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Base Pair # 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1

1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 2 2 2 2 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 4 4 4 4 5 5 5 6 6 6 6 6 6 6 6 6 7 7 7 7 8 8 9 9 9 0 0 0 0 1 1 1 1 2 2 2 4 4 5

2 4 4 6 6 1 2 3 4 4 4 5 6 7 8 8 9 2 4 4 6 1 1 2 4 5 6 6 6 7 9 9 2 4 5 5 4 6 9 2 2 2 2 3 6 6 6 7 1 3 4 9 4 4 5 6 6 5 7 8 9 0 6 6 9 0 2 7 5 8 9

Individual 5 3 9 1 2 4 1 4 1 6 8 3 2 2 3 9 8 1 3 9 5 8 9 1 5 3 1 2 3 0 0 4 7 4 3 7 6 1 4 0 7 8 9 4 3 7 8 1 2 9 0 8 4 7 4 6 7 1 4 2 5 3 5 7 7 7 1 3 1 5 9

CR region
NCR region

V YE Consensus A C C A A g A T C C C c g G c g c A c c A a A T G G A A a A c t A c t A t g t A c C A A c G A C G T C G A G g g A G a G A C A t g A a G T t g

65 69(2)
V OR E 100 106 112 • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • G • • • • • • • • • • • • T • • • • • • • • • G G • • • • • • • • • • • • • • • • • • • •
V OR E 1 0 1 • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • A • • • • • • • • • • • • • T • • • • • • • • • G G • • • • • • • • • • • • • • • • • • • •
V OR K 44 48 • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • G • • • • • • • • • • • • T • • • • • • • • • G G • • • • • • • • • • • • • • • • • • • •
V OR W 5 4 • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • T • • • • • • • • • • • • • • T • • • • • • • • • G G • • • • • • • • • • • • • • • • • • • •

V YE E 9 50 106 • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • G • • • • •
V YE E 9 65 • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • G • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • G • • • • •
V YE E 1 0 0 • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • •
V YE E 101 112 • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • A • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • •
V YE E 1 0 5 • • • • • • • • • • • • • • • • • • • t • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • G • • • • •
V YE K 36 48 88 125 • • • • • • • • • • • • • • • • • • • t • • • • • • G • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • •
V YE K 1 2 5 • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • G • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • •
V YE W 16 35 • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • T • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • •
V YE W 1 6 • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • G • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • •
V YE W 10 35 • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • G • • A g •
V YE W 5 4 • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • •

V YG E 50 72 105 • • • T T • T • • • • • • • • • • • • t • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • A G • C • • T G A a • G • • • • • G • • G • • A g •
V YG K 3 6 • • • T T • T • • • • • • • • • • • • t • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • • A G • C • • T G A a • G • • • • • G • • G • • A • •

D YG E 9 G A • T T t T A A G A a a • a a t G g • G g G C • • • G g C t c G t a G c a a • • • • • t A G • C • • T G A a • G A • • • • G • • G • • • g •
D YG E 9 G • • T T • T A A G A a a • a a t G g • G g G C • • • G g C t c G t a G c a a • • • • • t A G • C • • T G A a • G A • • • • G • • • • • A g c
D YG E 65 72 G A • T T • T A A G A a a • a a t G g • G g G C • • • G g C t c G t a G c a a • • • • • t A G • C • • T G A a • G A • • • • G • • G • • A g c
D YG E 7 2 G • • T T a C A A G A a a • a a t G g • G g G C • • • G g C t c G t a G c a a • • • • • t A G • C • • T G A a • G A • • • • G • • G • • A g c
D YG K 4 8 G A • T T t T A A G A a a • a a t G g • G g G C • • • G g C t c G t a G c a a • • • • • t A G • C • • T G A a • G A • • • • G • • G • • A g c
D YG K 1 2 5 G • • T T • T A A G A a a • a a t G g • G g G C • • • G g C t c G t a G c a a • • • • • t A G • C • • T G A a • G A • • • • G • • G • • A g c
D YG K 1 2 5 G A • T T • T A A G A a a • a a t G g • G g G C • • • G g C t c G t a G c a a • • • • • t A G • C • • T G A a • G A • • • • G • • G • • A g c
D YG W 1 0 G A • T T t T A A G A a a • a a t G g • G g G C • • • G g C t c G t a G c a a • • • • • t A G • C • • T G A a • G A • • • • G • a G • • A g c
D YG W 3 5 G A • T T • T A A G A a a • a a t G g • G g G C • • • G g C t c G t a G c a a • • • • • t A G • C • • T G A a • G A • • • • G • • G • • A g c

D GR E 6 5 G • • T T • T A A G A a • A a a t G g • G g G C • • • G • C t c G t a G • a a • t A G G • A G T C • • T G A • a • A • A T T G c a G g C • • •
D GR E 6 9 G • • T T • T A A G A a • A a a t G g • G g G C • • • G • C t c G t a G • a a • t A G G • A G T C • • T G A • • • A • A T T G c a G g C • • •
D GR E 1 0 0 G • • T T • T A A G A a • A a a t G g • G g G C • • • G • C t c G t a G • a a • t A G G • A G T C • • T G A • • • A • A T T G c a G g C • • •
D GR K 4 8 G • G T T • T A A G A a • A a a t G g • G g G C • • • G g C t c G t a G • a a • t A G G • A G T C • • T G A • • • A g A T T G c a G g C • • c

M-K Test
D P P D D P,P P,D D D D D D P D D D D D D P D D D D P P P D P D D D D D D D P D D P D D D D P D D D D P P D D D P P P D P D D D D (D)iverge/(P)olymorph.
R R R R R S,S R,R R R R R S S R S S S R S S R S R R R R R R S R S S R S S R S S S R S R R R S R R R R R R R R R S S R R,S S R R R R (S)ilent)/(R)eplacement

∆∆∆∆ � � � � � � ∇∇∇∇ ∇∇∇∇ ∇∇∇∇ ? ∆∆∆∆ Color mutations

P. pl. substitutions
V V D V D D V D D V V V V V V V,D V (V)entral/ (D)orsal
R R R S S S R S S S R R R R R R,S R (S)ilent/(R)eplacement
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Table 1. Dorsal & ventral P. pl. luciferase alleles. Capitalized base pair (bp) indicate replacement mutations, lower case silent. • 
= bp identical to yellow (YE) consensus sequence. Light organ (D = dorsal, V = ventral), allele color (designations as in text), 
populations (E = Ecclesdown, K = Kingston, W = Windsor Caves), individual beetle sequenced & bp position (#) in coding 
region are given. Site designations for McDonald-Kreitman (M-K) test, mutations affecting color, & substitutions unique to P. 
pl. appear below sequences.  � = derived ventral replacement with major color effect (≥ 7 nm shift). ∇= derived ventral 
replacement  with minor color effect (≥ 2 nm). ∆= derived dorsal replacement with minor color effect. ? = minor effect mutation 
of unknown (dorsal vs. ventral) origin. Shaded vYG & dYG sequences were excluded from M-K test due to gene conversion.


