* 20 * 40 * 60 * 80 * 100 * 120
vtaAl : ATGAATAAAATATTTAGAGTTATTTGGAGTCATGCTCAACAGGCTTGGGTGGTTGTATCTGAGTTAGTAAAGTCTCATACCAAAACATCCGCTTACACGGATAAAAGAGCTCAAGTATGCACCTC : 125
RV 2 o= 7 A e eeeaaaaaaaa- - 125
AV = 725 T X - 125
VEAAL L e e e eeeaaaaaaaeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeaeaaaaan R Gttt e eeeccccccccccaaaaaaaaaaeeeaaaaanana - 125
VEAAD I e eeaeaaaaaaaaeeeeeaeecceeeeeeeeeeaaaaaan R C oottt e eecccccccccccaaaaaaaaaeeaaaaaaaana - 125
VEAADG I L e e e e e e e eeemaaaaa A A e e e e e e e e e e e eeemaa—aaaa N - 125
AV 2 1= 7 /2 N - 125
AV = 72 X - 125
VEAAD & e eeeeeaaaaaaaaeeeeaeeeeeeeeeeeeeeeeeaaaaan Bt eeeccccccccceaceeeeecccccccecceccccceessseaaaaaaaaaaaaaaaan - 125
Y2 16 700 1 - 125
Y2 1= 750 150 B - 125
VEAALZ I o e e e e e e e e e e e e e e e e mm e e——— - J A e e e e e Ao .... A e e e - 125
VEAALS & e e e e e e e e e e e e e e e e ——————- T o e e e e e e e e e e e e e e e e e e ——————- - 125
VEAALL I e e e e e e e e em e eeeeamaeeaaaaaaa A e e e e e o e e e e e e e e e e e e e e aeeeeaaaeeaaaa————- - 121
VEAALD &I e e e e e eeeaaaaaa A e A e e e e e e e e e e e e e e e e em e eameeeamaaeeaeaeeeaaaeeaaaaaaaaaaaa - 125
L2 1= 750 1 T C oottt e e e e e e e eeeccccccaaaeaeaaaaaeaeaaaaaaann - 124
Y2 5= Y N0 Tee oo R N [ 122
VEAALS & e e e e e e e e e e e e e e e ——————- L - 125
vtaAl9 @ - e e : 9
Y2 5=V 22 | I ) - 125
VEAAZ L I L e e e e e e e e e memeeeemaaaaa N 8 - 125
RV 2 5= Y A2 Tee oo ) 122
VEAAZ2S I e e e e e e e e e e e e e e e e e ——————- S S - 125
VEAAZ2A & o e e e eeeaaaaaaaaeeaaeaeeeeeeeeeeeeeaaaaann Bt eeeccccccccceaceeeeecccccccecceccccceessseaaaaaaaaaaaaaaaan - 122
RV 0=V 22 Y= ) - 125
VEAA 2D I e e e e e e e e e e e e e eeemmaa———aaa Y T..... O - 125
LY 2 1=V A A [ NN 122
VEAAZ28 & e e e e e e e e e e e e e e mm e ——————- L L [ T - 125
Y2 5= G | I ) - 125
pADH-F |ATGAATAAAATATTTAGAGTTATTTGG ﬁ
* 140 * 160 * 180 * 200 * 220 * 240 *
vtaAl : AGATTATTTTTTAGATAAACAGCAAGATAAATTTAAATTAAGTCTTTTAAGTCTAGTATTACTAGGTATATTTTTTAGTTCA-——————————— GTAGGTTC-—-————————————— AGCTGCAT : 223
Y2 5=V 2 Cocm——————————— L ..... TA-——————————— GCT.-——... : 223
72 552G J Cosmm——————— — —— ... .. A-m—— o GC..-——... 1 223
R 0= Y 2 C..C———————- CG.C. i —— L. 226
LY = 72 T A e C..—————- GTAGCA...... G.ACAACTTCACACAGG.A.AC... : 244
Y2 5= 2 T C..C————————- CG.C...... AGCTACTCACTCAGG.A.AC... : 241
AV 2 1= N A A.C..-—————- GT---A...... G.AGATCGTCATAAAGG.A..C... : 241
VEAAS I e e e e e e e e e mmmeea——aa 8 Cosmm——————— — —— ... .. A-m—— o GC.A---GGC : 223
VEAAD I L e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e ——————- A .. C..—————- GTAGCA...... G.ACAACTTCACACAGG.A.A. ... : 244
vtaAl0 - .. ... ....... TG - - o e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e ————— ... A-————— GCT.-——-... : 223
Y2 5= 21 150 R [ C.o.————————- GTA.C...... AAT—————- TACTGATT.AT... : 235
VEAAL?Z - C . e e e e e e e e mm e eemm e L I L I Coom——————————— ... A-————— GC.A---GGC : 223
Y2 557 20 R C..—————- TCAGCT.CT.C.AACACAACAAATACCGC.AAAC... : 244
VEAALA I e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e a——————- A ... A.C..—————- GT---AT..... GTAAAA---CACACAGG.CAAC... : 234
AV = 7250 1L T C..C————————- CG.C...... AGCTACTCACTCAGG.A.AC... : 241
Y2 5= 20 1 T C..—————- TCAGCT.CT.C.AACACAACAAATAACGC.CAAC... : 243
Y2 5= 2Nt Ao.... T e e e e e e e ——— .. A GC.C---A.. : 220
Y2 567 230 It C..—————- TCAGCT.CT.C.AACACAACAAATACCGC.CAAC..C : 244
vtaAl9 - C......... S e e e e e e e e A e A Coommm———m———— ... A-m—mm——— GC..-——-... > 106
VEAA 20 I Lo e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e mm e m i mammmm———————— ... A-————— GCT.AGC... : 226
Y2 5=V 2230 C..—————- TCAGCT.CT.C.AACGCAACAAATACCGC.A.AC... : 244
VEAA 22 I e e e e e e e e e e e eeeeam e emeeeeamaeeaaaaa—- A..... L I Coom—————————— ..... TA-——————————— GCT.---T.. : 220
Y2 557 22 J A-m—— o GCT.-——... : 223
LY 0=V A P C..—————- TCAGCT.CT.C.AACACAACAAATACCGC.CAA. ... : 241
LY = 7272 T A..... T e e e e e e e e ———— ... A-————— GC.C---A.. : 223
AV 2 0=V 22 T ) Cocm——————————— L ..... TA-——————————— GCT.---T.. : 223
LY 0=V 2 Coom—————————— ..... TA-——————————— GCT.-——... : 220
VEAA 28 I e e e e e e e e e e e e e e e mm e emm e mame e e memm e mmmmaam e —————— ... A-m—— o GCT.AGC... : 226
LY 2 571G GTAGGTTCAGCA.C. .C.G.TAGCACAAGTAACGA_.AAAC... : 250

c5-F | GATAAATTTAAATTAAGTYTTTTAAGTCTAG >




B

* 20 * 40 * 60 * 80 * 100 * 120 * 140
vtaAl : TTTAGGTAAAGATAAGCAAGGAAATCCAGTTGTAAATATGAATGGTGCCAGAA---TTACCAACGTTGGAGATGGTAGTGCTGAGGGCGATATTGTGAATGTGCGTCAGCTCAACAAAGTGGTTTCTTCTGTGAATACAGGA - 139
VEAAZ & e eeeeeeaaaaaaaaaeeeaaaaaaaaa—.- Covemnn St 8 - 139
RV2 1= 70 J P e e e e e e e e eeeeseasaaaaaaaaaaaaaaaaaa 8 - 139
VEAAL . e e e e e e e e e e eeeeeeeeae .- Cocennn. e 8 - 139
VEAAD I e e e e e e e e e e e e e S 139
LY = 72 T P e e e e e e e e e e e e e e e e e e m e N P 139
LV 2 1= N ——— e T e e e e e e e e e e e e e e e e e ceecacceececeececceaecceseacceaecceeaacceaaaaeeaaaaa—aaaa- - 139 GROUP 1
AV2 1= 7 J P e e e e e e e e eeeeseasaaaaaaaaaaaaaaaaaa 8 - 139
VEAAD I e e e e e e e e e e eeeaaaaaa- Cooono.. P e e e e e e e e e e e e e e e e eem e aeeaaaaaa N 139
VEAALA I e e e e e e e e e e e e em—— - Coeennn. P e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e mmmaaa——a N 139
VEAALS I e e e e e e e e e e e e e - P e e e e e e e e e e e e e e e e e e m e N P 139
VEAALD © e e e e e e ememeeeeaaaeeaaaaaaa Coeennn. P e e e e e e e e e e e e emeeemaeaeeeaeeeeaaaaaaa N - 139

YADAF1 [TTTAGGTAAAGATAAGCAAGGAAATCCS|

vtaAl0 : CG.G..-.. T.TAG---_CA_T...GGCAAAA_.GG.A.CTCGCC. .ATTCA. ACG. .G.ACCA.G.TT.ATCTC.GAGCAAAGTAC. . . .GCGA.T. .. GTA.C...T-GT-T.GCT-AA.A.-C..A.CAC.AGGT-C. : 138
vtaAll : CG.G..... T.TAG---_CA.TG. .GGCAAAA .GG.A.CTCG.C. .ATTCA. .ACG. .G.ACCT.G.TT.ATCTC.GAGCAAAGTAC. . . .GCGA.T. .. GTA.C...T.GT.T.GCT.AA.A.-C..A.CAC.AGGT-C. : 138
vtaAl7 : CG.G..... T.TAG---_CA.T...GGCAAAA.GG.A.CTCG.C. .ATTCA. .ACG. .G.ACCT.G.TT.ATCTC.GAGCAAAGTAC. . . .GCGA.T....GTA.C...T.GT.-T.GCT.AA.A.-C..A.CAC.AGGT.C. : 138
vtaAl8 : CG.G..... T.TAG---_CA.TG. .GGCAAAA .GG.A.CTCG.C. .ATTCA. .ACG. .G.ACCT.G.TT.ATCTC.GAGCAAAGTAC. . . .GCGA.T. .. .GTA.C...T.GT.-T.GCT.AA.A.-C..A.CAC.AGGT.-C. : 138
vtaAl9 : CG.G..... T.TAG---_CA.TG. .GGCAAAA .GG.A.CTCG.C. .ATTCA. .ACG. .G.ACCT.G.TT.ATCTC.GAGCAAAGTAC. . . .GCGA.T. .. .GTA.C...T.GT.-T.GCT.AA.A.-C..A.CAC.AGGT.C. : 138
vtaA20 : CG.G..... T.TAG---_CA_TG. .GGCAAAA .GG.A.CTCG.C. .ATTCA. .ACG. .G.ACCT.G.TT.ATCTC.GAGCAAAGTAC. . . .GCGA.T. .. GTA.C...T.GT.-T.GCT.AA.A.-C..A.CAC.AGGT-C. : 138
vtaA2l : CG.G..... T.TAG---_CA.T...GGCAAAA.GG.A.CTCG.C. .ATTCA. .ACG. .G.ACCT.G.TT.ATCTC.GAGCAAAGTAC. . . .GCGA.T... GTA.C...T.GT.T.GCT.AA.A.-C..A.CAC.AGGT.C. : 138 GROUP 2
vtaA22 : CG.G..... T.TA.---_CA.TG. .GGCAAAA .GG.A.CTCG.C. .ATTCA. .ACG. .G.ACCT.G.TT.ATCTC.GAGCAAAGTAC. . . .GCGA.T....GTA.C...T.GT.-T.GCT.AA.A.-C..A.CAC.AGGT.C. : 138
vtaA23 : CG.G..... T.TA.---_CA.CG. .GGTACAA.GG.A.CTCG.C. .ATTCA. .ACG. .G.ACCT.G.TT.ATCTC.GAGCAAAGTAC. . . .GCGA.T. .. .GTA.C...T.GT.-T.GCT.AA.A.-C..A.CAC.AGGT-C. : 138
vtaA24 : CG.G..... T.TAG---_CA.TG. .GGCAAAA .GG.A.CTCG.C. .ATTCA. .ACG. .G.ACCT.G.TT.ATCTC.GAGCAAAGTAC. . . .GCGA.T. .. .GTA.C...T.GT-T.GCT.AA.A.-C..A.CAC.AGGT-C. : 138
vtaA25 : CG.G..... T.TAG---_CA.T...GGC.AAA.GG.A.CTCG.C. .ATTCA. .ACG. .G.ACCT.G.TT.ATCTC.GAGCAAAGTAC. . . .GCGA.T... GTA.C...T.GT.-T.GCT.AA.A.-C..A.CAC.AGGT-C. : 138
vtaA26 : CG.G..... T.TAG---.CA.T...GGCAAAA.GG.A.CTCG.C. .ATTCA. .ACG. .G.ACCT.G.TT.ATCTC.GAGCAAAGTAC. . . .GCGA.T.G..GTA.C...T.GT.T.GCT-AA.A_-C..A.CAC.AGGT.C. : 138
vtaA27 : CG.G..... T.TAG---.CA.TG. .GGCAAAA .GG.A.CTCG.C. .ATTCA. .ACG. .G.ACCT.G.TT.ATCTC.GAGCAAAGTAC. . . .GCGA.T....GTA.C...T.GT.-T.GCT.AA.A.-C..A.CAC.AGGT.C. : 138
vtaA28 : CG.G..... T.TAG---_CA.T...GGCAAAA.GG.A.CTCG.C..ATTCA. .ACG..G.ACCT.G.TT.ATCTC.GAGCAAAGTAC. . . .GCGA.T. .. .GTA.C...T.GT.-T.GCT.AA.A.-C..A.CAC.AGGT-C. : 138
YADAF2 [AGCTTAATAT-CTCAGCACAAGGTGC>
vtaAl2 : CGC.AACGGT.TGGTTTCC.T.GG.G.T-CA_-GTG..GA.CGCC..AT.CA..ATG..G.A.CA.GG.A_AT.TC.TC.A..TCAAC....GCGA.T._..GTA.C...T.GT.T-——- AA_G.-.G.A-CAT.G.TT..G : 135
vtaAl3 : CG.G..... T.TAG---_CA_TG. .GGCAAAA .GG.A.CTCG.C. .ATTCA. .ACG. .G.ACCT.G.TT.ATCTC.GAGCAAAGTAC. . . .GCGA.T. .. GTA.C...T.GT.T----- AA_G.-.G.A-CAT.G.TT..G : 132 GROUP 3
vtaA29 : CGC.AACGGT.TGGTTTCC.T.GG.G.T.CA.GTG..GA.CGCC. .AT.CA. _ATG..G.AGCA.GG.A.AT.TC.TC.A..TCAAC. ...GCGACT....GTA.C...T.GT.T----- AA.G.-.G.C-CAT.G.TT..G : 135
vtaA30 : CG.G..... T.TAG---_CA.T...GGCAAAA.GG.A.CTCG.C. .ATTCA. .ACG. .G.ACCT.G.TT.ATCTC.GAGCAAAGTAC. . . .GCGA.T....GTA.C...T.GT.T----- AA.G.-.G.A-CAT.G.TT..G : 132
YADAF3 [AATGGTAGCCAGTTGTAT-———- AATGT-TGC]




* 160 * 180 * 200 * 220 * 240 * 260 * 280

vtaAl : TTTAATCAATTATCAAGAGAT-ATTG----———————- TTAATGCAAGAGCGGGTATTGCTTCTGCTGGGGCGATGGCTAATTTGCCACAAATTTCTTTACCAGGTAAAAGTGCTATTTCTGTTTCTAATGCACAATATCGC - 268
VEaA2 I e eeaaa- e C 1O € I I 1 C7 A I TA . e e e e 8 : 280
VEaAS & i eeeeaa- e T e e e eaeaeeaaaaaaaaaeeeeeeeeeeeeeeeeeeeaaaaaaaan A e eeasseeeassmmaaaaaaaaaaan - 268
vtaAd I e e C IO € I G I €7 I T e e e e e e e e e e e e e e e e e e m e e eme e eamaemeaee e aaeeemaaea——a——- : 280
vtaAS I e iaaa-. - ...GTCGTGTTGATG . - e e e e e e e e e e e o L - 280
VEaAG - e I C 1 X C 1 I I 17N I - 280
VEAA7 I e eaaaa e C 1O € G I 1 C7 A I 8 I : 280 GROUP 1
VEaA8 I e eeaaa- —. . ..GTCGTGTTGATG . - - e e e e e e e e e e e e L : 280
VEaA9 I e R 1 X € I C 1 I €7 I : 280
vEtaAld - e eeaa- —. .. .GTCGTGTTGATG . - - e e e e e e e e e e L : 280
vtaAl5 - ... S C 1 X C 1 I I 5 C 7N I - 280
VvEaAlG - e eeaaa- —. . ..GTCGTGTTGATG . - - e e e e e e e e e e e e L : 280
vtaAlO0 - _A.GGG.G..AT...CA.T.AG..CAACCGTAATAATAAAGC.CTGC.T. . eenn.. AGG.T..AAC..CGCA..AGG...A.. ... GG...A.C.C........ GTCAATG...G.A_CA..AGCG.GGACT.TCAAA : 280
vtaAll : _A.GGG.G..AT...CA.T.AG..CAACCGTAATAATAAAGC.CTGC.T. ... AGG.T..AAC..CGCA..AGG...A.. ... GG...A.C.C........ GTCAATG...G.A.CA. .AGCG.GGACT.TCAAA : 280
vtaAl7 : _A.GGG.G..AT...CA.T.AG..CAACCGTAATAATAAAGC.CTGC.T. ... AGG.T..AAC..CGCA..AGG...A.. ... GG...ALA.C..T...... TCAATGG. .G.G. .A. _.AGCG.GGACT.TCAAA : 280
vtaAl8 : _A.GGG.G..AT...CA.T.AG..C.ACCGTAATAATAAAGC.CTGC.T. v eeeean-n- AGG.T..AAC..CGCA..AGG...A. . ... GG...A.C.C........ GTCAATG...G.A_CA. .AGCG.GGACT.TCAAA : 280
vtaAl9 : _A.GGG.G..AT...CA.T.AG..CAACCGTAATAATAAAGC.CTGC.T. ... AGG.T..AAC..CGCA..AGG...A.. ... GG...A.C.C........ GTCAATG...G.A_CA..AGCG.GGACT.TCAAA : 280
vtaA20 : _A.GGG.G..AT...CA.T.AG..CAACCGTAATAATAAAGC.CTGC.T. ... AGG.T..AAC..CGCA..AGG...A.. ... GG...A.C.C........ GTCAATG...G.A.CA. .AGCG.GGACT.TCAAA : 280
vtaA2l : .A.GGG.G..AT...CA.T.AG..CAACCGTAATAATAAAGC.CTGC.T. ... AGG.T..AAC..CGCA..AGG...A.. ... GG...A.LA.C..T...... TCAATGG. .G.G. .A. _AGCG.GGACT.TCAAA : 280 GROUP 2
vtaA22 : _A.GGG.G..AT...CA.T.AG..CAACCGTAATAATAAAGC.CTGC.T. ... AGG.T..AAC..CGCA..AGG...A.. ... GG...A.C.C......... TCAATGG. .G.G. .A. _.AGCG.GGACT.TCAAA : 280
vtaA23 : _A.GGG.G..AT...CA.T.AG..CAACCGTAATAATAAAGC.CTGC.T. i v e e eeaan AGG.T..AAC..CGCA..AGG...A. . ... GG...A.C.C........ GTCAATG...G.A_CA. .AGCG.GGACT.TCAAA : 280
vtaA24 : _A.GGG.G..AT...CA.T.AG..CAACCGTAATAATAAAGC.CTGC.T. .. enn.. AGG.T..AAC..CGCA..AGG...A.. ... GG...A.C.C........ GTCAATG...G.A_CA..AGCG.GGACT.TCAAA : 280
vtaA25 1 _A.GGG.G..AT...CA.T.AG..CAACCGTAATAATAAAGC.CTGC.T. ... AGG.T..AAC..CGCA..AGG...A.. ... GG...A.LA.C..T...... TCAATGG. .G.G. .A. _AGCG.GGACT.TCAAA : 280
vtaA26 : .A.GGG.G..AT...CA.T.AG..CAACCGTCAAAATAAAG.GCTTC.T.. A ... ... AGG.T..AAC..CGCA..AGG...A.. ... GG...A.LA.C..T...... TCAATGG. .G.G. .A. _.AGCG.GGACT.TCAAA : 280
vtaA27 - _A.GGG.G..AT...CA.T.AG..CAACCGTAATAATAAAGC.CTGC.T. ... AGG.T..AAC..CGCA..AGG...A.. ... GG...A.LA.C..T...... TCAATGG. .G.G. .A. _.AGCG.GGACT.TCAAA : 280
vtaA28 : _A.GGG.G..AT...CA.T.AG..CAACCGTAATAATAAAGC.CTGC.T. ... AGG.T..AAC..CGCA..AGG...A.. ... GG...A.C.C..T...... TCAATGG. .G.G. .A. _AGCG.GGACT.TCAAA : 280
vtaAl2 : .----G.G.AGT.AG..... GA.--_GGCGTCAA-———————— CTTC. T e e e e e e e G.AA.AAC...T...AGC...A.T...... G.GA. - oo CA_AT.GGG..C.GG..T..GTACT.TCGAG : 262
vtaAl3 - .----G.G.AGT.AG..... GA.-- _GGCGTCAA-———————— CTTC.T..... (C TR G.AA.AAC...T...AGC...A.T...... G.GA. e CA_AT.GGG..C.GG..T..GTACT.TCGAG : 259 GROUP 3
vtaA29 : .-——-G.G.AGT.AG....CGA.--_.GTCGTCAA-———————- CTTC. T e e e e e e - - G.AA.AAC...T...AGC...A.T...... G.GA. i e CA_AT.GGG..C.GG..T..GTACT.TCGAG : 262
vtaA30 : .----G.G.AGT.AG..... GA.--_.GGCGTCAA-———————— CTTC. T e e i e e e e o G.AA.AAC...T...AGC...A.T...... G.GA. <. CA_AT.GGG..C.GG..T..GTACT.TCGAG : 259




* 300 * 320 * 340 * 360 * 380 * 400 *

vtaAl : GGGCAATCTGCCTATGCTATAGGTTATTCCAAAATTTCTGATAATGGCAAATGGCTTATTCGAGCGTCTGTTAGCAGTAATACTCAGCGGGATACTATGATTGGAGCAGGGGTAGGTTTTGTGTGG - 394

VEAAZ I e e e e e mmeaeaaaan L R O Ao : 406
VEAAS & e eeemeaaaaaaaaaa S - 394
VEAAd I e e e e e e amaaaan R O : 406
VEAAS I e e S : 406
VEAAG & e e e m e e mmmaaaaa e : 406
LY 2 0=V 2N 2 O : 406 GROUP 1
VEAAB & e eeeeeeeaaaaaaaa S - 406
VEAAD & e eeeeeeeaaaaaaaa S Gt e e et eeeeecaaaaaaaaaaan - 406
VEAALd - e e emeaaaaaaaa S - : 405
VEaALS & e e e e e e -..——— > 402
VEAALD & e e e e emeeeaaaan U 405

IKGGAGGAGGGGTAGGTTTTGTGTGG PADHR1

VtaAl0 @ ..T-....... A.TG...G.G..-.. C..A.G.GCA..A..... Covnn- GCT.A.CC..AA.TTACAA.G. .ATGCA. .. ... AGTG.T..A.TGGGCGGCTCT -TG- -« ---- . A.CA.... : 406
vtaAll Teieeeans A.TA._AG.G..... C..A.G.GCA..A..... Covnn GCT.A.CC..AA.TTACAA.G. .ATGCA. .. ... AGTG.T..A.TGGGCGGCTCT. TG« - .- .. A.CA.... : 406
VtaAl7 1 ..T........ A.TA..AG.G..... C..A.G.GCA..A..... Covn-- GCT.A.CC..AA.TTACAA.G. .ATGCA. ... .. AGTG.T..A.TGGGCGGCTCT TG« v e n- .. A.CA.... : 406
VtaAl8 : ..T........ A.TG...G.G..... C..A.G.GCA..A..... Covn-- GCT.A.CC..AA.TTACAA.G. .ATGCA. ... .. AGTG.T..A.TGGGCGGCTCT TG« v e n- .. A.CA.... : 406
vtaAl9 @ ..T........ A.TG...G.G..... C..A.G.GCA..A..... (O GCT.A.CC..AA.TTACAA.G. .ATGCA. .. ... AGTG.T..A.TGGGCGGCTCT TG« v o vn- .. A.CA.... : 406
vtaA20 i .. T........ A.TG...G.G..... C..A.G.GCA..A..... Covnn GCT.A.CC..AA.TTACAA.G. .ATGCA. .. ... AGTG.T..A.TGGGCGGCTCT TG - v o vn- .. A.CA.... : 406
vtaA21 Teieeeans A.TA._AG.G..... C..A.G.GCA..A..... Covnn GCT.A.CC..AA.TTACAA.G. .ATGCA. .. ... AGTG.T..A.TGGGCGGCTCT.TG. - - .- .. A.CA.--- : 403 GROUP 2
vtaA22 1 ..T........ A.TA..AG.G..... C..A.G.GCA..A..... Covn-- GCT.A.CC..AA.TTACAA.G. .ATGCA. ... .. AGTG.T..A.TGGGCGGCTCT TG« v o n- .. A.CA.... : 406
vtaA23 1 ..T........ A.TG...G.G..... C..A.G.GCA..A..... Covn-- GCT.A.CC..AA.TTACAA.G. .ATGCA. ... .. AGTG.T..A.TGGGCGGCTCT TG« v o n- .. A.CA.--- : 403
vtaA24 : .T........ A.TG...G.G..... C..A.G.GCA..A..... (O GCT.A.CC..AA.TTACAA.G. .ATGCA. .. ... AGTG.T..A.TGGGCGGCTCT TG« v o vn - .. A.CA.--- : 403
vtaA25 L A.TA. .AG.G..... C..A.G.GCA..A..... Covnn GCT.A.CC..AA.TTACAA.G. .ATGCA. . ... AGTG.T..A.TGGGCGGCTCT TG - v o vn- .. A.CA.--- : 403
vtaA26 Teieeeans A.TA._AG.G..... C..A.G.GCA..A..... Covnn GCT.A.CC..AA.TTACAA.G. .ATGCA. .. ... AGTG.T..A.TGGGCGGCTCT.TG. - - .- .. A.CA.... : 406
vtaA27 1 ..T..o..... A.TA..AG.G..... C..A.G.GCA..A..... Covn-- GCT.A.CC..AA.TTACAA.G. .ATGCA. ... .. AGTG.T..A.TGGGCGGCTCT TG w v o n- .. A.CA.--- : 403
vtaA28 1 ..T........ ATG...Goeueen. C..A.G.GCA..A..... Covn-- GCT.A.CC..AA.TTACAA.G. .ATGCA. ... .. AGTG.T..A.TGGGCGGCTCT TG w v e o v u - - - A.CA.... : 406
KCTCTGTGGGGGTAGGT TATCAGTGG PADHR2
vtaAl2 A AA. . AGT.-...G.T..A.TC..AG.ooGuovurruuunn- TCGTGT.A..C..AA..TT....CAG.TGCA.C.T.G..AG.CA.ATAC.ATGC...T.C...TA_.T.CA..ACA.... : 388
vtaAl3 Ao .AA. . AGT....G.T..A.TC..AG...Govurernanns TCGTGT.A..C..AA..TT....CAG.TGCA.C.T.G..AG.CA.ATAC.ATGC...T.C...TA_.T.CA._.ACA.... : 385 GROUP 3
vtaA29 Ao .AA. . AGT....G.T..A.TC..AG...Govurennanns TCGTGT.A..C..AA..TT....CAG.TGCA.C.T.G..AG.CA.ATAC_ATGC.—==—==m——mmmmmmmmmme e : 364
vtaA30 A...AA. . AGT....G.T..A.TC..AG...Goruuuenn. C..TCGTGT.A..C..AA. .TT....CAG.TGCA.C.T.G..AG.CA.ATAC.ATGC.~=========m=mmmmmm e : 361
[KCAACTTCGCAAGGCAAATACAATGCT] PADHR3B

FIGURE S1. Multiple alignments of A) 5’-end (coding for the extended signal peptide) and B) 3’- end (coding for the translocator domains) of all vtaA genes sequenced. Primers
used to amplify these genes are in shaded boxes at the bottom of the alignments.




