Pa atpb-atps

Pa renS-rn(:

Pa trnb-nad5

Pa trnk-nad4-trnf

2 trnS1-trnS2-nad1-trT-trnG-nad3-traW
trnQ-nad2-trnN-tmP

Pa traM-traL1-realtrV

Pa trnR-nad4L-cox3-rnd

Pa trnE-cob-trni

g coxi-rml2

(B)

Pa traM-trnL1-rraL-traV
Pa trnQ-nad2-raN-AmP
Pa tm§1-rnS2-nad1-trnT-trnG-nad3-traW

(169 bp, 96% similarity)

TGEAAGCAGGA GGCT CT GEAA GATGACCAA TTTATTATTGACCCTAGGCAA TCGCCTAGGAM TGTATTAA TTAACT TACCCATGGTAAGT GI TTTAA CTAA TAGAGGGT TTTTCCAA CCCTAGT GAGGCC- TACTCOGCTAGGCTAAT 1‘9

TGGAAGCAGBAGGCT CTGGAA GATGACCAA TTTATTATTGACCCTAGGCAA TCGCCTAGGAM TGTATTAATTAACTTACCCAT GGTAA GTGTTTTAA CTAATAGAGGGTTTTTOCA- o o oo eaecnmnnancicinnrrennnnranes 117

T GEAAGCAGGAGGCTCT GGAA GATGACCAA TTTATTATTGACCCTAGGCAA TCGCCTAGGAM TGTATTAA TTAACT TACCCAT GGTAAGTGT TT TAACTAA TAGAGGGT TTTTCCAM CCCTAGT GGGATC- TAGGTTT-

TGGAA GCAGGAGGCT CT GGAA GATGACCAA TTTATTATTGACCCTAGGCA TCACCTAGGAM TGTATTAATTAACTTACCTATGGTAA GAGT TTTAACTAA TAGAGGGT TTTTCCAM CCC- - e mve e mmam s nnnnannes 122
TGGAA GCAGGAGGET CT GEAA GAT GACCAATTTATTATTGACCCTAGGCAA TCGCCTAGGAM TGTATTAATTAACTTACCTATGGTAA GAGT TTTAACTAATAGAGGGT TTTTCCAM CCCTAGT GAGGAGGTAGGCTATAM GTTAAG 150
TGGAAGCAGGAGGCTCT GEAA GAT GACCAATTTAT TATTGACCCTAGGCA TCGCCTAGGAM TOTATTAATTAACTTACCTATGGTAAGAGT TTTAACTAA TAGAGGET TTTTOCAM COCTOC - =~ == m s e e v mrve e e e 125
TGEAAGCAGEA GGCTCT GOAA GAT GACCAA TTTATTATTGACCCTAGGCAA TCGCCTAGGAM TGTATTAA TTAACT TACCTAT GETAA GAGT TTTAACTAA TAGAGGGT TTTTCCAA CCCT CCA- - --- 126
TGEAAGCAGEA GHCT CT GEAA GAT GACCAA TT TATTATTGACCCTAGGCAA TCGCCTAGGAM TGTATTAA TTAACT TACC- ATGGTAAGTGTTTTAACTAA TAGAGGGT TTTTCCAM CCCTCCAG- - - --- 127
TEEAAGCAGEA GGCT CT GEAA GAT GACCAA TTTATTATTGACCCTAGECAA TCGCCTAGGAM TGTATTAA TTAACTTACCCAT GGTAA GTGITTTAA CTAATAGAGGGT TTTTCCAG- - - < = < 0=+ - --- 118
TGEAGCAGEA GHET CT GEAA GATGACCAA TTTATTATTGACCCTAGGCAA TCGCCTAGRAM TGETATTAATTAACT TACCCAT GETAA GAGT TTTAACTA - - - - oo e v emceannn P L1
IlﬁMt.{‘A:.ﬁAh{.{‘l(l[,{\MMI(-\(‘[‘AIIIIMmlIMC(‘)(‘,HN:[‘Mll‘h(‘(“[-lhtwlhl;\lIMHMCH;\B{‘NIl»hIMM[-!HI-“NMI-!M!M.IIIIl[‘.{‘.\hﬂmlm(‘I‘(‘Ml‘l-\hﬂut‘.{‘ﬂ-"uﬁ 149

}STF

FTET 1 RSP | 7|
weee 117

(453 bp, 92% similarity)

e reasereserasssrassresssssssrresssssssresssssssrassrararsrssrasserarssessemsenrerssrass| | GOCAATGOCTCCOCACCATCATCOTTACTAGT TAACTAA GTAAGOCATGOTA 54
CACTGAGTAGATATTTTAATTACAATTGCCAATGGCTCCGCACCATGATGCT TACTAGT TAACTMGTAAGOCATGOTA 79
CTGOTTAGCCGEGEGCAATCTCTCTCTCTATTGAGAGAGAA TCCCATTGEATTTCCTCCGGOAGC- CAATTGCCA T GECTCCGCACCATGATGCTTACTAGT TAACTM GTAA GCCATGGTA 126
GGOCCOT GROGGCCT TAGGT GAM GGCT GET TAGCCGOGGGCAATCTCTCTCTCTATTGAGAGAGAM TCCCATT GGATTTACTCOGGGAGC- CAATTGCCAAT GGCTCCGCACCATGATGCTTACTAGT TAMCTM GTAAGCCATGGTA 150
-------- CTGGCCT TAGGT GAM GGCT GGT TAGCOGGRGGCAATCTCTCTCTCTATTGAGAGAGAA TCCCATTGEATTTACTCCGGGAGC- CAATTGCCAAT GGCT CCGCACCATGATGCT TACTAGT TAACT M GTAA GOCATGGTA 141
------------------- LAM GGCTGGTTAGCCGOGGGCAATCTCTCTCTCTATTGAGAGAGAA TCCCATTGGATTTACTCOGGGAGC- CAATTGCCAATGGCT CCGCACCATGATGCT TACTAGT TAACTMA GTAA GOCATGGTA 129
cecerercssccncesacnnsncannnsnneneenaos ATCTCTAA CTCTCTCAA GCGAGAGAGAM TCCCATTGGATTTACTCCGGEAGC- CAATTGCCATGGCTCCGCACCATGATGCT TACTAGT TAACT A GTAA GOCATGGTA. 111

srssassssssnssasansssssf

AGAGTTTTAACAM TACACCGTATTTGTAGT CCCCGATGACCCCCCTTTCTATGCTTTCTCTATTTAMA TGAGATA TTTGGGGGTCATAATCGGG- AM TTACTCCATTTGAGT GGTAMA TTTATCCCCATAAGCTCAGGATM GGG 202
AGAGTTTTAACAM TACACCGTATTTGTAGTCCCCGAT GACCCCCCTTTCTAT GCTTTCTCTATTTAM CTGAGATAATTTGGGGGTCATAATCGGG- AM TTACTCCATTTGAGT GGTAMA TTTATCCCCATTAGCTCAGGATAA GGG 228
AGAGTTTTAACAM TACACCGTATTTGTAGT CCCCGATGACCCCCCTTTCTATGCTTTCTCTAT TTAMA CTGAGATAATTTGGGGGTCATAATCGGE- A TTACTCCATTTGAGTGGTAMA TTTATCCCCATTAGCTCAGGATMGGE 275
AGAGTTTTAACAM TACACCGTATTTGTAGTCCCCGATGACCCCCCTTTCTATGETTTCTCTATTTAM CTGAGATAATTTGGGGGTCATAATCGGG- AM TTACTCCATTTGAGTGGTAMA TTTATCCCCATTAGCTCAGGATAA GGG 209
AGAGTTTTAACAM TACACCGTATTTGTAGT CCCCGATGACCCCCCTTTCTATGCTTTCTCTATTTAM CTGAGATAATTTGGGGGTCATAATCGGG- AM TTACTCCATTTGAGT GGTAMA TTTATCCCCATTAGCTCAGGATAA GGG 290
AGAGTTTTAACAM TACACCGTATTTGTAGTCCCCGATGACCCCCCTTTCTATGOTTTCTCTATTTAM CTGAGATAATTTGGGGGTCATAATCGGG- AM TTACTCCATTTGAGTGGTAMA TTTATCCCCATTAGCT CAGGATA GGG 278
AGAGTTTTAACAM TACACCGTATTTGTAGT CCOCGATGACCCCCCTTTCTATGCTTTCTCTATTTAM CTGAGATAATTTGGGGGTCATAATCGGG- AM TTACTCCATTTGAGT GGTAMA TTTATCCCCATTAGCT CAGGATAA GGG 260

. BEORRRRREE RRREE R RE R B

GTTTAGCTGGGAGATTTTAGCACGAGAA TGGTTTTACCAAGTAGATAA- TTTATTTAATTCCTTTTTTGGGAATTAATTCCCTATGTCCATCATAGG- GTATCTACTATTTTTATAGATTATTTAGAA GATTTGACTCCCCCACGGACCA 350
GITTAGCTGGGAGATTTTAGCACGAGAATGGTTTTACCAAGTAGATAA- TTTATTTAATTCCTTTTTTGGGAATTAATTCTCTATGTCTATCATAGA- GTATCTACTATTTTTATAGATGATTTAAM GATTTGACTCCCCCACGGGCCA 376
GTTTAGCTGGGAGATTTTAGCACGAGAA TGGTTTTACCAA GTAGATAA- TTTATTTAATTCCTTTTTTGGEAATTAATTCTCTATGTCTATCATAGA- GTATCTACTATTTTTATAGATGATTTAMA GATTTGACTCCOCCACGGGCCA 423
GTTTAGCTGGGAGATTTTAGCACGAGAA TGGTTTTACCAA GTAGATAA- TTTATTTAATTCCTTTTTTGGGAA TTAATTCTCTATGTCTATCATAGA- GTATCTACTATTTTTATAGATGATTTAMA GATTTGACTCCCOCACGHECCA 446
GTTTAGCTGGGAGATTTTAGCACGAGAA TGGTTTTACCAAGTAGATAA- TTTATTTAATTCCTTTTTTGGGAATTAATTCTCTATGTCTATCATAGA- GTATCTACTATTTTTATAGATGATTTAMA GATTTGACTCCOCCACGGGCCA 438
GITTAGCTGGGAGATTTTAGCACGAGAA TGGTTTTACCAAGTAGATAA- TTTATTTAATTCCTTTTTTGGGAATTAATTCTCTATGTCTATCATAGA- GTATCTACTATTTTTATAGATTATTTAGM GATTTGACTCCCCCACGGGCCA 426
GTTTAGCTGGGAGATTTTAGCACGAGAATGGTTTTACCAAGTAGATAA- TCTATTTAATTCCTTTTTTGGGAATTAATTCTCTATGTCTATCATAGA- GTATCTACTATTTTTATAGATGATTTAMA GATTTGACTCCCCCACGGOCCA 408
JAGATAM TCTATTTAAGCTCTTTTTTAGGAGCT TATTCCCTATGTCCATCATAGG- GTATCTACTATTTCTATAGATTATTTAGAA GATTTGACTCCCCCACGGGOCA 108
e nesneas et nrsee st saasenreennnrentaanessanrenneenassesnsnsennesees-A[ATATTTTATAGATCATTTAGAAGATTTGACTCCOCCACGGACCA 46
GTTTAGCTGGGAGATTTTAGCACGAGAA TGGETTTTACCAA GTAGATAA- TTTATTTAATTCCTTTTTTGGEAATTAATTCTCTATGTCTATCATAGA- GTATCTACTATTTTTATAGATGATTTAMA GATTTGACTCCOCCACGLGCCA 283
eeeemseaassesscedssneeessaessssasessssnsaassnasseannasanannnennnessensGAGTATATATATATATATGTTATATATATACGTACTATTTTTATAGATTATTTAGAA CATTTEACTCCOCCACGOGOCA 79

STR

Gl 353

61 426
GGT 449
GGT 401
G6T 429
G641
66T 1M
GGT 49
01 286
G6T 81

Additional file 3 - Alignment of nucleotide sequences of parts of the non-coding regions upstream (A) and
downstream (B) of the coding regions of the 11 mitochondrial minichromosomes of Polyplax asiatica, the
louse of the greater bandicoot rat, Bandicota indica. 57F and 57R are the primers used to amplify the coding
regions of all mitochondrial minichromosomes of Polyplax asiatica.



