
atpA	
   ddl	
   gdh	
   purK	
   gyd	
   pstS	
   adk	
  

17	
   4	
   1	
   13	
   1	
   1	
   5	
  
5	
   3	
   21	
   18	
   6	
   32	
   3	
  
15	
   1	
   1	
   1	
   1	
   20	
   1	
  
15	
   1	
   1	
   1	
   1	
   1	
   1	
  
12	
   9	
   6	
   3	
   1	
   13	
   1	
  
1	
   13	
   1	
   1	
   1	
   1	
   6	
  
3	
   3	
   1	
   2	
   1	
   1	
   1	
  
23	
   3	
   1	
   6	
   1	
   1	
   1	
  
1	
   1	
   1	
   1	
   1	
   1	
   1	
  
7	
   1	
   1	
   1	
   5	
   1	
   1	
  
6	
   6	
   4	
   4	
   3	
   3	
   2	
  
5	
   8	
   14	
   22	
   8	
   26	
   6	
  
13	
   8	
   8	
   8	
   6	
   17	
   6	
  
10	
   8	
   8	
   8	
   6	
   10	
   6	
  
13	
   8	
   8	
   8	
   6	
   10	
   6	
  
13	
   8	
   8	
   8	
   11	
   10	
   6	
  
11	
   8	
   9	
   10	
   10	
   9	
   6	
  
11	
   13	
   18	
   17	
   10	
   19	
   6	
  
25	
   13	
   9	
   15	
   10	
   19	
   6	
  

Method: UPGMA; Bootstrap (1000 reps); tie breaking = Systematic
Distance: Tamura-Nei; Gamma correction = Off

Gaps distributed proportionally
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