(lH

TATA

F T

=il 140 150

HI elele} TTTTCCACGTATARAT,

230 27¢

H1l TTATCATCAAATTTATCTCAT

A.

300

P rer e e rr e e v rrrr rrar e v

TTAATTTTAT AC TTTAAATATACGTTCCATTGGTATAT

Jrrrrpeeen gy Prrrrprrrr prraa e e v

310 320 330 340 350 360 370 380 350 400 -

H1 AATAGRACGTATGCCTTTATTT TGTTTTAATTACAGCCATTCTTCTGTTGTTATCTTTACCTGTTTTAGCAGGTGCTATTACCATACTATTAACAGATCGARACTTTAATACTTCATTTTTTGACCCT

H2 . - .- 3

L e e [ e | e e [ [ e s e

—~1[410 420 430 440

450 460 470 480 450 500 510 520 530 540 -

H1 CAGGTGGAGGGGATCCAATTTTATATCAACATTTATTTTGATTTTTT CACCCTGA. TTATATTTTAATTTTACCAGGTTTT ATAATTTCTCAAATTATTTGT ARACACAGGCAAARRAAGRACCCTT

H2

570 580

-T.
e
«eeG..T..
S i
«e.G..T.

610 620 630 640 650 660 670 680 °

TATAGCAGCA.

730

EE

TAGGCTTTAT TTT TATACARA TGARAT. TTTAATTGAATGCTAAGAGAATGGAATATCAAARAACRACTTT

ks s o ok e §

T N R T N NN N [ [ r e e ey e

750

760 770 780 790 800 810 820 830 840 850

TTATAAARATTARAGAC G

H18

Figure S1 Sequence alignment of R.

CCTAAGAATTTTTAARATTTARATAATACATTTTTTGT TTTAATTAAAT TTTAACTGGGGCGGTTARARAATATTARRAACTTTTTAATTTARAARTGAC

microplus haplotypes (H1-H18 ) based on COI+16S rRNA genes



