c-AMP response element binding protein (CREB)

alignment
* 40 B0
A. mellifera -ME SYVEEN SAVDP————L GSESGD ———————————————————— AAPAIATEQSEIQ.QQSVIQTATNIEPEAES 56
D. melanogaster : MDNSMVEENENS—-————-— §GEND-——————-———————————— GEEGEE 43
L. stagnalis ————BISAGNEPG————————ADIENG-——————————————————————— oo 34
H. sapiens ———MTME S ENQQSGDAAVTE QQMTVQAQPQIATLAQVSMPMHATSSAP T EOMH &7
O. vulgaris ————WEEVETSQ-——————— BSEIENG———————————— j=fi/lelu] 34
= 100 120 = 140 = 160
A. mellifera : o Q——ASTLQ CCCENGRLPPLESSEEC 135
D. melanogaster : G——GPTGATNN 0ANPESENTOTAACTORO @ 122
L. stagnalis GNYQT S8---DYKEMEDDSNE-— : 104
H. sapiens IST SSDAPGYCRIEEEKSEE : 144
O. vulgaris TIQ SSECPPMKIEEPINGQDG : 108
) * 180
A. mellifera DENVDEEVEE-————————————— HSLHYQT AETEATQ———GEGVP 192
D. melanogaster : QoALARAT-————---—-—-—--- KPPNSTVIHTTPGNA IPPE‘PCKIKPEPNTQHPEDSDE 187
L.stagnalis =~ : —---—o oo SQS DEEY 0 161
H. sapiens ETSAPAITTVIVETPIYQT-————85 IAITQ 213
O. vulgaris QETTEAASNLITNSIQYQPATVY SOMOGLPLE DS 189
* 260 * 280 * 300 * 320
A. mellifera ey —GHEgiE-— ——————————— 232
D. melanogaster : 244
L.stagnalis . pEcRE-Fvi#Ed------- VEOTNVOAYQT Pes-——-TAQ fiT- -G8 I 8sPonm s HR e 228
H. sapiens SNQ\-WQAASGDVQTYQIRTAPTSTIAP -——ESDALBTQPASEAR 291
O. vulgaris ~F LIBgVT -~~~ VEGTNVQAYQIAT S -—-—-LEQ TTEEPITEPOOLEHES 2&0
* 340 * 360
A. mellifera Mg SCEPITD— 268
D. melanogaster : AL TEELEEL TEND : 281
L. stagnalis ] [ADA— 264
H. sapiens sD- 327
O. vulgaris [Ejalel 296
CREB identity matrix
Accession number A. mellifera D. melanogaster L. stagnalis H. sapiens O. vulgaris
A. mellifera CAD24872 100%
D. melanogaster | NP_001097018 23% 100%
L. stagnalis BAC20140 35% 23% 100%
H. sapiens NP_004370 33% 19% 42% 100%
0. vulgaris ACN38053 34% 21% 59% 43% 100%




O. vulgaris creb cDNA complete sequence (4313bp)

GCGGCGTTGTGCTGTGACGCTGTAGTTGACGTGGCCACTACGTATTCTGCTAATTTATCCACTCCGATTGCGGCAAAG
TTGGTGACGAAAAGTACGTTAACTGGTAAGGAAGAACTTTCATCTACATGACCTTTGACGTTATTACTTTCGATGTTG
GCCAAGATAACAGGTGAATTGTCACCAATACATTCAGTGTGAAATATTCTACAAATATATTCTATTGAGTGAAGATG
CGCATGGGCTCTCAGTTTGTCCCCTTTTCTCTGGATACTGTGTGCATCAGTTGGGTCTAATTTTGAACATGGCCTTCTG
TGCTTATATTTTTTCCAGAGTAGAGAATGTCTGAAGTGCCAACCTCACAGACCAGTGAGATTGAAAACGGCTCGCAG
GAGATATCTATTGTGCATGTGACAATACCTAACCAACCAGTCCAAGTGCAATCTGTTATACAATCTAGCCATCAACCA
TCAGTGATACAGACAACTGGCCCAAATGTTCAGACTATTCAGGTAGCTACAGTAAATGATGATATGACAGATGGTGC
TGAAGGAAGAAAGAGGAGAGAGATATTAGCTAGAAGACCTTCATATCGTAAAATTTTGAATGAATTATCGTCCGAGT
GTCCACCTATCAAAATTGAGGAACCTACAAATCAAGACGGTCAAGAGACCACTGAAGCAGCTTCAAACCTCAGTACA
AATTCCATACAGTACCAGCCTGCAACAGTATACAGCCAGATGGAAGGTTTGCCATTAGTCCCATCTGGTGCCATCCA
AATAACTACACATCCAGAAGGAACAGTGGCTGGTCAAGGTCTTCAAACGTTAACAATGACCAATGCAAATCCATCAT
CTGGTGCTGGTACAACATCTGGTACTGCCACTATTGTACAGTATGCCCAAGGTCCTGATGGACAATTTTTAATTCCTG
TTACAGTTGGTGGCACAAATGTGCAGGCTTACCAGATTGCAACATCTTTGCCTCAAGGTGTTGTTATGGCAACCACTG
GAAGTCCAATTACCAGTCCTCAACAATTATCAGAAGAAGCAGCTCGGAAGCGAGAACTTCGTCTATTAAAAAACAGA
GAGGCAGCTTCAGAATGTCGACGGAAGAAGAAAGAATATGTGAAATGCCTGGAAAATCGAGTATCAGTTCTGGAAA
ATCAAAATAAAACATTAATAGAGGAATTGAAGGCATTAAAAGAATTGTATTGTCAAAAAGATGGATAAATGGATTTT
GGCGATTATGTTCTCCCTAAATATGAAGAGGCAACACAGCAGTTTGCTGGTCTCACTCTTCGAACAATTTGGAGTTTA
ACTTTTATTTCAACCACAGTTTACTACAAACAATTGCATCTTCAAATCATTTCAAAATAATAAATACAAATAAAGTTT
TTTGTTTTTTTTTTGTTTTTGTTCTGCTTTATTTTCCTAAGTCTAAATTTTTTTCTTTTCTTTTATTTTTAATAGTTTTCTTT
GGAAAGTTTTTATTTGAATAATACCGCCCCCACTAAATATTTAAAAAAATCATATTTTTAGGCTGACATATTTTAAAT
GACTGTGAAGGGCTGGGTGTGGCAACTTAATGSAATATCATTATTTTCTCTGTTGTGGAGATTTTTAATTTTCTATAAA
TTCAATGGAAATTCTTAAAATATTTATTCTCTCATCATCTGTTATTTTTTATTCCCTTTTGTTGCACACCTTTTTGTTTTC
CCCATCTTTTTGATTTTTTTAAAAGAATTTTTGTTTAATATTTGAAGAATGATAGAAATTTGTTTTTAAATTACTTTTTG
TTGTAATTTTGTTTCATTTTCTTTGAATATTATTAATAGTCCAATTCCAAAAGAAAAGAATGCTCTTAGGTGGAGGGG
AAAATGAGGTAGAGTGGTGAGAACAAATTTGGGGTAATATCAGAAAAAAAAACAACAAAAAAAAAAACAAAGAAA
AAGGGAAAAAGACTTTTAATAAAACTGGGATGTCTTGCTATGTAATTTCATTTGGAACTTAACCATAACTATTTTCAA
CTTTTACAATTCCAAATTGAAAGTATCTCATTTTGAACTGGTGTTCATTCAGTTTAACAGATTGTTCTCTGAAACTGAT
ATGAAATTACTTGGGTGGAAATTCTGCAGACCTTTTTACTTCATGCATTTTGTCTGTTTCTATAAAATTGTTTACATTTT
CAAATAGCTTTTCTTTCTTTCTTACTGTTATTTTTTTCTTCTTTCATTTAGAAAATTGTATTTTATTTTCTTGCAAGTTAC
TTTTAATTGTTCTATTTTGGTAAATATAAAGAGGTTAAAGAATATACATTAATTTTTCAAATTTCCCCATTCCATTGTC
TACATATTAAACTGAAGTTTGTTGTTAATAAGCTCTTGTTCAGTCATGGACAACCTGTGACCTTCAGGACTTTCTGAA
TAGCATGCCAACAAAAAATAACCTTGAATTTCTTTTAGTGTGCAGTCCCTCTAAAAATGAGCTGTATCTCATGTGCCC
TGCTTCTCAAGAAAGGTTGCCTATGTCTGACCAAGTAACTAAACTCATAGTTAGATCTAGCAGATTGAAGTTCTTCTA
ACTTCATAATAGTCAATGAATTTTTTCAAAATTGGGCAGAAAACCAATTCTGAAGATAAACTATTTTTAACTTTAGGA
TAATATCAGCTTTAAAATTTTACATTTTGTTATATCTTGATGATATTTGATGAATGTTCCATGAGATACTGTTAGCTTT
TGGGGATCACAGATTTAGCATATCACAACAACTGTTGTAACGTTTCCTAATCCATAGTTCATCTGAGCCCGGAGACAA
CGCTCGGTTGTTATAGGTTTTAGGGCTATACTGAAGCTGGTCTTGAACAGGCTGTTTAATCAATGTTAAACTGTACAT
GAAGTGACTTGTATATAAGCCTGCAAGACAATTACACTAATATTATACTAATGAATGTTAAAAGCAATAAACTTATG
TGAAACATTACCGTTTAATTAATTCACAAACTAAATGAATACAGGTGAATATCCTAAATCAAATCACACCAAGGTCA
GTTTTATCTTTCATCTTTTTGGAGTTGATTAATAAAGGATGAGCAGTAGGAATTGACACTGCTCTTCCATTCTCTTTCA
AGAACTGGTTGTGTCTGTGCTGTGAGAAGGACATGGGAGATCACTTCCACTGTACCTTCTTTCAGTTTATCATAGAGA
AAGAGTGTGGTTACCACAGCTCTGGTAGAATATGGCATATGATGATGGCTAGAATCCTAAATAAGATTTGTATGTGT
CATCTAATTTCATGCCAGCTTAGAAAAAAAAGGCATCAAATGATGATCATAATAAATAGTTTATTGGTTGAGCAAAA
TGTTTGTCTTACATTATTAGGGTCATGAATAACATGGACTGAAGTATTTTAATAAACCTTATTCACACCATTCCATTCA
TTCATATACAGCATTTAAAAAAAAAATTCAGGTATGTATTTGAGTTTGTTGGCTTTTATGTGTTTCAGAACCTGATCA
AGACCAATTGAATATTTTACTATCACGGCTTTTGCCTATAAATGATCACTGTATCCTGGAATTAATTGTATAGTGCTTT
TTTTTTATGTGTTGGCTACTATGAGAACTATGGTAATACTACTACTACTACTACTAATAATAATTTTGTCTAATCCCAT
TGTAATCATGACTTTACATTATCTTCCTTGTTTATTGTTTTTAAATACCTTTAGTAGTAGTTTTTGTCTACTAATTGGAT
GGATGACCCCAGTTACTCATTGTTTTTCAACTTCATGTATTTTACTATACATGATATTTTCCTGGGGTTCTTGCCCTCA
ACTTTATTGTTGGTATTCATAATTTGCATCACTACATTCCCTCTGTGTGTATGTGTGTGTGCATGTGTGTTCACTTTTCA
GTCTTGCTAACAAGAACGTAGAATATACTTCATTGACAAAGAATGAATCTTGACTATTACTTCACCAGCTGGCCAGAT
TTATTCCCAACTTCACTGACTTTATTTTCCAAATATTTCAATTACCTGATTGTATCTCTTGCTTGTTGTTTTTAGATTTT
AAATTCCTCTTGTGGGAGTTTTTGTCTAATAATTGCATAGATAATCTCAGTTTACATTAGGTTGGGGTGGGGGAGGGA
CACTTTATGTAGCATATTCCACCTTCATATTACTGCTTTTTTGCTAATTGCTTTCAAATTTTAAAATATTACACTATTTG
AAAGACAATGTGTTGAAGTGAATTATTCATTTTTCCCCCTTTCCCTGAGCAAATAAAACAAAACAACAAAAAAAAAA
AAAAAAAAA




Dopamine transporter (DAT)

alignment

A. mellifera
C. elegans :
D. melanogaster :
T. castaneum
H. sapiens
O. vulgaris

A. mellifera D ;164

C. elegans : ;164

D. melanogaster : D ] I HEN =T

T. castaneum IQEQMLFDDFFKLEQ A" I i ;163

H. sapiens ERAAQKH SV ERGD) G sl T Xk, 7 ;164

O. vulgaris e lS QHENL IS E GDELVE WY DAL WE L T E ;164

A. mellifera r BiAR 168

C. elegans : ERI : 168

D. melanogaster : ERI : 168

T. castaneum : MCLN @ 167

H. sapiens comgsl ;168

O. vulgaris : B 1 168

DAT identity matrix
Accession number A. mellifera C. elegans D. melanogaster T. castaneum H. sapiens O. vulgaris

A. mellifera XP_624619 100%
C. elegans Q03614 73% 100%
D. melanogaster AAF76882 90% 73% 100%
T. castaneum XP_972640 15% 17% 15% 100%
H. sapiens Q01959 61% 60% 60% 21% 100%
O. vulgaris ACN38051 76% 73% 75% 18% 63% 100%

O. vulgaris dat cDNA partial sequence (506bp)

CTGGGAAGGTTGTGTGGTTTACTGCCTTATTCCCATACGTTGTCCTGTTCATTCTTATGATTCGTGGGGCAACACTGCCGGGGGCCC
TAGACGGCATCAAATATTATCTGACACCAGACTTCTCAAGACTTGCATATTCCGAGGTGTGGGTGGATGCGGCCACACAAGTCTTC
TTTTCCCTTGGACCAGGATTCGGTGTTTTATTGGCATTTGCAAGTTATAATGATATTCATAATAATGTTTATCGAGACGCCATACTA
ACCAGTATCGTTAACTGTATGACGAGTTTTTTCTCTGGATTTGTTATCTTCATGGTTTTGGGTTATATGTCACAACACTCAAATCTAC
CCATTTCAGAGGTGGCTACACAAGGACCTGGTTTAGTGTTCGTTGTATATCCAGAAGCCATAGCTACCCTCCCAGGTGCAACATTT
TGGGCATTGATATTCTTCCTCATGTTGCTTACCCTAGGTCTAGACAGTTCGTTTGGTGGCTCAGAAGCCATC




Forkhead Box - P family - protein (FOXP)

* 20 * 40
A. mellifera - -NVPESVAGLNVEERRSDMNGTT PLDEKPLDVE SNDEVHENY 79
C. elegans SVMALITHLQHEHPPSDKSNEEMRNQIEKVESIEHKLSVERSRLQ a1
D. melanogaster : -1Mr&DAERFLRSKDNEVCNNDE SYMHD-—--EF AMREYY| 77
S. purpuratus -MMNGLLDGSHIHPGF LLAHQGMMM PHE DRLAN PNN-—— 77
T. castaneum --LNDGEPGLLGVATNRPSRD-EAPLEDKLERTTT PDR 78
H.sapleng SENTEKASPPITHHSIVNGOS SVLSARRDSSSHEETGAS a1l
O. vulgaris -LLAGGLEGRLLNOBAVEIKD-————————— EQEASSDS 70
* 100 * 120 * 140 * 160
A. mellifera @ EYERleyYc il AT EIECidy - — — HDRIST A O S A F — — — — —— — — - — - — OMASPEPTIECLEGTTLDR--KLE s EKKORT PHME 143
C. elegans TVAASTAAAYT S PINQISTVPSVESMPSFLNHQLST SEQPES00AS 162
D. melanogaster :  [FUeife)as el fiot & HiFl ol o) — — FIDRAAORN I TiH s K- — - — - — - - — - —— QLLEPTRIDRKDVEGREG--KFCR-SPLWVNEIG : 140
S. purpuratus HEPID-———————— SEQETPESSVOESPSLsKPVEVVOHTAREILEMYE @ 146
T.castaneum  : YGRS AL O - — - ADRFOR O s - - ——— - - - QLE8PEPHEDGE-VVT PT—-EMAVNT S LEQPS VS 141
H. sapiens REP-SE———-—--—~ PEPSPEPLNLVESVTMSK--NMLETS PORILBOTE : 147
O. vulgaris EPQVDESDIILEVLPEQQEHOOROOMOOALOOAHMDITSOLPEIPrLE 148
*
A. mellifera NMEGMEEREN 185
C. elegans GEEGPLLORA 206
D. melanogaster : 190
S. purpuratus 189
T. castaneum 190
H. sapiens 189
O. vulgaris 229
A. mellifera 262
C. elegans 283
D. melanogaster : 271
S. purpuratus 266
T. castaneum 271
H. sapiens 266
O. vulgaris 309
* 360 * 380 * 400
A. mellifera SRlACETTGGVESK S PTLTHS PTMY GDALNANLOAALGDSNMGE LNNSMCT STTTEPDEEHY @ 342
C. elegans : ATRSQPQTPLPDDISQOKLEDTSALESE @ 335
D. melanogaster : ACTGNN-———————~ LTGATNEPDTHNYF : 312
S. purpuratus GSLNTPPSTENTPTTPISKSVDMLPTEDMPLNLETHMHFMGGSLPLLSDAARARADHA @ 346
T.castaneum ;- \eeebNRnb QbR V¥ bl el — — — — - — — — - - — - — o 2 ) 298
H. sapiens T--GYPTLVENIPT--—- SLEYGAALNASLQAALAESSLEPLLSNEPGLINNASSGLLOAY 341
O. vulgaris BN SGYVEFL : 338
A. mellifera LA : 344
C. elegans : LE : 337
D. melanogaster: wa : 314
S. purpuratus Io @ 348
T. castaneum — -
H. sapiens HE : 343
O. vulgaris FA : 3240
Accession A C. D. S. T. H. 0.
number mellifera elegans melanogaster purpuratus castaneum sapiens vulgaris

A. mellifera XP_391970 100%

C. elegans NP_001023148 29% 100%

D. melanogaster | AAY51579 48% 27% 100%

S. purpuratus XP_782985 47% 29% 41% 100%

T. castaneum XP_969436 57% 28% 59% 43% 100%

H. sapiens EAL24367 50% 29% 40% 50% 43% 100%

O. vulgaris ACN38054 40% 29% 42% 40% 45% 39% 100%




O. vulgaris FoxP cDNA partial sequence (1111bp)

TGCAAGTGGCCGGGGTGCAGGCTGTTATCAGGTGGTCTTGGTGGTAGTCTATTGAATCAGTCGGCTGTTAGCATTAAAC
AGGAGCAGGAAGCGTCTAGTCCATCGCACCCACTTTTCCGACATGGTGTTTGTAARTGGCCGGGGTGTGATACGCCAA
ATGAAGACTTTCCTTCCTTCATTAAGCATCTGAACTCTGAGCACCAGTTAGATGACAGAAGTACAGCACAAGCAAGAG
TACAAATGCAGGTTGTTAGTCAACTTGAAATACAGCTTATACGGGAAAAAGATCTTCTGCAAGCAATGATGCAGCACT
TACACATGAAACCTCAAGTAGATAAATCAGATATTATTCTCCCAGTACTTCCAAAGCAGCAGCCGCACCAGCAGCAGC
AGCAGACCCAACAAGCTTTGCAACAGGCCCACATGGATATTACATCTCAACTCCCTTCAATTCCTCCATTGTCCAATGC
TTCAAATGTCCCCCTTTTAACCTCCACACCTGCCATGAGTTTATCACCCACTACTACCTGTACATCACCTCAAATGGTCA
TCTCTACTGCCCATCCTGCACATTCACCTGTCCAGCAGTCACCCCAGCACCAACAGCAAGCCTCCAGCAGTGTGGGAC
CAATCCGTCGACGGGTATCAGACAAGTGCAATCTGCCTATCTCTGCTGGAATGCAGAGAGACATGGAGAACGCATTTC
TTTCTTTTGTAGAAATCCAGAGAAATCGCGAATTTTACCGAACAACAGACGTCMGACCRCCRTTCACRTATGCCTCTCT
CATTCGTCAGGCCATCATAGAATCTCCACATCGACAATTAACATTGAGTGAAATCTATCAGTGGTTCGCAAACACATTT
GCTTATTTCCGGCGGAATGAAGCTACGTGGAAGAATGCCGTGCGCCACAACCTTAGTCTTCACAAATGTTTTATGCGAG
TTGAGAATGTTAAGGGGGCTGTATGGACCGTCGACGAGGTAGAGTTYTACAAACGGAGACCACAAAAACTGAGTGGG

TATGTTTTTTTTTTGTTTGCTTGATTGTTGTCATTTTTTTTTTTTACAAAACTTTACGAAAAGCAAAAACTCACAAAAAAA
AAAAAAAAAA



Tyrosine hydroxylase (TH)

alignment

A. mellifera
elegens :
melanogaster :
purpuratus
castaneum
sapiens
vulgaris

OIH®OO

mellifera
elegens
melanogaster :
purpuratus
castaneum
sapiens : 4 3 L HE
vulgaris : 5 c 2 DACT.LEARD STLA T B T R H{EIES

oTxHvwoo»

mellifera
elegens
melanogaster :
purpuratus
castaneum
sapiens

O. vulgaris

IH0o0p

TH identity matrix

Accession A. C. D. S. T. H. 0.
number mellifera elegans melanogaster purpuratus castaneum sapiens vulgaris

A. mellifera NP_001011633 100%

C. elegans AAV58890 59% 100%

D. melanogaster CAA53802 T7% 55% 100%

S. purpuratus XP_001177854 59% 52% 59% 100%

T. castaneum NP_001092299 79% 56% 81% 61% 100%

H. sapiens AAI104968 64% 57% 63% 70% 63% 100%

O. vulgaris ACN38052 62% 50% 58% 71% 60% 70% 100%

O. vulgaris TH cDNA partial sequence (539bp)

TTCGCGGACAAAGAATACAGAAGAAGAAGGAAGCTCATTGCAGACATGGCATTCACATACAGGCATAACAAGAGTATTCCCAGAGTT
GAATATTCGGAAGATGAGATAAAGACTTGGAAACATGTTTATGTGAACATAAAAAATCTGTTTCCGACTCACGCCTGCTCAAAGCACC
GCCATTTCTTTGATTTACTGGAAAAGAAAGGAATCTACAGTGAAAACTTTATACCACAGCTTGAAGATGTTTCCAATTTCCTGAAACAA
CAAACAGGTTTCCAACTGCGCCCGGTAGCTGGACTGTTATCAGCACGTGACTTCTTGTCCAGCTTAGCATTTCGTGTTTTCCAATGTACT
CAGTACATACGCCATGGCTCCAAACCGGACCACACACCAGAACCTGATTGTGTGCATGAACTGCTAGGACATGTCCCAATGCTGGCAG
ATCCTGAATTCGCTGAGTTTTCCCAAGAACTTGGTTTGGCTTCAATAGGGACCTCCGATGAAGATATTGAAAAGTTTGCAACGCTTTAC
TGGTTCAC




Ubiquitin/ribosomal protein S27a (UBI)

alignment
A. mellifera 83
D. melanogaster : 032
S. purpuratus 83
T. castaneum : 5 ;83
H. sapiens : ) IGR 3 EgrTTE “HE, 3 ;83
O. vulgaris : ; R LTFAGEQTLEDGE VTR IV TT PEEREHE : B3
A. mellifera
D. melanogaster :
S. purpuratus
T. castaneum :
H. sapiens
O. vulgaris
UBI identity matrix
Accession A. D. S. T. H. 0.
number mellifera melanogaster purpuratus castaneum sapiens vulgaris
A. mellifera XP_397323 100%
D. melanogaster NP_476778 95% 100%
S. purpuratus XP_784247 94% 93% 100%
T. castaneum XP_969023 98% 97% 95% 100%
H. sapiens CAA44911 90% 93% 94% 91% 100%
O. vulgaris ACN38050 93% 94% 97% 94% 95% 100%

O. vulgaris ubi cDNA partial sequence (324bp)

TGTCAAGGCAAAGATTCAAGATAAGGAGGGAATTCCTCCAGATCAGCAAAGATTGATCTTTGCTGGTAAGCAGCTTGAGGAT
GGCCGTACACTGTCAGACTACAATATTCAAAAGGAATCAACCCTTCATTTGGTCCTTCGTCTGCGAGGTGGCGCCAAGAAGCG
CAAGAAGAAGAATTACACCACTCCCAAAAAGAATAAGCATAAGAAGAAGAAGGTTAAGTTGGCGGTTTTGAAATATTACAAG
GTTGATGAAAATGGTAAAATCACTCGTTTGCGTCGTGAGTGTCCCAACGAGGAATGTGGAGCTGGTGTGTTTATGGC




18S ribosomal RNA (18S rRNA)

alignment

A. mellifera  : [EiTs 51
C. elegans : [Epdchibdaln 81
E. cirrhosa 81
S. purpuratus : g1
H. sapiens g1
O. vulgaris Al
A. mellifera
C. elegans
E. cirrhosa :
S. purpuratus :
H. sapiens
O. vulgaris
A. mellifera
C. elegans
E.cirrhosa
S. purpuratus
H. sapiens
O. vulgaris
A. mellifera 320
C. elegans 314
E.cirrhosa 319
S. purpuratus : 318
H. sapiens 320
O. vulgaris 319
* 340 * 360 * 380 =
A. mellifera A 401
C. elegans TTCTTAGTT 395
E. cirrhosa : TTCTTAGTT 400
S. purpuratus : TTCTTAGTT 399
H. sapiens : TTCTTAGTT 401
O. vulgaris GTTCTTAGT TG 400
. * 420
A mellifera  : TATGETATCTCGAAGGCCCTC : 422
C. elegans TCTTC———mm——————————— 400
E. cirrhosa : ITAGTGCTTTTCCGGTAGCGET 421
S.purpuratus : ccog-------—--------- 403
H. sapiens COCCCGA-—————mmm—m e — ;408
O. vulgaris : ITAGTGCTTTTCCGETAGCGT @ 421
18S rRNA identity matrix
Accession
number A. mellifera C. elegans E. cirrhosa S. purpuratus H. sapiens O. vulgaris
A. mellifera AY703484 100%
C. elegans EU196001 84% 100%
E. cirrhosa AY557467 81% 7% 100%
S. purpuratus L28055 90% 85% 81% 100%
H. sapiens NR_003286 90% 86% 83% 92% 100%
O. vulgaris FJ 617439 81% 76% 99% 80% 83% 100%

TCCGGTAGCGT

O. vulgaris 18S rRNA (422bp)

CGTTTTCCTCGATCAAGAGCGAAAGTCGGAGGTTCGAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTTCCGACCGTAAACGATGCCGAC
TGGCGCTCCGCCGGCGTTCGCTTCGATGACCCGGCGGGGAGCCTGCGCGGGAAACCATAGTCGGTTCCGGGGGGAGTATGGT
TGCAAAACAGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACCCAACACGGGA
AAACTCACCCGGTCCGGACACCGGTAGGATTGACAGATCGATAGCTCTTTCTCGATTCGGTGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTC
TTAGTTGGTGGAGCGATCCGTCTGGTTGATTCCGATAACGAACGAGACTCCGGCCTGCTAACTAGCGCGTCGATTAGTGCTTT
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