
agaaagactagcaggtcatgaatactactgcttcctggatagatattcaggttataatcaaattgcagtagatccccaggatcaagagaaaacagcattcacatgcac
atctagagtattcacatacagaaggatgccatttggcctgtgcaatgcacctgcaacctttcaaaggtgcatgctttctattttttgtgatatggtggaaaaatttctggaa
gtcttcatggatgacttttcagtatttggagactcattcagctcctgtcttgacacctagcacttggtctaaagaggtgccaatagactaacctggttttaaactgggaaaa
atgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcacaaaatttcgatcaagggaatagaggtaagtagaggtaattgaaaaattaccaccacctgccaatgttaa
ggcaatcagaagctttctggggcatgcaggattctataggaggtttataaagatttttcaaaaattgccaaacctctgagtaatctgctagctactgacacgccatttatct
ttgataaggagtgtctgcaggcgtttgagactctgaaagctaagctggtcacagcaccagtcatctctgcaccagactggacactaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ad-Athila-13 
ctaaatccagccatgaaggaggtggtgcagaaagaggtcactaaattactagaggctgggattatctatcctatttctgatagcccctgggtaagccctatccaagtc
gtccctaagaaaggcgccatgacagtggtccataatgaaaaaaatgaactggttcctacaagaatagttacagggtggcgtatgtgtattgattatagaaggctcagt
acagccaccagaaaggataatttttctttaccattcatagacctgatgctagaaagactggcaggtcatgaatactactgcttcctagatggatattcaggttataatcaa
attgcagtagatccccaggatcaagagaaaacagcattcacatgtccatccggagtatttgcatacagaaggatgccatttggtctgtgcaatgcacctgcaacctttc
aaaggtgcatgctctctattttctctaatatggtggaaaaatttctggaagtcttcatggatgactttttagtatttggagactcattcagctcctgtcttgaccatctagcact
tgttctaaagaggtgccaagagactaaccggttttaaactggaaaaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcacaaaatttcgaacaagggaatag
aggtggatcaagctaaggaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgtaggattttataggaggtttataaaggatttctcaaa
aattgccaaacctctaagtaatctgttagctgctgacatgctatttatctttgataaggagtgtctacaggcatttgagactctgaaagctaaattggtcacagcaccaatc
atctctgcaccaaactggacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ad-Athila-16 
ctaaatccagccatgaaggaggtggtgcaaaaagaggtcactaaattactagaggctgggattattcatcctatttctgatagcccctgggtgagccctgcccaagtt
gtccccaaaaagggaggcatgacagtggttcataatgaaaaaaatgaactggttcctacatgaacagtcacagggtggcgtatgtgtattgactacagaaggctcaa
tatagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccaaatgctagaaagactagctggtcatgattattactgctttttggatggctattcaggttacaaccaa
attgcagtagatcctcaggaccaagagaaaacagcatttacttgcccttctggcgtgtttgcctacagaaggatgccttttggtctgtgtaatgctcctgcaacctttcag
agatgcatgctatccatcttctctgatatggcggagaaatttcttgaagtctttatggatgacttctcagtatatggagactcattcagctcctgtcttaaccacctatcactt
gtcctgaaaaggtgccaagagactaacctggttttaaactgggaaaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcacaaaatttcaagcatgggaatag
aggtggataaggcaaaggtagaggtaattgaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggattctacagaaggtttataa
aggatttttcgaaaattgcaaaacctttgagtaacctgctagctgctgacacaccatttgtgtttgacacacagtgtctgcaggcatttgagaccctgaaagctaagctg
gtcacagcaccagtcatctctgcaccagattggacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ad-Athila-2 
aaggacacacaagacagctcttgggtggtcaatcagtgatcttaagggcattagcccagccagatgcatgcacaagatcttactggaggatgacgccaagccagtg
gttcaaccacaaaggcggctgaatccagccatgaaaaaagtggtgcagaaagaggtcactaaattactagaggctgggattatttatcctatttctgacagcccctgg
gtgagccctgtccaagttgtccctaagaaaggtggcatgatagtggtttataatgaaaaaaatgaactggttcctacaagaacagttacagggtggcgtatgtgtattg
attatagaaggctcaatacagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccagatgctagaaagactagcaggtcatgaatactactgcttcctggatgga
tattcaggttataatcaaattgcagtagatccccaggatcaggagaaaacaacattcacatgcccatctggagtatttgcatacaggaggataccatttggcctgtgca
atgcacctgcaacttttcagaggtgcatgctctcaattttctctgatatggtggaaaaattcctggaagtcttcatggatgacttttcagtatttagagactcattcagctcct
gccttaaccatttagcacttgttctgaaaagataccaagagactaacctggttttaaactgggaaaaatgtcactttatggtgactgaagggattgtccttgggcacaaa
atttcgaacaagggaatagaggtggatcaagctaaggtagaagtaattgaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggaaatcagaagctttctggggcatgcagg
attctataggaggtttataaaggatttttcaaaaatcgccaaacctctgagcaacctgctagctgctgacacgccatttatatttgataaagagtgtctgcaggcatttgag
actctgaaagctaaattggttacagcaccaatcatctctgcaccagactggacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
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>Ad-Athila-3 
tgtacgcacaagatcctattggaagataatgccaagccagtggttcaaccacagaggcggctaaatccaaccatgaaggaggtggtgcagaaagaggtcactaag
ttactagaggctgggattatttatcctatttctgatagcccctgggtgagccctgttcacgttgtccccaaaaagggaggcatgacagtggttcataatgaaaagaatga
actggttcctacaagaacagttatagggtggcgtatgtgttgactacagaaggctcaatacagccaccagaaaggatcattttcccttaccattcatagaccagatgct
agagagactagcaggtcatgaatactactgctttttgaatggctattcaggttacaaccaaattgtagtagatcctcaggaccaagagaaaacagcattcacatgtcctt
ctggagtatttgcctacagaaggatgccctttggtctgtgtattgcacctgcaaccttttagaggtgcatgctttctatcttctctgatatggtagagaagttcttggaagtc
ttcatggatgacttctcagtattttgagactcattcagctcctgtcttgatcatttagcacttgtcctgaaaaggtgccaagagaccaacctagttttaaactggaaaaaatg
tcactttatggtgactgaagggattgtcattgggcataaaatttcaaacaagggaatagaggtagatcaagctaaagttgaagtaattgaaaaattaccaccacctgcc
aatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggattctacagaaagtttataaaggatttttcaaaaattgcaaaacctctgagtaatctgctagctgctgacatg
ccatttatctttgataaggagtgtttgcaggcgtttgaaactttgaaagctaagctggtcacagcaccagtcatctctgcaccagactggacattaccatttgaactgatg
tgtga 
 
>Ad-Athila-7 
aaggacacacaagacagctcttgggtggtccatcagtgatcttaaaggcattagcccagccagatacatgaagaagatcctattggagggtgatgctaagccagtg
gttcaaccacagtgacggctaaatccagccatgaaggaggtggtgcaaaagaaggtcactaaattactagaggctgggattatttatcctatttttgatagcccctggg
ttagccctgtccaagtcatccctaagaagggtggcatgacagtggttcataatgaaaaaatgaactggttcctacaagaacagttacaaggtgacgtatgtgtattgatt
atagaaggctcaatatagctaccagaaatgatcattttcctttaccattcatagaccagatgctagaaagactagcaggtcatgaatactactgcttcttggatgaatattc
aggttataatcaaattgcagtagatccccaggatcaagagaaaacagcattcacatgtccatctggagtatttgcatacagaagaatgccatttggtatgtgcaatgca
cctgcaacctttcaaaggtgcatgctctctattttctctgatatggtggaaaaatttctggaagtcttcatggatgacttttcagtgtttgaagactcattcagctcctgtcttg
accatctagcacttgttctaaagagatgccaagagactaacctggttttaaactgggagaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcacaaaatttcg
aacaagggaatagaggtggatcaagctaaggtagaggtaattgaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatacaggattcta
taggaggtttataaaagatttttcaaaaatcgccaaacctctgagcaatctgctagctgctgacacgccatttatctttgataaggactgtctccaagagtttgagactcta
aaagctaagctggtcacagcaccagtcatctctgcaccagactagacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ad-Athila-9 
aaggacacacaagacagctcttgggtggtccataagtgatcttaagggcattaggccagcaagatgcatgcacaagatcctattggaagataatgccaagccagtg
gttcaaccacagaggaggctaaatccagccatgaaggaggtggtgcagaaagaggttactaagttactagaggctgggattatttatcctatttctgatagcacctag
gtgagccctgtccaagttgtccccaagaagggaggcatgacagtggttcataatgaaaagaatgaactggttcgcacaagaacagttacagggtgccgtatgtgtat
tgactacagaaggctcaatacagccactagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccaaatgctagaaagactagctggtcatgattattactgctttttggatgg
ctattcaggttacaaccaaatttcaatagatcctcaggaccaagagaagacagcattcacatgtccttctggagtatttgcctacagaaggatgtactttggtctgtgtaa
tgcacctgtaacttttcagagatgcatgctatccatcttctttgatatggtagagaagttcctggaagtcttcatggatgacttctcagtatatggacacttattcagctcctg
tcttaatcatctagcacttgtcctgataaggtgccaagagactaacctggtcttaaactgggagaaatgtcacttcatggtgactgaaggaattgtccttgggcacaaaa
ttttaggcaagggaatagaggtggatcaagcaaaggtagaagtaattgaaaagtttccaccacctaccaatgttaaggcaatcagaagctttctagggcatgcagaat
tttacataaggttcataaaggactttcaaaaattgcaaaacctttaagaaaccttctagctgctgacacgccatttgtgtttgacacaaagtgtctgcaggcgtttgagac
cctgaaagccaagctggtcacaacaccagtcatctctgcaccagattggacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ad-Athila-10 
aaggacacacaagacagctcttgggtggtccataagtgatcttaagggcattagcccagctagatgcatgcacaagatcctgttggaggataatgccaaaccagtg
gtccaaccacagaggaggctaaatccagccatgaaggaagtggtgcagaaagaggtcactaaattactagaggctgggattatttatcctatttctgatagcccctgg
gtgagccctgtacaagttgtccccaagaagggaggcatgacagtagttcataatgaaaaaaatgaactggttcctacaagaacagtcacagggtggcgtatgtgtat
tgactacagaaggctcaatacagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccaaatgctagaaagactagctggtcatgattattactgctttttggatgg
ctattcaggttacaaccaaatcgcagtagatcctcaggaccaagagaaaacagcattcacttgcccttctggcgtgtttgcctacaggaggatgccttttggtctgtgta
atgctcctacaacctttcagagatgcatgttatctgtcttctctgatatggtggagaaattcctggaagtcttcatggatgacttctcagtatatggagactcattcagctcc
tgtcttaatcacctagcacttgttctgaaaaggtgccaagagattaacctggttttaaactgggagaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttggacacaaa
atttcaagcaggggaatagaggtggataaggcaaaggtagaggtaattgaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcag
gattctacagaaggtttataaaggatttttcgaaaattgcaaaacctttgagtaacctgctagctgctgacacaccatttatgtttgacacatagtgtctgtaggcatttgag
accctgaaagctaagctggtcacagcaccagtcatctctacaccagattggacattgccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ad-Athila-11 
aaggacacacaagacagctcttgggtggtccataagtgatcttaagggtattagcccagctagatgcatgcacaagatcctattggaggataatgccaaaccagtgg
tccaaccacagaggaggctaaatcctgccatgaaggaggtggtgcagaaagaggtcactaaattactagcggctgggattatttatcctatttctgatagcccctggg
tgagccctgtccaagttattcccaaaaagggaggcatgacagtggttcataatgaaaaaaatgaactggttcctacaaggacagtcacagggtggcgcatgtgtatt
gactacagaaggctcaatacagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccaaatgctagaaagactagctggccatgattattactgctttttggatgg
ctattcaggctacaaccaaattgcagtagatcctcaggaccaagagaaaacagcattcacttgcccttctggcgtgtttgcctacaggaggatgccttttggtctgtgc
aatgcacctgcaacctttcagaggtgcatgctctctatcttctcagatatggtagagaaatttctggaagtcttcatggatgacttttcagtatatggagactcatttaactc
ctgtcttaatcacctagcacttgtcttgaaaagatgccaagagactaacctggttttaaactgggaaaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggtacaa
aatttcaagcaagggaatagaggtggataaggcaaaggtagaggtaattgaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgca
gggttctacagaaggtttataaaggatttctcaaaaattgcaaaacctctgagtaacctgttagctgctgacacaccatttgtgtttgacacacagtgtctgcaggcattt
gagaccctgaaagctaagctggtcacagcaccagtcatccttgcaccagattggacattgccatttgaactgatgtgtgaa 
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>Ad-Athila-14 
aaggacacacaagacagctcttgggtggtccatcagtgatctcaaaggcattagcccagccagatgcatgcacaagatcctattggagggtgacgccaagccagt
ggttcaaccacaaaggcggctgaatccatccatgaaggaagtggtgcagaaggaggtcactaaattactagaggctgggattatttatcctatttctgacagcccctg
ggtgagccctatccaagttgtccctaagaaaggtggcatgacagtggttcacaatgaaaaaaatgaactggttcctacaagaacagttacagggtggcgtatgtgtat
tgattatagaaggctcaatacagccaccagaaaggaccattttcctttaccattcatagatcaaatgctagaaagactggcaggtcatgaatactactgcttcctggatg
gatatttaggttataatcaaattgcagtagatccaaaagatcaagagaaaacggcattcacatgtccatctggagtatttgcatacagaaggatgccatttggtctgtgc
aatgcacctgcaacctttcagaggtgtatgctctcaattttctttgatatggtggaaaagtttctggaagtcttcatgaatgacttttcagtatttggagactcattcaactcct
gtcttgaccatctagcacttgttctaaagagatgccaagagactaacctggttttaaactgggaaaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcacaaa
atctcgaacaagggaatagaggtggatcaagctaaggtagaggtaattgaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcag
gattctataggaggtttataaaggatttttcaaaaatcgccaaacctctgagcaacctgctagctgctgatacgccatttgtctttgataaggagtgtctgcaggcatttga
gactctgaaagctaaattggtcacagcaccaatcatctctgcaccagactggacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ad-Athila-15 
aaggacacacaagacagctcttgggtggtccatcagtgatcttaagggcattagcccagccagatgtatgcacaagatcctattggagggtgacgccaaaccagtg
gtccaaccacaaaggtggctgaatccagccatgaaagaagtggtgcagaaagaggtcactaaattactagaggctgggattatttatcctatttctgacagcccctgg
gtgagccctgtccaagttgtccctaagaaagatggcatgacagtggttcataatgaaaaaaatgaactggttcctacaagaacagttacagggtggcgtatgtgtattg
attatagaaggctcaatacagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccagatgctagaaagactggcaggtcatgaatactactgcttcctggatgg
atattcaggttataatcaaattgcaatagatccaaaagatcaagagaaaatggcattcacatgtccatttggagtatttgcatacagaaggatgccatttggcctgtgcaa
tgcacctgcaacctttcagaggtgcatgctctcaattttctctgatatggtggaaaaatttctggaagtcttcatggatgacttttcagtatttggagactcattcagctcctg
tcttgaccatttagcacttgttctaaagagatgccaagagactaacctggttttaaactgggaaaaatgtcacttcatggtgactgaaggaattgtccttgggcacaaaat
ctcgaacaagggaatagaggtggatcaagctaaggtagaggtaattgaaaaattaccacgacctgccaatgttaagacaatcagaagctttttggggcatgcaggat
tctataggaggtttataaaggatttttcaaaatttgccaaacctctgagcaacctgctagctgctgacacgccatttatctttgataaagagtgtctgtaggcatttgagact
ctgaaagctaaattggtcacagcaccaatcatctctgcaccagactagacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ad-Athila-19 
ggagatgataggtgcagaaggaggtcactaaattactagaggctgggattatttatcctatttctgacagcccctgggtgagccctgtccaagttgtccctaagaaag
gtggcatgacagtggttcataatgaaaaaaatgaactagttcctacaaggacagttacagggtggcgtatgtgcattgattacagaaggctcaatacagccaccaga
aaggatcatttttctttaccattcatagaccagatgctagaaagactagcaggtcatgaatactattgcttcctggatggatattcaggttataatcaaattgcagtagatcc
ccaagatcaggagaaaacggcattcacatgcccatctggagtatttgcatacagaaggatgccatttggcctgtgcaatgcacctgcaacctttcagaggtgcatgct
ctcaattttctctgatatggtggaaaaattcctggaagtcttcatggatgacttttcagtatttggagactcattcagctcctgccttaaccatttagcacttgttctgaaaag
atgccaagagactaatctggttttaaactgggaaaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcataaaatttcgaacaaggggatagaggtggaccaa
gctaaggtagaagtaattgaaaaattaccaccacctactaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggattctataggaggtttataaaggatttttcaaa
aatcaccaaacctctgagcaacctgctagctgcagacacgccatttatctttgataaagagtgtctgcaggcatttgagactctgaaagctaaattggttacagcacca
atcatctctgcaccagactggacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ad-Athila-21 
ctaaatccagccatgaaggaggtggtacagaaagaggtcactaaattactagaggctgggattatttatcctatttctgatagcccctgggtgagccatgtccaagttg
tccccaagaagggaggcatgacagtggttcatattgaaaagaatgaactggttcctacaagaacaattatagggtggcgtatgtgtattgattacagaaggctcaata
caaccaccagaaaggatcattttcctttactattcatagaccaaatgctagaaagactaactggtcatgattattactactttttggatggctattcaggttacaaccaaatt
gcagtagatcctaaggactaagagaaaacagcattcacttgcccttctggcgtgtttgcctacagaagaatgccttttggtctgtgtaatgcacctgcaacttttcagag
atgcatgctatccatcttctctgatatagtagagaagttcctagaagtcttcatggatgacttctcagtatatggagactcattcagctcctgtcttaatcatctagcacttgt
cctgaaaaggtgccaagagactaacctggtcttgaactgggaaaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcacaaaatttcaggcaagggaatag
aggtggatcaagcaaagatagaagtaattgaaaaattacaaccacctgccaatgttaaagcaatcagaagctttctagggcatgcaggattttacagaaggttcataa
aggatttttcaaaaattgcaaaacctctaagcaacctgctagctgctgacacaccatttgtgtttgacacagagtgtctgtaggcgtttgagaccctgaaagccaagctg
gtcacagcaccagtcatctctgcaccagattagacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ad-Athila-22 
aaggacacacaagacagctcttgggtggtccataagtgatcttaagggcattaggccagcaagatgcatgcacaagatcctattggaagataatgccaagccagtg
gttcaaccacagaggaggctaaatccagccatgaaggaggtggtgcagaaagaggttactaagttactagaggctgggattatttatcctatttctgatagcacctag
gtgagccctgtccaagttgtccccaagaagggaggcatgacagtggttcataatgaaaagaatgaactggttcgcacaagaacagttacagggtgccgtatgtgtat
tgactacagaaggctcaatacagccactagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccaaatgctagaaagactagctggtcatgattattactgctttttggatgg
ctattcaggttacaaccaaatttcaatagatcctcaggaccaagagaagacagcattcacatgtccttctggagtatttgcctacagaaggatgtactttggtctgtgtaa
tgcacctgtaacttttcagagatgcatgctatccatcttctttgatatggtagagaagttcctggaagtcttcatggatgacttctcagtatatggacacttattcagctcctg
tcttaatcatctagcacttgtcctgataaggtgccaagagactaacctggtcttaaactgggagaaatgtcacttcatggtgactgaaggaattgtccttgggcacaaaa
ttttaggcaagggaatagaggtggatcaagcaaaggtagaagtaattgaaaagtttccaccacctaccaatgttaaggcaatcagaagctttctagggcatgcagaat
tttacataaggttcataaaggactttcaaaaattgcaaaacctttaagaaaccttctagctgctgacacgccatttgtgtttgacacaaagtgtctgcaggcgtttgagac
cctgaaagccaagctggtcacaacaccagtcatctctgcaccagattggacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
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>Ad-Athila-26 
aaggacacacagacagctcttgggtggttcatcagtgatcttaagggcattagctcagccagatgcatgcacaagatccaattggagggtgacgccaagccaatgg
tccaaccataaaggcggctgaatccagccatgaaggaagtggtgcagaaggaggtcactaaattactagaggcttggattatttatcctatttctgacagcccctggg
taagccctgtccaagtcgtccctaagaagggaggcatgacagtggttcataatgaaaaaaatgaactggttcctacaagaacagttacagggtggcgtatgtgtattg
attatagaaggctcaatacagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccagatgctagaaagactagcaggtcatgaatactactgcttcctggatgga
tatttaggttataatcaaattgcagtagatccccaagatcaagagaaaacggcattcacatgtccatctggagtatttgcatacagaaggatgccatttggcctgtgcaa
agcacctgtaacctttcagaggtgcatgctctcaattttctctgatatggtggaaaaatttctggaagtcttcatggatgacttttcagtatttggagacttattcagctcctg
tcttaaccatctagcacttgttctaaagagatgccaagagattaacctggttttaaactgggagaagtgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcacaaaat
ttcaaacaagggaatagaggtggatcaagctaaggtagaggtaattgaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcagaat
tctataggaggtttataaaggatttttcaaaaatcgccaaacctctgagcaacctgctagctactgacacgccatttgtctttgataacgagtgtctgcaggcatttgaga
ctctgaaagctaaattggtcacaacaccaatcatctctgcaccaaactggacattgccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ad-Athila-23 
aaggacacacaagacagctcttgggtggtcaatcagtgatcttaagggcattagcgcagccagatgcatgcacaagatcctattggaggatgacgctaagccagtg
gttcaaccacagaggcggctgaatccagccatgaaggaggtggtgcagaaggaggtcactaaattactggaggctgggattatttatcctatttctgatagctcctgg
atgagccctatccaagtcgtccctaagaagggtggcatgacagtggttcataatgaaaaaaatgaactgattcctacaagaacagttacagggtggcgtatgtgtatt
gattacagaaggctcaacacagctaccagaaaggatcatttccctttaccattcatagaccagatgctagaaagactagcaagttgtgaatactactgcttcttggatg
gatattcaggttataatcaaattgcagtagatccccaggatcaagagaaaacaacattcacatgtccatccggagtatttgcatacataaggatgtcatttggtctgtgca
atgcacctgcaacctttcaaaggtgcatgctctctattttctctgatatagtggaaaaatttctggaagtcttcatggatgacttttcagtatttggagactcattcagctcct
gtcttgaccatctagcacttgttctaaagaggtgccaagagactaacctgtttttaaactgggagaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcacaaa
atttcgaacaagggaatagaggtggataaggcaaaggtagaggtaattgaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcag
gattctacagaaggttcataaaggatttttcaaaaattgcaaaacctttgagtaacctgctagctgctgacacaccatttgtgtttgacacacagtgtctgcaggcatttga
gaccctgaaagctaagctggtcacagcaccagtcatctctgcaccagattggacattgccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ad-Athila-24 
ctaaatccagccatgaaggaggtggtgcagaaagaggtcactaagttactagaggctgggattatttatcctatttctgatagcccctgggtgagccctgtccaagttg
tccccaagaagggaggcatgacagtggttcataatgaaaaaatgaactggttcgtgcaagaacagttacagggtggcgtatgtgtattgactacagaaggctcaata
cagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccagatgctagagagacagcaggtcatgaatattattgctttttggatggctattcaggttacaaccaaat
tgcagtagatcctcaggaccaagagaaaacagcatttacatgtccttctggagtatttgcctacagaaggatgtcttttggtctgtgcaatgcgcctgcaaccttttaga
ggtgcatgctctctatcttcttagatatggtagagaaatttctggaagtcttcatggatgacttttcagtatttggagactcattcaactcctgccttaaccatctagcacttgt
tctgaaaagatgccaagagaccaacctagttttaaactgcgaaaaatgtcacttcatggtgactaaggggattgtccttgggcataaaatttcaagcaagggaataga
ggtggatcaagcaaaggtagaggtaattgaaaaattaccaccacctaccaatgttaaggcaatcagaagctttctgggacatgcaggattctatagaaggtttataaa
ggatttttcaaaaattgcaaaacctctgagtaacctgctagctgctgacacaccatttgtgtttgacacacagtgtctgcaggcatttgagaccctgaaagctaagctgg
tcacagcaccagtcatctctgcaccagactggacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ad-Athila-18 
aaggacacacaagacagctcttgggtgatccatcagtgatcttaagggcattagcccagccagatgcatgcacaaaattttattggagggtgacgctaagccagtgg
ttcaaccacaaaggcggctgaacccagccatgaaggaggtggtgcagaaggaggtcactaaattactaggggctgagattatttatcctatttctgatagccccagg
gtaagccctgtccaagtcgttcctaagaagggtggcatgacagtggttcataatgaaaataataaactggttcctacagaacagttacagggtggcgtatgtgtattaa
ttacagaaggctcaatacagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagactagatgctagaaagactggcaggtcatgaatactaccgcttcctggatgga
tattcaggttataatcaaattgcagtagatccccaggatcaagagaaaatagcattcacatgtccatccggagtatttgcatacagaaggacgccatttagtctgtgcaa
tgcacctgcaacctttcaaaggtgcatgctctcaattttctctgatatggtggaaaaatttctggaagtcttcatggatgacttttcagtatttggagactcattcagctcctg
tcttgaccatctagcacttgttctaaagaggtgccaagagactaacctggttttaaactgggagaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttggacacaaaat
ttcgaacaagggaatagaagtggatcaagctaaggtagaggtaattgaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggat
tctataggaggtttataaaggatttttcaaaaatcgccaaacctctgagcaacctgctagctgctgacacgccatttatctttgataaggagtgtctgcaggcatttgaga
ctaggaaagccaagctggtcacaacaccagtcatctctgcaccagactggacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ad-Athila-17 
aaggacacacaagacagctcttgggtggtctatcagtgatcttaagggcattacccagccagatgcatgcataagatcctattggagggtgacgctaagccagtggt
tcaaccacagaggcgactgaatccagccatgaaggagctggtgcagaaggaggtcgctaaattactagaggctgagattatttatcccatttctgatagcccctggg
taagccctgtccaagtcgtccctaagaagggtggtatgacagtggttcataatgaaaaaaaatgaactgattcctacaagaacagttatagggtggcgtatgtgtattg
attatagaagactcaatacagccaccagaaagaatcattttcctttaccattcatagaccagatactagaaagactggcaggtcataaatactactgcttcctggatgga
tattcaggttataatcaaattgcagtagatccccaagatcaagagaaaacagcattcacatgtccatccggagtatttgcatacagaaggatgccatttggcctgtgca
atgcacctgcaacctttcaaaggtgcattctctctattttctctggtatggtggaaaaatttctggaagtcttcatggatgacttttcagtatttggagactcattcagctcct
gtcttgaccatctagcacttgttctaaagaggtgccaagagactaacttggttttaaactcggaaaaatgtcacttcatggtgactgaaggaattgtccttgggcacaaa
atcttgaacaagggaatagaggtggatcaagctaaggtagaggtaattgaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctgaggcatgcagg
attctataagaggtttataaaagatttttcaaaaatcgccaaacctctgagtaatctgctagctgctgacacactatttatctttgataaggagtgtctgcaggcatttgaga
ctttgaaagctaagctggtcacagcaccagtcatctctgcaccagactggacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
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>Ad-Athila-27 
catgctcccggccgccatggcggccgcgggaattcgattgtacgcacaagatcctattggaggatgatgctaagccagtagttcaaccacagaggcggctaaatc
cagccatgaaagaggtggtgcagaaagaggtcactaagttactagaggcggggattatttatcctatttctgatagcccctgggtaagccctgtccacgttgtcccca
aaaagggaggcatgacagtggttcataatgaaaagaatgaactggttcctacaagaacagttacagggtggcgtatgtgtattgactacagaaggctcaatacagcc
accagaaaggatcattttttctttaccattcatagaccagatgctagagagactagcaggtcatgaatactactgctttttggatggctattcaggttacaaccaaattgca
atagatcctcaggaccaagagaaaacagcattcacatgtccttctggagtatttgcctacagaaggatgccctttgtctgtgtaatgcacctgcaacctttcacaagtgc
attctctctatcttctctgatatggtggaaaagttcctagaagtcttcatggatgactctcagtatttggagactcattcagctcctgtcttgatcatttagcacttgtcctgaa
aaggtgccaagagactaacctggtcttaaactgggaaaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcacaaaatttagaacaaaggaatagaggtgg
atcaagctaaggtggaggtaattgaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggattctacagaaggtttataaaggttttt
caaaaattgccaaacctctgagtaatctactagctgctgacacaccatttatctttgataaggagtgtctgcaggcgtttgagactctgaaggctaagctggtcacagca
ccagtcatctctgcaccagactggacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ad-Athila-28 
ctaaatccagccatgaaggaggtggtgcagaaagaggtcactaaattactagaggctgggattatttatcctatttctaatagcccctgggtgagccctgtccaagttg
tccccaaaaagggaggcatgacagtggttcataatgaaaaaaatgaactggttcctacaagaacagtcacagggtggcgtatgtgtattaactacagaaggctcaat
acagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccaaatgctagaaagactagctggtcatgattattactgctttttggatggctattcaggctacaaccaa
attgcagtagaccctcaggaccaagagaaaatagcatttacttgcccttctggcgtgtttgcctacagaaggatgccttttggtctgtgcaatgcacctgcaacctttca
aaggtgcatgctctctatcttctcagatatggtagagaaatttctggaagtcttcatggatgacttctcagtatacggagactcattcagctcctgtcttaatcacctagca
cttgtcctgaaaagatgccaagagactaacctagttttaaactgggagaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcacaaaatttcaagcaggggaa
tagaggtggataaggcaaaggtagaggtaattgaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggattctacagaaggttc
ataaaggatttttcgaaaattgcaaaacctttgagtaacctgctagctgctgacacaccatttgtgtttgacacacagtgtctgcaggcatttgagaccctgaaagctaa
gctggtcacagcaccagtcatctctgcaccagattggacattgccatttgaactgatgtgtgaaatcact 
 
>Ad-Athila-29 
ctaaatccagccatgaaggaggtggtgcagaaagaggtcactaaattactggaggctgggattatttatcctatttctgatagcccctgggtgagccctgtccaagttg
tccccaaaaagggaggcatgacagtggttcataataaaaaaaatgaactggttcctacaagaacagtcacagggtggcgtatgtgtattgactacagaaggctcaat
acagccaccagaaaggatcattttcctttgccattcatagaccaaatgctggaaagactagctggtcatgattattactgctttttggatggctattcaggttacaaccaa
attgtagtagatccccaggaccaagagaaaacagcatttacttgcccttctggcgtgtttgcctacagaaggatgccttttggtctgtgtaatgctcctgcaacctttcag
agatgcatgctatccatcttctctgacatggtggagaaattcctggaagtcttcatggatgacttctcagtgtatggagactcattcagctcctgtcttaaccacctagcac
ttgtcctgaaaaggtgccaagagactaacctggttttaaactgggagaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttggacacaaaatttcaagcaggggaat
agaggtggataaggcaaaggtagaggtaattgaaaaataaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggattctacagaaggttc
ataaaggatttttcgaaaattgcaaaacctttgagcaacctgctagctgctgacacaccattcgtgtttgacacacagtgtctgcaggcatttgagaccctggaagttaa
actggtcacagcaccagtcatctctgcaccagattggacattaccatttgaactgatgtgtgaaatca 
 
A. hypogaea 
 
>Ah-Athila-3 
aaggacacacaagacagctctcgggtggtacataagtgatcttaagggcattagcctagcaagatgcatgcacaagatcctattggaggatgatgctaagccagtg
gttcaaccacagaggtggctaaatccagccatgacggaggtggtgcagaaagaggtcactaagttactagaggctgggattatttatcctatttcagataacccctgg
gtgagccctgtccacgttgtccccaagaagggaggcatgacagtggttcataatgaaaagaatgaactagttcctacaagaacagttacagggtggcgtatgtgtatt
gactatagaaggctcaatacagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccagatgctagagagactagcaggtcatgaatactactgctttttagatgg
ctattcaggttataaccaaattgcagtagatcctcaggaccaagagaaaacagcattcacatgtccttctggagtatttgcctacagaaggatgccttttggtctgtgca
atgcacctgcaacctttcagaggtgcatgctctctatcttctctgatatggtagagaaatttttggaagtcttcatggatgacttctcagtatttggagactcattcagctctt
gccttaaccatcttgcacttgttctgaaaagatgccaagagaccaacctagttctaaactgggaaaaatgtcactttatggtgactgaagggattgtccttgggcataaa
atctcaaacaagggaatagaggtggatcaagctaaagttgaagtaattgaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctcgggcatgcagg
attctaccgaaggtttataaaggatttttcaaaaattacaaaacctttgagtaatctgctagctcctgacacaccatttatctttgataaggagtgtctgcaggcgtttgaga
ctctgaaagctaagctggtcacaacaccagtcatctctgaaccggactggacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ah-Athila-5 
aaggacacacaagacagctcttgggtggtccataggtgaccttaagggcataagcccagctagatacatgcacaaaatcttattggaggataatgctaaactagtgg
ttcaaccacagagacggctaaatccagccatgaaggaagtggtacagaaagaggtcaccaaattattggaggctgggattatttatcctatttctgatagcccctggg
tgagccctgttcaagttgtccccaaaaagggaggcatgacagtggttcataatgaaaagaatgaactggttcctacaagaatagttacagggtggcgcatgtatattg
attacagaaggctcaatatagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccagatgctagaaagattggcaggtcatgattattactgctttttagatggcta
ctcaggctataaccagattgcagtagatccccaggatcaagagaaaacagcattcacatgtccatctggagtgtttgcttatagaaagatgccatttgggctgtgtaat
gcgcctgcaaccttccagagatgcatgctctctattttctctgatatggtggaaagatttctggaagtcttcatggatgacttcttagtatatggagactcattcagctcttg
tcttgatcatctgaaactagttctgaaaagatgccaagagaccaacctggttttaaactgggaaaaatgtcagtttatgccaagagaccaacctgatatggtgactgaa
gggattgtccttgggcataaaatttcacacaagggaatagaggtggatcaagtaaaaatagaggtaattgaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcaga
agctttctggggcatgcaggattctataggaggtttataaaggatttttcaaaaattgcaaaacctctgagcaatctgctagctgctgacacgccatttgtgtttgacaca
gagtgtctgcaggcgtttgaaatgctgaaagccaagctggtcacaacaccagttatttctgcaccagactggacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
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>Ah-Athila-6 
aaggacacacaagacagctcttggatggtccatcagtgatcttaagggcattagcctagccagatgcatgcacaagatcctattggagggtgatgctaagccagtgg
ttcaaccacagaggcggctgaatccagccatgaaggaggtggtgcagaaggaggtcactaaattactagaggctgggattatttatcccatttctgatagcccctgg
gtaagcctgttcaagtcgtccctaagaagggtggcatgacagtggttcataatgaaaaaaatgaactggttcctacaagaacagttacagggtggcgtatgtgtattg
attacagaaggctcaatacaactaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccagatgctagaaagattagcaggtcatgaatactactacttccgggatgga
tattcagggtataatcaaattgtagtagatccccaggatcaagagaaaacagtgttcacatgtccatctggagtatttgcatacagaaggatgacatttggtctgtgcaat
gcacctgcaacctttcagaggtgcatgctctccattttctctgatatggtgaaaaatttctggaagtcttcatagatgacttttcagtatttggagactcattcaactcctgtc
ttgaccatctagaacttgttctaaagaggtgccaagagaccaacctggttttaaactgggagaaatgtcactttatggtgactgaaagaattgtccttgggcataaaattt
cgaagggaatagaggtggatcaagctaaggtagaggtaattgaaaaattaccaccactagctaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggattctat
aggaggtttataaaagatttttcaaaaatcaccaaacctctgagtaatctgctagctgctgacacgccatttatctttgataaggtgtgtctgcaggcgtttgagactctaa
aaactaagctggtcacagcaccagtcatctctgcaccagactggacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ah-Athila-7 
aaggacacacaagacagctcttgggtggtccatcagtgatcttaagggtattagcccagccagatgtacgcacaagatcctattggagggtgatgctaagccagtg
gttcaaccacagaggcggctgaatccagccatgaaggaggtggtgcagaaggaggtcactaaattactagaggctgggattatttatcccatttctgatatcccctgg
gtaagtcctgttcaagtcgtccctaagaagggtggcatgacagtggttcataataaaaaaatgaactgattcctacaagaacagttacagggtggcgtatgtgtattaat
tacagaaggctcaatacagctaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccagatgctagaaagactagcaggtcatgaatactactacttcctggatggata
tttaggttataatcaaattgcagtagatccccaagatcaagagaaaacagcgttcatatgtccatctggagtatttgcatacagaaggatgccatttggtctgtgcaatgc
acctgcaacctttcagaggtgcatgctctccattttctctgatatggtggaaaaatttctggaagttttcatggatgtctcttcaatgtttggagactcattcagctcttgtctt
gaccatctagcacttgttctaaagaggtgccaagagaccaacctagttttaaactcagagaaatgtcattttatggtgactgaaggaattgtccttgggcataaaatttcg
aacaagggaatagaggtggatcaagctaagatagaggtaattgaaaaattacgaccaccagctaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggattcta
taggaggtttataaaagatttttcaaaaatcgccaaacctctgagtaatctgctagctgctgacacgccatttatctttgataaggagtgtctacaggcatttgaggctctg
aaagctaagctggtcacagcactagtcatctctgcaccagactggacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ah-Athila-8 
aaggacacacaagacagctcttgggtggtctataagtgatctcaagggcattagcccagctagatacatgcacaagatcctgttggaggataatgccaaaccagtg
gtccaaccacaaaggaggctaaatccagccatgaaggaggtggtgcagaaagaggtcactaaattactagaggctgggattatttatcctatttctgatagcccctgg
gtgagccctgtccaagttgtccccaaaaagggaggcatgacagtggtttataatgaaaaaaatgaactggttcctacaagaacagtcacagggtggcgtatgtgtatt
gattacagaaggctcaatacagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccaaatgctagaaagactagctggtcatgattattacttctttttggatggct
attcaggctacaaccaaattgcagtagatcctcaagaccaagagaaaatagcatttacttgcccttctggcgtgtttgcctacaggaggatgccttttggtctgtgcaat
gcacctgcaacctttcagaggtgcatgctctctatcttctcagatatggtagagaaatttctggaagtcttcatggacgacttctcagtatatggagactcattcagctcct
gtcttaatcacctagcacttgtcctgaaaaggtgccaagagactaacctggttttaaactgggagaaatgtcactttatggtgactgagggaattgtccttgggcacaaa
atttcaagcaagggaatagaggtggataaggcaaaggtagaggtaattgaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagttttctagggcgtgcagg
attctacagaaggttcataaaggatttttcaaaaattgcaaaacctttgagtaacctgctagttgctgacacaccatttgtgtttgacacacagtgtctgcaggcctttgag
accctgaaagctaagctggtcacagcaccagtcatctctgcaccagattggacattgccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ah-Athila-9 
aaggacacacaagacagctcttgggtggtccataagtgatcttaagggcattagcccagctagatgcatgcacaagatcctgttggaggataatgccaaaccaatg
gttcaaccacaaaggaggctaaatccagccatgaaggaggtggtgcagaaagaggtcactaaattactagaggctgggattatttatcctatttctgatagcccccgg
gtgagccctgtccaagttgtccccaaaaagggaggcatgacagtggttcataatgaaaaaaatgaactggttcctacaagaacagtcacaggatggcgtatgtgtatt
gactacagaaggctcaatacagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccaaatgctagaaagactagctggtcatgattattactgctttttggatggc
tattcaggctacaaccaaattgcagtagaccctcaggaccaagagaaaatagcatttacttgcccttctggcgtgtttgcctacagaaggatgccttttggtctgtgcaa
tgcacctgcaacctttcaaaggtgcatgctctctatcttctcagatatcgtagagaaatttctggaagtcttcatggatgacttctcagtatatggagactcattcagctcct
gtcttaatcacctagcacttgtcctgaaaaggtgccaagagactaacctggttttaaactgggagaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcacaaa
atttcaagcaagggaatagaggtggataaggcaaaggtagaggtaattgaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcag
gattctacagaaggttcataaaggatttttcgaaaattgcaaaacctttgagtaacctgctagctgctgacacaccatttgtgtttgacacacagtgtctgcaggcatttga
gaccctgaaagctaagctggtcacagcaccagtcatctctgcaccagattggacattgccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ah-Athila-11 
aaggacacacaaaacagctcttgggtggtccatcagtgatcttaagggcattagcccagccaaatgcatgcacaagatcttactggaggatgacgccaagccagtg
gttcaaccacaaaggcggctgaatccagccatgaaagaagtggtgcagaaagaggtcactaaattactagaggctgggattatttatcctatttctgacagcccctgg
gtgagccctgtccaagttgtccctaagaaaggtggcatgacagtggttcataatgaaaaaaataaactggttcctacaagaacagttacagggtggcgtatgtgtattg
attatagaaggctcaatacagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaacaaatgctagaaagactagcaggtcatgaatactactgcttcctggatgga
tattcagcttataatcaaattgcagtagatccccaggatcaagagaaaacgacattcacatgtccatctggagtatttgcatacagaaggatgccatttggcctgtgcaa
tgcacctgcaacctttcagaggtgcatgctctcaattttctctgatatggtggaaaaattcctggaagtcttcatggatgacttttcagtatttggagactcattcagctcct
gccttaaccatttagcacttgttctgaaaagatgcaaagagactaacctggttttaaactgggaaaaatgtcacttcatggtgactgaaggaattgtccttgggcacaaa
atctcgaacaaggggatagaggtggatcaagctaaggtagaggtaattgaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcag
gattctataggaggtttataaaggatttttcaaaaattgccaaacctctgagcaacctgctggctgctgacacgccatttatctttgataaagagtgtctgcaggcatttga
gactctgaaagctaaattggtcacagcaccaatcatctctgcaccagactggacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
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>Ah-Athila-13 
gtacgcacaaaatcctatgggagggtgacgccaagcctgtggtccaaccacaaaggcggctgaacccagccatgaagaaagtggtgcaaaaggaggtcactaa
attactagaggctgggattatttatcctatttctgacagcccctgggtaagccctgtccaagtcgtccctaaaaagggaggcatgacagtggttcacaatgaaaaaaat
gaactggttcctacaagaacagttacagggtggcgtatgtgtattgattatagaaggctcaatacagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccaaat
gctagaaagactagcaggtcatgaatactactgcctcctggatggatattcaggttataatcaaattgcagtagatccccaggatcaggagaaaacggcattcacctg
cccctctggagtatttgcatacagaaggatgccatttggcctgtgcaatgcacctacaacttttcagaggtgcatgctctcaattttctctgatatggtgaaaaaattcctg
gaagtcttcatggatgacttttcagtatttggagactcattcagctcctgccttaaccatttagcacttgttctaaagagatgccaagagactaacctggttttaaactggg
agaagtgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcacaaaatctcgaacaaggggatataggtggatcaagctaaggtagaggtaattgaaaaattaccac
cacctgccaatgttaacgcaatcagaagctttctggggcatgcaagattctataggaggtttataaaggatttttcaaaaattgccaaacctctgagcaacctgctagct
actgacacgccatttatctttgataaagagtgtctgcaggcgtttgagactctgaaagctaaattggttacaacaccaatcatctctgcaccagactggacattaccattt
gaactgatgtgtgaa 
 
>Ah-Athila-1 
ctaaatccagccatgaaggaagtggtgcagaaagaggtcaccaaattactagaggctgggattatttatcctatttctgacagcccctgggtgagccctgtccaagtt
gtccccaaaaagggaggcatgacagtggttcagaatgaaaagaatgaactggttcctacaagaacagttacagggtggcacatgtgtattgactacagaaggctca
atacagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccagatgctagaaagactggcaggtcatgactattactactttttggatggctactcaggctataacc
agattgcagtagatccccaggatcaagagaaaacaacattcacatgtccatctggagtgtttgcttatagaaggataccatttgggctgtgtaatacgcttgcaaccttc
cagagatgcatgctctctattttctctgatatggtggaaaaatttctggaagtcttcatggatgacttctcagtatatggagactcattcagcacctgtcttgatcacctgaa
acttgttctgaagagatgccaagagaccaacctagttttaaactgggaaaaatgtcacttcatggtgactgaagggattgtccttgggcataaaatctcaaacaaggga
atagaggtggatcaagaaaaaatagaggtaattgagaaattatcaccacctgccaatgtcaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggattctataggaggttt
ataaaggatttttcaaaaatcgcaaaacctctaagcaatctgctagctgctgacatgccatttgtgtttaacaaagagtgtctgcagcgtttgaaacgctgaaagccaag
ctggtcatagcaccagttatttccgcaccagactggacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ah-Athila-2 
ctatccagccatgaaggaagtggtgcagaaagaggtcactaagttactagaggctgggattatttatcctatttctgatagtccctgggtgagccctgtccaagttgtcc
ccaagaagggaggcatgacagtggttcataataaaaagaatgaactggttcccacaagaacagttacagggtggcatatgtgtattgattacagaaggctcaatata
gccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccaaatgctagaaagactagaaggtcatgaatactactgctttttggatggctattcaggctacaaccaaatt
gcagtggatcctcaagaccaagagaaaacagcattcacatgtccactggagtatttgcttacagaagaatgccttttggtctctacaatgcacctgcaacctttcagag
gtgcatgctctctattttttctgatatggtagagaagttcttggaagtcttcatggatgacttctcagtatttggagactcattcagctcctgtcttgatcatctagcacttgtc
ctgaaaaggtgccaagaaactaacctggtcttaaactgggaaaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcacaaaatttcaagcaagggaatagag
gtagatcaagccaaggtagaggtaattgaaaaattaccgccacctgccaatgtaaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggattctataggaggttcataaa
ggatttttcaaaaattgcaaaacctctgagcaacttgctagctgctgacacaccatttgtgtttgacacagagtgtctgcaggtgtttgaaaccctgaaagctaagctggt
cacagcaccagtcatctctgcacctgactggacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ah-Athila-4 
gtacgcacaagatcctattggaggatgatgccaacgcagtggttcaaccacagtggcggctaaatccagccatgaaggaggtggtatagaaagaggtcactaagtt
actagaggctgtaattatttatcctatttctgatagcccctaggtgagccctgtccaagttatccccaagaagggaggcatgacagtggttcataatgaaaagaatgaa
ctggttcctacaagaacagttacagggtggcgtatatgtattgactacagaagactcaatacagccaccagaaaggactactttcctttccattcatagaccatgctaga
gagactagcaggccatgaatactactactttttggatggctattcaggttacaaccaaattgtagtagatcctcaggaccaagagaaaacagcattcacatgtccatttg
gtgtatttacctacagaatgatgccatttggtctgtgcaatgcacctgcaacctttcagaggtgcatgctctctatcttctctgatatggtagagaaatttctgaaagtcttc
atggatgacttctcagtatttggagactcatttagctcatgtcttgaccatttagcacttttctgaaaaggtgccaagagatcaacctagttttaaactgggagaaatgtca
ctttatggtgactgaaggaatttttcttgggcacaaaatttcgaacaaaagaatagaggtggatcaagctaaggtagaggtaattgaaaaattaccaccacctaccaat
gttaaggcaattagaagctttctggggcatgcaggattctataggaggtttataaaggatttttcaaaaattgcaaaacctctgagcaatttgctagctgctgatacacctt
ttgtctttgacacaaagtgcctgcaggcatttgagaccctgaaagctaagctggtcacagcaccagtcatttctgcaccagactagacatttccatttgaactgatgtgt
gaa 
 
>Ah-Athila-10  
gtacgcacaagatcctattggagggtgacgccaagccagtggtacaaccacaaaggcggctgaatccagccatgaaagaagtggtgcagaaggaggtcactaa
attactagaggctgggattatttatcctatttctgacagcccctgggtaagccctgtccaagtcgtccctaagaagggaggcatgacagtggtttataatgaaaaaaatg
aactggttcctacaagaacagttacagggtgccgtatgtgtattgattatagaaggctcaatacagccatcaaaaaggatcattttcctttaccattcatagaccagatgc
tagaaagactagcagatcatgaatactactgcttcctggatggatattcaggttataatcaaattgcagtagatccccaggatcaggagaaaacggcattcacatgtcc
atctggagtatttgcatacagaaggatgccatttggcctgtgcaatgcacctgcaacctttcagaggtgcatgctctcaattttctctgatatggtggaaaattttctggaa
gttttcatggatgagttttcagtatttggagactcattcagctcctgtcttgaccatctagcacttgttctaaagagatgtcaagagaccaacctagttttaaactgggagaa
atgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcacaaaatctcgaacaaaggaatagaggtggatcaagctaaggtagaggtaattaaaaaattaccaccacc
agccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcagggttctataggaggtttataaaggacttctcaaaaattgccaaacctctaagcaatctgctagctgct
gacacgccatttatctttgataaggagtgtctgcaggcgtttgagaccctgaaagctaagctggtcacagcaccagtcatctttgcaccagactggacattaccatttg
aactgatgtgtgaa 
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>Ah-Athila-12 
ctaaatccagccatgaaggaggtggtgcagaaagaggtcaccaagttactggaggctgggattatttatcccatttctgatagcccctgggtgagccctgtccaagtt
gtccccaagaagggaggcatgacagtggttcataatgaaaaaaataaattggtccctacaagaacagttacagagtggcgtatgtgtattgattacagaaggctcaat
atagccaccaggaaggatcactttcctttaccattcatagaccaaatgttagaaagactagcaggtcatgaatactactgcttttggatggctatttaggttataaccaaat
tgcagtagatcctcaggaccaagagaaaacagcattcacatgtccttctggagtgtttgcctacagaaggatgccttttggactgtgcaatgcacctgtaacctttcag
agatgcatgctctctatcttctctgatatggtagaaaaatttctggaagtctttatggatgacttttcagtatttggagattcattcagctcctgccttgaccatttagcacttgt
tctgaaaagatgccaagagactaacctagttttaaactgggaaaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcataaaatttcaaacaagggaatagag
gtggatcaagctaaagtggaagtaattgaaaaattaccactacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggattctataggaggtttataaagg
atttttcaaaaattgcaaaacctctgagcaatctgctagctgctgacacgccatttgtgtttgacacagagtatctacaggcgtttgaaactctgaaagctaagctggtca
cagaaccagttatttttgcaccagactggacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ah-Athila-15 
gtacgcacaagatcctattggaaggagacgccaagcctgtggtccaaccacaaaggcggctgaacccagccatgaaggaagtggtgcaaaaggaggtcactaa
attactaaaggctgggattatttatcttatttctgacagcccctgggtaagccctgtccaagtcgtccctaaaaagggaggcatgacagtggttcacaatgaaaaaaat
gaactggttcctacaagaacagttacagggtggcgtatgtgtattgattatagaaggctcaatacagccaccagaaaggatcactttcctttaccattcatagaccaaat
gctagaaagactagcaggtcatgaatactattgcttcctggatggatattcaggttataatcaaattgtagtagatcccgaggatcaggagaaaacggcattcacctgc
ccatccggagtatttgcatacagaaggatgccatttggcctgtgcaatgcacctgcaacttttcagaggtgcatgctctcaattttctctgatatggtggaaaaattcctg
gaagtcttcatggatgacttttcagtatttggagactcattcagctcctgccttaaccacttagcacttgttctgaaaagatgccaagagactaacctggttttaaactggg
aaaagtgtcactttatggtgactgaaggaatcgtccttgggcacaaaatctcgaacaaggggatagaggtggatcaagctaaggtagaggtaattgaaaaattacca
ccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggattctataggaggtttataaaggatttttcaaaaattgccaaacctctgagcaacctgctagc
cactgacacgccatttatctttgataaagagtgtctgcaggcatttgagactctaaaagctaaattggttacagcaccaatcatctctgcaccagactggacattaccatt
tgaactgatgtgtgaa 
 
>Ah-Athila-16 
ctaaatccagccatgaaggaggtggtgcagaaagagctcactaagttactagaggctgggattatttatcctatttctgatagcccctgggtaagccctgttcaagtcg
tccctaagaaaggtggcatgacagcggttcataatgaaaaaaatgaactggttcctacaagaacagttactgggtggcgtatgtgtattgattatagaaggctcaatac
agctaccataaaggatcattttcctttaccattcatagaccagatgctagaacgactggcaggtcatgaatactactgcttcctggatggatattcaggttataatcaaatt
gcagtagatccacaagatcaagagaaaacgacattcacatgtctatatggagtatttgcatacagaaggatgccatttggcctgtgcaatgcacctgcaacctttcaga
ggtgcatgctctcaattttctctgatatggtggaaaaatttctggaagtcttcatggatgacttttccgtatttggagactcattcagctcctgtcttgaccatctagcacttgt
tctaaagagatgccaagagactaacctggttttaaattgggagaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcacaaaatctcgaacaagggaataga
ggtggatcaagctaaggtagaggtaattgaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggattttataggaggtttataaag
gatttttcaaaaatcgccaaacctctgagcaacctgctagctgctgacacgccatttatctttgataaagaatgtctgcaggcatttgagactctgaaagctaagttggtc
acaacaccaatcatctctgcaccagactggacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ah-Athila-18 
ggagatgataggtgcagaaggaggtcactaaattactagatgctagaattatttatcccatttctgatagcccctgggtaagccctatccaagtcatccctaagaaggg
tggtatgacagtggttcataatgaaaaaaatgaactggttcctacaaaaacagttacagggtagcgtatgtgtattgattacagaaggctcaatacagttaccaaaatg
gatcattttcctttaccattcatagaccaaatgctagaaagactagcaggtcatgaatactactgcttcctagatggatattcaggctataatcaaattgcagtagatcccc
aagatcaagagaaaatagcattcacatgtccatccgacgtatttgcatacagaatgatgccatttggcctgtgcaatgcacctgcaacctttcaaaggtgcatgctctct
attttctctgatatggtggaaaaatttctggaagtcttcatggatgacttttcagtatttggagactcattcagctcctgtcttgaccatctagcacttgttctaaagaggtgtc
aaaagactaacctggttttaaactggaaaaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttaggcacaaaattttgaacaagggaatagaggtggatcaagctaa
ggtagaggtaattgaaaaattaccaccacctgtcaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggattctataggaggtttataaaagatttttcaaaaatcg
ccaaacctctgagtaatctgctagctgctgatatgccatttatctttgataaggagtgtctgcaggcgtttgagactctgaaagctaagctggtcacagcaccagtcatct
ctgcaccagactgaacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ah-Athila-19 
ctaaatccagccatgaaggaggtggtgcagaaagaggtcactaaattactagaggctgggattatttatcctatttctgatagcccatgggtgagccctgtccaagttg
tccccaaaaagggaggcatgacagtggttcataatgaaaaaatgaactggttcctacaagaacagtcacagggtggcgtatgtgtattgactacagaaggctcaata
cagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccaaatgctagaaagactagctggtcatgattattactgctttttggatggctattcaggttacaaccaaat
tgcagtagatcctcaggaccaagagaaaacagcatttacttgcccttctggcgtgtttgcctacaggaggacgccttttggtctgtgtaatgctcctgcaagctttcaga
gatgcatgttatccatcttctctgatatggtggagaaattcctggaagtcttcatggatgacttctcagtatatggagactcattcagctcatgtcttaatcaccaaacactt
gtcctgaaaaggtgccaagagactaacctggttttaaactgggagaaatgtcactttatggtgactgagggaattttccttgggcacaaaatttcaagtaggggaatag
aggtggataaggcaaaggtagaggtaattgaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgtaggattctacagaaggtttataa
aggatttttcaaaaattgcaaaacctttgagtaacctgctagctgctgacacaccatttgtgtttgacacacagtgtctgcaggcatttgagaccctgaaagctaagctg
gtcacagcaccagtcatctctgcaccagattggacattgccatttgaactgatgtgtgaa 
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>Ah-Athila-21 
aaggacacacaagacagctcttaggtggacaataagtgaccttaaggacattaccccaacccgatgcatgcacaagatcctgctgaaggatgatgccaaccatgaa
ggaagtggtgcaaaagtaagtcacaaaattatgggaggccgagattatttatcccatctctgacatcccttgggtgagccctgtccaagttgttcccaaaaagggagg
catgacagtggttcataatgataagaatgaactgattcctacaaagacaatcatagggtggtgtatgtgcattgaatatagaaggctcaataacgccaccaaaaagga
tcatttttctttaccattcattgatcaaatgctagagagactagcagggcatgctttttattgtttcctggatggctattccggttacaatcaaattacagtggatccacagga
tcaagaaaatacagtatttacatgcccatatggcgtgtttgcttataggtggatgccatttggcctgtgcaatgcacctgccacctttcagaggtgtatgctctctatgttct
ctgatatggtggagaagttccttgaagtattcatggatgactcctctatctttggagattcacttgaatcatgccttgaccatctagccctagttcttaaacgatgccaaga
cccaaacttggttttaaacttagaaaaatgtcacttcatggtgactgaagggattgttctcgggcatcgaatttcaaacaagggaatagaagtggatcaagctaaggtg
gaggtaattgagcgattaccaccacctactaatgtcaaaggaatcagaagtttcctgagacatgcaggattctacaggaggtttataaaggattcttctaaagttgcaaa
actcctgtgcaacttactaaccactgacactctatttgtctttcaccaagagtttctgcaggcctttgagactctgaaagctaagcttatcattgcgcctgtaatctctgcac
ccaactgggacttaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ah-Athila-22 
ctaaatccagccatgaaggaggtagtgcagaaagaggtcactaagttactagaggctaggattatttatcctatttctgatagcccctgggtgagccctgtccaagttg
tccccaataagggaggcatgacagtggttcataatgaaaaaaatgaactggttcccacaagaatagttacagggtggcgtatgtgtattgactacagaaggctcaata
cagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccagatgctagagagactagcaggtcatgaatattattgctttttggatggctattcaggttacaaccaaa
ttgcagtagatcctcaggaccaagagaaaacagcatttacttgcccttctggcgtttttgcctacaggaggatgccttttggtctgtgtaatgctcctgcaacctttcaga
gatgcatgttatccatcttctctgatatggtggagaaattcctggaagtcttcatggatgacttctcagtatatggagactcattcagctcctgtcttaatcacctagcactt
gtcctgaaaaggtgccaagagactaacctggttttaaactgggagaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcacaaaatttcaagcaggggaata
gaggtggataaggcaaaggtagaggtaattgaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggattctacagaaggtttat
aaaggatttttcaaaaattgcaaaacctttgagtaacctgctagctgctgacacaccatttgtgtttgacacacagtgtctgcaggcatttgagaccctgaaagataagct
ggtcacagcaccagtcatctctgcaccagattggacattgccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ah-Athila-23 
aaggacacacaagacagctcttggattatccataagtgaccttaagggcataagcccggctagatgcatgcacaaaatcctattggaggatgatgctaagccagtgg
ttcaaccacggaggcggctaaatccagccatgaaggaagtggtgtagaaagaggtcaccaaattactggaggctgggattatttatcctatttctgatagcccctggg
tgagtcctgttcaagttgttcccaagaaagaaggcatgaaagtggttcataatgaaaaaaatgaactggttcctacaagaacagttacagggtagcgcatgtgtattga
ctacagaaggctcaatacagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccaaatgctagagagactagcaggtcatgaatattactgctttttggatggct
attcaggttacaaccaaattacagtagatcctcaggaccaagagaaaacagcattcacatgtccttctggagtatttgcttacagaagaataccttttggtctgtgtaatg
cacctgcaacttttcagaggtgcatgctttctatcttctctgatatggttaaaaagtttgtagaagtcttcatggatgacttttcagtatttggagactcattcagctcctgcct
tgatcatttagcacttgttctgaaaagatgctaagagaccaacctagttttaaactggaaaaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtcctttgggcataaaatttc
aaacaagggaatagaggtggatcaagctaaagtggaagtaattgaaaaattaccaccacctgctaatattaaggcaatcagaaactttctggggcatgcaggattcta
caggaggtttataaaggatttttcaaaaattgaaaaacccctgagcaatctgctagctgctgacacgccatttgtgtttgacacagagtgtctgcaggcgtttgagactc
tgaaagctaagctggtcacagcaccagttatttctacaccagactggactttaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ah-Athila-25 
gtacgcacaagatcctattggaggataatgccaaaccagtggtccaaccacagaggaggctaaatcctgccatgaaggaggtggtgcagaaagaggtcactaaat
tactagaggctgggattatttatcctatttctgatagcccctgggtgagccctgtccaagttgttcccaaaaagggaggcatgacaatggttcataatgaaaaaaatgaa
ctggtccctataaggacagtcacagggtggcgcatgtgtattgactacagaaggctcaatacagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccaaatgc
tagaaagactagctggtcatgactattactgctttttggatggctattcaggctacaaccaaattgcagtagatcctcaggaccaagagaaaacatcattcacttgccctt
ctggcgtgtttgcctataggagaatgccttttggtctgtgcaatgcacctgcaaccgttcagaggtgcatgctctctatcttctcagatatggtagagaaatttctggaag
tcttcatggatgacttctcagtatatggagactcattcagctcctgtcttaatcacctagcccttgtcctgaaaaggtgccaagagactaacctggttttgaactgggaga
aatgtcactttatggtgactgaaggaattgttcttgggcacaaaatttcaaacaagggaatagaggtggataaggcaaaggtagaggtaattgaaaaattaccaccac
ctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcagggttctacagaaggtttataaaggacttttcaaaaattgcaaaacctctgagtaacctgttagctgct
gacacaccatttgtgtttgacacacagtgtctgcaggcgtttgagaccctgaaagctaagctggtcacagcaccagtcatctctgcaccagattggacattgccatttg
aactgatgtgtgaa 
 
>Ah-Athila-24 
gtacgcacaagatcctattggaggacgatgctaacccagttgttcaaccacagaggcggctaaatccagccatgaaggaggtggtgcagaaagaggtcaccaagt
tactggaggctgggattatttatcctatttctgatagcccctgggtgagccctgtccaagttgtccccaagaaaggaggcatgacagtggttcataatgaaagaaatga
actggttcctacaagaacagttatagggtggcgtatgtgtattgattacagaaggctcaatacagccaccaggaaggatcactttcctttaccattcatagaccggatg
ctagaaagactaacaggtcatgaatactactgctttttggatggctattcaggttacgaccaaattacagtagatcctcaggaccaagagaaaacagcattcacatgcc
ttctagagtgtttgcctacagaaggatgcgttttggtctgtgcaatgcacctgcaacctttcagaggtgcatgctctctatcttctctgatatggtagagaaatttctgaaa
gtcttcatggatgacttttcagtctttggagactcattcagctcctgccttaaccatttagcacttgttctgaaaagatgccaagagaccaacctagttttaaactgggaaa
aatgtcactttatggtgactgaagggattgtccttgggcataaaatttcaaacaagggaatagaggtggatcaagctaaagttgaagtaattgaaaaattaccaccacc
tgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggattctataggaggtttataaaggatttttcaaaaattgcaaaacctctgagcaacctgctagctgctg
acatgccatttgtgtttgacacagagtgtctgcaggcgtttgaaactctgaaagctaagttggtcacagcaccagttatttctgcaccagactggacattaccatttgaac
tgatgtgtgaa 
 
 



 88 

>Ah-Athila-29 
ctaaatccagccatgaaggaggtggtgcagaaagaggtcactaaattactagaggctgggattatttatcctatttttgatagcccctgggtgagccctgtccaagttgt
tcccaaaaagggaggcatgacagtggttcataatgaaaaaaatgaactggttcctacaaggacagtcacagggtggcgcatgtgtattgactacagaaggctcaat
acagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccaaatgctagaaagactagctggtcatgattattactgctttttggatggctatttaggctacaaccaaa
ttgcagtagatcctcaggaccaagagaaaacagcattcacttgcccttctggcgtgtttgcctacaggaggatgccttttggtctgtgcaatgcacctgcaacctttcag
aggtgcatgctctctatcttctcagatgtggtagagaaatttctggaagtcttcatggatgacttttcagtatatgaggattcatttagctcctgtcttaatcacctagcactt
gtcctgaaaagatgccaagagactaacctggttttaaactgggagaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcacaaaatttcaagcaggggaata
gaggtggataaggcagaggtggaggtaatagaaacattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggattctacagaaggtttat
aaaggatttttcgaaaattgcaaaacctctgagtaacctgttagctgctgacacaccatttgtgtttgacacacagtgtctgcaggcatttgagaccctgaaagctaagc
tggtcacagcaccagtcatctctgcaccagattggacattgccatttgaactgatgtgtgaaatcact 
 
>Ah-Athila-17 
ggagctctcccatatggtcgacctgcaggcggccgcgaattcactagtgattctaaatccagccatgaaggaggtggtgcagaaagaggtcactaagttactagag
gctgggattatttatcctatttctgatagcccctgggtgagccctatccaagttgtccccaagaagggaggcatgatagtggttcataataaaaagaatgaactggttcc
cacaagaacagttacagggtggcgtatgtgtattgactacagaaggcccaatacagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccaaatgctagaaag
actagctggtcatgattattactgctttttggatggctattcaggttacaaccaaattgtagtagatcctcaggaccaagagaagacagcattcacttgcccttctggcgt
gtttgcctacagaagaataccttttggtctgtgtaatgcacctgcaactttttaaagatgcatgctatccatcttctctgatatggtagagaagttcctggaagtcttcatgg
atgacttcttagtatatggagactcgttcagctcctgtcttaatcatctagcacttgtcttgaaaaggtgccaagagactaacctggtcttaaactgggagaaatgtcactt
catggtgactgaaggaattgttcttgggcataaaatttcaggcaagggaatagaggtggatcaagcaaaggtagaagtaattgaaaaattaccaccacctaccaatgt
taaggcaatcagaagctttctagggcatgcaggattttacagaaggttcataaaggacttttcaaaaattgcaaaacctctaagcaacctgctagctgttgacacgcca
tttgtgtttgacacagagtgtctgcaggcgtttgagaccctgaaatccaagctagtcacagcaccagtaatctctgcaccagattgaacattaccatttgaactgatggt
gaaatcgaattcccgcggccgccatggcggccgggagcatgcgacgtcgggc 
 
>Ah-Athila-20 
gcccgacgtcgcatgctcccggccgccatggcggccgcgggaattcgattaaggacacacaagacagctcttgggtggtccatcagtgatcttaagggcattagc
ccagccagatgcatgcacaagatcttactggaggatgacgccaagccagtggttcaaccacaaaggcggctgaatccagctatgaaagaagtggtgcagaaaga
ggtcactaaattactagagggtgggattatttatcctatttctgacagcccctgggtgagccctgtccatgttgtccctaagaaaggtggcatgacagtgattcataatg
aaaaaaatgaactggttcccacaagaacagttacagggtggcgtatgtgcattgtttatagaaggctcaatacagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcata
gaccagatgctagaaagactagcaggtcatgaatactactgcttcctggatggatattcaggttataatcaaattgcggtagatccccatgatcaggagaaaacggca
tttacgtgcccatctggagtatttgcatacagaaggatgccatttggcctgtgcaatgcacctgcaacctttcagaggtgcatgctctcaattttctctgatatggtggaa
aaattcctggaagtcttcatggatgacttttcagtatttggagactcattcagctcctgccttaaccatttagcacttgttctgaaaagatgccaagagactaacctggtttt
aaactggaaaaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcacaaaatttcgaacaagggaatagaggtggatcaagctaaggtagaagtaattgaaaa
attgccaccacctgctaatgttaaggcaatcagaagcttcctggggcatgcaggattctataggaggtttataaaggatttttcaaaaatcgccaaacctctgagcaac
ctgctagctgctgacacgccatttatctttgataaagagtgtctgcaggcatttgagactctgaaagctaaattggtaacagcaccaatcatctttgcaccaaacttgaca
ttaccatttgaactgatgtgtgaaatcactagtgaattcgcggccgcctgcaggtcgaccatatgggagagctccccacgcgtt 
 
>Ah-Athila-26 
cgacgtcgcatgctcccggccgccatggcggccgcgggaattcgattgtacgcacaagatcctattggagggtgacactaagccagtggttcaaccacagaggtg
gctgaatccagccatgaaggaggtggtgtagaaggaggtcactaaattactagaggctaggattatttatcctatttctgatagcccctgggtaaccccttttcaagtcg
tccctaagaagggtgatatgacagtggttcataatgaaaaaaatgaactggttctacaagaacagttatagggtggcgtatgtgtattgattacagaaggctcaataca
gctaccagaaaggatcatttttctttatcattcatagaccaaatgctagaaagactagcaggtcatgaatactactgcttcctggatggatattcaggttataatcaaattg
cagtagatccccaggatcaagagaaaacagcattcacatgtccatccggagtatttgcatacagaaggatgccatttgatctgtgcaatgcacctgcaactttcaaag
gtgcatgctctctattttctctgatatggtggaaagatttctggaagtcttcatggatgacttttcagtatttggagactcattcagctcctgtcttgaccatctagcacttgtc
ctaaagaggtgccaagagactaacctagttttaaactaggagaaatgtcactttatggtgaatgaaggaattgtccttgggcacaaaatttcgaacaagggaatagaa
gtggatcaagataaggtagaggtaattgaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggattctataggaggtgtataaaa
gatttttcaaaaatcgccaaacctctgagtaatctgctagctgctgacacgccatttatctttgataagaagtgactacaggcgtttgaggctctaaaagctaagctggtc
acagcaccagtcatctctttactagactagacattaccatttgaactgatgtgtgaaatcactagtgaattcgcggccgcctgcaggtcgaccatatgggagagctccc
aacgcgtt 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 



 89 

A. ipaënsis 
 
>Ai-Athila-1  
ctaaatccagccatgaaggaagtggtgcagaaggaggtcaccaagttactagagactgggattatttatcctatttctgatagcccctgggtgagccctgttcaagttg
tccccaaaaaaggaggtatgacagtggttcataatgaaaagaatgaactggttcctacaagaacagttacagggtggcgcatgtgtattgactacagaaggctcaat
acagccaccagaaaggatcatttttctttaccattcatagaccagatgctagagagactagcaggtcatgaatactactactttttggatggctattcaggttataaccaa
attgcagtagatcctcaggaccaagagaaaatagcattcacatgtccttctggagtgtttgcttacaggaggatgccctttggtctgtgtaatgcacctgcaacctttca
gaggtgcatgctctctatcttctctgatatggtagagaaatttctggaaggcttcatggatgacttttcagtatttggagactcattcagctcttgccttaaccatttagcact
tgttctgaaaagattccaagagatcaacctagttttaaactgggaaaaatgccactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcataaaatttcaaacaagggaatat
aggtggatcaagctaaagtggaagtaattgaaaaattaccaccatctgctaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaagattctacaggaggtttataaa
ggatttttcaaaaattgcaaaatccctgagtaatctgctagctgctgacacgccatttgtgtttgacgcagagtgtctgcaagggtttgagactctgaaagctaagctgg
tcacagcaccagttatttctgcaccagactggacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ai-Athila-5 
ctaaatccagccatgaaggaggtggtacagaaagaggtcactaagttactagaggctgggattatttatcctatttctgatagcccctgggtgagccctgtccaagttg
tttcccagaagggaggcatgacagtggttcataatgaaaagaatgaactggttcctacaagaacagttacagggtggcgtatgtgtattgactacagaagactcaata
cagccaccaaaaaggatcattttcctttaccattcatagaccaaatgctagagagactagcaggtcatgaatactactactttttggatggctattcaggttacaaccaaa
ttgcagtagatcctcaggaccaagagaaaacagcattcacatgtccttctggagtatttggttacagaaggatgccatttggtctgtgcaatacacctgcaacctttcag
aggtgcatgctctctatcttctctgatatggtagagaaatttctggaagtcttcatggatgacttctcagtatttggagactcattcagctcctgtcttaaccatctagcactt
gttctgaaaaggtgccaagagacaaacctggttttaaactgggaaaaatgtcactttatggtgactaaatgaattttctttgggcacaaaatttcaaacaagggaataga
ggtggatcaagctaaggtagaggtaattgaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatacaggattctctaggaggtttataaa
ggatttttcaaaattgaaaaactctgagcaatctgctagctgctaacacgccatttgtatttgacacagagtgtctgcatgcgtttgaaactctgaaagctaagctggtca
cagcactagtcatctctgcaccagactggacgttaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ai-Athila-6 
aaggacacacaagacagctctaaatccagccatgaaggaagtggtgcagaaagaggtcaccaaattactggaggctgggatcatttatcctatttctgatagcccct
gggtgagccctgttcaagttgtcctcaaaaagggaggcatgacagtggttcataataaaaagaatgaactggttgctacaagaacagttacagggtggcgcatatgt
attgactacagaaggctcaatacagccaccagaaaggatctttttcctttaccattcatagaccagatgctagaaagactggcaggtcatgattattactgctttttggat
ggctactcaggctataaccagattgcagtagatccccaggatcaagagaaaacagcattcacgtgtctatctggagtgtttgcttatagaaggatgccgtttgggctgt
gtaatgtgcctacaaccttccagagatgcatgctctctattttctctgatatggtggaaaaatttctggaagtctttatggatgacttctcagtatatggagactcattcagct
cctgtcttgatcacctgaaactagttctgaaaagatgccaagagaccaacctggttttaaactgggaaaaatgtcactttatggtgactgaagggattgtccttgggcat
aaaatttcaaacaaaggaatagaggtggatcaagaaaaaatagaggtaattgaaaaattaccaccacttgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgc
aggattctacagaaggtttataaaggatttttcgaaaattgcaaaacctctgagtaacctgttagctgctgacacaccatttgtgtttgacacacagtgtctgcaggcattt
gagaccctgaaagctaagttggtcacagcaccagttatctctgcaccagattggacattgccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ai-Athila-12 
gtacgcacaagatcctattggaggatgatgccaagccagtggttaaaccacagaggtggctgaatccagccatgaaggaggtggtgcagaaagaggtcactaagt
tactagaggctgggattatttatcctatttctgatagcccctgggtgagccctgtccaagttttccccaagaagggaggcatgacagtggttcataatgaaaagaatga
actagttcctacaagaatagttacagggtggcgtatgtgtattgactacagaagactcaatacagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccagagg
ctagagagactagcaggtcatgaatactactgctttttggatggctattcagattacaaccaaattgcagtagatcctcaggaccaagaaaaaatagcatttacatgtcc
ttctggagtatttgcctacagaaagatgccatttggtctgtgcaatgcacctgcaacctttcagaggtgcatgctctctatcttctttgatatggtagagaaatttttggaag
tcttcatggatgacttcttagtatttggagactcattcagctcctgtcttgaccatctagtacttgttctgaaaaggtgccaagaggctaacctgattttaaactggaaaaaa
tgtcactttatggtgattgaaggaattgtccttgggcacaaaatttcaaataagggaatagaggtggatcaagctaaggtagaggtaattgaaaaattaccaccaccta
ccaatgttaaagcaatcagaagctttctgggacatgcaagattctataggaggattataaaggatttttcaaaattgcaaaacctctgagcaatctccttgtagctgacac
gccatttatgtttgacacaaagtgtctgtaggcgtttgagaccctgaaagctaagttggtcacagcaccagttatttctgcaccagactggacattaccatttgaactgat
gtgtgaa 
 
>Ai-Athila-13 
ggagatgataggtgcagaaggaggtcactaaattactagaggctgggattatttatcctatttctgacagcccctgggtaagccctgtccaagtcgtccctaagaagg
gaggcatgacagtggttcataatgaaaaaaatgaactggctcctacaagaacagttacagggtggcatatgtgtattgattatagaaggctcaatacagccaccaga
aaggatcattttcctttaccattcatagaccagatgctagaaagactagcaggtcatgaatactactacttcctagatggatattcaagttataatcaaattgcagtaaatc
cccaggatcaggagaaaacggcattcacatgtccatctggagtatttgcatacagaaggatgccatttggcctgtgtaatgcacctgcaaccttttagaggtgcatgct
cttaattttctctgatatggtggaaaaatttctggaagttttcatggatgacttttcagtatttggagactcattcagctcctgtcttgaccatctagcacttgttctaaagagat
gccaagagaccaacctagttttaaactgggagaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcacaaaatatcgaacaaaggaatagaggtggatcaa
gctaaggtagaggtaattgaaaaattaccaccaccagccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggattctataggaggtttataaaggacttctcaa
aaatcgccaaacctctaagcaatctgctagctgctgacacgccatttatctttgataaggagtgtctgcagacatttgagaccctgaaagctaagttggtcacagcacc
agtcatctctgcaccagactggacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
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>Ai-Athila-14 
aaggacacacaagacagctcttaggtggtccataagtgatcttaagggcattagcccagctaaatgcatgcacaagatcctattggaggatgatgctaagccagtgg
ttcaaccacagaggcggctgaatccagccatgaaggaggtggtacagaaagaggtcactaagttactagaggctgggattatttatcctatttctgatagtccctggg
tgagccctgtccaagttgtccctaagaaggggggcatgacagtagttcataatgaaaagaatgaactagttcctacaagaacagttacagggtggcatatgtgtattg
actacagaaggctcaatacagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcataaaccagatgctagagagactagcaagccatgaatactactgctttttggatgg
ctattcaggttacaactaaattgcagtagatcctcaggaccaagagaaaacagcattcacatgtccatctggagtatttgcctacagaaggatgccatttggtctgtgca
atgcacctgcaacctttcagaggtgcatgctctctattttctctgatatggtagaaaaatttctggaagccttcatggatgacttctcagtatttggagactcattcagctcct
gtcttgatcatctagcacttgttctgaaaaggtgccaagagactaacctggttttaaattgggagaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcacaaaa
tttcgaacaaaggaatagaggtggataaagctaaagtagaggtaattgaaaaattaccaccatctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggat
tctatagaaggtttataaaggatttttcaaaaattgcaaaacctctgagcaatctccttgtagctgaca 
 
>Ai-Athila-15 
aaggacacacaagacagctcttgggtggtccataggtgaccttaagggcataagcccagctagatgcatgcacaaaatcttattggaggataacgctaaaccagtg
gtttaaccacagaggcggctaaatccagccatgaaagaagtggtgcagaaagaggtcaccaaactactagaggctgggattatttatcctatttctgatagcccctgg
gtgagccctgtccaagtcgtcccaaaaaagggaggcatgacagtgattcataatgaaaaaaatgaactggttcctacaagaacagttacagggtggcgcatgtgtat
tgactacagaaggctcaatacagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccagatgctagaaagactagcaggtcctgattattactgctttttggacg
gctactcaggctataaccagattgcagtagatcctcaggatcaagagaaaacagcattcacatgtccatctggagtgtctgcttatagaaggatgccatttggactatg
taatgcgcctacaaccttccagagatgcatgctctctattttctctgatatggtggaaaaatttctggaagtcttcatggatgacttctcagtatatggagactcattcagct
cctgtcttgatcacctgaaacttgttctgaaaagatgtcaagaaaccaacttagttttaactgggaaaaatgtcacttcatggtgattgcagggattgttcttgggcataaa
atctcaaacaagggaatagaggtggatcaagcaaaaatagaggtaattaaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcacgcag
gattctataggaggtttataaaggatttttcaaaaatcgcaaaacctctaagcaatctccttgtagctgaca 
 
>Ai-Athila-16 
ctaaatccagccatgaaggaggtagtgcaaaaagaggtcaccaagttactggaggctgggattatttatcccatctctgatagcccctaggtgagccctgtccaagtt
gtccccaagaagggaggcatgacagtggttcataatgaaaaaaataaactggttcctacaagaacagttatagggtggcgtatgtctattgattatagaaggctcaat
acagccaccaagaaggatcactttcctttaccattcatagaccagatgctagaaagactagcaggtcatgaatactactgctttttggatggttattcaggttataaccaa
attgcagaagatcctcaagaccaagagaaaacagcattcacatgtccttctggagtgtttgcctacagaaggatgccttttggtctgtgcaatgcacctgcaacctttca
gagatgcatgctctctatcttctctgatatggtagagaaatttttggaagtcttcatggatgacttttcaatatttggagattcatttagctcctgccttgaccatttagcacttg
ttctgaaaagatgccaagagactaacctagttttaaactgggaaaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcataaaatttcaaacaagggaataga
ggtggatcaagctaaagtggaagtaattgaaaaattaccaccacctaccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggattctataggaggtttataaa
ggatttttcaaatattacaaaacctctgagcaatctgctagctgctgacacgccatttgtgtttgacacagagtgtctgcagtcgtttgaaactctaaaagctaagctggtc
acaacaccagttatttctgcaccagactggacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ai-Athila-2 
taaggacacacaagacagctcttgggtggttcataagtgatcttaagggcattagcccagcaagatgcatgcacaagatcctattggaggatgatgctaagccagtg
gttcaaccacagaggcggctaaatccagccatgaaggaggtggtgcagaaagaggtcactaagttactagaggctgggattatttatcctatttctgatagcccctgg
gtgagccctgtctatgttgtctctaagaagggaggaatgacagtggttcataatgaaaagaatgaactggttcctacaagaacagttacagggtggcgtatatgtattg
actacagaaggctcaatacagtcaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccagatgctagagagactagcaggtcataaatactattgctttttggatggct
attcaggttacaaccaaattgcagtagatcctcaggaccaagagaaaatagcattcacatgtccttctggagtatttgcctacagaaggatgccctttggtctatgcaat
gcacctgcaacctttcagaggtgcatgctctctatcttctctgatatggtagagaaatttctggaagtcttcatggataacttttcagtatctggagacacattcagctcctg
tcttgaccatttagcacttgttctgaaaagatgccaagagaccaacctagttttaaactgggaaaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcataaaatt
tcaaacaagggaatagaggtggattaagctaaagtggaagtaattgaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcaaaagctttctggggcatgcaggatt
ctatagaaggtttataaaggagttttcaaagattgcaaaacctctgagcaatctgctagctactaacacaccatttgtgtttgacacagagtgtctgcaggcttttgaaact
ctgaaagctaagctggtcaaagcaccagtgatttctgcaccagactagacattaccatttgaactgatgtgtga 
 
>Ai-Athila-3 
aaggacacacaagacagctcttgggtggttcataagtgaccttaagggcataagcccagctagatgcatgcacaagatcctattggaggatgatgctaagccagtg
gttcaaccacaaaggcgattaaatccagccatgaaggaagtagtgcagaaagaggtcaccaagttactggaggctgggattatttatcctatttctgatagctcctgg
gtgagccctgttcaagttgtcccccaaaagggaggcatgacaatggttcataatgaaaaaaatgaactagttcctacaagaacatttacagggtggcgcatgtgtatt
gactacagaaggctcaatacagccaccaaaaaggatcattttcctttaccattcatataccagatgctaaagagactagcaggtcatgatttttactgctttttggatagct
atttaggttacaaccaaattgcagtagatccccaggatcaagagaaaactgcatttacatgtccatctggagtattttcctacaaaaggatgccattcgggctgtgtaat
gcacctgcaacctttcagaaatgcatgctctctattttctctaatatgatggaaaaatttctggaagtcttcatggatgacttctcagtatatggagactcattcagctcctgt
cttgatcacctgacactaatcctgaaatgatgccaagagactaacctggttttgaactgggaaaaatgtcactttatggtgactgaagggattctccttgggcataaaatt
tcaaataaggggatagaggtggatcaagctaaagtggaagtaattgaaaaattaccaccacctgccaatcttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggatt
ctataggaggtttataaaggatttttcaaaaatcgcaaaacctctgagcaatctgctagatgctgacacgccatttgtgtttgacacagagtgtctacaggcgtttgaaac
tctgaaagctaagctggtcacaacactagttatttctgcaccagactggacactaccatttgaactgatgtgtgaa 
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>Ai-Athila-4 
aaggacacacaagacagctcttgggtggtccataagtgaccttaagggcataagcccagctagatgcatgcacaagatcctattggaggatgatgctaagccagtg
gttcaaccacagaggcggttaaatctagccatgaaggaagtggtgaagaaagaggtcaccaagctactggaggctgggattatttatcctacttctgatagtccctgg
gtgagccctgttcaagttgtccccaaaaagggaggcatgacagtggttcataatgaaaaaaatgaactggttcctacaagaacagttacagggtggcgcatgtgtatt
gactacagaaggctcaatacagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccaaatgctagagagactagcagatcatgagttttactgctttttggacgg
ctattcaggttacaaccaaattgcagtagatccccaggattaagagaaaactgcatttacatgttcatctggagtatttgcctacagaagaatgccatttgggctgtgtaa
tgcacctgcaacctttccgagatgcatgctctctattttctctgatatggtggaaaattttctggaagtcttcatggatgacttctcagtatatggagactcattcagctcctg
tcttgatcacctgacactagttctgaaaagatgccaagagactaacctggttttaaactgggaaaaatgtaattttatggtggctgaagggattgtccttgggcgtaaaat
ttcaaacaagggaatagaggtggatcaagctaaagtggaagtaattaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctgaggcatgcatgatttt
ataggaggtttataaaggatttttcaaaaattgcaaaacctctaagcaatctgctagctgctgacacaccatttgtgtttgacacagagtgtctgtaggcgttttaaacttta
aaacctaagctggtcacagcaccagttatttctacaccagactggacactaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ai-Athila-7 
aaggacacacaagacagctcttgggtggtccattagtgatctcaagggcattagcctggccagatgcatgcacaagatcctactagaggataatgctaaactagtgg
ttcaaccacaatggcggctgaatccagccatgaaggaggtggtacagaaagaggtcactaaattactagaggctgggattatttatcccatttctgatagcccctaagt
gagccctatccaagttgcactcaaaaagggaggcatgacagtggttcataatgaaaaaaatgaattggttcctacaagaatagttacagggtggcgtatgtgtactga
ctatagaagactcaatacagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccaaatgctagaaaggctagcaggtcatgactattactactttctggatggcta
ctcaggctacaaccaaattgcagtagatccccaggatcaagaaaaaatagcattcaaatgtccatctggagtatttgcctacagaaggatgtcctttggtctatgtaatg
caccagcaacctttcagagatgcatgctctttatcttctctgataaggtggaaaattttctggaagtcttcatggatgactttttagtatttggagagtctttcagctcctgtct
tgatcatttagcacttgttctgaaaagatggcaagagactaacctggttttaaactaggaaaaatgtcactttatagtgactgaaggaattgtccttgggcataaaattttg
aacaaaggcatagaggtggatcaagctaaggtggaggtaatcgaaaaattaccaccacccaccaatgttaaggcaatcagaagttttctggtacatgcaggattctat
aggaggtttataaaagaatttttcaaaaatcgcaaaacctctgagtaacctgctagctgctgatacaccatttgtctttgacacagagtgtttgcaggcctttgagactcta
aaggctaagctgttcacagcgtctgacatttctgcatcggactagacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ai-Athila-8 
aaggacacacaagacagctcttcggtggtccattagtgatcttaagggcattagcccagccagatgcatgcacaaaatcctattggaaggtgacgctaggccagtg
gttcaaccacaaaagctgctgaacccagccatgaaggaggtggtgcagaaggaggtcactaaattactagaggctgggattatttatcctatttctgttagcccctgg
gtaagccatgtccaagttgtccctaagaaaagtggcatgacagtggttcctaatgaaaaaaatgaactggttcctacaagaacaattacagggtggtgtatgtgtattg
attatagaaggctcaatacagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccagatgctggaaagactagcaggacatgaatactactacttcctggatgg
atattcaggttataataaaatttcagtagatccccaggatcaagagaaaacagcattcacatgtccatctggagtatttgcatacagaaggatgccatttggcttgtgcaa
tgcacctgcaacctttcaaaggtgcatgctctcaattttctctgatatggtggaaaaatttctggaagtcttcatggatgacttttcagtatttggagactcattcagctcttg
tcttgaccatctagcacttgttctaaaaaggtgccaagagactaacctggttttaaactgggaaaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcacaaaat
tttgaacaagggaatagaggtggatcaagctaaggtagaggtaattgaaaaattaccaccacctgccaacgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggat
tttataggaggtttataaaggatttctcaaacctctaagtaatctgctagctgctgacacaccatttatctttgataaggagtttctgcaggtatttgagactctgaaagctaa
attggtcacagcaccaatcatctctgcaccaaactggatattaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ai-Athila-9 
aaggacacacaagacagctcttgggtggtccataagtgatctcaagggcattagcccagccagatgcatgcacaagatcctattagaggatgatgctaagccagtg
gttcaaccacagaggcggctgaatccggccatgaaggaggtggtgcagaaagaggtcactaagttactagaggctgggattatttatcctatttctgatagcccctg
ggtgagccctgtccaagttgtccccaagaagggaagcatgacagtggttcataataaaaagaatgaactggttcctacaagaacagttatagggtggcgtatgtgtat
tgactacagaaggctcaatacagccaccagaaaggatcatttccctttaccattcatagaccagatgctagagagactagcaggtcatgaatactactgctttttggat
ggctattcaagttataaccaaattacagtaaatcctcaggaccaagagaaaacagcatttacatgtccatctggagtatttgcctacagaaggatgccttttggtctgtgc
aatgcacctgcaacctttcaaaggtgaatgctctctattttctctgatatggtagaaaaatttctggaagtcttcatggataactttttagtatttggagactcattcagctcct
gtcttgaccatctagcacttgttctgaaaaggtgccaagagactaacctggttttaaactgggagaaatgtcactttatggtgactgaagaaattgtccttgggcacaaa
atttcgaacaagggaatagaggtggatcaagccaaggtagaggtaattgaaaaattaccaccacctcccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaag
attctataggaggtttataaaggatttttcaaaaatcgcaaaagctctgagcaatctgctagctgctgacacgccatttgtctttgacacagagtgtctgcaggcgtttga
aactctaaaagctaagctggtcatagcaccagtcatttctgcaccagactggacattaccatttgaactgata 
 
>Ai-Athila-11 
aaggacacacaagacagctcttgggtggtccataagtaaccttaagggcataagcccagctagatgtatgcacaagatcctattggaggatgatgctaagctagtgg
ttcaaccacagaggcggctaaatccagccatgaaggaagtggtgcagaaagaggtcaccaagttactggaggctgggattatttatcctatttctgatagcccctgg
gtaagccatgtccaagttgtccgcaaaaagggaggtatgactgtggttcataatgaaaaaaatgaactggttcctacaagaacagttatagggtagcgcatgtgtattg
actataggaggctcaatacagccaccaaaaaggatctttttcctttaccattcatagaccagatgctagaaagactagcaggtcatgattattactgctttttggatggct
attcaggctacaaccaaattgcagtagatccccaggatcaagagaaaacagtattcacatgtccatctggagtatttgcctacagaaggatgccatttgggctgtgtatt
gcacctgcaacctttcagagatgcatgctctctattttctctgatatggtggaaaaatttctggaagtcttcatggatgacttctcaatatatggagactcattcagctcctgt
cttgatcacctaacactggttctgaaaagatgccaagagactaacctggttttaaactgggaaaaatgtcactttatggtgactgaagggattgtccttgggcacaagat
tttgaacaagggaatagagatggatcaagctaaggtagaggtaattgaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggatt
ctatagaaggtttataaaggatttttcaaaaattgcaaaacctctgagcaatctgctagctgctgacacgccatttgtgtttgacacagagtgtctgcaggcgtttgaaac
tccgaaagctaagctggtcacagcaccagttatttctgcaccagactggacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
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>Ai-Athila-19 
gacacacaagacagctcttgggtggtccataagtaaccttaagggcacaagcccaactagatgcatgcacaaaatcctattggaggatgatgctaagctagtggttc
aaccacagaggcggctaaatccagccatgaaggaagtggtgcaaaaagaggtcaccaaattactggaggctgggattatttatcccatttctgatagcccctgggtg
agccctgttcaagttcttcccaagaagggaggcatgacagtggttcataatgaaaaaaatgaactagttcctacaagaacagttacagggtggcgcatgtgtattgac
tacagaaggctcaatatagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccatatgctagagagactagcaggtcatgaatattactgatttttggatggctatt
caggttacaaccaaattgcagtagatccccaagaccaagagaaaacaacattcacatgcccttctggagtatttactaacagaagaatgccttttggtctatgtaatgc
acctgcaacctttcagaggtgcatgctctctatcttctctgatatggtagagaagtttctggaagtcttcatggatgacttttcagtatttggagactcatttaactcctgcct
tgaccatttagcacttgttctgaaaagatgccaagagaccaacctagttttaaactgggaaaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcataaaatttc
aaacaagggaatagaggtggatcaagctaaagtggaagtaattgaaaaattaccaccacctgctaatgttaaggcaatcagaaactttctggggcatgcaggattct
acaggaggtttataaaggatttttcaaaaattgcaaaacccctgagcaatctccttgtagctgaca 
 
>Ai-Athila-20 
ctaaatccagccatgaaggaagtggtgcagaaagaggtcaccaagttactggaggctgggattatttatcctatttctgatagcccctgggtgatccctgtccaagttg
tccccaaaaagggaggcatgacagtggttcataatgaaaaaaatgaactagttcctacaagaacagttacagggtggcgcatgtgtattgactatagaaggctcaat
acagccaccagaaaggatcatcttcctttaccattcatagaccagatgctagaaagactagcaggtcatgattattactgctttttggatggctattcaagctacaaccaa
attgtagtagatccccaggatcaagagaaaacagcattcacatgtccatctggagtatttgcctacagaaggatgccatttgggttgtgtaatgcacctgcaacctttca
gagatgcatgctctctattttctctgatatggtggaaaaatttctggaagtcttcatggatgacttctcagtatatggagactcattcagctcctgtcttgatcacctgacact
ggttctgaaaagatgccaagagactaacctggttttaaactggaaaaaatgtcactttatgttgactgaagggattgtccttgggcacaagatttcgaacaagggaata
aaggtggatcaagctaaggtagaggtaattgaaaaattaccaccacctatcaatgttaaggtaatcagaagctttctggggcatgcaggattctataggaggtttataa
aggatttttcaaaaattgcaaaacctctaagcaatctgctagctgctgacatgccatttatgtttgacacagagtgtctgcaggcgtttgaaactctgaaagctaagctgg
tcacagcaccagttatttctgcaccagactggacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ai-Athila-21 
ctaaatccagccatgaaggaagtggtgcagaaagaggtcaccaaattactggaggctgggattatttatcctatttctgatagcccctgggtgagccctgttcaagtcg
tcccaaaaaagggaggcatgacagtaattcataatgaaaaaaatgaactggttcctacaagaacagttacagggtggcacatgtgtattgactacagaaggctcaat
acagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccagatgctagaaagactagcaggtcatgattattactactttttggatggctactcaggctataaccag
attgcagtagatccccaggatcaagagaaaatagcattcacatgtccatccgaagtgtttgcttatagaaggatgccatttgggctatgtaatgcgcctgcaaccttcca
gagatgcatgctctctattttctttgacatggtggaaaaatttctggaagtcttcatggatgacttctcagtatatggagactcattcagctcctgtcttgatcacctgaaact
tgttctgaaaagatgccaagagaccaacctagttttaaactaggaaaagtgtcacttcatggtgactgaaggaattgttcttgggcataaggtctcaaataagggaata
gaggtggatcaagcaaaaatagaggtaattgaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggattctatagaaggtttata
aaggatttttcaaaaatcgcaaaacctctaagcaatctgctagctgctgacacgccatttgtgtttgacacagagtgcctgcaggcgtttgaaatgctgaaagctaagct
ggtcacagcaccagtcatttctgcaccagactggacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ai-Athila-22 
gtacgcacaagatcctattggaggacgatgctaagccagtagttcaaccactgaggcggctaaatccagccatgaaggaggtagtgcagaaagaggtcaccaagt
tactagaggctgggattatttatcctatttctgatagcccctgggtgagccccgtccaagttgtccccaagaaaggaggcttgatagtggttcataatgaaaagaataaa
ctggttcctacaagaacatttacagggtggcgtatgtgtattgactatagaaggctcaatacagccaccaggaaggatcactttcctttaccattcatagaccagatgct
agaaagactagcaagtcattaatattactgctttttggatggctattcaggttacaaacaaattgcagtagatcctcaggactaagagaaaacagcattcacatgtccttc
tggagtatttgcctacagaaggatgccttttggtctgtgcaatgcacctgcaacctttcagaggtgcatgctctctatcttctctgatatggtagagaaattcctggaagtg
ttcatggatgacttttcagtatttggagactcattcatctcctgccttgaccatttagcacttgttctgaaaaggtgccaagagactaacctagttttaaactggaaaaaatg
tcactttatggtgactgaagggattgtccttgggcataaaatttcaaacaagggaatagaggtggatcaagctaaagtagaggtaattgaaaaattaccaccacctgcc
aatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggattctataggaggtttataagagatttttcaaaaattgcaaaacctctgagcaatctactagctgctgacac
gccatttgtgtttgacacagagtgtctgtaggcgtttgaaactctgaaagctaagctggtcacaacaccagttatttctgtaccagactggacattaccatttgaactgat
gtgtgaa 
 
>Ai-Athila-24 
gtacgcacaagatcctattggaggatgatgccaagccagtggttcaacaacagaggcagctgaatctaggcatgaaggaggtggtgcagaaagaggtcactaagt
tactagaggctgggattatttatcctatttctgatagcccctgggtgagccccgtccaagttgtccccaaaaagggaggcatgacagtggttcataatgaaaaaaatga
attggttcctacaagaacagtcacagggtggcgtatgtgtattgactacagaaggctcaatacagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccaaatg
ctagaaagactagctggtcatgattattactgctttttggatggctattcaggttacaaccaaattgcagtagatcctcaagaccaagagaaaacaacatttacttgccctt
ctggcgtgtttgcctacagaaggatgccttttggtatgtgtaatgctcctgcaacctttcagagatgcatgctatccatcttctctgatatggtggagaaatttcttgaagtc
ttcatggatgacttctcagtatatggagactcattcagctcctgtcttaaccacctatcacttgtcctgaaaaggtgccaagagactaacctggttttaaactgggagaaa
tgtcagtttatggtgactgaagaaattgtccttggacacaaaatttcaagcaggggaatagaggtggataaggcaaaggtagaggtaatcgagaaattaccaccacc
tgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggattctacaaaaggtttataaaggatttttcgaaaattacaaaacctttgagtaacttgctagctgctga
cacaccatttgtgtttgacacacagtgtctgcaggcatttgagaccctgaaagctaagctggtcacagcaccagtcatctctgcaccagattggacattgccatttgaa
ctgatgtgtgaa 
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>Ai-Athila-28 
aaggacacacaagacagctcttgggtggtccataggtgaccttaagggcataagcccagctagatgcatgcacaaaatcctattggaggataatgccaagccagtg
gttcaaccacagaggcggctaaatccagccatgaaggaagtggtgcagaaagaggtcaccaaattactagaggctgggattatttatcctatttctgatagcccctgg
gtgagccctgtccaagtcgtcccaaaaaagggaggcatgacagtgattcataatgaaaagaatgaactggttcctacaagaacagttacaggatggcgcatgtgtat
tgactacagaagactcaatacagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccagatgctagaaagactggcagatcatgagtattactgctttttggacg
gctactcaggctataaccagattgcaatagatccccaggatcaagagaaaacagcattcatatgtccatctggagtgtttgcttatagaaggatgccatttaggctgtgt
aatgcgcctgcaaccttccagagatgcatgctctctattttctctgatatggtggaaaaatttctggaagtcttcatggatgacttctcagtatatggagactcattcagctc
ctgtcttgatcacctgaaacttgttctgaaaagatgccaagagaccatcctagttttaaactgggaaaaatgtcacttcatggtgactgaagggattgtccttgggcataa
aatctcaagcaagggaatagaggtggatcaagcaaaaatagatgtaattgaaaaattaccaccacctaccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcag
gattctataggaggtttataaaggaatttcaaaaatcgcaaaacctctaagcaatctgctagctgctgacacgccatttgtgtttgacacagagtgcctgcaggcgtttg
aaacgctgaaagctaagctggtcacagcaccagtcatttctgcaccagactggacgttaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ai-Athila-27 
aaggacacacaagacagctcttgggtggcccataagtgaccttaagggcataagcctaactagatgcatgcacaaaatcctattggaggatgatgctaagccagtg
gttcaaccacagaggcggctaaatccagccatgaagaaagtggtgcagaaagatgtcaccaaattactggaggctgagattatttatcccatttctgatagcccctgg
gtgagccctgttcaagttgtccccaagaagggaggcatgacagtggttcataatgaaaaaaatgaactggttcctacaagaacagttatagggtggcgcatgtgtatt
gactacagaaggctcaatacagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccagatgctagagagactagcaggtcatgaatattactgctttttggatgg
ctattcaggttacaaccaaattgcagtagatcctcaggaccaagagaaaacagcattcacatgtccttctggagtatttgcttacagaagaatgccttttggtctgtgtaa
tgcacctgcaacctttcagaggtgcatgctctctatcttctctgatatggtagagaagtttctggaagtcttcatggatgactttcagtatttggagactcatttagctcctg
ccttgaccatttagcacttgttctgaaaggatgccaagagaccaacctaattttaaactggaaaaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcataaaat
ttcaaacaagggaatagaggtggatcaagctaaagtggaagtaattgaaaaattaccaccacctgctaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggatt
ctacaggaggtttataaaggattttcaaaaattgcaaaacccctgagcaatctgctagctgctgacacgccatttgtgtttgacacaaagtgtctgcaagcattcgagac
tctgaaagctaagctggtcacagcaccagttatttctgcaccagactggactttaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ai-Athila-26 
aaggacacacaagacagctcttgggtcatccataagtgaccttaagggcataagcccagctagatgcatgcacaaaatcctattggagaatgatgctaagccagtg
gttcaaccacagaggcggctaaattcagccatgaagaaagtggtgcagaaagaggtcaccaaattactggaggctgggattatttatcctatttctgatagcccctgg
gtgagccctgttcaagttgttcccaagaagggaggcatgacagtggttcataatgaaaaaaatgaactggttcctacaagaacagttacagggtggcgcatgtgtatt
gactacagaaggctcaacacagccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccagatgctagagagactagcaggtcatgaatatcactgctttttggatg
gctattcaggttacaaccaaattgcagtagatcctcaggaccaagagaaaacagcattcacatgtccttctggagtatttgcttatagaagaatgccttttggtctgtgta
atgcacctgcaacctttcataggtgcatgctctctatcttctctgatatggtagagaaatttctggaagtcttcatggatgactttcagtatttggagactcattcagctcctg
tcttgaccatttagcacttgttctgaaaagatgccaagagactaacctagttttaaactgggaaaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcataaaatt
tcaaacaaggggatagaggtggatcaagctaaagtgaaagtaattgaaaaattaccaccacctgctaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatacaggatt
ctaaaggaggtttataaaggatttttcaaaaattgtaaaatccctgagcaatctgctagctgctgacacgccatttgtgtttgacacagagtgtctgcaagcgtttgagac
tctgaaagctaagctggtcacagcaccagttatttctgcaccagactggacattaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ai-Athila-23  
aaggacacacaagacagctcttaggtggtccataagtgaccttaagggcataagcccagctagatgcatgcacaaatcctattggaggatgatgctaagttagtggtt
caaccacagaggcggctaaatccatccatgaaggaagtggtgcagaaagaggtcaccaaattactggagactgggattatttaccctatttttgatagcccctgggtg
agccctgttcaagttgttcccaagaagggaggcatgacagtggttcataatgaaaaaaatgaactggttcctacaagaacagttaaagggtggcgcatgtgtattgac
tacagaaggctcaatacagccactagaaaggatcattttcctttaccattcatagaccagatgctagagagattagcaggtcatgaatattactgctttttggatggctatt
caggttacaaccaaattgcagtagatcctcaggaacaagagaaaacagcattcacatgtccttctggagtatttgcttacagaagaatgccttttggtctgtgtaatgca
cctgcaacctttcagaggtgcatgctctctatcttctctgatatggtagagaaatttctggaagtcttcatggatgaattttcagtatttggagactcattcagctcatgcctt
gaccatttagcacttgttctgaaaagatgccaagagaccaacctagttttaaactgggaaaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttagggataaaatttca
aacaaggggatagaggtggatcaagctaaagtggaagtaattgaaaaattaccaccacctgctaatgtcaatgcaatcagaagctttctggggaatgcaggattcta
caggaggtttataaagaatttttcaaaaattgcaaaacccctgagcaatctgctagctgctgacacgccatttgtatttgacacagagtgtctgcaagcgtttgatactct
aaaagctaagctggtcacaacaccagttatttctgcaccagactggactttaccatttgaactgatgtgtgaa 
 
>Ai-Athila-25 
aaggacacacaagacagctcttgggtggtccataagtgatcttaagggcattagcccagccagatgcatgcacaaaatcctattggaggatgatgctaagccagta
gttcaaccacagaggcggctaaatcccgccatgaaggaggtggtgcagaaagaggtcactaagttactaaaggctgggattatctatcctatttctgatagcccctg
ggtgagccctgtccatgttgtccctaagaagggaggaatgacagtggttcataatgaaaagaatgaactggttcctacaagaacagttacagggtggcgtatgtgtat
tgactacagaaggctcaatacagccaccaggaaggatcatttttctttacaattcatagaccagatgctagagagactagccggtcatgaatattactgctttttggatg
gctattcaggttacaaccaaattgcagtagatcctcaagaccaagagaaaacagcattcacatgtcgttctggagtgtttgcctacagaaggatgccttttggtctgtgt
aatgcacctgcaacctttcagaggtgcatgctctctatcttctctgatatggtagagaagtttctggaagtattcatggatgacttttcagtatttgaagactcattcatctcc
tgccttaaccatttagcacttgttctgaaaagatgctaagagaccaacctagttttaaactgggaaaaatgtcactttatggtgactgaagggattgtccttgggcataaa
atttcaaacaagggaatagaggtggatcgagctaaagttgaagtaattgaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcagg
attctataggaggtttataaaggatttttcaaaaattgcaaaacctctgacaatctgctagctgctgacatgccatttgtgtttgacacagagtgtctgcacacatttgtgac
cctgaaagctaagctggtcacaacacctgtcatttctgcaccagactggatattaccatttgaactgatgtgtgaa 
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>Ai-Athila-29 
taaggacacacagacagctcttgggtggtccataagtgatctcaaggacattagtccagccagatgcatgcacaagatcctattggaggatgatgctaagccagtgg
ttcaaccacagaggcggctgaacccagccatgaaggaggtggtacagaaagaggtcactaagttactagaggctaggattatttatcctatttctgatagcccctgg
gtgagccgcaagttgtccccaagaaggaaggcattataaggtggcgtatgtgtattgactacagaaggctcaatacagccaccagaaatgatcattttcctttaccatt
catagaccagatgctagagagactagcagaaaggatcatttccctttaccattcatagaccagatgctagagagactagcaggtcatgattactactgctttttggatg
gctattcaggttacaaccaaattacagtagatccacaggaccaagagaaaacggcattcacgtgtccatctggggtattcgcctacagaaggatgccatttggtctgt
gcaattcatctgcaacctttcagagatgcatgctctctattttctctgatatggtgaaaaattttttggaagtcttcatggatgacttcgcagtatttggagactcattcagctc
ctgtcttgaccatctaacacttgttctgaaaaggtgccaagagactaacctggttttaaactaggagaaatgtcactttatggtgactgaaggaattttccttgggcacaa
aatttcgaacaaaggaatagaggtggatcaagctaaggtagaggtaattgaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcag
gattctatagaaggtttataaaagatttttcgaaaattgcaaagcctctgagcaatctccttgtagctg 
 
>Ai-Athila-30 
aaggacacacaagacagctcttgggtggtccatcagtgatcttaagggtattagcccagccaaatacatgcacaagatcctattggagggtgacgctaagccagtg
gttcaaccacaaaggcggcttaatccagccatgaaggaggtggtgcagaaggaggtcactaaattactagaggctgggattatttattctatttctgatagcccctagg
taagccctgtccaagtcgtccctaagaaaggtggcatgacagtggttcataatgaaaaaaatgaactggttcctacaagaacagttacagggtggcgtatgtgtattg
attatataaggctcaatacagctaccagaaaggatcattttcctttacccttcatagacagatgttagaaagactagcaggtcatgaatactactgcttcctggatggatat
tcaggttataatcaaattgcagtagatccccaagatcaagagaaaacaacattcacatgtccatccggagtatttgcatacagaaggatgccatttggtctgtgcaatg
cacctgcaacctttcaaaggtgcacgctctcaattttctctgatatggtggaaaaatttatggaagtcttcatggatgacttttcagtatttggagactcattcagctcctatc
ttgaccatctagcacttgttctaaagaggtgccaagagactaacctggttttaaactgggagaaatgtcactttatggtgattgaaggaattgtccttgggcacaaaattt
tgaagaagggaatagaagtggatcaagctaaagtagaggtaattgaaaaattaccaccacctaccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggattc
tataggaggtttatcaaagatttttcaaaaattgccaaacctctgagtaatctgctagctgctgacacaccatttatctttgataaggagtgtctgcaggcgtttgagactct
aaaagctaagctggtcacagcaccagtcatctctgcaccagactggacattaccatttgaactaatcact 
 
>Ai-Athila-17  
gcatgctcccggccgccatggcggccgcgggaattcgattaaggacacacaagacagctcttgggtggtccataagtgatcttaagggcattagcccagcaagat
gcatgcacaagatcctattggaggacgatgctaagccagtggttcaaccacagaggcggctaaatccagccatgaaggaggtggtgcagaaagaggtcactaag
ttactggaggctgggattatttatcctatttttgatagcccctgggtgagccctgtctaagtcgtacccaaaaagggaggcatgacagtggttcataatgaaaagaatga
agtggttcctacaagaatagttacagggtagcgtatgtgtattgactacagaaggctcaatacagctaccagaaaggatcattttcctttaccattcataaaccagatgct
agaaagactagcaggtcatgaatattactattttttggatggctatttaggttacaaccaaattgcagtagatcctcaggaccaagagaaaacagcattcacatgtccttc
tggagtgtttgcctacagaaggatgccttttggtctgtgtaatgcacctgcaacctttcaaaggtgcatgctctctatcttttctgatatggtagagaaatttctggaagtttt
tatggatgacttttcagtatttagagactcattcagctcctgccttgaccatttagcacttgttcttaaaagataccaagagaccaacctagttttagactgaaaaaaatgtc
actttatggtgactgaaggaattgtccttgggcataaaatttcaatcaaggggatagaggtagatcaagctaaagtagaggtaattgaaaaattaccaccacctgccaa
tgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggattctataggaagtttataaaggatttttcaaaaattataaaacctctgagtaatctgctagctgctgacacgcc
atttgtgtttgacacagagtgtctgcaggcgtttgaaactctgaaagctaagctggtcacagcaccagttatttctacaccagactggacattaccatttgaactgatgtg
tgaaatcactagtgaattcgcggccgcctgcaggtcgaccatatgggagagctcccaacgcgtt 
 
 
Seqüência consenso entre A. duranensis e A. ipaënsis 
 
>Consensus/1-803 Percentage Identity Consensus  
aaggaggtaggtgcagaaagaggtcactaaattactagaggctgggattatttatcctatttctgatagcccctgggtgagccctgtccaagttgtccccaagaaggg
aggcatgacagtggttcataatgaaaaaaatgaactggttcctacaagaacagttacagggtggcgtatgtgtattgactacagaaggctcaatacagccaccagaa
aggatcattttcctttaccattcatagaccagatgctagaaagactagcaggtcatgaatactactgctttttggatggctattcaggttacaaccaaattgcagtagatcc
tcaggaccaagagaaaacagcattcacatgtccatctggagtatttgcctacagaaggatgccatttggtctgtgcaatgcacctgcaacctttcagaggtgcatgctc
tctattttctctgatatggtggaaaaatttctggaagtcttcatggatgacttttcagtatttggagactcattcagctcctgtcttgaccatctagcacttgttctgaaaagat
gccaagagactaacctggttttaaactgggaaaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcacaaaatttcaaacaagggaatagaggtggatcaag
ctaaggtagaggtaattgaaaaattaccaccacctgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcaggattctataggaggtttataaaggatttttcaaaa
attgcaaaacctctgagcaatctgctagctgctg 
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Seqüências traduzidas de clones representativos obtidos na árvore filogenética e publicadas por Wrigth e 

Voytas, 2001. 
 
>Tat4-1 
LGAGSIVEVKYPEWLANPVVVKKKNGKLRVCIDFTDLNKACPKDSFPLPHIDRMVEATTGNELLSFMD
AFSGYNQIPMHKDDQEKTSFITDRGTYCYKVMPFGLKNAGARYQRLVNQMFAPQLGKTMEVYIDDML
VKSKKSADHIEHLTACFETLNKYNMKLNPAKCSFGVTSGEFLGYIV 
 
>Rire2 
LAAGFIKEVLHPDWLANPVLVRKKTGQWRMCVDYTDLNKSCPKDPFGLPRIDQVVDSTAGCELLSFLD
CYSGYHQIRLKESDCLKTSFITPFGAYCYVTMPFGLKNAGATYQRMIQRCFSTQIGRNVEAYVDDVVV
KTKQKDDLISDLEETFASIRAFRMKLNPEKCTFGVPSGKLLGFMV 
 
>Vulgar 
LAANFVREVHHSEWLANVVMVPKKDKSLRMCIDFKHVNKVSPKDHFPLPRIDQIVDSTAGCERLSFLD
AYSGYHQIRLYGPDELKTAFITPFGCFCYITMPFGLKNAGATFMRMIQKCLLDQIGRNVEAYMDDIVVK
SRKGSNLLTDLAETFANLRRYDIKLNPAKCSFGVPSGKLLDFFV 
 
>Cinful 
LSAGVIREVKYPEWLANTVMVKKANGKWRMCIDFTDLNKACPKDEFPLPRIDSLVDATASSELMSLLD
CYSGYHQIWMKREDEPKTSFITPSGTYCYLRMPEGLKNAGGSFSRMTAKVLQSQIGRNVLTYVDDIIVK
STKQENHIADLQETFASFRQAGLKLNPEKCVFGVKKGKFLGCLV 
 
>f26h6 
LDAGSIVEVRYPDWLRNPVVVKKKNGKWRVCIDFTDLNKACPKDSFPLPHIDRLVEATAGNELLSFMD
AFSGYNQILMHQNDREKTVFITDQGTYCYKVMPFGLKNAGATYPRLVNQMFTDQLDHSMEVYIDDML
VKSLRAEEHITHLRQCFQVLNRYNMKLNPSKCTFGVTSGEFLGYLV 
 
>Grand1-4 
VAAGFIREVLHPEWLANPVLVLKKNKVDWRMCVDYTDLNKHCPKDPFGLPRIDQVVDSTAGCSMLSF
LDCYSWYHQISLAKEDEEKTAFITPFGAFCYTSMSFGLKNGRATYQRAIQTCLANHWGKRVEAYVDDV
VIKIENSENFIEDLQLVFNSLRRYRWKLNPEKCVFGVPAGKLLGFIV 
 
>tob2-2 
LDVGVVYPISDSSWTSPVQCVPKKVGMTVVKNSKNELIPTRTITGWRVCMDYRKLNKVTCKDHFPLPF
LDQMLDRLAGRAFYCFLDEYSGYNQILIAPEDPEKTTFTCPYGTFVFSRMPFRLCNAPATFQRCMMAIFS
YMVKDIFEVFMDDFSVVGHSFDECLKNLDRVLAHCEETNLVLNWEKCHFMVEEGINLWHKI 
 
>tob1 
LDAGVIYPIYDSSZTSPVQCVPKKGGMTVVTNEKNELIPTRMVTGWRVCMDYRKLNKLTRKDHFPFPF
LDQMLDRLACRAFYCFLDVZSGYSQIFIAPZDHEKTTFTCPYGTFAYKRMPFGLCNALANFYRCMMAIF
TDMVKDYLKVFMDDFSMVGDSFDDCLENLDKVLARYEETNLVLNWEKCHFMIEEGIVLGHKI 
 
>tob4-1 
LDVGVVYPISDSSCISPVQCVPKKGGMTVVANSQNGLIPTRIVTGWKVCMDYRKLNKVTRKDHFPLPFL
DQMLDRLAGRAFYCFLDGYSGYNQIFITPEDQEKTTFTCPYGTFAFSRMPFGLCNAPTTFZRYMMAIFT
DMVEDILEVFMDDFSVVGDSFDECLNNLDRVLAHCKETNLVLNWEKCHFMVEEGIVLGHKI 
 
>tob5-3 
LDVGVVYPIFDSSWTLPVQYVPKKGGMTVVTNVKNELIPTRTVTGWRVCMDYHKLNKVTRKDHFPLP
FLDQMLDRLAGCAFYCFLDGYSGCNKILIAPKDQEKTTFTCTYGTFVFSRMSFGLCNAPTTFZRCMMAI
FTYMVEDILEVFMDDFSVVGDZFDECLKNLDRVLARCEEANLVLNWEKCHFMVEEGIVLSHKI 
 
>rice1 
LYARIIYLVPYSEWVSPVQVVPKKGGMTAVANAQNELIPQRTVTGWRMCIDYRKLNKATKKDHFPLPF
IDEMLERLANHSFFCFLDGYSGYHQIPIHPEDQSKTTFTCPYGTYAYRRMPFGLCNTPASFQRCMMSIFS
DMIEDIMEVFMDDFSVYGKTLGHCLQNLDKVLQRCQEKDLVLNWEKCHFMVCEGIVLGHRV 
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>rice2-10 
LHARIIYPVPYSERVSPVQVVPKKGGMAVVANAQNELITQQTVTGWRMCIDYRKLNKATKKDHFPLPF
IVEMLERLANHSFFCFLDGYFGYHQIPIHPEDZSKTTFTCPYGTYAYHRMSFGLCNAPASFQRCMMSIFS
DMIEDIMEVFMDDFSVYGKTFGHCLQNLDKVLQRCQEKDLVLNWEKZHFMVREGIVLGHRV 
 
>rice2-17 
LHAGIIYTVPCSEWVSTVQVGPKMGZMTVVANAQNKLIPQPTITGWRMCIDYRKLNKATKEDHFPLPFI
DEMLERMTNHSFFCFLDGYSGYHQIPIRPEDQSKTTFTCPYGTYAYRRMSFGLCNAPASFQRCMLSIFSD
MIEDIMKVFMDDFSVYGKTFGHCLZNLDKVLQRCQENDLVFNWEKCHFMVREGIVLGHRV 
 
>rice5-2 
LHAEIIYPVPYREWVSPVZVMPKKGRMTVIANAQNELIPQRTVTGWRMCIDYMKLNKATKKDHFPLPFI
DEMLERLANHSFFRFLDGYSRYDQIPIHPEDQSKTTFTCSYDTYAYRRMSFGLCNAPASFQRCMMSIFSD
MIKDIMEVFMHDFSIYGKTSGHCLQNLDKILQRCQEKDLVLNWEKCHFMVREGIVLSHRV 
 
>syc2-3 
LKVZVIYPIZDRNWVSPVQVVPKKIGITVVKNZNDELVPTSVQNGWRVCIDYRKLNVVTRKDHFPLPFI
DQMLERLVGHSYYCFLDGYSSYFQIVITPEDZEKTTFTCPFGTFAYRCMPFGLCNAPTTFQRCMVSIFSY
YIENIIEVFMDDFIVYGDSFNNFLHNLTLVLQRCIETNLVLNYEKCHFMVEQGIVLGHVI 
 
>syc4-2 
LEVGVIYLISNSNWVSPVQVAPKKTGITVVKNQNDELVPTHVQNGWWVCINYRKLNVITCKDHFPLPFI
DKMLERLAGHSYYCFLDGYLGYFQIAITSEDQEKMIFKCPFGTFAYRHMPFGLCNAPTTFZRCMVSIFSD
YIENIIEVFMDDFTVYGDSFDNCLHNLTLVIQRCIETNLVLNSZKCHFMVEQGIVLGHVV 
 
>syc4-3 
LDVGIIYPIFYSNZVSPTQVVPKNSGVTVVKNANDELIPNRLTIGWRVCINYKKLNSVTRKDHFPLPFMD
ZILERVAGHKFYYFLYGYSRYNZIEIAPEDZENTTFTCPFGTFAYRRMSFGLCNALATFZRCMLSIFSDM
VEHFLEVFMDDFFVFGNSFDDCLHNLKKVLNRCEEKNIILNZEKCHFMVSKRIVLGHIV 
 
>syc4-7 
LEVGVIYPISDSNWVSPVQVVPKKTGITVVKNQNDELVPTRVQNGWQVCIDYIKLNVVTRKDHFPLPFI
DQMFERLAGHSYYCFLDGYSCYFZIAITPEDQEKTTFTCPFGTFSYRCMPFGLCNAPATFQRCMVSIFSD
YIENIIEVFMDDFIVYEDSFDNCLHNLTLVFZRCIETNLVLNFEKCHVMVEZGIVLGHVV 
 
>bar7 
LEEGIIYPVAHSDWVSPVHCIPKKGGITVVPNDKDELIPZRIITGYRMVIDFRKLNKATRKDHYPLPFIDQ
MLERLSKHTHFLFLDGYTGFSQIPVAQFDQEKTTLTZHFGTFAYIRMPFGLCNAPATFQRCMMAIFSDFC
EKIVNVFMDNFSVYGCSFDDCLNNVDRVLQRCKDTNVVLNWEKCHFMVNEGIVLGHKI 
 
>bar2-4 
LEAGIIYRVAHSDWLSRVHCVPKKGGITVVPNDKDELIPQRTITGYRMVIDFRKLNKATRKDHYPLPFID
QMRERLSKHTHFCFLNGYFGFSQIPVAQSDQEKTTFTCPFGTFAYRRMTFGLCNAPASFQRCMMAIFPD
FCEKIVEVFMDDFSIYGSSFDDCLSNLDRVLQRCKDTNLFLNWKKCHFMVNDGIVLGHKF 
 
>bar2-12 
LEAGIIYPVAHNDWVSPVHCVPKKGCITVVPNDKDELIPHRIITGYRMVIDFRKMNKATRKEHYPLPFSD
QMLERLSKHTHFCFLDGYSSFSQILVAQSDQEKTTFTYPFGTFAYRRMPFGLCNAPATFQRCMMAIFSD
FCEKFVEVFMDDFSVYGSSFDDCLNNLDRVLQRCKDTNLVLNWEKCHFMVNEGIVLGHKI 
 
>bar2-19 
LDEGIIYHVAHSDWVSPVHSVPKKGGITVVPNDKDELIPQRIITGYRMVIDFRKLNKATRKDHYPLPFID
HMLERLSKLTHFCFLDGYSSFSQIPVAQSDQEKTTFTCPFGTFAYRRMPFGLCNAPATFQRCMMAIFSNF
CENIVEVFMDDFSVYGSSFDDCLSNLDRVLQRCKDTNLVLNGEKCHFMVNEGIVLGHKI 
 
>rye3-4 
PEAGIIYPVADSQWVSHVHCVPKKGGMTVVPNDKHELIPQRIVTGYRMVIDFRKLNKATKKDHYPLPFI
DQMLDRLSKHTHFCFLDGYYGFSQIPVSKGDQEKTTFTCPFGTFAYRRMPFGLCNAPATFQRCMMAILS
DFZEKIVEVFMDDFSVYGTSFDDYLSNNDRVLQRCEDTNLVLNWEKCHFMVNEGIVLGQKI 
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>rye4-4 
LEAGIIYPVADSQWVSHVHYVPKKGGMTVVPNDKDELIPQRIVTGYRMVSDFRKLNKATKKDHYPLPF
IDQMLERLSKHTHFFFLDGYSGFSQIPVSKGDQEKTTFTCTFGTFAYRRMPFGLCNAPATFQRCMMAIFS
DFCEKIVEVFMDDFSVYGTSFDDCLSNLDRVLQRCEDTNLVLNCEKCHFMVNEGIVLGHKI 
 
>rye5-2 
LEAGINYPIADSQRVSHVHCVPKKGGMTVVPKDKDEFIPQRIVTGYRMVIDFRKLNKATMKDHYPLPFI
DQMPDRLSKHTHFCFLDGYSGFSQIPLSKGDQEKTTFTCPFGTFAYRGMPFGLCNAPATFQRCMIVIFSV
FFEKIVEVFMDDFSVYGTSFDDCLSNLDRVLQRCEDTNLVLNWEKCHFMVNEGIFLGHKI 
 
>rye5-4 
LEAGIIYPVADSQWVSPVHCVPKKGGMTVVPNDKDELISQRIVTGYRMVIDFRKLNKATKKDQYPLPFI
DQMLERLSKHTHFCFLDGYSSFSQIPMSKGDKEKTTFTCPFGTFAYRRMPFGLCNASATFQTCMMAILY
DFCERIVDVFMDDFCIYETSFDDCLSNLDRVLQRCEETNLVLNWEKSHFMVNEGIVLGHKI 
 
>wheat3-1 
LEVGIIYPVADSQWVSPVHCVPKKGGITVVPNDKDELIPQRIITGYRMVIDFRKLNKATKRDHYPLPFID
QILERLCKHTHYCFQDGYPGFSQIPVSAKDQSKTTFTCPFGTFAYRCMPFGLCNAPATFQRCMMAIFSDF
CEKICEVFMDDFSVYGSSFDDCLSNLDRVLQRCEETNLVLNWEKCHFMVNEGIVLGHKV 
 
>wheat5-3 
LEAGIIYPVADSKWVIPVHVVPKKGGITVVPNDKDELIPQRTITGYRMVIDFRKLNKATKKYHYPLPFID
QMLERLSKHTHFCFLDGYSGFSQIPVSAKDQSKTTFTCPFGTFAYRRMPFGLCNAPATFQRYMMAILSD
FCEKICEVFMDDSSIYGSSFDDCLSNLDRVLQRCEETYLVLNWEKCQFMVNEGIVLGHKV 
 
>wheat8-2 
LEAGIIYPVVDSQWVSPVHCVLKKGGITVVPNDKDELIPQRIITGYRMVIDFRKLNKATKKDHYPLPFID
QMLERLCKHTHYCFLDGYSGFSQIPVSAKDQSKTTFTCPFGTFGYRRMPFDLCNAPATFQICMMAIFSD
FCEKICEVFMDDFSVYGSSYDDCLSNLNRVLQRCEETNLVLNWEKCHFMVNEGIVLGHKV 
 
>wheat8-5 
LEAGIIYPVAESQWVSPVHCVPKKGGITVVPNDKDELIPQRIITGYRMVIDFRKLNKATKKDHYPLPFID
QMLERLCKHTHYCFLDGYSGFSQIPVSAKDQSKTTFTCPFGTFAYRRMPFGLCNAPSTFQRCMMAIFSD
FCEKICEVFMDEFSVYGSSFDDCLSNPDRVLQRCEETNLVLNWEKCHFMVNEGIVLGHKV 
 
>wheat8-11 
LEAGITYPVADSEWVSPLHCVPKKGGITVVLNDKDELIPQIIITGYRMVIDFHKLNKATKKDHYPLPLID
QILERLSKHTHFCFLDGYTGFSQIPVSVKDQSKTTFTCPFGTFAYRLMPFGLCNAPTSFQRCMMAIFSVF
CENICEVFMDDFSVYGSSFDDCLSNLDRVLQRCEDTSLILNWEKCHFMVNEGIVLGHKI 
 
>pea1 
LDSGMIYPISDSSWVSPVHVVPKKGGTSVILNEKNELIPTRTVTGWRVCIDHRRLNTATRKDHFPLPFID
QMLERLAGHEYYCFLDGYSGYNQIVVAPEDQEKTAFTCPYGIFAYRRMPFGLCNAPATFQRCMTSIFSD
MLEKYMKVFMDDFSVFGSSFDNCLANLSLVLQRCQETNLVLNWEKCHFMVQEGIVLGHKI 
 
>pea8-1 
LDAGMIYPISDSPWVSPVHVVPKKGGMTVIRNDKDELIPTKVATGWRICIDYRQLNTATRKDHFPLPFM
DQMLERLSGQQYYCFLDGYSGYNQIAVDPVDHEKTAFTCPFGVFAYRKMPFGLCNAPATFQRCVLAIF
ADLIEKTMDVFMDDFSVFGGTFSLCLANLKTVLERCVKTNLVLNWEKCHFMVTEGIVLGHKV 
 
>pea9-1 
LDAGMIYPISDSPWVSPVHVVPKKGGITVIRNDKDELIPTKVETGWRMCIDYRRLNTATRKDHFPLPFM
DQMLERLSGQQYYCFLDGYSGYNQIAVDPADHEKTAFTCPFGVFAYRKMPFGLCNAPATFQRCVQAIF
VDLIEKTMEVFMDDFSVFGGSFSLCLANLKTVLERCVKTNLVLNWEKCHFMVTEGIVLGHKV 
 
>will2 
LEAGLIYPISDSAWVSPVQVVPKKEGKTVIKDEKDELISTRTITGWRMCIDYQKLNDATRKDHYPLPFM
DQMLERLAGQSYYCFLDGYSGYNQIDVDPKDQEKTAFTYPFGVFAYRRMPFGLCNAPATFQRCMMTIF
SDMVEKZIEVFMDDFSIFGPSFEGCLSNLERVLKRREESKLVLNWEKCHFMVQEGIVLGHKI 
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>will3 
LEAGLIYPISDSSWVSPVQVVPKKGGMTVVKNDRNELIPTRRVTRWRMCIDYRKLNEATRKDHYPLPF
MDQMLKRLARQSFYRFLDGYSGYNQIAVDPQDQEKTAFTCPFSVFAYRRMPFGLCNASTTFQRCMMAI
FDDMVEKCIEVFMDDFSFFGASFGNCLANLEKVLQRCEKSNLVLNWEKCHFMVQEGIVLGHKI 
 
>will8-2 
LEVGLIYPISDSAWVSSNZVVPKKGGMTVIHNDKNDLIPTQTIIRWQMCIDYHKLNDVTKKDHFPLPFM
DQMLERLAGQAFYCFLDGYSGYNQIAVHLKDQEKTTIICPFGVFAYRQMSFELCNAPTTFZRFMMAIFA
DLVEKCIEVFMNDFSIFGSSFYHCLSNLELVLQRCAETNLLMNWEKCHFMVQEGIVLGHKI 
 
>will8-3 
LEVGLIYLISDSAWVSLVQVAPKKCGMTVVQNERNDLIPTRTVTGZRMCIDYCKLNEATRKDHFPLPFM
DQMLERLAGQAYYCFLDRYSGYNQIAVDPRDQEKMAFTCPFGVFAYRRMSFRLCNAPATFQRCMLAI
FSDMVEKSIEVFMDEFSIFGPLFDSCLRNLEMVLQRCVZTNLVLNZEKCHFMVREGIVMGHNI 
 
>L852 
LEAGLIYPISNSTZVSPVQVVPKKGGMTVVQNEKNDLIPTRTVTSWRICIDYRKLNEATRKDHFPLPFMD
QMLERLAGQAYYCFLDGYSRYNQIAVDPRDQEKTTFTCPFGVFAYRRMPFGLCNAPATFQRCMLAIFS
DMVEKNIEVFMDDFSVFGPSFDSCLRNLEMVLZRCVETNLVLNWEKCHFMVREGIVLSHKI 
 
>L858-2 
LEVGLIYLISDSAWVSLVQVAPKKCGMTVVQNERNDLIPTRTVTGZRMCIDYCKLNEATRKDHFPLPFM
DQMLERLAGQAYYCFLDRYSGYNQIAVDPRDQEKMAFTCPFGVFAYRRMSFRLCNAPATFQRCVLAIF
SDMVEKSIEVFMDEFSIFGPLFDSCLRNLEMVLQRCVZTNLVLNZEKCHFMVREGIVMDHNI 
 
>L859-2 
LEVGLIYPISDSAWVSPVLVVSKKEGMTVIRNEKNDLIPTRTVTSWKLCIDYRKLNEATRKDHFPLPFMD
QMLERLAGHAYYCFLDAYFGYNQIVVDPKDQEKMAFTCPFGVFAYRRIPFGLCNAPTTFQMCMLAIFA
DIVEKSIEVFMDDFSVFVPSLESCLKKLEMVLQRCVETNLVLNWEKCHFMVREGIVLGHKI 
 
>L859-3 
LEAGLIYLISDSSZVSPVHVALKKGGMTVIKNDRDELIPTRIVTGWRMGIDYKKLNEATRKDHYPLPFM
DQMLERLAGQSSYYLLDGYSGYNQIAVDPQDQEKTAFTCPFGVFAYRRMSFGLCNAPTTFQRCMMAIF
ADMVKKCIEVFMDDFSVFGASFENCLANLEKVLQRYEESNLVLNWEKCHFMVQEGIMLGHKI 
 
>L859-6 
LEAGLIYPISDSAWVSPMQVVPKKGGMTVIKNDKDELISTRTVTGWRMCIDYRKLNDATRKDHYPLPF
MGHMLERLVGQSYYCFLDGYYGYNQIVVDPKDQEKTAFTYPFGVFAYQCMPFGLCNAPATFQRCMM
AIFSDMVEICIEVFMDDFSIFGPSFEGCLSNLEKVLKRCEESNLVLNWKKCHFMVQEGIMLGHKI 
 
>hark2 
LEADLIYPISDSTWVSPVQVVPEKGGMTVIKNDKDELISTRTVTGWRMCIDYRKLNDATQKDHYSLPF
MDQMLERLAGQSYYCFLNGYSGYNQIVVDPKDQEKTAFTCLFGVFAYKRMHFGLCNAPTTCQRCMM
TIFSGIVEKCIELFMDDFSIFGPSFEGYLSNLERVLQRCEESNLVLNWEKCHFMVQEGIVLGHKI 
 
>hark5-1 
LEAGLIYPISDSAWVSPVQVVPKKEGKTVIKDEKDELISTRTITGWRMCIDYQKLNDATRKDHYPLPFM
DQMLERLAGQSYYCFLDGYSGYNQIDVDPKDQEKTAFTYPFGVFAYRRMPFGLCNAPATFQRCMMTIF
SDMVEKZIEVFMDDVSIFGPSFEGCLSNLERVLKRREESKLVLNWEKCHFMVQEGIVLGHKI 
 
>hark5 
LEAGLIYLISDSAWVSPVHVVPKKGGKTVVRNEKNDLILTRTVTGWRMCIDYRKLNDAIKKDHFPLPFI
DQMLERLASQSFYYFLDEYSRYNQIAIHPKDQEKIAFTCPFGVFAYRRMPFELCNAPATFZRHMLAIFAN
MVEKCIEVFIDDFSVFGPSFVCCLTNLELVLKYCEETNLVLNWEKCHFMVQEGIMLGHKI 
 
>sorg4-3 
YHAGIIYPVPHSEWVSPVQVVPKKGGMTVVRNEKNELIPQRIVTGWRMCIDYQKLNTATKKDNFPLPFI
DEMLERLANHSFFCFLDGYSGYHQIPIHPDDQEKTTFTCPYGTYAZRRMSFGLCNAPASFQRCMMSIFS
DMIEKIMEVFMDDFTVYGKTFDHCLENLDRVLQRCEEKHLILNWEKCHFMVQEGIVLGHKV 
 



 99 

>sorg5-2 
LHAGIIYPVPHSEWVSPVQVVPKKGGMTVIINEKNELIPQRTVTGWQMCIDYRKLNKATRKDHFPLPFID
EMLERLANHSFFCFLDGYSGYHQIPIHPDDQSKTTFTCPYGTYAYRRMSFGLCNAPASFQRCMMSIFSD
MIEEIMEVFMDDFSVYGKAFDSCLENLDKVLQSCEEKHLILNWEKCHFMVREGIVLGHLV 
 
>sorg5-4 
LHTRIIYLVPHSEWVSTVQVVPKKGGMSVVRNEKNEFIPQQTVTGWRMCIDYQKLNKATRKDHFPLPFI
DEMLZWLTNHSFFCFLEGYSRYHQIPIHHDDQSKTTFTZPYGTYAYRRMSFRLCNAPASFQRCMMSIFS
NMIEKIMEVFTDDFTVYGKTFDDCLENLDKVLQLCEGKHLIVNZEKCHFMVREGIVLGHKV 
 
>sorg5-5 
LHAEIIYHVPHSEWVSPVQVVPKKGGMIVVTNEKNELIPQRTVTGWRMCIDYRKLNKATRKDHFPLPFI
DEMLERLANHSFFCFLDGZLGYHQIPINLDDQSKTTFPCPHGTYAYRRMSFGLCNAPASFQRCMMSVFS
NMIEEIMEIFMDDFSVYGKTFDSCLENLDRVLQRCEEKYLVLNWKKCHFMVREGIVLGHLV 
 
>sorg5-6 
YHAGIIYPVPHSEWVSPVQVVPKKEGMTVVRNEKNELIPQQIVTRWRMCIDYRKLNKATKKDHFPLPFI
DEMLEWLANHSFFCFLDGYSGYHQIPIHPDDQEKTTFTCPYZTYAYZRMSFGLCNALASFQRCMMSIFS
DMIEKIMEVFMDDFTVYGKTFDHCLENLDRVLQRCEENHLILNWEKCHFMVQEGIVLGHKV 
 
>sorg5-8 
LHAGIIYLVPHSEWVSPVQVVPKKGGMTIIMNEKNELIPQRTVTVWRMCIDYRKLNKATREDHFPLPFI
DEMLEWLANHSFFCFLDGYZGYHQIPIHPDDQSKTTFTCPYGTYAYRRMSFGLCNALASFQRCMMSIFS
DMIEEIMEVFMDDFSVYGKTFDSCLKNLDKVLQRCEEKHLVLNWEKCHFMVREGIVLGHLV 
 
>tom4-4 
LDTGIVZPISDNKZVSPVQCEPKKGDITVITNEKNELIPTMIVTZWRICMDYRKLNEATRKDHYPVPFIDQ
MLDRLAGEZYYCFLNGYLRYNQIVISPKDZEKTTFTCPYGTYAFKKIPFGLZNASATFQZCMMAIFHDM
VEDFVEIFMNDFSVFGDSFDMCLENLDSVLASCEETNLFLNWEZZQFLVKEGIMLGHKV 
 
>tom4-10 
LDARVIYPIADSSWVCLVQCVPKKGGMTVVPNEKNELVRMRPVTGWRVCMDYRKLNSZTEKDYFHM
PFMDQMLDRLAGKGWYCFLDGYSGYNQISIAPEDQEKTTFTCPYGTFAFRRMSFGLCNAPATFQRWM
MSIFSDMMEDTIEVFMDDFSVVGDSFERCLSNLSEVLKRCEDCNLVLNWEKCHFMVKEGIVLGHRI 
 
>tom10-4 
LDAGIVYPISDNKWVSLVQCVPKKGGMAMITNENNEFIPTSTVTRWRICMNYTKLNEATRKNHYPILFI
DYMLDRLAGQEYYCFLDYZSGYNZILIAPEDQEKTTFTCPYGTYAFKRIPFGLCNALSNFQRCMMTIFH
DMVEYFEDIFMDDFLVFWESFDRCLENLNRLLARCEQTNLVLNWEKCHFLVKEGNFSGHKV 
 
>tom10-16 
LDAGVIYPISDSSWVCPIQCVPKKGGMTVVPNKKNELVLMRPVTGGWVCMDYRKLNAWTEKDHFPM
PFMDQMLDRLAEKGWYCFLDGZSGYNZISIAPEDQEKTTFTCPYGTFALKRMSFGLCNAPATFHRCKM
LIFFDMVDDTIDAFMDDFSLVGESFERCLNHLSDVLKRCEDCNLVLNWEKCHFMVKKGIVLGHRI 
 
>cot5-3 
LDDGMIYPISNSNWVSPVHIVPKKTSATVIENSAGEIVPTRVQNGWRVCIDYRKLNSLTRKDHFPLPFID
QMLERLAGKSHYCCLDGYZGFFQIPVAPEDQEKTMFTCPFGTFSYRRMPFGLCNAPASFHRCMVSIFSD
YVDKIIEVFMDDFTVYGESFEVSLTNLAKILERCLEFNLVLNYEKCHFMVDKGLVLGHII 
 
>cot8-6 
LDSGMIYPISDNNWVSPVHIVPKKTGVTVIENSAGEMVPTZVRNGRRVCIDYRKLNSLTRKDHFPLLFID
QMLEHLARKSHYCCLDGYSGFFQIPMALKDQEKMTFTCPFGMFAYRRMSFRLCNAPTMFQRCMISIFF
DYVKKIIEVFMDEFTVYSESFEVYLSNLEKFLERCLEFNLVLNYENCYLMVDKGLVLGHII 
 
>cot8-7 
LDAGMIYSIFDSDWVSWVHVVPKKTGVTVVKNSSGELVPTRVQNRWRVCIDYRKLNAATRNDHFPLP
FIDQMLERLANKTHYCCLDGYSGLFQIPVAPEDQDKTTFTCPFGTFAYRRMSFGLCNAPATFQRCMVSI
FSDYVEKIIEFFMDDFTVYGNSFNECLDNLAKILQRCLEFNLVLNYEKCHFMVDKGLILGHIV 
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>pot5-1 
LDARIVYPISDSKWVSPVKCVPKKGRMTVLTNEKNEVIPTRTVTGZRICMDYMKLNDATRKDHYPVPFI
DKILDRLAGHEYYCFLGVYSGYNQIVIAIEDZVKTTFTCSYGTYAFKHMPFGLCNALATFQRCMLAIFH
DMVEDFVEVFMDDFLVFGESFELCLTNFDRFLARCEETNLVINZZKCHFLVREGIVLGHKI 
 
>pot8-3 
LDVGIVYPISESKWVSPVZCVPKKRGMPVITNEKNELIPTRTVTGWRICMDYRKLNEATRKDHCPVPFID
QMLDRLVGQEYYCFLEGYSGYNQIVIAPEDQEKTTFTCLYGTYAFKZLPFGLCNAPATFQRZMMAIFHD
MVEDFVEIFMDDFSVFRESFDRCLENWDRVLARCEETNLILNWKKCHFLVNEGIVLGHKV 
 
>pot8-4 
LDAGIVYPISDSKWVSPVQCVPKKGGMTVITNEKNELIPTRTVTGWRICMDYRKLNEATRKDHYPVPFI
DQMLDRLAGQEYYCFLDGYSGYNQIVIAPEDQGKTTFTCLYGTYVSKRMSFGLCNAPSIFQRCMMAIF
HDKVEDFMEIFMDDFSVFGESFDRCLENLDRVLARCEETNFVLNWEKCHFLVKEGIVLGHKV 
 
>pot8-5 
SDAGIVYPIYDIKWISPVHCVPKKGGMTIITNEKKELISARTVIEWHIZMDYRRLNEATRKEHYPVPFIDQ
MLDRFIGQEYYCFLDGYSGYNQIVIAPZDKEKTTFTSLYGTYAFKRMSFGPCNAPTTFQRCMTAIFHDM
VKYFVEIFMDEFLVFGESFDTCLEYLDNVLARCEETNPVLNWEKCHFLVKKGIVLGHKV 
 
>pot8-8 
LDAGIVYQISDSKGVYPIZFVPKKCSMTVITNEKNELIPTRTVTGWRICMDYMKLNEATRKDHYPIHFID
QMLDKLAEZKYYCFLACYSRYNQFLIAPQDQEETTFTCPYGTYAFKRMSFGLCNAPTTFQRCIRAIFHD
MVEDFVEIFMDDFSVFGZSFERCLENFDRVLAVCEETNFFLNWEKCHFLVKEGIVLGHKV 
 
>pot8-10 
LDTGIVYPISDNKWASPVQCVPKKGGMTVVTNEKNELIPTRTVTGWRLCMDYRKLNEATRKDHYSVPF
IDQMLDRLAGQEYYCFLDGYSRYNZIVIAPEDQENTTFTCPYGTYAFKRLPFGLCNAPTLFQRCMMAIF
HDMVEDFVKVYMDDFSVFGESFELCLSNRDRVLTRCEETNLVLNWEKCHFLVREGIMLGQKI 
 
>oat6-1 
MDAGIIYPIADSEWVSHVHCVPKKGGITVVPNDNDELIPQRIVVGYRMCIDFRKVNKVTKKDHYPLPFI
DQMLERFSKKTHFCFLDGYSGFSQIVVKQQDQEKTTFTCPYGTYAYRCMPFGLCNAPSTFLRCMSAIFH
GFCEEIVEVFMDDFSVYGTSFDNCLHNLDKVLQRCEGTNLVLNWEKCHFMVNEGIVLGHKV 
 
>oat6-7 
LDAGIIYPIADSQWVSLVHCVPKKGGITVVPNEDNELIPQRVVVVYRMCIDFRRINKVTRKDHYPLPFID
QMLERLSKKTHFCFLDGHSGFSQIVVKAQDQEKTTFTCPYGTYDYRRMPFGLCNAPATFQRCMSAIFH
GFCEEIVEVFMDDFSVYGTSFDNCLHNLDKFLQRFEETNLVLNWEKCHFMVNEGIVLGHKI 
 
>oat6-8 
LDVGIIYPIADSEWVSLVHCVPKKGGITVVPNDNDELIPQRIVVGYRMCIDFRKVNKVTKKDHYPLPFID
QMLERLSKKTHFCFLDGYSSFSQIAVKQQDQEKTTFTCPYGTFAYRRMPIGLCNAPATFQRCMSAIFHG
FCEEIVEVFMDDFSVYGTSFDNCLHNLDKVLQRCEETNIVLNWEKFHFMVNEGIVLGHKV 
 
>hau7-2 
LDAGVIYPISDSTWVSPVHCVPKKGGMTVVKNSKDELIPTRTITGHRKCIDYRKLNAASRKDHFPLPFID
QMLERLANHPYYCFLDGYSGFFQIPIHPNDQEKTTFTCPYGTFAYKRMPFGLCNAPATFQRCMTSISSDL
IEEMVEVFMDDFSVYGSSFSSCLLNLCRVLKRCEETNLVLNWEKCHFMVREGIVLGHKI 
 
>hau8-3 
LEAGIIYPISDSSWVSPVHVVPKKEGVTEVKNEIDELIPTRTITGHWMCIDYRKLNAATRKDHFPLPFIDH
MLERLANHKYYCFLDGYSGFFQIPIHPDDQEKZTFTCPYGTVAYRRMPFGLCNAPATFQRGMMSIFTD
MIEDIMEVFMDDFSVYGSLFEDCLENHCKVLARCEEKHLVLNWEKCHFRVQDGIVLGHRI 
 
>hau8-4 
LDAGVIYPISDRTWVSPVHCVPKKGGMTVVKNEKDELIPTRTITGHRMCIDYRKLNAASRKDHFPLPFID
QMLERLANHPYYCLLDGYSGFFQIPIHPNDQEKTTFTCPYGTFAYKRMPFGLCNAPATFQRCMTSIFSDL
IEEMVEVFMDDFSVYGPSFSSCLLNLGRVLTRCEETNLVLNWEKCHFMVKEGIVLGHKI 
 



 101 

>TfcII-1 
LAADIIYPISDSRWVSPIHVVPKKTGTTLVKTSDDELVPQRVANSWRVCVDYRRLNANTRKDHFPLPFID
SMLERLAGNVYYCFLDGYSGYNQIHIAPEDQEKTTFTCPFGTFAYRRMPFGLCNAPATFQRCMVSIFQD
MNERYLEVFMDDFSVHGDSFQTCLDNLESVLSRCVEKNLVLNWEKCHFMVQHGIVLGHII 
 
>TfcII-2 
LAADIIYPISDSRWVSPIHVVPKKTGTTLVKTSDDELVPQRVANSWRVCVDYRRLNANTRKDHFPLPFID
SMLERLAGNMYYCFLDGYSGYNQIHIAPEDQEKTTFTCPFGTFAYRRMPFGLCNAPATFQRCMVSIFQD
MNERYLEVFMDDFSVHGDSFQTCLDNLESVLSRCVEKNLVLNWEKCHFMVQHGIVLGHII 
 
>TfcII-3 
LAADIIYLISDSRWVSPIHVVPKKTGTTLVKTSDDELVPQRVANSWRVCVDYRZLNANTRKDHFPLPFID
SMLERLAGNMYYCFLDGYSGYNQIHIAPEDQEKTTFTCPFGTFAYRRMPFGLCNAPATFQRCMVSIFQD
MNERYLEVFMDDFSVHGDSFQTCLDNLESVLSRCVEKNLVLNWEKCHFMVQHGIVLGHII 
 
>La8-1 
LDAGIIYPISDSTWVSPVHVVPKKGGVTVVKNDNDELIPTRTITGHRMCIDYRKLNAASRKDHFPSPFID
QMLERLANHTHYCFLDGYSGFFQIPIHPNDQEKTTFTCPCGTFAYRRMPFGLCNAPATFQRCMMSIFSD
LIENVVEVLMDDFSVYGDSFASCLSNLCRVLKRCEETNLVLNWEKCHFMVRDGIVLGHKI 
 
>La9-5 
LEAGIIYPISDSSWVSPVHVVPKKGGVTIVKNEEDEMIHTRTITCHRMCIDYZKLNAATRKDHFSVPFIDQ
MLERLANHKYYFFLDGYSGFFZIPIHPDDZEKMTFTCPYGTFAYRRMPFGLCNAPTTFQIGMMSIFTNMI
EDIMEVFMDEFSVYGSSFEDSLENLCKVLARCEEEHLVFNWEKCHLMVQDGIILGHKI 
 
>La9-6 
LDAGIIYPISDSTWVSPVHVVPKKGGVTVVKNDNDELIPTRTITGHRMCIDYRKLNAASRKDHFPLPFID
QMLERLANHTHYCFLDGYSGFFQIPIHPNDQEKTTFTCPCGTFAYRRMPFGLCNAPATFQRCMMSIFSD
LIENVVEVLMDDFSVYGDSFASCLSNLCRVLKRCEETNLVLNWEKCHFMVRDGIVLGHKI 
 
>La9-7 
LDAGIIYPISDSTWVSPVHVVPKKGGVTVVKNDIDELIPTRTIMGHRMCIDYRKLNAASRKDQFPLLFID
QMLERLANHTHYCFLGGYSGFFQIPIHPNDQEKTTFTCPYGTFAYRRMPFGLCNAPATFQRCMMSIFSD
LIENVVKVFMDDFSVYGDSFASCLSNLCRVLKRCZETNLVLNWEKZHFMVRDGIVLGHKI 
 
>La9-9 
LDAGIIYPISDSTWVSPVHVVPKKGGVTVVKNDIDELIPTRTIMGHRMCIDYRKLNAASRKDQFPLLFID
QMLERLANHTHYCFLDGYSGFFQIPIHPNDQEETTFTCPYGTFAYRRMPFGLCNAPATFQRCMMSIFSD
LIENVVKVFMDDFSVYGDSFASCLSNLCRVLKRCZETNLVLNWEKZHFMVRDGIVLGHKI 
 
>favabean1 
LDAGMIYPISDSSWVSPIHVMPKKGGTTVIKNEKNELIPTRTVTGWZVCIDYRRLNLATRKDHFPLPFID
QMLERLADHEYYCFLDGYSGYNQIAVVPEDQEKTTFTCPFGIFSYRRIPFGLCNAPATFQRCMQSIFAD
MLEKYMEVFMDDFSVFGKSFDNCLSNLALVLERCQESNLILNWEKCHFMVREGIVLGHKI 
 
>Cyclops-2 
LDARMIYPISDSPWVSPVHVVPKKGGNTVIRNDKDELIPTKVATGWRMCIEYRRLNTATRKDHFPLPFM
DQMLERLSGQQYYCFLDGYSGYNQIAVDPADHZKTAFTCPFGVFAYRKMSFGLCNAPTTFQRCVQAIF
ADLNEKTMEVFMDDFSVFGVSFSLCLANLKTVLERCVKTNLVLNWZKCHFMVTEGIVLGHKV 
 
>Athila1-1 
LDAGIIYPISDSTWVSPVHVVPKKGGVTVVKNDNDELIPTRTITGHRMCIDYRKLNAASRKDHFPLPFID
QMLERLANHTHYCFLDGYSGFFQIPIHPNDQEKTTFTCPYGTFAYRRMPFGLCNAPATFQRCMMSIFSD
LIENVVEVFMDDFSVYGDSFASCLSNLCRVLKRCEETNLVLNWEKCHCMVRDGIVLGHKI 
 
>f23m2 
LEAGIIYSISDSSWVSPVHVVPKKEGVTEVKNEIDELIPTRTITGHWMCIDYRKLNAATRKDHFPLPFIDH
MLERLANHKYYCFLDGYSGFFQILIHPDDQEKZTFTCPYGTVAYRRMPFGLCNAPATFQRGMMSIFTD
MIEDIMEVFMDDFSVYGSLFEDCLENLYKVLARCEEKHLVLNWEKCHFRVQDGIVLGHRI 
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>t17a11 
LEAGIIYPILDSSZVSPVHVVPKKGGVTVVKNEKDELIPTRTIIGHRMCIDYRKLNAATKKDHFALPFIDQ
MLERLENHKYYCFLDGYSGFFQIPIHPDDQEKTTYQRMPFSLCNAPATFQRGMMSIFTDMIEDIMEVFV
DDFSVYGSSFEDCLENLYKVLARCEEKHLVLNWEKCHFMVQNGIVLGHRI 
 
>t13d4 
LDADIIYPISDSTWVSPVHCVPKKRGMTVVKNDLDELIPTRTIIGHRMCIDYRKLNAATRKDHFPLPFIDQ
MLERLANHVYYCFLDGYSGFFQIAIHPNDQEKTTFTCPYGTFAYKRMPFGLCNAPGTFQRSMTSIFSDFI
EEIMEVFMDDFSVYGSSFSSCLLNLCRVLERCEETNLVLNWEKCHFMVQEGIVLGHKI 
 
>t24g23 
LDADIIYPISDCTWVSAVHCVPKKGGMTVIKNDHDELIPTRTITGHRMCIDYRKLNAATRKDHLPLPFID
QMLERLANHVYYCFLDGYSGFFQIAIHPNDQEKTTFNCPYGTFAYKRMPFGLCNAPGTFQRSMTSIFSD
FIEEIMEVFMDDFSVYGSSFSSCLLNLCRVLERCEETNLVLNWEKCHFMVQEGIVLGHKI 
 
>t16i21 
LDVDIIYPISDSTWVSPVHCVSKKGGMIVVKNDLDELIPARTITGHKMCIDYRKLNAATRKDHFPLPFID
QMLERLANHVYYCFLDGYSGFFQIAIHPNDQEKTTFTCPNGTFAYKRMSFGLCNAPGTFQRSMTSIFSD
FIEEIMEVFMDDFSGFSSCLLNLCRVLERCEETNLVLNWEKCHFMVHEGIVLGHKI 
 
>Athila6-1 
LDAGVIYPISDSTWVSPVHYVPKKGGMTVVKNSKDELIPTRTTTGHRMCIDYRKLNAASRKDHFPLPFI
DQMLERLANHPYYCFLDGYSGFFQIPIHPNDQEKTTFTCPYGTFAYKRMPFGLCNAPATFQRCMTSIFSD
LIEEMVEVFMDDFSVYGSSFSSCLLNLCRVLKRCEETNLVLNWEKCHFMVREGIVLGHKI 
 
>f18p14 
LDASVIYPISDSTWVSPVHCVPIKGGMTVIKYSKDELLPTRTITGHRICIDYKKLNAATRKDLFPLPFIDQ
MLKRLANHPYYCFLDGYSGFFQIPIHPNDQEKTTFTCPCGTFAYKRMPFGLCNAPATFQRYMTSIFSDLI
KEMVEVFMNDFSVYGSSFSSCLLNLCRVLKRCEETNLVLNWEKCQFMVREGIVLGHKI 
 
>f7b19 
LDAGVIYPISDSIWVSPMHCVPKKGGMTVVKNZKDELIPTRAITSHRVCIDYRKLNAASKKDHFPLPFID
QMLERLANHPYYCFLDGYSGFFQIPIHPTDQZKTTFTCPYGTFAYKRMPFGLCNNPTTFQRCMTFIFLDL
IEEIVEVFMDDFSVYGPSFSSCLLNLGRVLTRCKETNLVHNWEKCHFMVKEGIVLVHKI 
 
>t13e11 
VDAGVKYPISESTWISLVHCVPKKGGMTVVKNEKNELITRTITWHRMCIDYRKLNVASRKDHFPLPFID
QMLERLANHPYYCFFDEYSGFFQIPIHPNDQEKTTFTCPYGTFAYKRMAFGLCNAPATFQRCMTSIFSDL
IEEIVEVFMDDFSGYSPSFSSCLLNLGRVLTRCKETNLVLNWEKCHFMVKEGIVLGHKI 
 
>fababean2 
LDAGMIYPISESSZVSPIHVVPNKGGTIVIKNEKNZLIPSRTVTGWZVCIVIEKIEPATRKDHFPLPFIDQML
ERLADHEYYCFLDGYSGYNQIAVVPEDQEKTTFTCPFGIFSYRRIPFWLCMPCYLSKMHASLFADMLEK
YMEVFMDDFSVFGKSFDNCLNNLSLFLRKFPEDHLILNWEKCHFIVREGIVLGHKI 
 
>Cyclops-1 
LDARMIYPISDSPWVSPVHVVPKKGGNTVIRNDKDELIPTKVATGWRMCIEYRRLNTATRKDHFPLPFM
DQMLERLSGQQYYCFLDGYSGYNQIAVDPADHZKTAFTCPFGVFAYRKMSFGLCNAPTTFQRCVQAIF
ADLIEKTMEVFMDDFSVFGGSFSLCLANLKTVLERCVKTNLVLNWEKCHFMVTEGIVLGYKV 
 
>Calypso1-1 
LEAGFIYPISDSAWVSPVQVVPKKGGMTVVRNERNDLIPTRTATGWWMCIDYRKLNEATQKDHFPLPF
MDZMLERLAGQAYYCFLDGYSGYNQIAVDPRDQEKTAFTCPFGVFAYRRMSFGLCNALAIFQRCMLAI
FSDMVEKSIEVFMDDFWIFGPSFDNYLRNLEMVLQRCVZTNLVLNWEKCHFMVREGIVLSHKI 
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>Calypso1-2 
LEAGLIYPFSNSAWVSPVQVVPKKGEMTVVRNEKNDLIPRRTITGWRMCINYRKLNEATRKDHFPLLF
MDQMLERLVGQAYYYFLDGYSGYNQIAVDPRDQEKAAFTCPFGVFAYRRMPFGLCNAPATFQRFMLA
IFSDMVZKSIEVFMDDFWVFGPSFNSLRNLEMVLZSZVETNLVLNWEKCHFMVQEGIVLGHKI 
 
>Calypso2-1 
ZEAGLIYPSSDSAWVSLVQVVPKKGGMTVIKNDKDELISIRTVTGWRMCIDYRKLNDATRKDHYPLPF
MDQMLERLVGZSYYCFLDEYSGYNZIVVDPKDQEKTAFTYPFGVFAYRHMPFGLCNAPATFQRCIMAI
FSDMVEKCIEVFMDDFSIFGPSFKGCLLNLERVLQRCEESNLVLNWEKFHFMVQEGIVLGHKI 
 
>Calypso2-2 
LEAGLIHPISDSAWVSPVQVVLKKGGMTVIKNDKDELISTRTVTGWRMCIDYRKLNNATWKDHYPLPF
MDHMLERLARQSYYCFLDGYSSYNZIAIDIKDQEKTTFTFPFGVFAYRCMPFGLCNALATFQRCMMAIF
SDMVEKCIEVFMDDFSVFGPSFDGCLSNLERVFZRCEESNLVLNWEKCHFMVQEGIVLGHKI 
 
>Calypso5-1 
LEAGLVYPISDSAWVSPVQVVPKKGGMTVIRNEKNDLIPTRTVTGWRMCIDYRKLNDATRKDHFPLPF
MDQMLERLAGQSFYCFLDGYSGYDQIVVDLNDQEKTAFTRPFGVFAYRRMPFNLCNGPATFQRCMMA
IFADMVEKYIEVFMDDFFVFGSSFDCCLANLERILQZCEETNLVLNWENFHFMVQERIVLGHKI 
 
>Calypso6-1 
LEAGFIYPISDNSWVSLVQVVPKKGGMAVIRNDRNELIPTRTVTGWRMCVDYRKLNEATRKDHYPLPF
MDQMLERLAGQSFYYFLDGYSGYNPSWITCPFGVFAYRRMSFGLCNVLATFQRCMMAIFAVMVEKCF
EVFMDDFSVFGASFENCLANLEKVLQRCEETNLVLNREKCNFMVQEGIVLGHKI 
 
>Calypso1-3 
LEVGLIYPISDNAWVSPVQVVPKKGGMTVVQNERNDLIPTRTVTGWRMCIDYHKLNEATRKDHFPLPF
MDQMLERLAGQAYYCFLDGYSGYNQIAVDPIDQEKTVFTCPFGVFAYRRMSFGLCNVPATFQRCMLTI
FSDMVEKSIEVFMDDFSVFGPSFDSCLRNLEMVLQRCVETNLVLNWEKCHFMVREGIVLGHKI 
 
>Athila4-1 
LDAGVIYPISDSTWVSPVHCVPKKGGMTVVKNEKDELIPTRTITGHRMCIDYRKLNAASRKDHFPLPFID
QMLERLANHPYYCFLDGYSGFFQIPIHPNDQEKTTFTCPYGTFAYKRMPFGLCNAPATFQRCMTSIFSDL
IEEMVEVFMDDFSVYGPSFSSCLLNLGRVLTRCEETNLVLNWEKCHFMVKEGIVLDHKI 
 
>Athila4-2 
LDAGVIYPISDSTWVSPVHCVPKKGGMTVVKNEKDELIPTRTITGHRMCIDYRKLNAASRKDHFPLPFID
QMLERLAKYPYYCFLDGYSGFFQIPIHPNDQEKTTFRCPYGTFAYKRMPFGLCNAPATFRRCMTSIFSDL
IEEMVEVFMDDFSVYGPSFSSCLLNLGRVLTRCEETNLVLNWEKCHFMVKEGIVLGHKI 
 
>Athila4-3 
LDAGVIYPISDSTWVSPVHCVPKKDGMIVVKNEKDELIPTRTITGHRMCIDYRKLNAASRKDHFPLPFID
QMLERLANHPYYCFLDGYSGFFQIPIHPNDQEKTTFTCPYGTFAYKRMPFGLCNAPATFQRCMTSIFSDL
IKEMVEVFMDDFSVYGPSFSSCLLNLGRVLTRCEETNLVLNWEKCHFMVKEGIVLGHKI 
 
>Athila4-4 
LDAGVIYPISDSTWVSPVHCVPKKDGMTVVKNEKDELIPTRTITGHRMCIDYRKLNAASRKDHFPLPFID
QMLERLANHPYYCFLDGYNGFFQIPIHPNDQEKTTFTCPYGTFAYKRMPFGLCNAPATFQRCMTSIFSD
LIEEMVEVFMDDFSVYGPSFSSCLLNLGRVLTRCEETNLVLNWEKCHFMVKEGIVLGHKI 
 
>Diaspora 
LQAGIIYPISDSQWVSPVQVVPKKTGLTVIKNEKEELIPTRVQNNWRVCIHYRRLNQVTKKDHFPLPFID
QILECLAGKSHYCFLDGFSGYMQITIALEDQEKTTFTCLFGTFAYRRMSFGLCNAPGTFQRCMISIFSDFL
ENCIEEFMDDFTVYGSSFDGCLDSLEKVLNRRIETNLVLNFEKCHFMVEQGIVLGHII 
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>Baggy2 
LEAGIIYPVAHSDWVSPVHCVPKKGGITVVPNDKNELIPHRIVTGYRMVIDFRKLNKATRKDHYPLPFID
KMLERLSKNTHFCFLDGYSGFSQISAAQSDQEKTTFTCPFGTFAYRRMPFGLCNAPATFQRCMMAISSD
FCEKIIEVFMDDFSVYGSSFDDYLSNLDRVLQRCKDTNLVLNWEKCHFMVNEGIVLGHKI 
 
>RiceAthila 
LHARIIYLVPYSEWVSPVQVVPKKGGMTAVANAQNELIPQRTVTGWRMCIDYRKLNKATKKNHFPLPF
VDEMLERLANHSFFCFLDGYSGYHQIPIHPENZSKTTFTCPYGTYAYCRMSFGLCNAPASFQRCMMSIFS
DMIEDIMEVFMNDFSVYRKTFGHCLQNLDKVLERYQEKDLVLNWEKCHFMVCEGIVLGHRV 
 
>Medicago 
LIPTRTVTGWRMCIDYRRLNTATRKDHFPLPFMDQMIERLAGQAFYCFLDGYSGYNQIAVAPEDQEKIA
FTCPFGVFAYRRMPFGLCGAPATFQRRMLSIFSDMIEKNIKVFMDDFSVFGKSFDQCLFHLNAVLKRCT
ETNLILNWEKCHFMVTEGIVLGHKIS 
 
>Ad-Athila-16 
LEAGIIHPISDSPWVSPAQVVPKKGGMTVVHNEKNELVPTTVTGWRMCIDYRRLNIATRKDHFPLPFID
QMLERLAGHDYYCFLDGYSGYNQIAVDPQDQEKTAFTCPSGVFAYRRMPFGLCNAPATFQRCMLSIFS
DMAEKFLEVFMDDFSVYGDSFSSCLNHLSLVLKRCQETNLVLNWEKCHFMVTEGIVLGHKI 
 
>Ai-Athila-25 
LKAGIIYPISDSPWVSPVHVVPKKGGMTVVHNEKNELVPTRTVTGWRMCIDYRRLNTATRKDHFSLQFI
DQMLERLAGHEYYCFLDGYSGYNQIAVDPQDQEKTAFTCRSGVFAYRRMPFGLCNAPATFQRCMLSIF
SDMVEKFLEVFMDDFSVFEDSFISCLNHLALVLKRCETNLVLNWEKCHFMVTEGIVLGHKI 
 
 
>Ai-Athila-12 
LEAGIIYPISDSPWVSPVQVFPKKGGMTVVHNEKNELVPTRIVTGWRMCIDYRRLNTATRKDHFPLPFID
QRLERLAGHEYYCFLDGYSDYNQIAVDPQDQEKIAFTCPSGVFAYRKMPFGLCNAPATFQRCMLSIFFD
MVEKFLEVFMDDFLVFGDSFSSCLDHLVLVLKRCQEANLILNWKKCHFMVIEGIVLGHKI 
 
>Ah-Athila-1 
LEAGIIYPISDSPWVSPVQVVPKKGGMTVVQNEKNELVPTRTVTGWHMCIDYRRLNTATRKDHFPLPFI
DQMLERLAGHDYYYFLDGYSGYNQIAVDPQDQEKTTFTCPSGVFAYRRIPFGLCNTLATFQRCMLSIFS
DMVEKFLEVFMDDFSVYGDSFSTCLDHLKLVLKRCQETNLVLNWEKCHFMVTEGIVLGHKI 
 
 
>Ah-Athila-10 
LEAGIIYPISDSPWVSPVQVVPKKGGMTVVYNEKNELVPTRTVTGCRMCIDYRRLNTAIKKDHFPLPFID
QMLERLADHEYYCFLDGYSGYNQIAVDPQDQEKTAFTCPSGVFAYRRMPFGLCNAPATFQRCMLSIFS
DMVENFLEVFMDEFSVFGDSFSSCLDHLALVLKRCQETNLVLNWEKCHFMVTEGIVLGHKI 
 
>Arachis 
LEAGIIYPISDSPWVSPVQVVPKKGGMTVVHNEKNELVPTRTVTGWRMCIDYRRLNTATRKDHFPLPFI
DQMLERLVGHEYYCFLDGYSGYNQIAVDPDQEKIAFTCPSGVFAYRRMPFGLCNAPVTFQRCMLSIFSD
IVEKFLEVFMDDFSVYGDSFNSCLNHLALVLKRCQETNLVLNWEKCHFMVTEGIVLGHKI 
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Seqüência obtida para o retrotransposon até o momento 

 
>Ah-GW-2b.T1 All-reps.0.302  
 
aaggggctcaaaagctcattgatacagttgctagaaatcagcatatgtacttaagtagtgagtcctccatgaaagaagaggctaaagtagtatccactgaacttaatcc
tccagaacaggttgttgaactcaatcagcaattgctctttataacaaaatagttagcagaatttaaagagatgctccaagacactaaaaaggctaacaagaatatggaa
gcacaattgaatcagacaagacagcaactatctaaacagataacagaagagtgccaagctgttcaaattaaagagtgggaagacattgaatgtctcaactcaaagca
gcagaaagccaagaaaggaacaactgacagaggatgaccaacccactacccaaaatccctctgaggacagtaagagcccagagaggaataattctggcattcaa
acgccagaaaagggtaaaaaattggcattaaacgcccaacccatatccagttatggcgttcaaacgccaggatatgtagacgccattccaatcctggcgttcaatga
caatgagggatcagacacctgcaagtgctaataacaacccccttaagcaggcttcttcaaccacttctgtaagaagtaaacctgcagcaactaaggttgaagaatata
aagccaagatgccttatcctcagaaactccgccaagcgaataggataaacaatttgcccgctttgcagactatctcatgactcttgaaataaagattccgtttgcagag
gcacttgagcaaataccctcttattctaagttcatgaaagagatcttaagccataagaaggattggagagaaactgaaaattttttcctcactgaagaatgcagtgcagt
cattctcaaaagcttaccaaagaagcttaaggatcctggaagctttacgataccatgcacattagaggatgattgtaccaagacagctctatgtgatcttggggcaagt
atcaacctaatacctgcatccactatcaaaaagcttggtttgactgaagaagttaaaccaacccggatatgcctccaacttgctgatgatccattaaaattccatcaggc
gtaattgaggacatgattgtcaaagttgggccattcgcctttcccactaactttgtagtgctagaaatggaggagcacaagagtgcaactctcattctaggaagaccttt
cctagcgactggacgaaccctcattaatgtccaaaaaggggaggtgaccttgagagtcaatgaggatgagtttaagttgaatgttgtcaaagatatgcagcatccag
acacctcaaaagactgcatgagcattgatattattgactctttggtggaagaggtcaatatgactgagagtctcaaatcagagctagaggacatttttaaagatgttcag
cctgatctggaagaaccagagaaaacagaagaacctctgaagactcctcaggaagaggagaatcctcctaaacccgagctcaaaccactaccaccatctctgaaa
tatgcatttctgggagaagatgacattttttcggtgatcataagctctgctttaaacccactggaagaggaagcactaattcaagtgctaaggacacacaagacagctct
tgggtggtccataagtgatcttaagggcataagcccagctaaatgtacgcacaagatcctattggaggatgatgccaagccagtggttcaaccacagaggcggcta
aatccagccatgaaggaggtggtgcagaaagaggtcactaaattactagaggctgggattatttatcctatttctgatagcccctgggtgagccctgtccaagttgtcc
ccaagaagggaggcatgacagtggttcataatgaaaaaaatgaactggttcctacaagaacagttacagggtggcgtatgtgtattgattacagaaggctcaataca
gccaccagaaaggatcattttcctttaccattcatagatcagatgctagaaagactagtgggtcatgaatattactgcttcttggatggatattcaggttataatcaaattg
cagtagatccttaagaccaagagaaaatagcattcacttgcccatctggcgtgtttgcatacaggaggatgccatttggtctatgtaatgctcctgtaacctttcagagat
gcatgctatctattttctctgatatagtggagaaatttctagaagtcttcatggatgacttctcagtatatggagactcattcaactcctgtcttaaccacctagcacttgtcct
gaaaaggtgccaagagactaacctggttttaaactgggagaaatgtcactttatggtgactgaaggaattgtccttgggcacaaaatttcgaacaagggaatagaggt
ggatcaagctaaggtagaggtaattgaaaaattaccatcatttgccaatgttaaggcaatcagaagctttctggggcatgcatgattctataggaggtttataaaagattt
ttcaaaaatcgccagacctctgagtaatctgctagctgctgacacaccatttatgtttgatacagagtttctgcaggcatttgagactctgaaagctaagctggtcacag
caccagtcatctcttcaccagactggacattaccatttgaactaatgtgtgatgccagtgatcatgccattggtgcagtgttgggacagaggcataacaagcttctgcat
gtcatttattatgctagccgtgttttaaatgatgcacagaaaaattacacaaccacagaaaaagaattacttgcagtggtttatgccattgacaagtttagatcctatttagt
aggatcaaaagtgattgtgtacactgaccatgctgctcttaaatacttactcacaaagcaggattcaaaacccaggctcataagatgggtgttgcttctgcaagagtttg
atatagaaataagagacagaaaagggacagagaaccaggtagctgatcatttgtcccaaatagaaccagtagctggagcgtccctcccttctactgagatctctgag
actttcccagatgagcaactctttgccattcaggaagctccatggtttgcagatattgcaaattataaagatgtgaggttcataccccaggagtacagcagagtgcaaa
gaaagaaattaatttcagatgccaagtattacctatgggatgagccatatctctttaagagatgtgcagatggaatgatccgcagatgtgtacccagagaggaagcac
aaaggatcctatggcattgccatggatcacagtatgggggacattttggaagtgagcgaacagccactaaggtcctccaatgtggcttctactggcctactctctatag
ggatgcccgggagtttgtgcgtaactgtgacagttgccaaagagctggtaacttgcctcatggttacgccatgcctcaacaagggatcttagagattgaattgtttgat
gtatggggtattgacttcatgggtcccttccgaccatcatattcaaacacttatattcttgtggcgatagactacgtatctaaatgggtagaagcaattgccacacacaat
aatgataccaagaccgtctgaaattcctccagaaacacatcttcagcaggtttggtgttcccagagtactaatca 
 


