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Supplementary Table S1. Genome assembly information for nine species investigated in this study. 

Suborder/Order Family  Species  Assembly  
Contig N50 

(bp)  

Sequencing 

platform  
Coverage  Genebank accession 

Yangochiroptera  Phyllostomidae  Desmodus rotundus  ASM294091v2  80250 Illumina Hiseq  94x PEHR00000000 

 

Miniopteridae  Miniopterus natalensis  Mnat.v1  29777 Illumina HiSeq  77.0x LDJU00000000 

Yinpterochiroptera  Rhinolophoidae  Hipposideros armiger  ASM189008v1  39863 Illumina HiSeq  218.6x  JXIK00000000 

  

Rhinolophus sinicus  ASM188883v1  37803 Illumina HiSeq  146.44x LVEH00000000 

Artiodactyla Delphinidae Orcinus orca Oorc_1.1 70300 Illumina HiSeq 200.0x ANOL00000000 

Pholidota Manidae Manis javanica ManJan1.0 38922 Illumina HiSeq 60.0x JSZB00000000 

Pilosa Myrmecophagidae Myrmecophaga tridactyla MyrTri_v1_BIUU 36434 Illumina HiSeq 28.9x PVIY000000000 

Afrosoricida Tenrecidae Echinops telfairi EchTel2.0 20428 Illumina HiSeq 78x AAIY00000000 

Proboscidea Elephantidae Loxodonta africana Loxafr3.0 69023 Sanger; ABI. 7x AAGU00000000 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



Supplementary Table S2. Recombinant sequences and their parent sequences detected in this study. 

Specie

s 

Breakpoint 

Positions Recombin

ant^ 

Minor Parent 

Sequence 

Major Parent 

Sequence 

 Detection Methods (P values) 

  Begin  End 
RD

P 

GENECO

NV 

Bootsc

an 

Maxc

hi 

Chima

era 

SiSsc

an 

LAR

D 

3Se

q 

Dero 333 498 Dero_G25 Unknown (Dero_G1) Dero_G6 
0.0

03  
0.026  NS 0.000  0.000  0.003  NS 

0.0

00  

 
 551* 732 Dero_G19 Dero_G25 Dero_G1 

0.0

00  
0.013  0.014  0.000  0.000  0.000  

0.00

0  

0.0

00  

 
 1* 76 

Dero_G9_p

s 

Unknown 

(Dero_G20) 
Dero_G5 

0.0

00  
NS 0.000  0.000  0.000  0.000  NS 

0.0

00  

 
553 825 Dero_G20 Dero_G7 Dero_G1 

0.0

00  
0.000  0.000  0.000  0.000  0.000  

0.00

0  

0.0

00  

Roae  1* 314 
Roae_G40

_ps 

Unknown 

(Roae_G13) 
Roae_G26 

0.0

19  
0.050  NS 0.000  NS 0.000  

0.00

0  

0.0

14  

 
 9* 301 Roae_G20 Roae_G6_ps Roae_G27_ps 

0.0

30  
NS 0.015  0.000  0.004  0.000  

0.00

0  
NS 

 
238 430 

Roae_G18

# 
Roae_G36_ps Roae_G27_ps NS NS NS 0.000  0.017  0.000  

0.00

0  
NS 

 
722 881 

Roae_G36

# 
Roae_G1 Roae_G39 NS 0.000  0.000  0.003  0.017  0.000  NS 

0.0

05  

Ptal  9* 310 Ptal_02# Ptal_05 
Unknown 

(Ptal_04) 

0.0

00  
0.006  0.001  0.000  0.000  0.000  

0.00

0  

0.0

00  

 
450  934* Ptal_0101# Ptal_03 

KP862828_ptal_0

102 

0.0

49  
NS 0.032  0.000  0.000  0.000  

0.00

0  
NS 

 
 461* 564 Ptal_02# Ptal_0102 Unknown 0.0 NS 0.017  0.041  0.013  0.002  0.00 0.0



(Ptal_04) 05  0  02  

Mina 272 379 
Mina_G37

# 
Mina_G34 Mina_G15 

0.0

00  
0.000  0.000  0.000  0.000  0.000  

0.00

0  

0.0

00  

 
388 545 

Mina_G28

# 

Unknown 

(Mina_G15) 
Mina_G34 

0.0

06  
0.003  NS 0.000  0.001  0.000  NS 

0.0

03  

 
 38* 207 

Mina_G28

# 
Mina_G15 Mina_G34 NS NS 0.005  0.001  0.001  0.000  

0.01

2  

0.0

00  

Hiar 270 498 Hiar_G21# Hiar_G34 Hiar_G1 
0.0

01  
0.005  0.000  0.000  0.029  0.000  

0.00

0  

0.0

00  

 
243  820* 

Hiar_G49_

pr 

Unknown 

(Hiar_G15_ps) 
Hiar_G91 NS NS NS 0.000  0.000  0.006  

0.00

0  
NS 

 
 68* 211 

Hiar_G8_p

r 
Hiar_G28_pr Hiar_G91 

0.0

01  
NS 0.000  0.000  0.000  0.000  NS 

0.0

00  

 
 1* 234 Hiar_G91# Unknown (Hiar_G1) Hiar_G15_ps NS NS NS 0.002  0.001  NS 

0.01

4  

0.0

34  

 
339 555 

Hiar_G27_

ps# 

Unknown 

(Hiar_G28) 
Hiar_G15_ps NS 0.001  NS 0.049  NS 0.000  

0.00

2  
NS 

Pango

lin 
 1* 282 

Manjav_G

14# 

Unknown 

(Manjav_G15_ps) 
Manjav_G2 

0.0

00  
0.003  0.012  0.008  0.000  0.000  

0.00

0  

0.0

00  

 
462 498 

Manjav_G

5# 
Manjav_G15_ps Manjav_G2 

0.0

02  
NS 0.010  0.032  0.006  0.000  

0.00

0  

0.0

20  

Dog 452 570 DLA-64# Unknown (DLA-79) DLA-12 
0.0

01  
0.000  0.000  0.000  0.000  0.000  

0.00

0  

0.0

00  

Horse  96* 246 Eqca-N Eqca-16 EQMHCB1 
0.0

00  
0.030  0.001  0.000  0.000  0.005  

0.00

2  
NS 

 
 30* 214 EQMHCB Unknown EQMHCB1 NS 0.020  NS 0.000  0.012  0.011  0.00 0.0



2 (EQMHCX1) 1  03  

 
 13* 214 Eqca-16# EQMHCX1 Eqca-1 NS 0.036  NS 0.024  0.048  NS NS 

0.0

31  

Pig 508  710* SLA-3# Unknown (SLA-8) SLA-7 
0.0

04  
NS 0.000  0.006  0.003  0.000  

0.00

0  

0.0

25  

 
316 473 SLA-6# SLA-7 Unknown (SLA-8) 

0.0

24  
NS 0.012  0.044  0.024  0.017  

0.00

0  
NS 

Macaq

ue 
546  892* Mamu-B7 Mamu-B13 Mamu-AG1 NS NS 0.029  0.000  0.000  0.000  

0.04

4  
NS 

 
 32* 84 

Mamu-B12

# 
Unknown (Mamu-E) Mamu-B15 

0.0

03  
0.010  0.002  NS 0.025  0.000  NS 

0.0

36  

Eleph

ant 
 9* 337 

Loaf_G82_

ps 
Loaf_G50 

Unknown 

(Loaf_G53) 

0.0

35  
0.044  0.026  0.000  0.000  0.001  

0.00

0  

0.0

00  

 
 141* 317 Loaf_G53# 

Unknown 

(Loaf_G51) 
Loaf_G50 

0.0

06  
NS 0.012  0.040  0.016  NS NS 

0.0

03  

 
 26* 313 

Loaf_G70_

ps# 
Loaf_G5 Loaf_G11 

0.0

03  
0.000  0.000  0.000  0.019  0.002  NS 

0.0

00  

 
469  932* Loaf_G5 Loaf_G18 Loaf_G51 

0.0

27  
NS NS 0.024  0.000  0.000  NS NS 

 
133 245 

Loaf_G39_

ps 
Loaf_G33_ps Loaf_G11 

0.0

05  
NS 0.004  0.004  0.026  NS NS 

0.0

06  

 
 1* 360 

Loaf_G33_

ps 

Unknown 

(Loaf_G31) 
Loaf_G51 NS 0.028  NS NS 0.022  0.000  

0.02

6  

0.0

00  

 
 17* 198 

Loaf_G25_

ps# 
Loaf_G50 

Unknown 

(Loaf_G11) 

0.0

07  
NS NS 0.009  0.020  NS NS 

0.0

48  

 
 9*  309* Loaf_G11# Unknown Loaf_G50 0.0 NS 0.022  0.002  0.000  0.000  0.00 NS 



(Loaf_G51) 45  9  

Tenre

c 
 28* 160 

Echtel_G5

9# 
Echtel_G38 Echtel_G5 

0.0

00  
0.000  0.000  0.006  0.000  NS NS 

0.0

00  

 
802  944* 

Echtel_G5

# 
Echtel_G38 Echtel_G59 

0.0

36  
NS NS 0.000  0.002  0.000  NS 

0.0

00  

 
204 493 

Echtel_G3

6# 

Unknown 

(Echtel_G59) 
Echtel_G38 

0.0

40  
NS NS 0.002  0.001  0.000  NS 

0.0

06  

Note- Minor Parent: Parent contributing the smaller fraction of sequence. Major Parent: Parent contributing the largest fraction of sequence. Unknown: Only 

one parent and a recombinant need be in the alignment for recombination event to be detectable. The sequence listed as unknown was used to infer the 

existance of a missing parental sequence. NS: Not significant. * The breakpoint position was most likely overprinted by a subsequent recombination event. # 

It is possible that this apparent recombination signal could have been caused by an evolutionary process other than recombination. ^ One of the identified 

parents might be the recombinant in some events. 
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Supplementary Figure 2. Genomic map of 
MHC class I (MHCI) genes for nine species 
of eutherian mammals. Black boxes 
indicate putatively functional MHCI genes; 
gray boxes, non-MHC I genes; heavily 
stippled boxes, MHC I pseudogenes. The 
apex of each box indicates the 
transcriptional direction. The α, β, and κ 
blocks are shaded and labeled. An outline 
red rectangle indicates the Class III region. 
The thick, double-headed arrow indicates 
the extended class I region. The lightly 
stippled box indicates a class II gene. 
Accession numbers for scaffolds are at the 
top for each separate fragment.  
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Hipposideros armiger
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Y2124
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RHPN2
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Miniopterus natalensis
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Rhinolophus sinicus
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Loxodonta africana

LORF2

TRI15

TRI26*

RNF39*

Loaf_G51

TRI26*

Loaf_G33_ps

LITD1

LORF2

AIF1

BAG6

PRC2A

APOM

IKBL1

TNFC

TNFA

NCTR3

OR2G6

NW003573542

Loaf_MHC*65

LORF2

LORF2

LORF2

LIN1

MIA2

OR2G3

RYK2

OR2W6

LITD1

OR2G3

OR2B6

LORF2

LORF2

O1086

LITD1

OR5V1

OR1C1

LITD1

OR5V1

O11G2

Loaf_G56

Loaf_G31

Loaf_G53

OR2B2

TFCP2

Loaf_G50

GABR1

MOG*

CJ120

RPA12

LORF2

TBB5

FLOT1

DDR1

PPR18

MDC1

NRM

DHX16

ATAT

PP1RA

ABCF1*

PRR3

GNL1

LORF2

YTX2

LITD1

KCC1D

Loaf_G77_ps

LIN1

Loaf_g1780

Loaf_G63

Loaf_G18

Loaf_G70_ps

Loaf_G5

DX39B*

NW003573558

NW003573570

RN185

LORF2

BT2A1

PBX1

PLCA

PPT2

ATF6A

TENA

CP21A

CO4B

DXO

NELFE

CFAB

EHMT1

CTL4

LORF2

LITD1

GCSP2

HSP71

HS71A

HS71L

SYVC

MSH5

DDAH2

LY66E

LY66F

ABHGA

CSK2B

GPAN1

CF047

NOTC1

324.9 Kb
>>>

MUCL3

MUC22

LIN1

LORF2

CF015

CDSN

CCHCR

TCF19*

PO5F1

LORF2

Loaf_G35

Loaf_G68

Loaf_G28

Loaf_G80

SFTA2

SYVM

LITD1

Supplementary Figure 2 continued 



HIST1H3A

NW003573464

OR2M7

LORF2

LITD1

ABT1

BTN2A2

Loaf_G13

TRIM58

NPT1

NPT3

NPT3

NPT3

NPT1

>>>

POL

NW003573555

PMGE

PMGE

RFX2

ZNF85

FV1

OR2W3

Loaf_G6_ps

Loaf_G8_ps

OLF11

OR2W6

OR2B2

LITD1

RSSA

OR2G3

TRIM39

Loaf_G25_ps

FV1

LITD1

LITD1

LITD1

NW003573652

Loaf_G39_ps

Loaf_G65

Loaf_G43

Loaf_G11

SPG16

CENP1

NW003573624

VN1R4

RFPLA

LITD1

Loaf_G16_ps

ZN271

LORF2

LIN1

VN1R1

LORF2

VN1R3

Loaf_G10_ps

NW003573509

LORF2

TIGD7

CDR1

TIGD1

RPL10

POL

SOX3B

LORF2

LITD1

LIN1

>>>

>>>

Loaf_G74_ps

NW003573528

LORF2

ZBED5

GPX5

GPX3

ZSC12

ERPG3

RAB5A

OR2B3

HIST1H3A

POL

>>>

>>>

NW003573804

LIN1

Loaf_G82_ps

NW003574726

Loaf_G42

NW003573780

TF2L1

OR2B2

Loaf_G32

Supplementary Figure 2 continued 
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CSK2B

LY65C

ABHGA

LY66D

LY66E

LY66C

G6B

RHOJ

IPYR

SYVC

DDAH2

MSH5

LSM2

HS71L

HS71B

ANXA1

SIM26

EHMT1

>>>

LORF2

NW004558702

UB2D2

POL

IIGP5

IIGP5

MARK3

Ecte_g97_ps

TRIM39

RACK1

ZBED5

RACK1

TRIM39

CYB

>>>

>>>

ZA2G

NW004558722

ZN394

ZN184

CENPO

OR1F1

CXG1

Ecte_g37

ZKSC1

ZKSC8

CSN6

MCM7

AP4M1

TAF6

>>>

>>>

Supplementary Figure 2 continued 

10.16 Mbp 



KLHL4

FHOD3

TRIM6

NPT4

Ecte_MHC38

NW004558765

RL29

ZBED8

MRS2

PHLD

SSDH

LITD1

ERF3B

ATG13

UBXN3

KCD21

YES

PUR6

CF062

YLZ6

TYDP2

RL32

Ecte_g44

Ecte_g3

MCIN

ESCO1

ARMD2

RIPR2

CMAH

ENV

CARL3

SEGN

RL11

NPT3

NPT3

NPT3

TRPC3

V1A14

G3P

VN1R2

POL

VNRL4

ZN271

VN1R3

ABT1

SETMR

NRBF2

POK8

RS3A

BT2A2

Z3H7B

SRP54

Ecte_g2

OR2B2

NW004558850

Ecte_g59

OR2W3

Ecte_g5

EFC2

QCR2

OR2W6

CALX

ZN665

ZMIZ1

>>>

Supplementary Figure 2 continued 



Name of genes

NM 005514 HLA-B G S H S M R Y - - - - - F Y T S V S - R P - G R - G E P - - R - - - F I S V G Y V D D T Q F V R F D S - D A A S P R E E P R A - - P W I - - - - - E Q E - G P E - Y W D R N T Q - - I Y - K A Q A Q T D
NM 002116 HLA-A G S H S M R Y - - - - - F F T S V S - R P - G R - G E P - - R - - - F I A V G Y V D D T Q F V R F D S - D A A S Q R M E P R A - - P W I - - - - - E Q E - G P E - Y W D Q E T R - - N V - K A Q S Q T D
NM 002117 HLA-C C S H S M R Y - - - - - F D T A V S - R P - G R - G E P - - R - - - F I S V G Y V D D T Q F V R F D S - D A A S P R G E P R A - - P W V - - - - - E Q E - G P E - Y W D R E T Q - - K Y - K R Q A Q A D
NM 005516 HLA-E G S H S L K Y - - - - - F H T S V S - R P - G R - G E P - - R - - - F I S V G Y V D D T Q F V R F D N - D A A S P R M V P R A - - P WM - - - - - E Q E - G S E - Y W D R E T R - - S A - R D T A Q I F
NM 018950 HLA-F G S H S L R Y - - - - - F S T A V S - R P - G R - G E P - - R - - - Y I A V E Y V D D T Q F L R F D S - D A A I P R M E P R E - - P W V - - - - - E Q E - G P Q - Y W E W T T G - - Y A - K A N A Q T D
NM 002127 HLA-G G S H S M R Y - - - - - F S A A V S - R P - G R - G E P - - R - - - F I A M G Y V D D T Q F V R F D S - D S A C P R M E P R A - - P W V - - - - - E Q E - G P E - Y W E E E T R - - N T - K A H A Q T D
AB128835 Mamu-AG1 G S H S M R Y - - - - - F Y T A V S - R P - G R - R E P - - L - - - F I A V G Y V D D T Q F V R F D S - D A E S P R M E P R A - - P W V - - - - - E Q E - G P E - Y W D R E T Q - - N M - K T A T Q T Y
AB128836 Mamu-AG2 G S H S M R Y - - - - - F Y T A V S - R P - G R - W E P - - R - - - F I A V G Y V D D T Q F V R F D S - D A Q S P R M E P R A - - P W V - - - - - E Q E - G P E - Y W D R E T Q - - N M - K T A T Q T Y
AB128837 Mamu-AG3 G S H S M R Y - - - - - F Y T S M S - R P - G R - G Q P - - R - - - F I A V G Y V D D T Q F V R F D S - D A E S P R M E P R A - - P W V - - - - - E Q E - G P E - Y W D R E T Q - - N M - K T A T Q T Y
AB128838 Mamu-AG4 G S H S M R Y - - - - - F Y T S M S - R P - G R - G E P - - R - - - F F A V G Y V D D T Q F V R F D S - D A E S P R M E P R A - - P W V - - - - - E Q E - G P E - Y W D R E T Q - - N M - K N A T Q T Y
AB128843 Mamu-B2 G S H S L R Y - - - - - F S A G T S - R P - G R - G E P - - R - - - F I S V C Y V D D T Q F L R F D S - D A E S P R M E P R A - - R W L - - - - - E Q E - G P E - Y W E E Q T G - - L A - K E A A Q T F
AB128844 Mamu-B3 G S H S L R Y - - - - - F S T A V S - R P - G R - G E P - - W - - - Y L E V G Y V D D T Q F V R F D S - D A A S P R M E P R A - - P WM - - - - - E Q E - G P E - Y W D R N T R - - N A - K V N A E T F
AB128846 Mamu-B5 G S H S M R Y - - - - - F H T A V S - R P - G R - G E P - - R - - - F I S V G Y V D D T Q F V R F D S - N A A S P R M E P R A - - P W I - - - - - E Q E - G P E - Y W D R E T Q - - K A - K A H A Q V F
AB128848 Mamu-B7 G S H S L R Y - - - - - F H T A V S - R P - G R - W E P - - R - - - F I S V G Y V D D T Q F V R F D S - D A E S P R M E P R A - - P WM - - - - - E Q E - G P E - Y W E E Q T R - - I A - K E A A Q T F
AB128849 Mamu-B8 G S H S W R Y - - - - - F S T S V S - R P - G R - G E P - - R - - - F I S V G Y V D D T Q F L R F D S - Y A A S P R M E P R A - - P W V - - - - - E Q E - G P E - Y W D R E T R - - N A - E G H A Q T H
AB128853 Mamu-B12 G S H S M R Y - - - - - F S T A V S - R P - G R - R E P - - W - - - Y L E V G Y V D D T Q F V R F D S - D A E S P R M E P R A - - P W V - - - - - E Q E - G P E - Y W E E Q T R - - N A - K A N A Q T D
AB128854 Mamu-B13 G S H S L R Y - - - - - F G T G V S - R P - G R - G E P - - R - - - F I A V G Y V D D T Q F A R F D S - D A A S P R M E P R A - - P WM - - - - - E Q E - G P E - Y W E E Q T G - - L A - K A R A Q T D
AB128856 Mamu-B15 G S H S L R Y - - - - - F S T T V S - W P - G R - G E P - - R - - - F I S V G Y V D D T Q F V R F D S - D A E S P R E E P R A - - P W A - - - - - E Q E - G P E - Y W E E Q T R - - N T - E A H A Q N H
AB128859 Mamu-B18 G S H S M R Y - - - - - F S T T V S - R P - G R - G K P - - R - - - F I S V G Y V D D T Q F V R F D S - D A E S P R M E P R A - - P WM - - - - - E Q E - G P E - Y W E E E T R - - I A - K E T A Q T F
LT908122 Mamu-A2 G S H S L R Y - - - - - F Y T S M S - R P - G S - G Q P - - R - - - F I S V G Y V D D T Q F V R F D S - D A E S P R E E P R A - - P WM - - - - - E Q E - G P E - Y W D R E T R - - I C - K A D T Q T L
DQ367724 Mamu-F G S H S L W Y - - - - - F S T A V S - R P - G R - R E P Q Y R - - - Y I A V E Y V D D T Q F L R F D S - D A A I P R M E P R E - - P W V - - - - - E Q E - G P Q - Y W E R T T G - - Y A - K A N A R T D
FM986653 Mamu-E G S H S L K Y - - - - - F H T S V S - R P - G R - G E P - - R - - - F I S V G Y V D D T Q F V R Y D S - D A A S P R M E P R A - - L WM - - - - - K Q E - G P E - Y W D Q E T R - - S A - R D T A Q T F
LT908120 Mamu-A1 G S H S M R Y - - - - - F Y T S M S - R P - G R - G Q P - - R - - - F I A V G Y V D D T Q F V R F D S - D A E S P R E E P R A - - P W V - - - - - E Q E - G P E - Y W D R N T R - - I Y - K A E T Q N Y
AB646193 SLA-1 G P H S L S Y - - - - - F Y T A V S - R P - D R - G D S - - R - - - F I A V G Y V D D T Q F V R F D N - D A P N P R M E P R A - - P W I - - - - - Q Q E - G Q D - Y W D R E T Q - - I Q - R D T S Q T Y
AB602434 SLA-2 G P H S L S Y - - - - - F Y T A V S - R P - D R - G D S - - R - - - F F I V G Y V D D T Q F V R F D S - D A P N A K M E P R A - - Q W I - - - - - Q Q E - G Q E - Y W D R E T Q - - I S - K E T A Q N Y
AB856531 SLA-3 G P H S L R Y - - - - - F D T A V S - R P - D R - G K P - - R - - - F I E V G Y V D D T Q F V R F D S - D A P N P R M E P R V - - P W I - - - - - E K E - G Q E - Y W D K E T E - - N A - M G S A Q T F
NM 001114056 SLA-5 G P H S L S Y - - - - - L F T S V S - R P - G R - G E P - - R - - - F I A V G C V D D T P L V R F D S - D A R K P R K E P R A - - WW I - - - - - E Q E - G P E - Y W D E E T R - - I S - K D N A Q T L
AY463540 SLA-6 G S H S L R Y - - - - - L H I L V S - R P - G H - G S D - - L - - - Y S S V G F L D D T Q F V R F S S - D A A N P R V E P R A - - P WM - - - - - E Q E - G R E - Y W D R Q T D - - I A - K E H S K A S
NM 213768 SLA-7 R P H S L R Y - - - - - F Y T A V S - R P - S R - R D P - - R - - - F S V V G Y V D D T Q F V R F D S - N A P N P R E E P R T - - P W V - - - - - E L E - G P E - C C D R N T R - - I Y - K D T S Q N F
AY463542 SLA-8 G S H S M R Y - - - - - F H T V V S - R P - G Y - G E P - - R - - - Y L E V G Y V D D T Q F V R F D S - E A Q N P R M E P R A - - P W V - - - - - E Q E - G Q E - Y W D E E T Q - - R V - K D L V Q N F
M32283 DLA-A9 G S H S L R Y - - - - - F Y T S V S - R P - G A - G D P - - R - - - F I A V G Y V D D T Q F V R F D S - D A A T G R M E P R A - - P W V - - - - - E Q E - G P E - Y W D R Q T R - - T I - K E T A R T F
NM 001014378 DLA-64 G S H S L R F - - - - - F H T A V S - R P - G R - G D P - - L - - - Y I S V G Y V D D T Q F L R F N S - D A A S P K V E P R A - - R WM - - - - - E Q E - G P E - F W E E Q T E - - I A - K V H A Q T S
NM 001014379 DLA-12 G S H S L R Y - - - - - F Y T S V S - R P - G R - G D P - - R - - - F I A V G Y V D D T Q F V R F D S - D A A T G R M E P R A - - P W V - - - - - E Q E - G P E - Y W D P Q T R - - T I - K E T A R T F
NM 001014767 DLA-88 G S H S L R Y - - - - - F Y T S V S - R P - G R - G D P - - R - - - F I A V G Y V D D T Q F V R F D S - D A A T G R M E P R A - - P WM - - - - - E Q E - G P E - Y W D R E T R - - T V - K E T A Q R Y
NM 001020810 DLA-79 G S H S L R F - - - - - L N T V V S - R P - G H - G E P - - R - - - H W A V A Y V D D T P F E R F N S - E R E G R R P E P L V - - R W L - - - - - E Q E - G P E - Y W E E R T L - - N S - R T C T Q V L
DQ145598 Eqca-16 G S H S M R Y - - - - - F Y T G V S - R P - G R - G E P - - R - - - F I T V G Y V D D T Q F V R F D S - D A A S P R M E P R A - - P WM - - - - - E Q E - G P E - Y W E R E T R - - N M - K E A T Q T F
HM450667 Eqca-N C S H S M R Y - - - - - F Y T A V S - R P - G R - G E P - - R - - - F I A V G Y V D D T Q F V R F D S - D A A S P R M E P R A - - P W V - - - - - E Q E - G P E - Y W E R E T R - - N M - K E A T Q N F
KC291655 Eqca-2 G S H S L R Y - - - - - F Y T A V S - R P - G R - G E P - - R - - - F I S V G Y V D D T Q F V R F D S - D A A S P K E E P R A - - P WM - - - - - K Q E - G P E - Y W E R N T R - - I Y - K E A A Q T F
KC291654 Eqca-1 G S H S M R Y - - - - - F S T A V S - R P - G R - G E A - - R - - - F I S V G Y V D D T Q F V R F D S - D A E N P K E E P R A - - P WM - - - - - E Q E - G P E - Y W E E N T R - - R A - K G H A Q T S
X71809 EQMHCA1 G S H S M R Y - - - - - F L T A V S - R P - G R - G E P - - R - - - F I S V G Y V D D T Q F V R F D S - D A A S P R M E P R A - - P WM - - - - - E Q E - G P E - Y W E R N T R - - T A - K D N A Q A F
NM 001082505 EQMHCB1 G S H S M R Y - - - - - F Y T V V S - R P - G R - G E P - - R - - - F I A V G Y V D D T Q F V R F D S - D A E N P K E E P R A - - P WM - - - - - E Q E - G P E - Y W E R N T R - - I Y - K D T A Q T Y
NM 001082506 EQMHCB2 G S H S M R Y - - - - - Y K T A V S - R P - G R - G E P - - R - - - F I S V G Y V D D T Q F V R F D S - D A A S P R M E P R A - - R W V - - - - - E Q E - G P Q - Y W E E E T R - - T A - K G H A Q T F
NM 001082507 EQMHCC1 G S H S M R Y - - - - - F S T A V S - R P - G R - G E S - - W - - - Y L E V G Y V D D T Q F V R F D S - D A A S P R M E P R A - - P WM - - - - - E Q E - G P E - Y W E E E T Q - - R A - A G L A H S F
NM 001082508 EQMHCB3 G S H S M R F - - - - - F Y T V V S - R P - G R - G E P - - R - - - F I S V G Y V D D T Q V S R F D S - D A A S P R M E P R A - - P WM - - - - - E Q E - G P E - Y W E E Q T R - - W A - K D S A Q N C
NM 001278933 EQMHCE1 G F H S M R Y - - - - - F N T A V S - R P - G R - G E P - - R - - - F I T V G Y V D D T Q F V R F D S - D A A S P R M E P R A - - P WM - - - - - E Q E - G P E - Y W E E N T Q - - T I - K S T A Q N F
NM 001099766 EQMHCX1 G S H S M R Y - - - - - F L T A V S - R P - G R - G E P - - R - - - F I S V G Y V D D T Q F V R F D S - D A A S P R M E P R A - - P WM - - - - - E Q E - G P E - Y W E R N T R - - T A - K D N A Q A F
NM 010390 H2-Q1 G S H S L R Y - - - - - F E T S V S - R P - G F - G K P - - R - - - F I S V G Y V D D T Q F V R F D S - D A K N P R Y E P R A - - P WM - - - - - E Q E - G P E - Y W E R N T R - - R V - K G S E K R F
NM 010392.2 H2-Q2 G S H S L R Y - - - - - F T T A V S - R P - G L - G E P - - R - - - F I I V G Y V D D T Q F V R F D S - D A E N P R M E P R A - - P WM - - - - - E Q E - G P E - Y W E R N T Q - - V S - K E N E Q S F
NM 001143689 H2-Q4 G P H L L S Y - - - - - F Y T S V S - R P - G L - G E P - - R - - - F I S V G Y V D N T E F V R F D S - D A E N P R Y E P R A - - P WM - - - - - E Q E - G P E - Y W E R E T Q - - K A - K G N E Q I F
NM 207648 H2-Q6 G P H S L R Y - - - - - F H T A V S - W P - G L - V E P - - R - - - F I I V G Y V D N K Q F V R F D S - D A E N P R M E P R A - - R WM - - - - - E Q E - G P E - Y W E R E T Q - - K A - K G H E E S F
BC120554 H2 Q7 G Q H S L Q Y - - - - - F H T A V S - R P - G L - G E P - - W - - - F I S V G Y V D D T Q F V R F D S - D A E N P R M E P R A - - R WM - - - - - E Q E - G P E - Y W E R E T Q - - I A - K G H E Q S F
NM 010391 H2-Q10 G S H S M R Y - - - - - F E T S V S - R P - G L - G E P - - R - - - F I I V G Y V D D T Q F V R F D S - D A E T P R M E P R A - - P WM - - - - - E Q E - G P E - Y W E R E T Q - - R A - K G N E Q S F
NM 010380 H2-D1 G P H S M R Y - - - - - F E T A V S - R P - G L - E E P - - R - - - Y I S V G Y V D N K E F V R F D S - D A E N P R Y E P R A - - P WM - - - - - E Q E - G P E - Y W E R E T Q - - K A - K G Q E Q W F
NM 177636 H2 M1 G S H T L R Y - - - - - V Y T L L S - W P - G P - L E P - - Q - - - L I F L G Y V D D T Q I M G F N S - I S E N L G V E S R A - - P WM - - - - - - Y E - T E E - F W E K T T D - - N V - V R E H Y I L
NM 013819 H2 M3 G S H S L R Y - - - - - F H T A V S - R P - G R - G E P - - Q - - - Y I S V G Y V D D V Q F Q R C D S - I E E I P R M E P R A - - P WM - - - - - E K E - R P E - Y W K E L K L - - K V - K N I A Q S A
NM 001347387 H2 M2 G S H S L R Y - - - - - F D I A V S - R P - G L - E E T - - H - - - Y M T V G Y V D D T E F V H F D N - E A E N P R F E P R V - - P WM - - - - - E Q M - G Q K - Y W D D Q T R - - I A - K A A E Q Q I
NM 001115075 H2 M5 G I H S L Q F - - - - - F A T T M T - Q P - G L - R E H - - S - - - F I F V V F V D D T Q F L C Y N N - K G K N Q R M E P R A - - L W V - - - - - K Q M - G P E - Y W E Q Q T R - - T V - K V I E K I A
NM 008205 H2 M9 G S H T L R F - - - - - V S T F L S - W P - R H - L E L - - Q - - - F I F L I Y V D E T Q I M G F N S - I S E S Q R M E S R V - - P W L - - - - - N E L - N A E - F W E L A T Q - - D V - L K E K S F V
NM 177923 H2-M10.2 G S H W L Q T - - - - - F N T V I L - K H - G T - L E P - - R - - - I I Q V G Y V D S I Q Y Q G F D S - K E P T A R M Q P R A - - A WM - - - - - E Q E - P P E - Y W E K E T A - - Q V L R L S L T N E
NM 201608 H2-M10.3 G S H W L Q T - - - - - F N I A F L - E P - G M - I N S - - R - - - F I H I G Y V D S I Q Y Q G F D S - K E P M A I L K P R A - - A WM - - - - - E Q E - L P K - Y W N V E T T - - K I - L L L S Q I E
NM 177634 H2-M10.4 G S H W L K T - - - - - F R I V I M - E P - G I - L E P - - R - - - F I Q V S Y V D S I Q Y Q G F D S - R S E T A G M Q P R A - - A WM - - - - - K Q E - P P E - Y W K N E T E - - H A - M G A S L L A
NM 177637 H2-M10.5 G S H W L Q T - - - - - F N A V I L - E P - G M - V N S - - R - - - F V H I G Y V D S I E Y Q R Y D S - K E P I A V L L P R V - - A WM - - - - - E Q V - - P M T Y W T S E T A - - S V - A E L S Q L D
NM 201611 H2-M10.6 G S H W L Q I - - - - - F N I V I L - E P - G M - L E A - - R - - - F I Q V G Y V D S I Q F Q G F D S - K E P N A R M Q P R A - - A WM - - - - - K Q E - P P E - Y W E K E T A - - K A - L S F S L S G
NM 177635 H2 M11 G T H F F G F - - - - - F Q T L F T - L P - WM - P K P - - Q - - - F I S V G F V D D I Q F E R F N S - R R D V Q R T E H C A - - P W K - - - - - D Q K - K P E - Y W K D N T D - - L V - L S Y F Q D L
Echtel G5 NW004558850 59253 77453 G P H S L R Y - - - - - F L T A I S - R P - G R - E E P - - R - - - L I A V G Y V D S L Q V A R F D S - E A P N P R A E T Q A - - P WM - - - - - N L Q - E P E - F W E G Q T R - - I A - R V R E Q T Y
Echtel G59 NW004558850 21387 32497 G S H S L R Y - - - - - F I T A V S - R P - G R - A Q P - - H - - - L M V V G Y V D D T Q F V R F D S - D V P N A R M E A R A - - P WM - - - - - E L M - E K E - F W D E Q T R - - F A - K I R E Q T Y
Echtel G36 NW004558756 10531613 10536017 G S H S L R Y - - - - - L R T T M S - L P - D A - P E P - - H - - - Y I E V G Y V D D T Q F V R F D S - E A P N P R L E P R A - - P WM - - - - - E P T - E P E - Y W E K E S K - - R A - S R R A Q G H
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Supplementary Figure 3. Alignment of deduced amino acid sequences, showing bat-specific amino acid insertions in the α1 peptide binding domain (exon 2) of MHC 
class I genes. Three-AA insertions are shaded in red, five-AA insertions in blue. 
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R E - S L R N - L R G - Y Y N Q S E A
R V - D L G T - L R G - Y Y N Q S E A
R V - S L R N - L R G - Y Y N Q S E D
R V - N L R T - L R G - Y Y N Q S E A
R V - A L R N - L L R - R Y N Q S E A
R M - N L Q T - L R G - Y Y N Q S E A
R G - N L R T - L L R - Y Y N Q S E G
Q G - N L R T - L L R - Y Y N Q S E A
R E - N L R T - L L R - Y Y N Q S E A
R G - N L R T - L L R - Y Y N Q S E A
R V - G L G N - L R G - Y Y N Q S E A
R G - D L R N - L L R - Y Y N Q S E A
R V - N L R T - A L R - Y Y N P S E A
R G - N L R T - L R G - Y Y N Q S E T
R E - N L R T - L L R - Y Y N Q S E A
R V - S L G N - L R R - Y Y N Q S E G
R V - G L G T - L R G - Y Y N Q S E G
R V - C L R T - V P G - Y Y N Q S E A
R V - S L G N - L R G - Y Y N Q S E A
R E - N L R T - L L R - Y Y N Q S E A
R V - A L R K - L L L - R Y N Q S E A
R V - N L K T - L R G - Y Y N Q S E A
R E - G L R I - L R G - Y Y N Q S E A
R G - N L N T - L R G - Y Y N Q S E A
R V - D L N T - L R G - Y Y N Q S E A
R V - N L K N - L R G - Y Y N Q S E A
R G - N L N T - L R G - Y Y N Q S E A
R S - N L R V - I I G - N H N H S Q S
Q V - S L N V - L R G - Y Y N Q S E A
R R - N L M I - L R G - Y Y N Q S E T
R V - D L D T - L R G - Y Y N Q S E A
R S - N L Q T - A L G - Y Y N Q S E A
R V - D L D T - L R G - Y Y N Q S E A
R V - D L D T - L R G - Y Y N Q S E A
R R - T L N E - V S Q D Y S N Q S R T
R V - N L N N - L R G - Y Y N Q S E A
R V - G L N T - L R G - Y Y N Q S E A
R V - N L N T - L R G - Y Y N Q S E A
R V - N L N T - L R G - Y Y N Q S E S
R V - S L N N - L R G - Y Y N Q S E A
R E - N L R I - A L G - Y Y N Q S E A
R G - N L R I - A L G - Y Y N Q S E A
R G - N L N N - L R G - Y Y N Q S E A
R V - S L N D - L R G - D W N H S E A
R V - G L N T - L R G - Y Y N Q S E A
R V - S L N N - L R G - Y Y N Q S E A
Q E - S L S T - L L S - Y Y N Q S K G
R V - S L G T - A L S - Y Y N Q S K G
R V - N L R T - L L S - Y Y N Q S A G
R V - S L R T - A Q R - Y Y N Q S K G
R G - S L R T - A Q S - Y Y N Q S K G
H V - S L R T - L L G - Y Y N Q S E S
R V - S L R N - L L G - Y Y N Q S A G
K E - I M R S - V L H - I Y N Y S I I
R A - N L R T - L L R - Y Y N Q S E G
R V - Y F Q K - L R D - Y Y N Q S Q N
L V - N L Q E - A M D - I Y N H S K D
T G - I M N K - L L H - I Y N D S M T
R L - - L R Y - MM I - Y N E Q S N E
R R - I L Y F - M I E - K Y E H R M N
R R - T L I Y - M V T - E N N N K K N
R R - I L H F - M V N - K N E Q R M D
R R - I L K Y - MM S - A N K D K N N
T E - I L Q R - M L K - I Y N Y S L T
R E - Y L R D - L R D - Y Y N Q S N S
R Q - Y L R S - L R E - Y Y N Q S D Y
I D - D L R G - L T V - V Y N Q S Q S
R V - N L R T - L R G - Y Y N Q S E A
R V - S L R N - V R G - Y Y N Q S D A
R V - N L R T - L R R - Y Y N Q S D A
R V - D L R T - L H G - Y Y N Q S D A
R A - S L R T - L R G - Y Y N Q S D A
R E - S L R T - A L G - Y Y N Q S D A
R V - N L R T - L R G - Y Y N Q S D A
R V - N L R T - L R G - Y Y N Q S D A
L Y - L M R K - E K R - T N L G A G S
P E W R L Q S - L R D - Y Y N H S D A
R V - D L W T - L R G - Y Y N Q S D S
R V - H L W T - L R G - Y Y N Q S D S
R V - G L Q A - L R G - Y Y N H S D T
R V - H L W T - L R G - Y Y N Q S A S
R V - D L W T - L R G - Y Y N Q S A S
R V - N L R T - L R G - Y Y N Q S D A
R V - N L R T - L R G - Y Y N Q S D A
R V - G L R S - L R S - Y Y N Q S Y A
G V - G Q R N - L R G - Y Y N L K E S
R G - N L L T - L R S - Y Y N Q S D A
R V - S L R T A L ? G - Y Y N Q S D A

Exon 2 of eutherian MHC class I genes

R V - G L N D - L L R - C Y N Q R A G
R V - G L N N - L R S - Y Y N H S E E
R V - N L N T - A R G - Y Y N Q S E A
T F - N L K T - A L G - Y Y N Q N E S
R V - D L N T - L R G - Y Y N Q S E A
R A - G L D T - L R G - Y Y N Q S E A
R V - N L N N - L R V - Y Y N Q S K A
R V - G L D N - V R G - Y Y N Q S E A
R V - G L D N - V R G - Y Y N Q S E A
R V - S L D N - V R G - Y Y N Q S E A
R V - D L N N - V R G - Y Y N Q S E A
R V - N L Q T - A L R - Y Y N Q S E A
R G - S L N I - L R S - Y Y N Q S E A
R V - N L K T - L R G - Y Y N Q S E A
R A - N L N K - L L A - Y Y N Q S E D
R A - K L N N - L R D - Y Y N Q S K A
G G - N L N N - L R A - Y Y N Q S K D
R A - N L N S - L R H - Y Y N Q S E D
R A - I L N N - L R A - Y Y N Q S E D
E G - N L N K - L S A - N Y N Q S D H
R V - N L N K - L R S - H Y N Q S L H
R L - S L N S - V R L - Y Y N Q S E D
R V - S L H N - V I G - Y Y N Q S E H
G G - N V D N - L R H - Y Y N Q S E D
R A - A L N N - L R A - Y Y N Q S E D
Q Q - N V N K - L R A - H Y N Q S E D
R V - S L N N - L R G - Y Y N Q S D N
K V - Q L N H - L H G - Y Y N Q S D N
R A - K L N N - L L D - S Y N L S K A
R A - K L N N - L R H - Y Y N Q S E D
R A - N L N R - L S A - H Y N Q S D R
R V - E L N F - R R S - Y Y N Q S E A
R V - G L S N - V R G - Y Y H Q S E A
R A - E L N F - R S S - Y Y H Q S K A
R A - E L K - - F R G S Y Y H P R D A
Q A - E L K F - R R G - Y Y N Q S E A
R A - D L Q S - A L E - N Y N Q S E A
R A - E L Q S - A L E - N Y N H S Q A
R V - S L H T - L R R - Y Y N Q S E A
R S - N L E T - A R G - Y Y N Q S E S
H W - Q L G R - F R R - H H C G A G S
R M - G L S N - M R G - Y Y H Q S E A
R G - N L Q T - A L R - Y Y N Q S E A
R V - S L N N - L R G - H Y N Q S E A
R V - W L N T - L R G - Y Y N Q S E -
P A - - - - - - - L H - Y C H Q S E A
P L - - - - - - - - - - A P A A A R E
R G - S L N N - L R G - Y Y N Q S E A
R V - G L N T - L R G - Y Y N Q - - -
R V - S L N S - L R G - Y Y N Q S E A
R V - N L Q T - F I D - Y Y N Q S R D
R V - N L K T - A L G - Y Y N Q S E D
R V - N L K T - L R G - Y Y N Q S E D
R V - N L Q T - A L G - Y Y N Q S E S
R A - D L Q S - A L E - N Y N Q S E A
R A - E L Q T - A L Q - N Y N H S D -
R V - E L N N - I R G - Y Y N Q S E A
R V - E L N N - L R R - Y Y N Q S E A
R V - G L N T - L R S - Y Y N Q S E A
R S - N L E T - A R G - Y Y N Q S E S
R M - S L K N - L R G - Y Y N Q S E A
R A - D L Q S - A L E - N H N Q S E A
R A - D L Q T - M L K - N Y N Q S E A
R M - C L N I - I R G - H Y N Q S E A
R V - D L K T - L R G - Y Y N Q S E A
R V - S L D K - V R G - Y Y N Q S Q A
R G - S L N I - L R S - Y Y N Q S E A
R V - N L R T - L R R - Y Y N Q S E A
R V - N L R T - L R R - Y Y N Q S E A
R V - S L K T - L R G - Y Y N Q S E A
R V - N L R T - L R R - Y Y N Q S E A
R G - S L N D - V R G - H Y N Q S E A
R L - S L D N - V R G - N Y N Q S E A
Q R - S I Q T - I F R - N Y N Q S E A
G V - Y L Q T - L L R - Y Y N Q S E A
Q G - N I Q T - I F H - Y Y N Q S E A
R T - T L T T - L R G - H Y N Q S E A
R E - S L N N - V R G - Y Y N Q S E A
R G - N L D N - V R G - Y Y N Q S E A
R V - G L D N - V R G - Y Y N Q S E A
Q V - E T W T - V M G - Y R N H T G -
R V - D L K T - L R G - H N N Q S E A
R V - N L R T - L R R - Y Y N Q S E A
R V - N L R T - L R R - Y Y N Q S E A
R V - N L D N - V R G - Y Y N Q S E A
R E - G L K T - L R G - H Y N Q S E A
G V - Y L Q T - L L R - Y Y N Q S E A
R V - N L D N - V R G - Y Y N Q S E A
G V - Y L Q T - L L R - Y Y N Q S E A

Domain α1 of eutherian MHC class I genes
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