Supplementary Fig. X showing the base variation and base position of a 379 bp COX 1 fragment across samples ABT2, ABT1, SIL2, AS2, AS3 and BP1, when aligned against reference sequences for T. longicauda, T. anseri and B. polonica
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Base variation and positionin COX 1 gene
615 618 621 624 627 630 636 637 639 645 648 651 657 658 660 663 666 672 680 681
T 66T T A AATGGAGTATAGTCAT
T 66T TG T T CAATGTATGT TG T
T 6T TGTTCAATGTATGTTG T
615 618 621 624 627 630 636 637 639 645 648 651 657 658 660 663 666 672 680 681
T TCAGAT CGGTTGGATTAAT

T 6T TG TTCGGT TG GATTAAT
597 600 603 606 609 612 618 619 621 627 630 633 639 640 642 645 648 654 662 663
T T T TG T A AT TAAAATAGA
TGT TG TTTAATTAAAATAGA
G 6T TG TTTAATTAAAATAGA
TGT TG TTTAATTAAAATAGA

Base variationand positionin COX 1 gene
682 684 690 702 717 720 735 738 741 744 753 759 762 765 786 789 792 798 804 805
T ATTTGTTATTAGG GAGGTTG
TATTTATTATTAAGE GG GATTG
TATTTATTATTAAGG GG GATTG
682 684 690 702 717 720 735 738 741 744 753 759 762 765 786 789 792 798 804 805
TTCAATTTGTGG GG TG TTG
T TCAATTTGT GG GG TG T T G
666 672 684 699 702 717 720 723 726 735 741 744 747 768 771 774 780 786 787
A AT G GAAAAATTATTAAAT
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Base variationand positionin COX 1 gene
810 819 822 825 828 832 837 840 843 846 849 852 855 867 870 876 882 885 891 895
A AATTGATTAATTTATGTOCT
A CAATGAATGGTTAATATTT
A C A ATGAATGGTTAATATTT
810 819 822 825 828 832 837 840 843 846 849 852 855 867 870 876 882 885 891 895
T TG AGGTTATAGTGGTAATT
T TGAGGTTATAGTGGTAATT
792 801 804 807 810 814 819 822 825 828 831 834 837 849 852 858 864 867 873 877

T ATATAATAAATATA ACGT CTC
T ATATAATAAATATATCGT CTC
T ATATAATAAATATATCGT CTC
T ATATAATAAATATATCGT CTC

Base variation and positionin COX 1gene
897 899 900 901 903 909 912 915 916 918 921 924 927 928 930 939 943 945 950 954
G GAGGATAGG GGG GATATCTCG
A GTGGATAGG GG®GATCTATTCTCG
A GT GGATAGG GG GATCTATT CTCG
897 899 900 901 903 909 912 915 916 918 921 924 927 928 930 939 943 945 950 954
AGGGTGTTGTGGGTGATATCG
A GGG TGTTGTGGGTGATATCSG
879 881 882 883 885 891 894 897 898 900 903 906 909 910 912 921 925 927 932 936
T GTAAACATGAGTTCTTTATT
T AT AT
TG
TG
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G AGTCTTT T
T G AGTCTTTATT
T G AGTCTTTATT

Base variation and positionin COX 1gene
957 960 963 966 969 972 975 978 981 987
6 6 T A G T AG T T
6 6 T AT TG G T T
6 6 T AT TG G T T
957 960 963 966 969 972 975 978 981 987
G G A T T AAGT T
G G A TTAAGTT
939 942 945 948 951 954 957 960 963 969

T T 6T TACAGT
T TG T T ACAGA
T TG TTACAGT
T TG T T ACAGT




