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Download

Transfer NCBI data to your
computer

Analyze

Identify an NCBI tool for your
data analysis task

ter for Biotechnology Information advances science and health by providing access to

Learn

Find help documents, attend
a class or watch a tutorial

Research

Explore NCBI research and
collaborative projects
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Sign in to NCBI
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PubMed

Bookshelf
PubMed Central
BLAST
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NCBI News & Blog

NCBI on YouTube: new videos on
PubMed, My Bibliography, sequence data
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Users of the SRA FTP site: Try the SRA
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If you download data from the SRA

(Senuenre Roaad Archive) FTP cite we
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Create alert Limits Advanced

Display Settings: + Summary Sendto:«  Filters: Manage Filters

Find related data

Database: | Select

Search results

Items: 3

[] Drosophila
1. genus, basidiomycetes
Nucleotide Search details

Drosophila[Al]l Names]

Drosophila
subgenus, flies
Nucleotide  Protein

 Search | See more...

Sendto:~ Recent activity

Drosophila (3)

Taxonomy

txid7215[Organism:exp] AND (refseq([filter]
AND mitochondrion[filt... (12) Nucleotide

txid7215[0Organism:exp] AND (refseq
[filter]) (870234) Mucleotide

xid7215[Organism:exp] (3092203)

Nucleotide

drosophila (3)

Taxonomy

See more._
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Taxonomy
Browser

Genome Structure Taxonomy BioCollections

| Display H3 levels using filter: [none

[ Nucleotide L] Protein L] Structure U] Genome [ Popset 0] sne [] conserved Domains [_] GEO Datasets L] PubMed Central

L Gene L] [ ] srRA Experiments [] Linkout [ BLAST ] GEO Profiles L] (] Identical Protein Groups | SPARCLE

L] U] Bio Sample U] Bio Systems L] Assembly L] dovar [] Genetic Testing Registry [ Host L] Viral Host L]

(] PubChem BioAssay

Lineage (full): cellular organisms; Eukaryota; Opisthokonta; Metazoa; Eumetazoa; Bilateria; Protostomia; Ecdysozoa; Panarthropoda; Arthropoda; Mandibulata;
Pancrustacea; Hexapoda; Insecta; Dicondylia; Pteryvgota; Neoptera; Holometabola; Diptera; Brachycera; Muscomorpha; Eremoneura; Cyclorrhapha; Schizophora;
Acalvptratae; Ephydroidea; Drosophilidae; Drosophilinae; Drosophilini

hila (fruit flies)  Click on organism name to get more information.

angor group

= Drosophila angor
® Drosophila hei
= Drosophila velox
annulimana group
= Drosophila annulimana
= Drosophila aracataca
= Drosophila ararama
= Drosophila gibberosa
= Drosophila pseudotalamancana
= Drosophila talamancana

bizonata group

= Drosophila bizonata
bromeliae group

= Drosophila bromeliae

= Drosophila aff. florae KVDIL.-2010
calloptera group

= Drosophila atrata

= Drosophila calloptera

= Drosophila ornatipennis

= Drosophila schildi

®= Drosophila calloptera group sp. PMO-2008
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Browser

Genome

| Display H3 levels using filter: [none

Drosophila®

Taxonomy ID: 7215 (for references in articles please use NCBI:txid7215)

Structure

Taxonomy

BioCollections

[ Entrez records ]

| Database name

”Subtree ]j_nks“Djrect linksJ

‘Nucleotide

current name
rDrasaphim Fallen, 1823

Genbank common name: fruit flies

NCBI BLAST name: flies

Rank: genus

Genetic code: Translation table 1 (Standard)

Mitochondrial genetic code: Translation table 5 (Invertebrate Mitochondrial)
Other names:

common name(s)
’7fruit fly

Lineage( full )

cellular organisms; Eukaryota; Opisthokonta; Metazoa; Eumetazoa; Bilateria; Protostomia; Ecdysozoa;

Panarthropoda; Arthropoda; Mandibulata; Pancrustacea; Hexapoda; Insecta; Dicondvlia; Pterveota; Neoptera;

Holometabola; Diptera; Brachycera; Muscomorpha; Eremoneura; Cyclorrhapha; Schizophora; Acalyptratae;

Ephydroidea; Drosophilidae; Drosophilinae; Drosophilini

Notes:

» 1) Duplicate name. This name, above species rank, is duplicated within the NCBI classification 1) due to its independent use within separate Codes of Nomenclature; 2)

‘Protein

‘Structure

‘Genome

‘Pops et

‘Conserved Domains

‘GEO Datasets

PubMed Central

148.076

Gene

501.020

SRA Experiments

64.126

GEOQO Profiles

154,679

Identical Protein Groups

663.236

Bio Sample

64.876

Bio Systems

4.577

‘Assembly

165

JI

‘PubChem BioAssay

395

‘Taxonomy

1.141]

its valid duplication at different ranks within a single Code (e.g. genus and subgenus); or 3) unresolved lineage placement.
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Species
Animals (3,070,218)
Customize ..

Molecule types

genomic DNA/RNA (978,131)
mRNA (2,030,962)

rRNA (1,497)

Customize .

Source databases
INSDC (GenBank)
(2,218,755)
RefSeq (870,234)
Customize .

Sequence T
Nucleotide (1%

| Nucleotide

v ‘txid?21 5[Organism:exp]

< e

Create alert Advanced

Summary - 20 per page ~ Sort by Default order «

Items: 1 to 20 of 3092203

O
1.

Page [1 | of 154611 Next> Last>>

Synthetic construct commupc 2084 region 939 sequence

1,022 bp linear other-genetic
Accession: MKE88557.1 GI: 1757428794
Taxonomy

GenBank FASTA Graphics

Synthetic construct commupc 2084 region 379 sequence

453 bp linear other-genetic
Accession: MKG88556.1 GI: 1757428793
Taxonomy

Source databases @

RefSeq

#21)w2 LT RefSeq DEFITY bV DA S

Sequence length
Custom range...

Release date
Custom range...

Revision date
Custom range...

Clear all

Show additional filters

]
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Drosophila mercatorum mitochondrion, complete genome

16,024 bp circular DNA
Accession: NC_044669.1 GI: 1747251453
BioProject Protein PubMed Taxonomy

GenBank FASTA Graphics

Drosophila melanogaster d10-3 mutant vasa gene, intron 1, partial sequence
446 bp linear DNA

Accession: LC503775.1 GI: 1757992307

Taxonomy

- o X
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Sign in to NCBI

Filters: Manage Filters

Results by taxon

Top Organisms [Tree]
Drosophila melanogaster (1315342)
Drosophila simulans (199655)
Drosophila sechellia (101289)
Drosophila ananassae (93162)
Drosophila pseudoobscura (78289)
All other taxa (1304466)

More...

Find related data

Database: | Select

Search details

txid7215[0Organism:exp]

|__ Search | See more...

Recent activity
Tum Off Clea

Q txid7215[Organism:exp] (3092203)

Nucleotide

Q| drosophila (3)
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| Nucleotide

v| [xid7215[Organism:exp] |

Species
Animals (870,234)
Customize ...

Molecule types

genomic DNA/RNA (194,384)
mRNA (541,121)

rRNA (1,443)

Customize .

Source databases clear
INSDC (GenBank) (0)
+ RefSeq (870,234)

Customize ...

Sequence Type
Nucleofide (870,234)

Genetic
compartments
Mitochondrion (12)

Ralaaca data

Create alert Advanced

Summary - 20 per page ~ Sort by Default order «

Items: 1 to 20 of 870234

Page [1 | of 43512 Next=

0 Filters activated: RefSeq. Clear all

[] Drosophila mercatorum mitochondrion, complete genome
1. 16,024 bp circular DNA

Accession: NC_044669.1 GI: 1747251453

BioProject Protein PubMed Taxonomy

GenBank FASTA Graphics

PREDICTED: Drosophila novamexicana U6 spliceosomal RNA (LOC115770965), ncRNA

107 bp linear ncRNA, snRNA

Accession: XR_004018910.1 Gl: 1732886366
BioProject  Taxonomy

GenBank FASTA Graphics

PREDICTED: Drosophila hovamexicana U6 spliceosomal RNA (LOC115770964), ncRNA

107 bp linear ncRNA, snRNA
Accession: XR 0040189091 GI: 1732886365

Genetic compartments @

Mitochondrion

< e

Send to: -

Last ==>

15770963 (LOC115770863),

#21)w2o LT mtDNA OEFIT> R DHICHK D

Show additional filters

Accession: XM_030716433.1 GI: 1732886363
BioProject Protein Taxonomy

GenBank FASTA Graphics

[ PREDICTED: Drosophila novamexicana aurora kinase C (LOC115770962), mRNA
5. 1556 bp linear MRNA
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Sign in to NCBI

Filters: Manage Filters

Results by taxon

Top Organisms [Tree]
Drosophila rhopaloa (47 166)
Drosophila ananassae (36349)
Drosophila melanogaster (36083)
Drosophila virilis (35482)
Drosophila navojoa (35460)

All other taxa (679694)

More...

Find related data

Database: | Select

Search details

txid7215[0Organism:exp] AND
refseqg[filter]

| Search |

See more...

Recent activity
Tum Off Clea

Q txid7215[0Organism:exp] AND (refseq
[filter]) (870234) Mucleotide

Q| txid7215[Organism:exp] (3092203)
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Nucleotide [Nucleotide | |txid7215[Organism:exp] | | search |
Create alert Advanced

Animals (12)
Customize ..

Species \ Summary - 20 per page « Sort by Default order « Sendto:«  Filters: Manage Filters

Items: 12 Results by taxon
. Top Organisms [Tree]
genomic DNA/RNA (12) © Filters activated: RefSeq, Mitochondrion. Clear all Drosophila littoralis (1)

Customize .. _ . . Drosophila formosana (1)
[] Drosophila mercatorum mitochondrion, complete genome Drosophila albomicans (1)

Source databases 1. 16,024 bp circular DNA Drosophila mercatorum (1)

RefSeq (12) Accession: NC_044669.1 GI: 1747251453 Drosophila incompta (1)
Customize ... . o - A All other taxa (7)

Sequence Type %g?%h‘i\ L—..k 5 L:Eé)@ﬁj\iﬁ\ﬁ¥\ More...

Nucleotide (12)

Molecule types

Genetic ﬁﬁi E H%@ E't"‘f(l'*')_? D ;\LA&) é Analyze these sequences

Compartments (R R TRV ITP TR PN Run BLAST
¢ Mitochondrion (12) Accession: NC_0245112 GI: 669671270

Assembly BioProject BioSample Protein Taxonomy Find in these sequences

Sequence length

GenBank FASTA Graphics
Custom range...

Release date Drosophila formosana mitechondrion, complete genome Find related data
Custom range... - 16,100 bp circular DNA Database: | Select

o Accession: NC_028518.1 GI: 959122399
Revision date / BioProject Protein PubMed Taxonomy

Custom range... )
GenBank FASTA Graphics

Cl I
S Drosophila incompta mitochondrion, complete genome

Show additional filters - 15,640 bp circular DNA
Accession: NC_025936.1 GI: 733386688
BioProject Protein PubMed Taxonomy

GenBank FASTA Graphics

Search details

txid7215[0Organism:exp] AND
(refseqg[filter] AND
mitochondrion[filter])

Drosophila albomicans mitochondrion, complete genome _ ._
15,846 bp circular DNA |_ Search |
Accession: NC_027937.1 GI: 937407879 ' '
BioProject Protein Taxonomy

See more...
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Nucleotide [Nucleotide V| |txid7215[Organism:exp] | | search |
Create alert Advanced

Species Summary - 20 per page ~ Sort by Default order - Sendto: »  Filters: Manage Filters
Animals (12)
Customize ...

Items: 12 Results by taxon

Molecqle types Top Organisms [Tree]
genomic DNA/RNA (12) © Filters activated: RefSeq, Mitochondrion. Clear all Drosophila littoralis (1)

Customize . ) ) ] Drosophila formosana (1)
[] Drosophila mercatorum mitochondrion, complete genome Drosophila albomicans (1)

Source databases clear 1. 16,024 bp circular DNA Drosophila _mercatorum (1)
v Refdeq (12) Accession: NC_044669.1 GI- 1747251453 Drosophila incompta (1)

Customize ... BioProject Protein PubMed Taxonomy MA" other taxa (7)
ore...

Sequence Type GenBank FASTA Graphics
MNucleotide (12)

Geneti Drosophila melanogaster mitochondrion, complete genome Analyze these sequences
enetic

compartments 19,524 bp circular DNA Run BLAST
¢ Mitochondrion (12) Accession: NC_0245112 GI: 669671270

Assembly BioProject BioSample Protein Taxonomy Find in these sequences

Sequence length GenBank FASTA Graphics
Custom range...

Release date Drosophila formosana mitochondrion, complete genome Find related data
Custom range... - 16,100 bp circular DNA Database: | Select
Accession: NC_028518.1 GI- 959122399

BioProject Protein PubMed Taxonomy

GenBank FASTA Graphics

Revision date
Custom range...

cl ]
e Drosophila incompta mitochondrion, complete genome Search details

Show additional filters - 15,640 bp circular DNA = ; ; .
peresston NG 095558 1 1 ﬁ%‘z D i&& W ?éi: % *ﬁ% EE t L/ T /-\jj '3‘ % txid7215[0Organism:exp] AND

) : . (refseqg[filter] AND
BioProject Protein  Pul

— 8.2 \ —_ itochondri filt
GenBank FASTA Gral i;'/ZJ_IZI d)ggﬁb\ﬂs—%méhf L\% mitochondrien[filter])

Drosophila albomicans mitochondrion, complete genome
15,846 bp circular DNA

Accession: NG_027937.1 Gl- 937407379
BioProject Protein  Taxonomy
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Species
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Customize ...
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genomic DNA/RNA (12)

Customize ..

Source databases
RefSeq (12)
Customize ...

Sequence Type
MNucleotide {12)

Genetic
compartments
+ Mitochondrion (12)

Sequence length
Custom range...

Release date
Custom range...

Revision date
Custom range...

Clear all

Show additional filters
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Sign in to NCBI

| Nucleotide

v| |txid7215[Organism:exp] |

clear

Create alert Advanced

Summary -« 20 per page -~ Sort by Default order =

ltems: 12

0 Filters activated: RefSeq, Mitochondrion. Clear all

]
1,

Drosophila mercatorum mitochondrion, complete genome
16,024 bp circular DNA

Accession: NC_044669.1 Gl: 1747251453

BioProject Protein PubMed Taxonomy

GenBank FASTA Graphics

Drosophila melanogaster mitochondrion, complete genome

19,524 bp circular DNA
Accession: NC_0245112 GI: 669671270
Assembly BioProject BioSample Protein

GenBank FASTA Graphics

Taxonomy

Drosophila formosana mitochondrion, complete genome
16,100 bp circular DNA

Accession: NC_028518.1 Gl 959122399

BioProject Protein PubMed  Taxonomy

GenBank FASTA Graphics

Drosophila incompta mitochondrion, complete genome
15,640 bp circular DNA

Accession: NC_025936.1 GI: 733386623

BioProject Protein PubMed Taxonomy

GenBank FASTA Graphics

Drosophila albomicans mitochondrion, complete genome
15,846 bp circular DNA

Accession: NC_027937.1 GIl: 937407879
BioProject Protein  Taxonomy

Filters: Manaqge Filters

Results by taxon

ee]

70w T
. ina (1)
Drosophila albomicans (1)
Drosophila mercatorum (1)
Drosophila incompta (1)
All other taxa (7)
More...

Analyze these sequences
Run BLAST

Find in these sequences

Find related data

Database: | Select

Search details

txid7215 [Organism:exp] AND
(refseqg[filter] AND
mitochondrion[filter])

See more...
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Nucleotide [Nucleotide | |txid7215[Organism:exp]
Create alert Advanced

Species Summary ~ 20 per page ~ Sort by Default order ~ -1 Filters: Manage Filters
Animals (12) 1
r

Customize ... (® Complete Record
Items: 12 (O Coding Sequences

Molecule types O Gene Features [Tree]

genomic DNA/RNA (12) © Fitters activated: RefSeq, Mitochondrion. Clear al alis (1)

Customize ... ) . . Choose Destination osana (1)
[] Drosophila mercatorum mitochondrion, complete genome micans (1)

Source databases clear 1. 16,024 bp circular DNA ile - 7 l) \\/ 7 rcatorum (1)
v RefSeq (12) Accession: NC_044669.1 GI: 1747251453 N mpta (7)
Customize ... BioProject Protein PubMed Taxonomy M”" )
ore...
Sequence Type GenBank FASTA Graphics

Nucleotide (12)

n

Drosophila melanogaster mitochondrion, complete genome Analyze these sequences

Genetic -
compartments 19,524 bp circular DNA Run BLAST
¢ Mitochondrion (12) Accession: NC_0245112 GI: 669671270 .
Assembly BioProject BioSample Protein Taxonomy Find in these sequences

Sequence length GenBank FASTA Graphics
Custom range...

Release date Drosophila formosana mitochondrion, complete genome Find related data
Custom range... - 16,100 bp circular DNA Database: | Select
Accession: NC_028518.1 GI: 959122399

BioProject Protein PubMed Taxonomy

GenBank FASTA Graphics

Revision date
Custom range...

Cl Il
e Drosophila incompta mitochondrion, complete genome Search details

Show addifional fters - 15,640 bp circular DNA txid7215[0rganism:exp] AND
Accession: NC_025936.1 GI: 733386688 (refseq[filter] AND
BioProject Protein PubMed Taxonomy

GenBank FASTA Graphics

mitochondrion[filter])

Drosophila albomicans mitochondrion, complete genome _ ._
15,846 bp circular DNA |_ Search | See more...
Accession: NC_027937.1 GI: 937407879 ' '
BioProject Protein Taxonomy
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Create alert Advanced

Summary - 20 per page « Sort by Default order «

Items: 12

Molecule types

genomic DNA/RNA (12)

Customize ..

Source databases clear 1

+ RefSeq (12)
Customize ...

Sequence Type

0 Filters activated: RefSeq, Mitochondrion. Clear all

[] Drosophila mercatorum mitochondrion, complete genome
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1..16024.
/organism="Drosophila mercatorum".
/organel le="mitochondrion".
/mol_type="genomic DNA".l
/db_xref="taxon:7253".
1..64.

/gene="trnI".
/locus_tag="F6D20_mgt01"
/db_xref="GenelID:41793674" .
1..64)

/gene="trnI".
/locus_tag="F6D20_mgt01" .
/product="tRNA-Ile"
/db_xref="GenelID:41793674" .
complement(95..163)
/gene="trnQ" .
/locus_tag="F6D20_mgt02" .
/db_xref="GeneID:41793638" .
complement(95..163)
/gene="trnQ"
/locus_tag="F6D20_mgt02" .
/product="tRNA-GIn"
/db_xref="GenelID:41793638" .
217..2850

/gene="trnM" .
/locus_tag="F6D20_mgt03" .
/db xref="GenelD:41793639" .
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EAREIED E VWS IEIR
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144 /gene-"COXZ“

145 /locus_tag="F6D20_mgp11".

146 /db_xref="GeneID:41793646".

147 3145..3832.

148 /gene="C0OX2" .

149 /locus_tag="F6D20_mgp11".

150 /note="TAA stop codon is completed by the addition of 3' Al
151 residues to the mRNA".

152 /codon_start=1.

153 COX2 /trans|_except=(pos:3832,aa:TERM) .

154 /trans|_table=5/
155 BRI < /product="cytochrome c oxidase subunit II".

156 | DIFR /protein_id="YP_009690000.1"

157 /db_xref="GenelD:41793646" .

158 /translation="MSTWANLGLQDSASPLMEQLTFFHDHALLILVMITVLVGYLMFM.
159 LFFNNYVNRFLLHGQLIEMIWTILPAITLLFIALPSLRLLYLLDEINEPSVTLKSIGH I
160 QWYWSYEYSDFNNIEFDSYMIPTNELSIDSFRLLDVDNRIVLPMNSQIRILVTAADVI
161 HSWTIPALGVKVDGTPGRLNQTNFFMNRPGLFYGQCSEICGANHSFMPIVIESVPVNY I
162 FIKWISSNMNS" ..

163 3833..3902.

164 /gene="trnK"

165 / locus_tag="F6D20_mgt08" .

166 /db_xref="GenelD:41793647" .

167 3833..3902.

168 /gene="trnK".

169 / locus_tag="F6D20_mgt08" .

170 /product="tRNA-Lys"

171 /db xref="GenelID:41793647" |

147 17 141 LF
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462 ="F6D20_mgt21".
463 /product="tRNA-Leu"
464 /db_xref="GenelID:41793670" .
465 complement(12814..14142).
466 /locus_tag="F6D20_mgr02"..
467 /db xref="GenelD:41793671"1
468 complement(12814..14142)]0 )
469 /locus_tag="F6D20_mgr02". 16S rRNA
470 /product="16S ribosomal RNA".. LT T\ =
471 /db xref="GenelD:41793671"1 R D IR
472 comp lement(14143..14214) .
473 /gene="trnV".
474 /locus_tag="F6D20_mgt22"
475 /db xref="GenelD:41793673" |
476 comp lement(14143..14214).
477 /gene="trnV".
478 /locus_tag="F6D20_mgt22"
479 /product="tRNA-Val".
480 /db xref="GenelD:41793673"1
481 comp lement(14215..15005)
482 /locus_tag="F6D20_mgr01".
483 /db_xref="GenelD:41793672" .
484 comp lement(14215..15005) .
485 /locus_tag="F6D20_mgr01".
486 /product="12S ribosomal RNA".
487 /db_xref="GenelD:41793672" .
488 misc_feature 15006..16024 ..
489 /note="control region"!

468 1T 46 1 LF
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4., . HA .
462 ="F6D20_mgt21".
463 /product="tRNA-Leu"
464 /db_xref="GenelID:41793670" .
465 complement(12814..14142).
466 /locus_tag="F6D20_mgr02"..
467 /db_xref="GeneID:41793671" .
468 complement(12814..14142))
469 /locus_tag="F6D20_mgr02" .
470 /product="16S ribosomal RNA".
471 /db_xref="GenelID:41793671".
472 comp lement(14143..14214) .
473 /gene="trnV".
474 /locus_tag="F6D20_mgt22"
475 /db_xref="GenelD:41793673"
476 comp lement(14143..14214).
477 /gene="trnV".
478 /locus_tag="F6D20_mgt22"
479 /product="tRNA-Val".
480 /db_xref="GenelD:41793673" .
481 comp lement(14215..15005)
482 /locus_tag="F6D20_mgr01".
483 /db xref="GenelD:41793672" .
484 comp lement(14215..15005) .
485 /locus_tag="F6D20_mgr01".
486 /product="12S ribosomal RNA".
487 /db_xref="GenelD:41793672" .
488 misc_feature 15006..16024.
489 /note="control region".

468 1T 46 1 LF
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-type CDS \ e RN 1— RMEET
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VYR JOUTH = O X
sueff_global = 0.100000 :
Loading "hat3' ... done.

done.

scoremtx = 1

10 / 12
Segment 1/ 1 1- 231
001-0020-1 (thread 4) identical
Converged.
done
C:¥MolPhyPack64¥c¥bin¥ms¥| ib¥mafft¥dvtditr.exe (aa) Version 7.222 alg=A, model=B
LOSUM62, 1.53, -0.00, -0.00, noshift, amax=0.0
4 thread(s)

MAFFT TEEAINAT7IL OV A LZEHTE L TEL (HBXICHE )

Strategy:
L-INS-i (Probably most accurate, very slow)
Iterative refinement method (<16) with LOCAL pairwise alignment information

If unsure which option to use, try 'mafft --auto input > output’.
For more information, see 'mafft --help’', 'mafft --man' and the mafft page.

The default gap scoring scheme has been changed in version 7.110 (2013 Oct).
It tends to insert more gaps into gap-rich regions than previous versions.
To disable this change, add the --leavegappyregion option.
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>NC 044669 _3145_ 3832 Drosophlla mercatorum mitochondrion, complete genome.<
TCAACATGAGCTAATTTAGGA mrr e ACCTTTAATAGAACAATTAACTTTTTTTCATGATCATGCTTTATTAATTTTAGTTATAA
>NC_024511_3083_3767 [CDS] Z ) w melanogaster mitochondrion, complete genome.<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCT TCTCCTTTAATAGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCATGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>NC_028518_3099_3783 [CDS] Drosophila formosana mitochondrion, complete genome.<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATAGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCATGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>NC_025936_3683_4370 [CDS] Drosophila incompta mitochondrion, complete genome.<
TCAACATGAGCTAATTTAGGCCTACAAGATAGAGCTTCCCCTTTAATAGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCATGCTTTATTAATTTTAGTAATAA
>NC_027937_3150_3837 [CDS] Drosophila albomicans mitochondrion, complete genome.<
TCAACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATAGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCACGCTCTTTTAATTTTAGTAATAA
>NC_023825_3083_3767 [CDS] Drosophila santomea strain san_BS11 mitochondrion, complete genome.<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATGGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCATGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>NC_005781_3086_3770 [CDS] Drosophila simulans mitochondrion, complete genome.<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATGGAACAATTAATTTTTTTTCACGATCACGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>NC_005779_3086_3770 [CDS] Drosophila mauritiana mitochondrion, complete genome.<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATGGAACAATTAATTTTTTTCCACGATCACGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>NC_005780_3086_3770 [CDS] Drosophila sechellia mitochondrion, complete genome.<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATGGAACAATTAATTTTTTTTCACGATCACGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>NC_001322_3083_3767 [CDS] Drosophila yakuba mitochondrion, complete genome.<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATGGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCATGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>NC_011596_3082_3769 [CDS] Drosophila littoralis mitochondrion, complete genome.<
TCAACATGAGCTAATTTAGGCCTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATAGAACAATTAATTTTTTTTCACGATCATGCTTTATTGATTTTAGTAATAA
>NC_018348_3082_3766 [CDS] Drosophila pseudoobscura mitochondrion, complete genome.<
TCTACATGAGCTAACTTAGGTTTACAAGATAGAGCCTCTCCATTAATGGAACAATTAATTTTTTTTCATGACCACGCGTTATTAATTTTAGTAATAA
[EOF]
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B 725 by ¥Drosophila¥COX2_Pfas{E3) - sakura 2.2.0.1
&% & b n| oW 2

O oSNNS U P~ WK =

|1 |2
>Drosophila mercatorum<
TCAACATGAGCTAATTTAGGACTACAAGATAGAGCCTCACCTTTAATAGAACAATTAACTTTTTTTCATGATCATGCTTTATTAATTTTAGTTATAA

>Drosophila _melanogaster<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATAGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCATGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila formosana< , Wl e _

TCTA(E'? GAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGC B RIR DINREZ FERR \TTTTTTTTCATGATCATGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila incompta<
TCAACATGAGCTAATTTAGGCCTACAAGATAGAGCTTCCCCTTTAATAGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCATGCTTTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila albomicans<
TCAACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATAGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCACGCTCTTTTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila santomea strain san BS11<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATGGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCATGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila simulans<’
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATGGAACAATTAATTTTTTTTCACGATCACGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila mauritiana<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATGGAACAATTAATTTTTTTCCACGATCACGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila sechel | ia<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATGGAACAATTAATTTTTTTTCACGATCACGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila yakuba<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATGGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCATGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila littoralis<
TCAACATGAGCTAATTTAGGCCTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATAGAACAATTAATTTTTTTTCACGATCATGCTTTATTGATTTTAGTAATAA

>Drosophila pseudoobscura+<

TCTACATGAGCTAACTTAGGTTTACAAGATAGAGCCTCTCCATTAATGGAACAATTAATTTTTTTTCATGACCACGCGTTATTAATTTTAGTAATAA
[EOF]
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TCAACATGAGCTAATTTAGGA 47 1) v 27 ACCTTTAATAGAACAATTAACTTTTTTTCATGATCATGCTTTATTAATTTTAGTTATAA
>Drosophila melanogaster
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATAGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCATGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila formosana<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATAGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCATGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila incompta<
TCAACATGAGCTAATTTAGGCCTACAAGATAGAGCTTCCCCTTTAATAGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCATGCTTTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila albomicans<
TCAACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATAGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCACGCTCTTTTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila santomea strain san_BS11<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATGGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCATGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila simulans<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATGGAACAATTAATTTTTTTTCACGATCACGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila mauritiana<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATGGAACAATTAATTTTTTTCCACGATCACGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila sechel | ia<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATGGAACAATTAATTTTTTTTCACGATCACGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila yakuba<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATGGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCATGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila littoralis<
TCAACATGAGCTAATTTAGGCCTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATAGAACAATTAATTTTTTTTCACGATCATGCTTTATTGATTTTAGTAATAA
>Drosophila pseudoobscura<
TCTACATGAGCTAACTTAGGTTTACAAGATAGAGCCTCTCCATTAATGGAACAATTAATTTTTTTTCATGACCACGCGTTATTAATTTTAGTAATAA
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0|
>Drosophi la_mercatorum<

TCAACATGAGCTAATTTAGGACTACAAGATAGAGCCTCACCTTTAATAGAACAATTAACTTTTTTTCATGATCATGCTTTATTAATTTTAGTTATAA
>Drosophi la_melanogaster<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATAGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCATGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophi la_formosana<’ , Wl e _

TCTACATGAGCTAATTTAGGT TTACAAGATAGAGC B RIR DR & FESS \TTTTTTTTCATGATCATGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila_incompta<
TCAACATGAGCTAATTTAGGCCTACAAGATAGAGCTTCCCCTTTAATAGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCATGCTTTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila_albomicans<
TCAACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATAGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCACGCTCTTTTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila_santomea_strain_san_BS11<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATGGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCATGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila_simulans<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATGGAACAATTAATTTTTTTTCACGATCACGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila_mauritiana<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATGGAACAATTAATTTTTTTCCACGATCACGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila_sechel lia<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATGGAACAATTAATTTTTTTTCACGATCACGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophi la_yakuba<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATGGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCATGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila_littoralis<
TCAACATGAGCTAATTTAGGCCTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATAGAACAATTAATTTTTTTTCACGATCATGCTTTATTGATTTTAGTAATAA
>Drosophi la_pseudoobscura«

TCTACATGAGCTAACTTAGGTTTACAAGATAGAGCCTCTCCATTAATGGAACAATTAATTTTTTTTCATGACCACGCGTTATTAATTTTAGTAATAA
[EOF]
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| 471) v 47 3GACTACAAGATAGAGCCTCACCTTTAATAGAACAATTAACTTTTTTTCATGATCATGCTTTATTAATTTTAGTTATAA
>DrosOpl.s 1 u_mewwJaster<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATAGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCATGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophi la_formosana<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATAGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCATGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophi la_incompta<
TCAACATGAGCTAATTTAGGCCTACAAGATAGAGCTTCCCCTTTAATAGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCATGCTTTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila_albomicans<
TCAACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATAGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCACGCTCTTTTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila_santomea_strain_san_BS11<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATGGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCATGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila_simulans<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATGGAACAATTAATTTTTTTTCACGATCACGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophi la_mauritiana<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATGGAACAATTAATTTTTTTCCACGATCACGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila_sechel | ia<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATGGAACAATTAATTTTTTTTCACGATCACGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophi la_yakuba<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATGGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCATGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila_littoralis<
TCAACATGAGCTAATTTAGGCCTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATAGAACAATTAATTTTTTTTCACGATCATGCTTTATTGATTTTAGTAATAA
>Drosophi la_pseudoobscura<
TCTACATGAGCTAACTTAGGTTTACAAGATAGAGCCTCTCCATTAATGGAACAATTAATTTTTTTTCATGACCACGCGTTATTAATTTTAGTAATAA
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>Drosophi la_mercatorum< .
TCAACATGAGCTAATTTAGGACTACAAGATAGAGCCTCACCTTTAATAGAACAATTAACTTTTTTTCATGATCATGCTTTAT 70 ATAA
>Drosophi la_melanogaster<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATAGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCATGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophi la_formosana<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATAGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCATGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophi la_incompta<
TCAACATGAGCTAATTTAGGCCTACAAGATAGAGCTTCCCCTTTAATAGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCATGCTTTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila_albomicans<
TCAACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATAGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCACGCTCTTTTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila_santomea_strain_san_BS11<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATGGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCATGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila_simulans<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATGGAACAATTAATTTTTTTTCACGATCACGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophi la_mauritiana<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATGGAACAATTAATTTTTTTCCACGATCACGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila_sechel | ia<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATGGAACAATTAATTTTTTTTCACGATCACGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophi la_yakuba<
TCTACATGAGCTAATTTAGGTTTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATGGAACAATTAATTTTTTTTCATGATCATGCATTATTAATTTTAGTAATAA
>Drosophila_littoralis<
TCAACATGAGCTAATTTAGGCCTACAAGATAGAGCTTCTCCTTTAATAGAACAATTAATTTTTTTTCACGATCATGCTTTATTGATTTTAGTAATAA
>Drosophi la_pseudoobscura<
TCTACATGAGCTAACTTAGGTTTACAAGATAGAGCCTCTCCATTAATGGAACAATTAATTTTTTTTCATGACCACGCGTTATTAATTTTAGTAATAA
[EOF]
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Biads o8 | Wl M oW E
A T T | P | - T P |G P
Al Drosoohila mercatorum mitochondrion

@ 1)WY tttttaa-atagattattaaaaa«
taattatataataaaaagttttadta..y. . uuuyuaaaaataaat-ttaattatagtt«
tattagtattgtaaaagaaaattgaaataaattgaaaaatttttataaaaaaagaaaatt<
taatttattgtaccttgtgtatcagtgtttatcaaataaaaaatattta-aaatattttt<
ctcgattttaaaagagttaatgtaatattaaagttaatgtagtaaaattatttttaatat«
tacattagaaatgaaatgttattcgtttttaaaggtatctagtttttcaagaaatgaatt«
taattcagaatttataaatttatttaataaa-ttttttaattaaataatttataaattta<
atattttatgggataagctataaaataaatttttataaataataaataatatttaataaa<
tatatgcttagaattagcaattgttttaaattatgttataatttattttataatataaat«
tattttttatattttaaatatttattgaaattttaattttaattaattaaattaattaat«
aatgataaaattagtataaaagtttgtatttatatataaatttaagtgaaaagtttaaat<
daagaattcggcaaaattaatatccgcctgtttaacaaaaacatgtctttttgaatttaa<
tttaaagtctaacctgcccactg-aattatttaaatggccgcagtatictaactgtgcaa<
aggtagcataatcattagtcttttaattgaaggctggaatgaatggttggacgagatatt«
aactgtttcatttaaaatttttttagaattttattttttagtcaaaaagctaaaatttaa«
ttaaaagacgagaagaccctataaatctttata--ctttatttattttaaatgtaaaggt<
tattttttttataataaaataaagtattttattggggtgatattaaaatttaaaaaactt<
ttaatttgattaaatcattaatttatgaatagttgatccattaataatgattaaaaattt<
aagttactttagggataacagcgtaatttttttggagagttcttatcgataaaaaagatt«
gcgacctcgatgttggattaagatataattttgggtgtagccgttcaaattttaagtctg«
ttcgacttttaaattcttacatgatctgagttcagaccggcgtaagccaggttggtttct«
atctttaataaattataatattttagtacgaaaggaccaaatattaaaataattatattt«
tt-atgttgaatatcattaaattaaat

Lo o o0 o [[Pa nn 0l 0oo0nn Faao

, complete genome.<

>NC_024511_12735_14058 [rRNA] Drosophila melanogaster mitochondrion, complete genome.<
gttagtttttatttattaa-tttttattatttttta-aaaaattattagaaa<
taactataaaatttaaaqttttagtattgtttaaacaaaaaataatt-ttaataatagtt<
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B 724y T¥Drosophila¥16S.nuc.aligned fas(E#) - sakura 2.2.0.1
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D@ vHE| o o H 9| B @ s 8BS e WM ow

0 A I P < O - T T [ T
253 |caattatattagaaaaagttt ttatttasanigaaaataatt-ttaataatagtt«
254 |taatagtattgtaaaagaaa 27 1) w /7 aatttttattttaaaagaaaatt<
255 [taatttattgtaccttgtgtatcagiyiiiatiaaaraaaaaatatttaaatatattttt«
256 ctcgattttaaaagagttagtataatataaaagttaatgtgataaaattattttaaatat«
257 |tatattagaaatgaaatgttattcgtttttaaaggtatctagtttttcgagaaataaatt«
258 |taatttagaaattgtaaatttatttaaaaaatttttttaattaaataatttgtaatttta«
259 atattttatgggataagctataaaataaatttttataaataataaataa-atttaaaaaa<
260 [tatatgcttagaattagcaattattaaaaattgtgttataatttattttataaattaaat«
261 tatttattatattttaaatttttatcgaaatattaattttaatttttaaaattaagtaat<
262 jaatgatagaattagtata----ttt-tattgtaaaataaatttaagtgataagtttaaat<
263 l@aaagaattcggcaaaaataatatccgcctgtttaacaaaaacatgtctttttgaattaaa«
264 |tttaaagtctaacctgcccactgaaaaattttaaatggccgcagtattttaactgtgcaa«
265 |aggtagcataatcattagtcttttaattgaaggctggaatgaatggttggacgagatatt<
266 [@actgtttcatttaaattttttatagaattttattttttagtcaaaaagctaaaatttat<
267 |ttaaaagacgagaagaccctataaatctttata--ttttatttattttaattataaagat«
268 tatttttattataataaattaaaatattttattggggtgatattaaaatttaaaaaactt«
269 |ttaa-tgatttaaatcattaatgtatgaatatttgatccatttataatgattaaaaattt«
270 jaagttactttagggataacagcgtaatttttttggagagttcatatcgataaaaaagatt<
271 gcgacctcgatgttggattaagagataattttgggtgtagccgttcaaattttaagtctg«
272 ttcgacttttaaattcttacatgatctgagttcaaaccggcgtaagccaggttggtttct«
273 latctttaaaaaattataatattttagtacgaaaggaccaaatattagaataattttattt«
274 [ta-aaatagaataatattaattaata
275
276 >Drosophila pseudoobscura<
277 ttaatttttatttattaa-ttttttttgtttaaaa-tttaaatattagaaa<
278 taactataaaatttaaagttttagtattgtttaaagaaaaaataatt-ttaataatagtt«
279 |taatagtattgtaaaagaaaattgaaataatttgaaaaatttttattttaaaagaaaatt<
taatttattataccttatatatcaqgcatttattaaataaaaaatataa--atatattttt«
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D@ vHRE| 0 o e @ e S e W oW

8 P [P | R S 1P R S | P S R P
253 t 41) . 4 jttttagtattgtttaaagaaaaaataatt-ttaataatagtt«
254 gluciyvuuuuydaaattgaaatattttgaaaaatttttattttaaaagaaaatt«
255 [taatttattgtaccttgtgtatcagcgtttattaaataaaaaatatttaaatatattttt«
256 ctcgattttaaaagagttagtataatataaaagttaatgtgataaaattattttaaatat«
257 |tatattagaaatgaaatgttattcgtttttaaaggtatctagtttttcgagaaataaatt«
258 |taatttagaaattgtaaatttatttaaaaaatttttttaattaaataatttgtaatttta«
259 atattttatgggataagctataaaataaatttttataaataataaataa-atttaaaaaa<
260 [tatatgcttagaattagcaattattaaaaattgtgttataatttattttataaattaaat«
261 tatttattatattttaaatttttatcgaaatattaattttaatttttaaaattaagtaat<
262 jaatgatagaattagtata----ttt-tattgtaaaataaatttaagtgataagtttaaat<
263 l@aaagaattcggcaaaaataatatccgcctgtttaacaaaaacatgtctttttgaattaaa«
264 |tttaaagtctaacctgcccactgaaaaattttaaatggccgcagtattttaactgtgcaa«
265 |aggtagcataatcattagtcttttaattgaaggctggaatgaatggttggacgagatatt<
266 [@actgtttcatttaaattttttatagaattttattttttagtcaaaaagctaaaatttat<
267 |ttaaaagacgagaagaccctataaatctttata--ttttatttattttaattataaagat«
268 tatttttattataataaattaaaatattttattggggtgatattaaaatttaaaaaactt«
269 |ttaa-tgatttaaatcattaatgtatgaatatttgatccatttataatgattaaaaattt«
270 jaagttactttagggataacagcgtaatttttttggagagttcatatcgataaaaaagatt<
271 gcgacctcgatgttggattaagagataattttgggtgtagccgttcaaattttaagtctg«
272 ttcgacttttaaattcttacatgatctgagttcaaaccggcgtaagccaggttggtttct«
273 latctttaaaaaattataatattttagtacgaaaggaccaaatattagaataattttattt«
274 [ta-aaatagaataatattaattaata

276 >Drosophi la_pseudoobscura<
tfaatttttatttattaa-ttttttttgtttaaaa-tttaaatattagaaa<

278 taactataaaatttaaagttttagtattgtttaaagaaaaaataatt-ttaataatagtt«

279 |taatagtattgtaaaagaaaattgaaataatttgaaaaatttttattttaaaagaaaatt<

J280 taatttattgtaccttgtgtatcagcatttattaaataaaaaatataa--atatatttitt<
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D@ vH W0 o E ek @ s W& S @ om o
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253 |caattatattagaaaaagttttagtattgtttaaagaaaaaataatt-ttaataatagtt«
254 taatagtattgtaaaagaaaattgaaatattttgaaaaatttttattttaaaagaaaatt«
255 [taatttattgtaccttgtgtatcagcgtttattaaataaaaaatatttaaatatattttt«
256 ctcgattttaaaagagttagtataatataaaagttaatgtgataaaattattttaaatat«
257 |tatattagaaatgaaatgttattcgtttttaaaggtatctagtttttcgagaaataaatt«
258 |taatttagaaattgtaaatttatttaaaaaatttttttaattaaataatttgtaatttta«
259 atattttatgggataagctataaaataaatttttataaataataaataa-atttaaaaaa<
260 [tatatgcttagaattagcaattattaaaaattgtgttataatttattttataaattaaat«
261 tatttattatattttaaatttttatcgaaatattaattttaatttttaaaattaagtaat<
262 jaatgatagaattagtata----ttt-tattgtaaaataaatttaagtgataagtttaaat<
263 l@aaagaattcggcaaaaataatatccgcctgtttaacaaaaacatgtctttttgaattaaa«
264 |tttaaagtctaacctgcccactgaaaaattttaaatggccgcagtattttaactgtgcaa«
265 |aggtagcataatcattagtcttttaattgaaggctggaatgaatggttggacgagatatt<
266 [@actgtttcatttaaattttttatagaattttattttttagtcaaaaagctaaaatttat<
267 |ttaaaagacgagaagaccctataaatctttata--ttttatttattttaattataaagat«
268 tatttttattataataaattaaaatattttattggggtgatattaaaatttaaaaaactt«
269 |ttaa-tgatttaaatcattaatgtatgaatatttgatccatttataatgattaaaaattt«
270 jaagttactttagggataacagcgtaatttttttggagagttcatatcgataaaaaagatt<
271 gcgacctcgatgttggattaagagataattttgggtgtagccgttcaaattttaagtctg«
272 ttcgacttttaaattcttacatgatctgagttcaaaccggcgtaagccaggttggtttct«
273 latctttaaaaaattataatattttagtacgaaaggaccaaatattagaataattttattt«
274 [ta-aaatagaataatattaattaata
275
276 >Drosophi la_pseudoobscura<

tfaatttttatttattaa-ttttttttgtttaaaa-tttaaatattagaaa<
278 taactataaaatttaaagttttagtattgtttaaagaaaaaataatt-ttaataatagtt«
279 |taatagtattgtaaaagaaaattgaaataatttgaaaaatttttattttaaaagaaaatt<

J280 taatttattgtaccttgtgtatcagcatttattaaataaaaaatataa--atatatttitt<
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7B

BEE FEO BRO YV-MD REOQ P1YFIW) ALTH)

5 & v H | E NG 4 | W omow| @

1

1 [2

AT T
\EDrosophiIa_mercatoru

ttagattttatttattaatttto\yt ~ 1) /7 Jattattaaaaataattatataa«
taaaaagttttagtattgtttaaagacaaaaraaacctaattatagtttattagtattgt«
daaagaaaattgaaataaattgaaaaatttttataaaaaaagaaaatttaatttattgta«
ccttgtgtatcagtgtttatcaaataaaaaatatttaaatatttttctcgattttaaaag«
agttaatgtaatattaaagttaatgtagtaaaattatttttaatattacattagaaatga+
aatgttattcgtttttaaaggtatctagtttttcaagaaatgaatttaattcagaattta«
taaatttatttaataaattttttaattaaataatttataaatttaatattttatgggata«
agctataaaataaatttttataaataataaataaatttaataaatatatgcttagaatta«
gcaattgttttaaattatgttataatttattttataatataaattattttttatatttta«
aatatttattgaaattttaattttaattaattaaattaattaataatgataaaattagta<
tatttgtatttatatataaatttaagtgaaaagtttaaataaagaattcggcaaaattaa<
tatccgcctgtttaacaaaaacatgtctttttgaatttaatttaaagtctaacctgccca«
ctgaattatttaaatggccgcagtattctaactgtgcaaaggtagcataatcattagtct
tttaattgaaggctggaatgaatggttggacgagatattaactgtttcatttaaaatttt«
tttagaattttattttttagtcaaaaagctaaaatttaattaaaagacgagaagacccta<
taaatctttatactttatttattttaaatgtaaaggttattttttttataataaaataaa<
gtattttattggggtgatattaaaatttaaaaaacttttaattgattaaatcattaattt<«
atgaatagttgatccattaataatgattaaaaatttaagttactttagggataacagcgt<
aatttttttggagagttcttatcgataaaaaagattgcgacctcgatgttggattaagat+
ataattttgggtgtagccgttcaaattttaagtctgttcgacttttaaattcttacatga+«
tctgagttcagaccggcgtaagccaggttggtttctatctttaataaattataatatttt«
agtacgaaaggaccaaatattaaaataattatatttttatgttgaatatcattaaatta<
>Drosophi la_melanogaster 1319 bp<
ttagtttttatttattaatttttattattttttaaaaaattattagaaataactataaaa<
tttaaagttttagtattgtttaaagaaaaaataattttaataatagtttattagtattgt«
daaagaaaattgaaataatttgaaaaaattttattttaaaagaaaatttaatttatigta«
ccttagtatatcagtatttattaaataaaaaataaatatttatttttctcgattttaaaag«
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Bl 725y ¥Drosophila¥16Sfas(E ) - sakura 2.2.0.1
Jr1UE BEE =EQ &FS Y-UMD REQ U4YEIW ALTH)

d| o ofa w6k @
P - T i< S PR

7]) \\/7 alis<
Ticucceucwuanttttataaattttattcaaaagtattaaaatcaattatatta<
gaaaaagttttagtattgtttaaagaaaaaataattttaataatagtttaatagtattgt<«
daaagaaaattgaaatattttgaaaaatttttattttaaaagaaaatttaatttattgta«
ccttgtgtatcagcgtttattaaataaaaaatatttatatatttttctcgattttaaaag«
agttagtataatataaaagttaatgtgataaaattattttaaatattatattagaaatga+
aatgttattcgtttttaaaggtatctagtttttcgagaaataaatttaatttagaaattg«
taaatttatttaaaaaattttttaattaaataatttgtaattttaatattttatgggata«
agctataaaataaatttttataaataataaataaatttaaaaaatatatgcttagaatta«
gcaattattaaaaattgtgttataatttattttataaattaaattatttattatatttta«
aatttttatcgaaatattaattttaatttttaaaattaagtaataatgatagaattagta<
tattt-tattgtaaaataaatttaagtgataagtttaaataaagaattcggcaaaaataa<
tatccgcctgtttaacaaaaacatgtctttttgaattaaatttaaagtctaacctgccca<
ctgaaaattttaaatggccgcagtattttaactgtgcaaaggtagcataatcattagtct
tttaattgaaggctggaatgaatggttggacgagatattaactgtttcatttaaattttt«
tatagaattttattttttagtcaaaaagctaaaatttatttaaaagacgagaagacccta<
taaatctttatattttatttattttaattataaagattatttttattataataaattaaa<
atattttattggggtgatattaaaatttaaaaaacttttaatgatttaaatcattaatgt<
atgaatatttgatccatttataatgattaaaaatttaagttactttagggataacagcgt<
aatttttttggagagttcatatcgataaaaaagattgcgacctcgatgttggattaagag+
ataattttgggtgtagccgttcaaattttaagtctgttcgacttttaaattcttacatga+«
tctgagttcaaaccggcgtaagccaggttggtttctatctttaaaaaattataatatttt«
agtacgaaaggaccaaatattagaataattttattttaaaatagaataatattaattaa<
254 >Drosophi la_pseudoobscura<
255 |ttaatttttatttattaattttttttgtttaaaatttaaatattagaaataactataaaa<
256 |tttaaagttttagtattgtttaaagaaaaaataattttaataatagtttaatagtattgt«
257/ |aaaagaaaattgaaataatttgaaaaatttttattttaaaagaaaatttaatttattgta«

J258 ccttgtgtatcagcqtttattaaataaaaaatataaatatatttttctcgattttaaaag
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J7{IWE) |EE EEQ #RQS Y-MD E
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P P P,
231 pDrosophila_littoralis<
232 |ttagattttatttattaattttataaattttattcaaaagtattaaaatcaattatatta<
233 |gaaaaagttttagtattgtttaaagaaaaaataattttaataatagtttaatagtattgt<«
234 laaaagaaaattgaaatattttgaaaaatttttattttaaaagaaaatttaatttattgta<
235 |ccttgtgtatcagcgtttattaaataaaaaatatttatatatttttctcgattttaaaag
236 jagttagtataatataaaagttaatgtgataaaattattttaaatattatattagaaatga<
237 jaatgttattcgtttttaaaggtatctagtttttcgagaaataaatttaatttagaaattg«
238 |taaatttatttaaaaaattttttaattaaataatttgtaattttaatattttatgggata<
239 |agctataaaataaatttttataaataataaataaatttaaaaaatatatgcttagaatta<
240 (gcaattattaaaaattgtgttataatttattttataaattaaattatttattatatttta<
241 @atttttatcgaaatattaattttaatttttaaaattaagtaataatgatagaattagta<
242 tattt-tattgtaaaataaatttaagtgataagtttaaataaagaattcggcaaaaataa<
243 |tatccgcectgtttaacaaaaacatgtctttttgaattaaatttaaagtctaacctgecca<
244 ctgaaaattttaaatggccgcagtattttaactgtgcaaaggtagcataatcattagtct<
245 |tttaattgaaggctggaatgaatggttggacgagatattaactgtttcatttaaattttt«
246 tatagaattttattttttagtcaaaaagctaaaatttatttaaaagacgagaagacccta<
247 taaatctttatattttatttattttaattataaagattatttttattataataaattaaa<
248 atattttattggggtgatattaaaatttaaaaaacttttaatgatttaaatcattaatgt<
249 atgaatatttgatccatttataatgattaaaaatttaagttactttagggataacagcgt<
250 [@aatttttttggagagttcatatcgataaaaaagattgcgacctcgatgttggattaagag+
251 ataattttgggtgtagccgttcaaattttaagtctgttcgacttttaaattcttacatga<
252 |tctgagttcaaaccggcgtaagccaggttggtttctatctttaaaaaattataatatttt<
253 [agtacgaaaggaccaaatattagaataattttattttaaaatagaataatattaattaa<
254 >Drosophi la_pseudoobscura<
255 |ttaatttttatttattaattttttttgtttaaaatttaaatattagaaataactataaaa<
256 |tttaaagttttagtattgtttaaagaaaaaataattttaataatagtttaatagtattgt«
257/ |aaaagaaaattgaaataatttgaaaaatttttattttaaaagaaaatttaatttattgta«
ccttatatatcaqgcgtttattaaataaaaaatataaatatatttttctcaattttaaaag«
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