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Knoppjästsvampar är en typ av svampar med encellig morfologi. Knoppjästsvampar utgör 
Saccharomycotina, en understam till Ascomycota och innefattar mer än 1000 idag beskrivna arter, 
bland annat bakjästen Saccharomyces cerevisiae. Trots att S. cerevisiae är en av de mest studerade 
eukaryota organismerna förekommer ett stort antal andra arter av knoppjästsvampar som först 
nyligen sekvenserats och där ytterst få funktioner hos gener är kartlagda. Gener utan klarlagda 
funktioner brukar kallas ”orphan genes”.  

 
Som grund för den fylogenetiska analysen i detta projekt ligger en icke-karaktäriserad genfamilj hos 
knoppjästsvampar som kodar för ett förmodat kloroperoxidas. Syftet var att försöka upprätta en 
hypotes om enzymets funktion baserat på de ekologiska förhållanden där arter av knoppjästsvampar 
med denna typ av gen återfinns. Sökningar gjordes efter homologa sekvenser till den valda genen, 
både inom gruppen knoppjästsvampar och inom andra taxonomiska grupper. De påträffade 
homologerna låg till grund för konstruktionen av ett fylogenetiskt träd som sedan användes som 
underlag för en hypotes om relationen mellan de kloroperoxidas-liknande gener som påträffades.  
 
Undersökningen resulterade i ett fylogenetiskt träd där endast en del av alla arter av 
knoppjästsvampar bildade en monofyletisk grupp. Cirka två tredjedelar av de påträffade sekvenserna 
bildade en större monofyletisk grupp, medan de andra sekvenserna bildade mindre grupper som 
visade närmre släktskap med bakteriella kloroperoxidaser. Denna polyfyletiska fördelning av 
sekvenser från knoppjästsvamparna tyder på att nära evolutionärt släktskap finns mellan dessa och 
de bakteriella sekvenserna i analysen. Detta släktskap kan bero på en eller flera fall av horisontell 
genöverföring från bakterie till knoppjästsvamp.  
 
Nyckelord: fylogenetik, sekvenshomologi, Saccharomycotina, knoppjästsvamp, HGT, genförlust, 
α/β-hydrolas, kloroperoxidas 
  

Sammanfattning 
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Budding yeasts are a group of predominantly unicellular fungi that together form the subphylum 
Saccharomycotina of phylum Ascomycota. Subphylum Saccharomycotina consists of over 1000 
described species, which include the common baker’s yeast Saccharomyces cerevisiae. S. cerevisiae 
is one of the most studied eukaryotic organisms but until recently only a few other species of budding 
yeasts have had their genomes sequenced. Despite the recent increase in sequenced budding yeast 
genomes, genome annotation has lagged behind resulting in many so-called “orphan genes”, genes 
without a described function, which have yet to be examined. 

 
The focus of this project was a non-characterized gene family within budding yeasts that encode a 
putative chloroperoxidase. The purpose was to construct a hypothesis concerning enzyme function 
based on ecological or metabolic properties of the species where chloroperoxidase-like homologues 
were found. Searches for homologues for the chosen gene were performed both within 
Saccharomycotina and in other taxonomic groups. The found homologues formed a dataset which 
was used to construct a phylogenetic tree. This tree functioned as support for a hypothesis about 
possible relationships between species where homologous were found. 

 
The analysis generated a phylogenetic tree where only a part of the sequences from budding yeasts 
constituted a monophyletic group. Two thirds of sequences found in budding yeasts formed a larger 
monophyletic group, while the remaining third formed smaller groups that exhibited closer 
relationships with bacterial chloroperoxidase than with the yeast sequences. This polyphyletic 
distribution of budding yeast sequences indicates a closer evolutionary relationship to bacterial 
sequences. This relationship could be due to one or several instances of horizontal gene transfer 
from bacteria to yeast.  

 
Keywords: phylogenetics, sequence homology, Saccharomycotina, yeast, HGT, gene loss, α/β-
hydrolase, chloroperoxidase 
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Artträd – ett fylogenetiskt träd som illustrerar arters förhållande till varandra 
 
BLAST, Basic Local Alignment Search Tool- en sökmotor för att jämföra likheter hos 
nukleotid- eller proteinsekvenser. Fungerar också som ett verktyg för att söka upp 
homologer  
 
Bootstrapping – en itereringsprocess i vilken ett stort antal fylogenetiska träd konstrueras 
varvid det slutgiltiga är konstruerat utifrån medelvärdet från de tidigare  
 
HGT-event, horizontal gene transfer event – Ett tillfälle där genöverföring mellan 
organismer som inte beror på sexuell överföring skett  
 
Genomannotation- identifiering av gener i ett genom  
 
Genträd – ett fylogenetiskt träd som illustrerar släktskap för en specifik gen 
 
Klad - En monofyletisk grupp, en grupp av grenar som alla härstammar och utgår från en 
viss nod 
 
WGD, whole genome duplication – ett event där hela en organisms genom dupliceras 
 
ORF, Open Reading Frame – Hypotetiska protein-kodande nuklotidsekvenser som börjar 
och slutar med ett start- respektive slutkodon utan mellanliggande icke-kodande sekvens 
 
Sekvensjämförelse - jämförelse av två eller fler nukleotid- eller proteinsekvenser för att 
identifiera bevarade positioner 
 
Sekvenshomologi – biologiska sekvenser med gemensamt evolutionärt ursprung 
 
Utgrupp – en extern nod i ett fylogenetiskt träd som inte ingår i en systergrupp. Kan 
användas som referens för att skapa rotade fylogenetiska träd 

Förkortningar 
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1.1. Bakgrund 

Jästsvampar är ett samlingsbegrepp för de svampar som kan föröka sig asexuellt 
som enskilda celler genom avknoppning (Blackwell 2017). Jästsvampar utgör alltså 
ingen monofyletisk grupp, utan jäst är en levnadsform som förekommer utspritt i 
riket Fungi och återfinns både inom stammarna Basidiomycota och Ascomycota.  

När man i vardagligt tal pratar om jäst åsyftats oftast bakjästen Saccharomyces 
cerevisiae som ingår i understammen Saccharomycotina (inom stam Ascomycota) 
(Hittinger et al. 2015). I denna grupp ingår mer än 1000 i dagsläget beskrivna arter. 
Gruppen Saccharomycotina brukar kallas för ”true yeasts” eller knoppjästsvampar 
då de flesta arter endast reproducerar sig genom avknoppning (Blackwell & 
Spatafora 2004).  

Tack vare sin diversitet och specialisering vad gäller ekologi förekommer 
knoppjästsvampar i en mängd olika miljöer och habitat (Kurtzman 2011). De har 
hittats på alla kontinenter och i alla biom. Bakom jästernas framgång i så diversa 
miljöer ligger en mängd olika metaboliska processer som tillåter olika arter att leva 
på specifika substrat (Shen et al. 2018).  

Många jästsvampar är saprofyter, men många arter är också förknippade med olika 
typer av symbioser (Kurtzman 2011). Ett exempel på symbios är de 
knoppjästsvampar som lever mutualistiskt med insekter (Blackwell 2017). 
Jästsvamparna förser insekterna med steroler och vitaminer, medan jästsvamparna 
troligtvis drar nytta av insekternas tarmar som en stabil miljö. Insekterna fungerar 
också som vektorer till nya habitat med nya näringskällor för jästsvamparna.   

2018 sammanställdes och analyserades 332 genom från knoppjästsvampar för att 
konstruera ett fylogenetiskt träd (Shen et. al). Tidigare har andra fylogenetiska 
analyser gjorts för att systematiskt organisera knoppjästsvampar, men hittills har 
ingen så övergripande analys gjorts som samlat så många arter. Analysen 
resulterade i ett träd med 12 klader och en tidslinje över knoppjästsvamparnas 

1. Inledning  



12 
 
 

utveckling från en gemensam förfader för 404.2 miljoner år sedan, den så kallade 
urknoppjästen. Undersökningen omfattade och kartlade också HGT-events under 
knoppjästsvamparnas utveckling. Trots att många jästgenom blivit sekvenserade på 
senare tid är det fortfarande få som blivit annoterade (Proux-Wéra et al. 2012). 

 

 

Figur 1. Kladogram över förhållandet mellan kladerna i understammen Saccharomycotina. 
Avståndet mellan noder och klader är inte exakt, utan syftar till att ge en översikt förhållandet 
mellan dem. Uppdelningen av kladerna är hämtade från Shen. et al 2018 
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Kodonet CUG translateras i de flesta organismer till aminosyran leucin. Undantag 
finns dock, Krassowski et al. (2018) visade att vissa knoppjästsvampar inte 
translaterar CUG till leucin, utan att vissa av arterna translaterar CUG till alanin 
och vissa till serin. Denna variation ligger till grund för namngivningen av kladerna 
så som klassifikationen enligt Shen et al. (2018) där tre klader kallas CUG-Ala, 
CUG-ser1 respektive CUG-ser2. 

”Orphan genes” är ett uttryck som använts för gener som blivit annoterade men där 
det hypotetiska proteinet de kodar för ännu inte har en känd och bekräftad funktion 
(Hanson et al. 2009). Karaktärisering och bestämning av proteiners funktioner på 
laborativ väg förmår inte ha samma snabba takt som storskalig sekvensering av 
genom. Därför förblir många gener orphan genes, vilket är fallet i flera 
knoppjästgenom. Generna kan få hypotetiska funktioner som baserats på 
konserverade domäner, men dessa är bara spekulativa. Dessa orphan genes utgör 
ett outforskat landskap med stor potential. 

Superfamiljen α/β-hydrolas innefattar en rad enzymer med olika funktioner så som 
lipaser, proteaser och haloperioxidaser (Mindrebo et al. 2016). Denna typ av enzym 
återfinns i alla domäner av cellulära organismer och verkar inom många essentiella 
metaboliska processer. Gemensamt för enzymerna i denna superfamilj är en 
katalytisk triad bestående tre aktiva centrum där aminosyran histidin alltid är 
konserverad (Dimitriou et al. 2017). Haloperoxidaser är en typ av α/β-hydrolaser, 
som i närvaro av halider och peroxid (H2O2) katalyserar halogenisering av 
organiska substanser (Hofmann et al. 1998). Kloroperoxidas är en särskild typ av 
haloperoxidas, som använder klorid som den halid som oxideras i reaktionen.  

Kloroperoxidas har tidigare studerats i bakterien Rhodococcus erythropolis (De 
Schrijver et al. 1997). Bakterien återfinns i jord och kan bryta ned en rad olika 
organiska substanser, bland annat har R. erythropolis uppmärksammats för sin 
förmåga att bryta ned herbicider innehållande thiokarbamater med hjälp av 
kloroperoxidas. Sekvenshomologer till bakteriella haloperoxidaser finns hos vissa 
knoppjästsvampar, men deras biologiska funktion har ännu inte studerats hos 
svampar. 

Fylogenetiska träd är ett sätt att använda sig av sekvensdata för att visualisera och 
bilda hypoteser om släktskap (Choudhuri 2014). Detta sätt att undersöka 
evolutionärt släktskap är användbart för att undersöka orphan genes då en gens 
ursprung kan ge indikationer om dess funktion. Träden kan till exempel ge ledtrådar 
om vad som skett under en arts utveckling i form av till exempel HGT-events eller 
helgenomsdupliceringar. Viktigt att komma ihåg är att ett fylogenetiskt träd inte 
uppvisar ett definitivt evolutionärt släktskap, utan endast är en grafisk 
representation av en hypotes om släktskap 
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Fylogenetiska träd upprättas genom att DNA- eller proteinsekvenser sekvenseras 
och jämförs (Choudhuri 2014).  I trädet representerar de interna noderna den 
senaste gemensamma förfadern för den art eller grupp av organismer som de 
externa noderna representerar (Baldauf 2003). 

Ett träd kan vara rotat eller icke-rotat beroende på vad som undersöks (Baldauf 
2003). Trädets rot bör utgöras av den sista universella gemensamma förfadern, går 
det inte att avgöra vilken denne är bör trädet lämnas icke-rotat.  

1.2. Syfte och frågeställning 
Syftet med projektet var att undersöka om några mönster kunde uppvisas mellan de 
arter av knoppjästsvampar hos vilka homologer till kloroperoxidas hittats. Projektet 
består av en bioinformatisk studie där sekvenser jämförs. Jämförelsen ligger till 
grund för konstruktionen av ett fylogenetiskt träd.  

 

Frågeställningar:  
• Går det att urskilja ett mönster mellan de arter av knoppjästsvampar 
där den kloroperoxidas-liknande genen hittats?  
 
• Går det att uppskatta en hypotetisk funktion för enzymet baserat på 
dessa knoppjästsvampars ekologiska eller fysiologiska profiler?  
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För att kunna konstruera ett fylogenetiskt träd behövs homologa sekvenser att ställa 
upp och jämföra mot varandra (Baldauf 2003). För att samla in data användes 
BLAST (Altschul et al. 1990). BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) kan 
användas för att jämföra likheter hos nukleotid- eller proteinsekvenser samt 
fungerar som ett verktyg för att söka upp homologer. Resultaten från sökningarna 
redovisas efter lägst e-värde till högst, där e-värdet representerar sannolikheten att 
träffen beror på slumpen i stället för faktisk likhet mellan sekvenserna. Ett cutoff-
värde är det högsta e-värde för vilka träffarna bedöms vara signifikanta. Om inget 
annat anges sattes gränsvärdet för sökningarna till 10-50.  

Alla sökningar utgick från en kloroperoxidas-liknande sekvens från 
knoppjästsvampen Debaryomyces hansenii (GenBank protein accession 
XP_456694). Under insamlingen av data konstruerades med jämna mellanrum 
preliminära fylogenetiska träd med hjälp av neighbor-joiningmetoden. Dessa 
preliminära träd användes som underlag för att ta bort sekvenser som bedömdes 
otillförlitliga eller icke-relevanta för analysen. Denna process av att testa datasetet 
i form av provisoriska fylogenetiska träd upprepades tills resultatet bedömdes som 
tillfredsställande. 

2.1. Insamling av data 

Grunden till datasetet består av sökningar i BLASTP mot understammen 
Saccharomycotina (NCBI:txid147537) i databaserna Non-redundant protein 
sequences och Reference sequence (refseq) proteins. Motsvarande sökning gjordes 
också med protein-mot-nukleotid-sökning (TBLASTN) mot Whole genome 
shotgun contig (wgs)-databasen. Eftersom sekvenserna i wgs contig-databasen är 
icke-annoterade nukleotidsekvenser användes NCBIs ORFfinder 
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/orffinder/) för att identifiera kompletta 
proteinsekvenser för hypotetiska kloroperoxidas-liknande gener inom wgs-
databasen. För translationen valdes korresponderande translationstabell för 
respektive art. De translaterade sekvenserna jämfördes sedan i TBLASTN mot den 

2. Metod 



16 
 
 

genomiska sekvensen för att få fram exakta genomiska koordinater för den kodande 
DNA-sekvensen.  

För att utöka datasetet bortom knoppjästsvampar utfördes även sökningar mot andra 
områden understammar och mot andra organismtyper som beskrivs i 
resultatsektionen.   

2.2. Sekvensjämförelse och preliminära fylogenetiska träd 

För att identifiera och justera konserverade sekvenspositioner inom samtliga 
sekvenser för användning inom fylogenetisk analys användes 
flersekvensjämförelsemjukvaran MAFFT (Katoh et al. 2005; 
https://mafft.cbrc.jp/alignment/server/index.html) med G-INS-i som 
jämförelsemetod.  För att trimma bort icke-konserverad sekvens från de uppställda 
sekvenserna användes Gblocks (Castresana 2000; 
http://molevol.ibmb.csic.es/Gblocks_server/). Sekvenser som bedömdes för korta 
eller som på andra sätt påverkade resultaten negativt gallrades bort, och 
uppställning och trimning upprepades. Som inställningar för trimningen valdes 
selektionsalternativen ”Allow smaller final blocks” samt ”Allow less strict flanking 
positions”. För att göra preliminära fylogenetiska träd av de trimmade sekvenserna 
användes MAFFT phylogenetics (Katoh et al. 2005; 
https://mafft.cbrc.jp/alignment/server/phylogeny.html) För konstruktionen av 
trädet valdes neighbor joining-metoden med konserverade positioner. För 
”Heterogeneity among sites” valdes “estimate”. För att få ett säkert träd valdes 
bootstrapping med 1000 iterationer.  

Sekvenser från arterna D. hansenii (GenBank protein accession XP_456694), 
Wickerhamiella sorbophila (GenBank protein accession XP_024665284), Candida 
intermedia (GenBank protein accession SGZ48255), Meyerozyma guilliermondii 
(GenBank protein accession SGZ48255), Methanosarcina acetivorans (GenBank 
protein accession WP_011021030) samt Methanoculleus thermophilus (GenBank 
protein accession WP_066955142) valdes ut som representanter för sina 
grupperingar i det fylogenetiska trädet så som det såg ut vid detta steg i processen. 
Sökningar gjordes i BLASTP mot var och en av sekvenserna utan avgränsning 
gällande taxonomi. Det resultat med högst likhet för respektive art valdes ut och 
togs med i datasetet.   
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2.3. Konstruktion av slutgiltigt fylogenetiskt träd 

För att konstruera ett slutgiltigt fylogenetiskt träd användes en metod för att 
konstruera trädet baserat på maximal sannolikhet. Mjukvaran PhyML v. 3 
(http://www.atgc-montpellier.fr/phyml/) valdes. Sekvenserna linjerades och 
trimmades på samma sätt som tidigare. Sekvenserna formaterades sedan till phylip-
format genom LIRMMs formatkonverterare 
(http://phylogeny.lirmm.fr/phylo_cgi/data_converter.cgi). För val av modell till 
konstruktion av trädet användes PhyMLs funktion att automatiskt välja modell, 
”automatic model selection by sms” (Lefort et al. 2017). Modellen som valdes var 
LG + G +I . Datatypen sattes till aminosyror.  

Det konstruerade trädet visualiserades sedan i MEGA-X v.10.0.05 (Kumar et al. 
2018) och formaterades med hjälp Affinity Designer v. 1.9 
(https://affinity.serif.com/en-us/). Ett icke-rotat träd valdes då ingen tydlig utgrupp 
fanns att använda som rot.  

En formaterad flersekvensjämförelse av de sekvenserna som valts ut som slutgiltigt 
dataset, se bilaga 1, gjordes med Boxshade (Hofmann & Baron 070521). Inställning 
för hur stor andel av positionernas identiteter som måste stämma överens för att de 
ska bli skuggade (fraction of sequences) sattes till 0.7. 

http://phylogeny.lirmm.fr/phylo_cgi/data_converter.cgi
https://affinity.serif.com/en-us/
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3.1. Resultat från sökningar 

Sökningarna utgick ifrån en kloroperoxidas-likande proteinsekvens (GenBank 
protein accession XP_456694) från knoppjästsvampen D. hansenii eftersom denna 
sekvens uppvisade signifikant likhet med bakteriella proteinsekvenser som kodar 
för karaktäriserade kloroperoxidas. Till exempel visar det bakteriella 
kloroperoxidaset från Rhodococcus erythropolis (GenBank protein accession 
AAC45285) 54.64 % sekvensidentitet med den utvalda sekvensen från D. hansenii, 
e-värde 9 × 10−111. 

För sökningarna inom Saccharomycotina mot databaserna Non-redundant protein 
sequences och Reference proteins noterades tydliga ”hopp” där e-värdet ökade 
kraftigt mellan två sökresultat. Ett sådant hopp indikerar att de enzym med e-värden 
högre än innan hoppet inte har samma funktion som det enzym som söktes med. 
Dessa hopp låg till grund för avgränsningen vad gällde vilka resultat som bedömdes 
signifikanta. För sökningen mot databasen Non-redundant protein sequence sattes 
avgränsningen till 6 × 10−94, och för sökning mot Reference proteins sattes 
avgränsning till 2 × 10−94.  
  

3. Resultat 
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Tabell 1. Resultat för sökningar mot databaserna Non-redundant protein sequence och Reference 
proteins inom understammen Saccharomycotina 

Art Accessionsnummer 
Debaryomyces hansenii XP_456694 

Debaryomyces fabryi XP_015465771 

Wickerhamomyces anomalus XP_019040844 

Meyerozyma guilliermondii SGZ48255 

Candida auris XP_028892780 

Candida haemuloni XP_025342312 

Hyphopichia burtonii XP_020074028 

Candida duobushaemulonis XP_025336863 

Candida pseudohaemulonii XP_024714720 

Ogataea polymorpha XP_018211057 

Wickerhamiella sorbophila XP_024665284 

Candida intermedia SGZ48255 

Meyerozyma sp. JA9 RLV88139 

Trichomonascus ciferrii KAA8917649 

 
Även för motsvarande sökning mot Whole genome shotgun contig-databasen 
noterades ett hopp och resultat med e-values lägre än 1 × 10–83 togs med i 
datasetet.  
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Tabell 2. Resultat för sökningen mot databas Whole genome shotgun contig inom understammen 
Saccharomycotina. Genetisk kod syftar till den kod som användes för translation till hypotetisk 
proteinsekvens. Kod 1 motsvarar standardkod, kod 12 motsvarar alternative yeast nuclear-kod. 

 

  

 
Art 

Genomiskt 
accessionsnummer 

 
Sträng 

Genetisk 
kod 

 
Koordinater 

Debaryomyces subglobosus PPOW01000005 - 12. 480313-481140 
Debaryomyces prosopidis PPOQ01000002 + 12. 281038-281865 
Debaryomyces maramus PPOS02000008 + 12. 5814-6638 
Priceomyces carsonii PPMM02000016              + 12. 268593-269420 
Priceomyces medius  PPIF01000002 - 12. 259929-260762 
Candida ascalaphidarum PPPA02000035 - 12. 16497-17318 
Candida tammaniensis PPOY01000002  + 12. 385745-386563 
Hyphopichia heimii PPMQ02000004 - 12. 277578-278405 
Meyerozyma athensensis PPIU01000016 - 12. 16797-17624 
Candida carpophila BCGK01000006              - 12. 727032-727847 
Candida gotoi PPNP01000040 + 12. 11108-11935 
Meyerozyma caribbica PPNE02000017 - 12. 50517-51332 
Candida gorgasii PPPC02000016  + 12. 10298-11119 
Candida blattae PPMS02000016 - 12. 99943-100761 
Hyphopichia homilentoma BCGB01000006 + 12. 1029320-1030147 
Saccharomycopsis malanga BCGJ01000003  - 12. 1122211-1123041 
Spencermartinsiella europaea PPIE02000011 + 1. 265886-266713 
Blastobotrys mokoenaii PPJM02000026           + 1. 164274-165101 
Blastobotrys serpentis PPJG01000078            + 1. 9800-10627 
Blastobotrys raffinosifermentans PPJH01000011              - 1. 67740-68567 
Wickerhamiella domercqiae NREC01000001              + 1. 13475-14308 
Wickerhamiella infanticola NREI01000009              + 1. 69348-70172 
Saccharomycopsis fodiens JNFV01000005 - 12. 197159-197977 
Candida aaseri LKAN01000038 - 12. 11967-12794 
Sugiyamaella xylanicola MQSX02000034  + 1. 105782-106609 
Starmerella ratchasimensis NRDV01000063 + 1. 20985-21812 
Wickerhamiella occidentalis NREE01000014              + 1. 179936-180766 
Starmerella sp. 'tilneyi' NREA01000015             - 1. 165797-166753 

Blastobotrys adeninivorans CBZY010000006             + 1. 1591928-1592911 
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För dessa tre sökningar inom Saccharomycotina påträffades homologer hos totalt 
43 arter. Dessa arter är sett till taxonomin väldigt spritt fördelade. Homologerna 
påträffades i 14 släkten fördelade över 4 klader, se figur 2. De arter där homologer 
påträffades är framför allt koncentrerade till släkten inom kladerna CUG-Ser1 samt 
till Dipodascaceae/Trichomonascaceae, se figur 3. 
 

 

Figur 2. Taxonomisk fördelning av påträffade homologer till genen som kodar för det förmodade 
α/β-hydrolaset hos D. hansenii (GenBank proteinaccessionsnummer XP_456694). Släkten inom 
vilka homologer påträffats är markerade med rektanglar. Uppdelningen av kladerna är hämtad 

från Shen et al. (2018) 
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Figur 3. Fördelning av arter inom de grupperingar av knoppjästsvampar där homologer till 
sekvensen D. hansenii (XP_456694) påträffats. 
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För att utöka datasetet utanför Saccharomycotina gjordes flera sökningar för att 
undersöka om homologer finns hos andra grupper inom riket Fungi 
(NCBI:txid4751). I och med att projektets fokus är knoppjästsvampar valdes snäva 
cutoff-värden för sökningar utanför Saccharomycotina där träffarna blev väldigt 
många. Detta för att inte ta med alla träffar i datasetet då det skulle bli för stort och 
innehålla för många sekvenser som inte kommer från knoppjästsvampar. I stället 
valdes i dessa fall de mest signifikanta träffarna ut och togs med som en 
representation för alla resultaten i just den sökningen. 

Sökningar inom riket Fungi gjordes på de två andra understammarna till 
Ascomycota förutom Saccharomycotina: Pezizomycotina (NCBI:txid147538) och 
Taphrinomycotina (NCBI:txid451866).  

För att precisera sökningen inom Pezizomycotina gjordes vidare sökningar i 
klasserna Eurotiomycetes (NCBI:txid147545) och Pezizomycetes 
(NCBI:txid147549). Dessa klasser valdes ut då de innefattar arterna Aspergillus 
nidulans respektive Tuber melanosporum, två välstuderade arter. Skulle homologer 
hittas i välstuderade arter är chansen högre att funktionerna hos dessa proteiner 
blivit bestämda.  

För dessa sökningar hittades ett stort antal homologer inom underklassen 
Pezizomycotina och inom klassen Eurotiomycetes. Därför valdes höga cutoff-
värden, 6 × 10−104 respektive  5 × 10−98. Ingen träff hittades för arten A. nidulans 
eller T. melanosporum. För sökningen inom Pezizomycetes hittades inga träffar 
under gränsvärdet. Inte heller några resultat påträffades för sökningen mot 
understammen Taphrinomycotina.  

För att vidare undersöka riktet Fungi gjordes en sökning mot stammen 
Basidiomycota (NCBI:txid5204). Denna sökning gav endast två träffar med 
signifikant resultat. När en sökning ger sådana udda resultat med enstaka träffar kan 
kontanimering misstänkas. För att kontrollera detta gjordes BLAST sökningar efter 
närmast liknande organism, där träffarna för de båda sekvenserna blev andra 
Basidiomycotasvampar. Detta i kombination med att generna båda befinner sig på 
kromosomer samt att de båda är långt större än 10 000 baspar ledde till 
bedömningen att de inte är kontaminanter trots att de var de enda två resultaten 
inom avgränsningarna.   

En sökning mot hela riket Fungi där Basidiomycota (NCBI:txid5204) och 
Ascomycota (NCBI:txid4890) exkluderades gjordes. Motsvarande sökning gjordes 
mot domänen Eukaryota (NCBI:txid2759) där riket Fungi exkluderades.  

För dessa sökningar hittade inga resultat under gränsvärdet som inte bedömdes vara 
kontaminanter. De resultat som påträffades med låga e-värden kom från enstaka 
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spridda organismer och när sökningar på dessa gjordes mot alla databaser var 
gemensamt för de högsta träffarna att de kom från bakteriesekvenser. Detta tyder 
på att sekvenseringarna blivit kontaminerade och att en bakterie sekvenserats 
istället för den eukaryota organismen.  

Sökningar gjordes mot hela domänen Archaea (NCBI:txid2157). På grund av ett 
stort antal resultat sattes ett snävt värde för avgränsning till 3 × 10−101 och de mest 
signifikanta resultaten togs med som en representation för domänen. Totalt 
adderades sex arkéesekvenser till datasetet.  

En sökning utan exkluderande parametrar gjordes också mot Protein Data Bank-
databasen med förhoppningen att kunna addera sekvenser för protein med 
tillskrivna funktioner till datasetet. Resultat från denna databas skulle kunna hjälpa 
till att understödja en teori om enzymets funktion. Värdet för avgränsning sattes här 
1 × 10−79 vilket resulterade i fem resultat under gränsvärdet. Gemensamt för dessa 
resultat är att de är bakteriesekvenser, två av dem från familjerna 
Streptomycetaceae, två från Pseudomonadaceae och en från Burkholderiaceae. 

För att inkludera ytterligare bekräftade kloroperoxidas-sekvenser i jämförelsen 
hämtades sekvenser från artiklar där de enzymatiska funktionerna hos bakteriella 
kloroperoxidaser har beskrivits (De Schrijver et al. 1997); (De Mot et al. 2003). 
Dessa sekvenser jämfördes mot sekvensen från D. hansenii genom verktyget för att 
jämföra två eller fler sekvenser i BLASTP. De sekvenserna med e-värden inom 
gränsvärdet likhet togs med i datasetet, totalt tre sekvenser.  

Svampen Leptoxyphium fumago producerar ett kloroperoxidas (Huster et al. 2016). 
Detta kloroperoxidas tillhör en annan genfamilj av peroxidaser, men inkluderades 
sökningen togs med i analysen för jämförelse. En sökning gjordes mot L. fumago 
(NCBI:txid5474), utan resultat innanför gränsvärdet. En sökning gjordes därför mot 
Capnodiaceae (NCBI:txid62133), familjen där släktet Leptoxyphium ingår. 
Gränsvärdet sattes till 2 × 10−104, med ett resultat innanför gränsvärdet.  
  

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=62133&lvl=3&p=has_linkout&p=blast_url&p=genome_blast&keep=1&srchmode=1&unlock
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Tabell 3. Resultat för homologisökningar utanför understammen Saccharomycotina 

Sökning Resultat 
Art Accessionsnummer 

Pezizomycotina 
(NCBI:txid147538) 

Fonsecaea monophora XP_022509128              
Fonsecaea multimorphosa XP_016631922              
Mollisia scopiformis XP_018073521              
Exophiala oligosperma XP_016257131              
Cyphellophora europaea XP_008713467              
 Phialemoniopsis curvata XP_030998524              
Phialophora attinorum XP_018002380              
Scytalidium lignicola RFU31724                  
Lachnellula occidentalis TVY36247                  
Rhizodiscina lignyota KAF2092632                
Helotiales sp. KAE8447949                
Cadophora malorum KAG4415059                
Cadophora sp. PVH73381                  
Neonectria ditissima KPM44821                  
Cladophialophora bantiana XP_016623295  

Eurotiomycetes 
(NCBI:txid147545) 

Fonsecaea erecta XP_018695805   
Exophiala aquamarina XP_013265785    
Fonsecaea pedrosoi XP_013288316  
Cladophialophora immunda XP_016250788 
Cladophialophora psammophila XP_007750673 
Mycena galopus KAF8145373 

Basidiomycota  
(NCBI:txid5204) 

Mycena venus KAF7344751  
Methanosarcina acetivorans WP_011021030              

Archaea  
(NCBI:txid2157)  

Methanosarcina horonobensis WP_048138765              
Methanosarcina siciliae WP_048173570   
Methanoculleus thermophilus WP_066955142              
Methanosarcina sp. Ant1 OEU43333                  
Pseudomonas fluorescens 1A8S_A  

PDB-databas, utan begränsade 
parametrar 

Streptomyces lividans 1A88_A                    
Burkholderia cenocepacia 4DGQ_A                    
 Pseudomonas putida 1ZOI_A                    

Sekvenser från artiklar om 
kloroperoxidas 

  

Rhodococcus erythropolis AAC45285        
Burkholderia pyrrocinia WP_175964102 
Synechocystis sp. WP_028946588 

Capnodiaceae  
(NCBI:txid62133) 

Polychaeton citri KAF2719266     

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=62133&lvl=3&p=has_linkout&p=blast_url&p=genome_blast&keep=1&srchmode=1&unlock
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Utifrån ett preliminärt fylogenetiskt träd valdes sekvenser från arterna D. hansenii 
(GenBank protein accession XP_456694), Wickerhamiella sorbophila (GenBank 
protein accession XP_024665284), Candida intermedia (GenBank protein 
accession SGZ48255), Meyerozyma guilliermondii (GenBank protein accession 
SGZ48255), Methanosarcina acetivorans (GenBank protein accession 
WP_011021030) samt Methanoculleus thermophilus (GenBank protein accession 
WP_066955142) ut som representanter för sina grupperingar.  

Sökningar gjordes i BLASTP mot var och en av sekvenserna utan avgränsning 
gällande taxonomi. Det resultat med högst likhet för respektive art valdes ut och 
togs med i datasetet. Detta gjordes med förhoppning att den högsta träffen skulle 
kunna indikera något om huruvida sekvensen har sitt ursprung från till exempel en 
bakterie eller en svamp som inte är en knoppjästsvamp. Samtliga resultat kom från 
bakterier, se tabell 4. 

 

Tabell 4. Mest signifikant träff för de sekvenser som valts ut som representativa för sin gren i det 
fylogenetiska trädet 

 

Efter att datasetet sammanställts gjordes den sekvensjämförelse som ligger till 
grund för konstruktionen av det fylogenetiska trädet. Sekvensjämförelsen 
resulterade i 259 konserverade positioner som lämpade sig för fylogenetisk analys. 
Grafisk representation för sekvenslinjeringen ses i bilaga 1.   

3.2. Katalytisk triad 
Som underlag för att undersöka vilka sekvenser i datasetet som uppvisar den 
katalytiska triad som är typisk för α/β-hydrolas användes sekvensen från R. 
erythropolis (GenBank protein accession AAC45285). Denna sekvens kodar för ett 
bekräftat kloroperoxidas. De tre aktiva centrumen som utgör den katalytiska triaden 
befinner sig i sekvensen på position 95, 225 samt 254 och utgörs av aminosyrorna 
serin, asparagin respektive histidin (Uniprot n.d.). Dessa positioner jämfördes med 
motsvarande positionerna i flersekvensjämförelsen, se bilaga 1. Jämförelsen visade 
att samtliga sekvenser i datasetet uppvisade den katalytiska triaden. 

Representativ sekvens från trädet Art Accessionsnummer 
Debaryomyces hansenii (XP_456694) Serratia odorifera WP_004964504 
Wickerhamiella sorbophila (XP_024665284) Novosphingobium rosa WP_068082913 
Candida intermedia (SGZ48255) Serratia sp. NMC23253 
Methanosarcina acetivorans (WP_011021030)  Pedosphaera parvula WP_007415115 
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3.3. Fylogenetisk analys 

Det fylogenetiska träd som konstruerats uppvisar fem monofyletiska grupper av 
knoppjästsvampar, se figur 5. En av dessa är större och omfattade alla 
sekvenshomologer som påträffats i kladerna CUG-Ser1, CUG-Ser2 och familjen 
Phaffomycetaceae, grupp c i figuren.  De fyra andra monofyletiska grupperna i 
genträdet består av färre sekvenser och befinner relativt långt ifrån varandra i 
genträdet. De två sekvenserna från knoppjästsvamparna Starmerella sp. 'tilneyi' och 
Spencermartinsiella europaea tillhör i trädet inga monofyletiska grupper. De fyra 
arterna från Wickerhamiella-släktet är i trädet fördelade på två monofyletiska 
grupper som befinner sig relativt åtskilt.  
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Figur 4. Orotat fylogenetiskt träd. Bootstrapvärden > 0.5 är angivna vid respektive nod. 
Monofyletiska grupper bestående av sekvenser från knoppjästsvampar samt sekvenser från 
enstaka knoppjästsvampar är markerade med färg. Sekvenser från Pezizomycotina är markerade 
med grått. 
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Syftet med detta projekt var att undersöka den taxonomiska förekomsten av ett 
hypotetiskt kloroperoxidas hos knoppjästsvampar, med förhoppning att kunna 
uppskatta en preliminär funktion för detta enzym. Förhoppningen var att se ett 
tydligt samband mellan ekologin hos de arter vars genom innehöll homologer till 
bakteriella kloroperoxidaser. Det förväntades också att samtliga kloroperoxidas-
liknande enzymen hos knoppjästsvampar skulle bilda en monofyletisk grupp på 
grund av gemensamt evolutionärt ursprung. I stället för en stabil monofyletisk 
grupp så bildade de kloroperoxidas-likande generna hos knoppjästsvampar ett 
flertal enskilda förgreningar. 

Sett till hela understammen Saccharomycotina finns kloroperoxidas-liknande gener 
enbart i en handfull släkten, och inom dessa släkten finns inte genen heller inom 
alla arter. Vissa sekvenser som undersökts i detta projekt är även de enda som 
påträffats i sin klad. 

 

Diskussionen av dessa resultat kommer att utgå från tre möjliga evolutionära 
scenarion: 

• En homolog till den undersökta genen har funnits i urknoppjästen och 
sedan tappats någonstans på vägen till de arter som inte uppvisar någon 
homolog. 

• En homolog till genen fanns inte hos urknoppjästen, utan har erhållits av 
en eller flera förfäder till de arter som visar upp homologer idag. 

• En kombination av de två övre scenarion, en kombination av genförlust 
och erhållning.  

  

4. Slutsatser och diskussion 
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4.1. Scenario I – Genförlust 

Knoppjästsvampar har små genom och genförlust är något som är väl utbrett (Shen 
et al. 2018). Troligtvis är det denna tendens till reduktiv evolution som drivit 
utvecklingen framåt och gjort knoppjästsvamparna så metaboliskt diversa. 
Mönstret att kloroperoxidas-liknande gener påträffats i flera släkten, men i släktena 
bara av några enstaka arter skulle tyda på att förlust av genen skett. Om så är fallet 
har genen tappats hos de arter som inte uppvisar homologer, till exempel på grund 
av specialisering till en miljö där enzymet genen kodar för inte är nödvändigt.  

Något som talar för att genen har funnits hos den så kallade urknoppjästen till 
Saccharomycotina är att homologer påvisats även i understammen 
Peziziomycotina. Sekvenserna från Peziziomycotina bildar ingen enhetlig 
fylogenetisk grupp, utan befinner sig precis som knoppjästsvamparna uppdelade i 
flera fylogenetiska grupper, se figur 4. Om vi utgår från att de kloroperoxidas-
liknande generna i Saccharomycotina och Peziziomycotina har gemensamt 
ursprung och har nedärvts vertikalt bör alltså denna gen funnits i den gemensamma 
förfadern till de båda understammarna. Eventuellt har en homolog till genen funnits 
i förfadern till alla tre understammarna, men att genförlust skett under utvecklingen 
av Taphrinomycotina och att det är därför genen saknar representation i den 
understammen.  

De flesta arter av knoppjästsvampar där homologer till den kloroperoxidas-linkande 
gener hittats ingår i kladerna Dipodasceaeae/Trichomonascaseae och CUG-Ser1. 
De enda som inte ingår i dessa två klader är Ogataea polymorpha, 
Wickerhamomyces anomalus samt Saccharomycopsis malanga och 
Saccharomycopsis fodiens. Trots att dessa fyra arter rent taxonomiskt befinner sig 
på vitt skilda ställen inom Saccharomycotina har de alla placerat sig i den större 
monofyletiska gruppen c i genträdet, se figur 4. Detta skulle kunna tyda på att de är 
de enda enstaka arterna som har kvar en sekvenshomolog efter att andra arter i deras 
klader har förlorat genen.  
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4.2. Scenario II – Horisontell genöverföring 

Scenariot där genen nedärvts vertikalt från en gemensam förfader till 
Saccharomycotina och Pezizomycotina lämnar dock en del obesvarade frågor. 
Varför har homologer till den kloroperoxidas-liknande genen hittats både i 
protister, bakterier och andra organismer som inte härstammar från denna 
gemensamma förfader? Varför är fördelningen av knoppjästsvampar i genträdet så 
fläckvis? Ett svar på dessa frågor skulle kunna vara horisontell genöverföring.  

Andersson (2005) beskriver hur HGT-events kan leda till en fläckvis fördelning av 
homologa sekvenser i ett fylogenetiskt träd. Som en förklaring till detta mönster 
anges något eller några enstaka HGT-event mellan bakterie och eukaryot som följs 
av överföring av genen eukaryoter emellan. Denna typ av fläckvisa fördelning som 
beskrivs av Andersson stämmer bra överens med den som genträdet i detta arbete 
uppvisar. Andersson menar också att något som talar för att ett HGT-event skett är 
när en eukaryot sekvens placerats inbäddad bland prokaryota sekvenser i ett 
genträd, vilket är fallet för de knoppjästsvampar som i genträdet placerat sig utanför 
den större fylogenetiska gruppen, se grupp a, b, d och e samt enstaka arter av 
knoppjästsvampar i figur 4. Detta skulle kunna tala för att horisontell genöverföring 
skett någonstans i utvecklingen av dessa arter. 

Det råder delade meningar om hur stor roll horisontell genöverföring haft i 
knoppjästsvamparnas evolution. Enligt både Shen et al. (2018) och Andersson 
(2005) är HGT-event ovanliga i jästsvampar, men har förekommit. Shen et. al 
(2018) kartlade 878 potentiella gener som blivit erhållna via sammanlagt 365 HGT-
events. Majoriteten av dessa gener härstammar från bakterier. Eventen är 
koncentrerade framför allt till Dipodascaceae / Trichomonascaceae-kladen samt till 
familjen Saccharomycetaceae, men förekommer också i CUG-Ser1-kladen.  

Ett oväntat resultat i det fylogenetiska trädet är fördelningen av de fyra arter inom 
släktet Wickerhamiella vars genom innehåller kloroperoxidas-likande gener. I 
genträdet är arterna fördelade som två åtskilda monofyletiska grupper, se grupp a 
och b, figur 4. De båda grupperna ligger inte direkt intill varandra, utan är 
separerade av noder även bakterier samt knoppjästsvampen S. sp. 'tilneyi' utgår 
ifrån.  

Varför de fyra Wickerhamiella-arterna delar på sig och bildar två monofyletiska 
grupper i genträdet i stället för en skulle kunna bero på Wickerhamiella-arternas 
specialisering. Just Wickerhamiella-arterna har uppvisat en snäv specialisering och 
kan beroende på art bara livnära sig på väldigt specifika substrat, jämfört med andra 
släkten i Dipodascaceae/Trichomonascaseae-kladen som är mer generalistiska  
(Gonçalves et al. 2020). Eventuellt skulle två separata HGT-event kunna ligga till 
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grund för specialiseringen som gjort att dessa fyra arter bildar två monofyletiska 
grupper i genträdet. 

Den höga frekvensen av HGT-events Shen et. al (2018) påvisade i just 
Dipodasceaeae/Trichomonascaseae-kladen är koncentrerade kring framför allt 
Wickerhamiella-släktet. Detta pekar mot att det vore det ganska troligt att ett eller 
flera HGT-event är grunden till den splittrade fördelningen av Wickerhamiella-
arterna i genträdet. Detta kräver dock vidare undersökningar för att kunna dra någon 
säker slutsats om.  

På genträdet befinner sig de båda monofyletiska grupperna bestående av 
Wickerhamiella-arter, se grupp a och b i figur 4, långt från de grenar där de andra 
arterna från Dipodascaceae/Trichomonascaseae-kladen befinner sig. Gemensamt 
för placeringen av dessa andra arter är att de alla befinner sig i grupperingar där 
också bakteriesekvenser finns. Detta skulle kunna tyda på att HGT-event har 
påverkat utvecklingen även av dessa sekvenser, som enligt det fylogenetiska trädet 
har mer gemensamt med bakteriella homologer än de andra sekvenserna från 
Dipodascaceae/Trichomonascaseae-kladen.  

De sökningar som gjordes mot knoppjästsvampar som bedömdes representativa för 
sina grenar i genträdet resulterade enbart i träffar bestående av bakteriella 
sekvenser, se tabell 4. Detta talar också för att de kloroperoxidas-liknande 
sekvenserna i detta projekt har sitt ursprung i ett eller flera HGT-event. Hade 
sekvenserna varit vertikalt nedärvd från en gemensam förfader till 
Saccharomycotina och Pezizomycotina hade den högsta träffen troligtvis varit en 
sekvens från en annan svamp, till exempel en svamp inom Pezizomycotina.   

De potentiella HGT-event som enligt Shen et al. (2018) skett i CUG-Ser1-kladen 
är koncentrerade till två grupperingar av arter på det fylogenetiska trädet som ligger 
till grund för den studien. Dessa två grupper av arter korresponderar väl med de 
arter i CUG-ser1-kladen som uppvisar sekvenshomologerna som undersökts i detta 
arbete, se grupp c, figur 4. Detta bevisar ingenting på egen hand om de 
kloroperoxidas-liknande genernas ursprung, men visar att påverkan av HGT-events 
inte kan uteslutas. HGT-event må vara ovanliga hos knoppjästsvampar, men det 
finns ett tydligt överlapp mellan arter där horisontell genöverföring skett och där 
homologer till den kloroperoxidas-liknande genen påträffats.  

Något som bör nämnas är i samband med erhållning av gener är förekomsten av 
hybridisering bland knoppjästsvamparna. Hybridisering har framför allt påträffats 
hos knoppjästsvampar som är förknippade med mänskliga miljöer, men har också 
påvisats i naturen (Gabaldón 2020). Hybridisering har förekommit i både Cug-ser-
1-kladen och i släktet Saccharomycopsis. Detta skulle kunna förklara varför de båda 
Saccharomycopsis-arterna placerats sig i den stora monofyletiska gruppen c i det 
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fylogenetiska trädet, se figur 4, trots att de inte är taxonomiskt nära släkt med de 
andra arterna i den gruppen. Dessa samband är dock alldeles för svaga för att dra 
någon slutsats utifrån, men skulle kunna ligga till grund för ytterligare 
undersökningar.  

Horisontell genöverföring ser ut att kunna vara en viktig aspekt i fördelningen av 
prokaryota sekvenser respektive sekvenser från knoppjästsvampar i genträdet. 
Något som inte riktigt passar in i detta mönster dock är den stora mängd homologer 
som påträffades för sökningar inom andra delar av riket Fungi.  

Ponera att det är ett enda HGT-event som ligger till grund för erhållningen av den 
kloroperoxidas-liknande sekvensen till en eventuell gemensamma förfader som 
nämns i avsnitt 4.1. Eftersom inga homologer påträffats hos Taphrinomycotina 
måste detta eventuellt HGT-event alltså ha skett innan Pezizomycotina och 
Saccharomycotina delades till två understammar, men efter att Taphrinomycotina 
separerade sig från dem.  

 

Figur 5. Schematisk bild över var ett potentiellt HGT-eventet kan skett som gjort att kloroperoxidas-
liknande sekvenser erhållits av en gemensam förfader till understammarna Pezizomycotina och 
Saccharomycotina. Det fylogenetiska förhållandet mellan understammarna är hämtat från Cuomo 
& Birren (2010) 

Alternativt har två mycket liknande HGT-event skett hos Pezizomycotina 
respektive Saccharomycotina, där överföring av en bakteriell sekvens skett till de 
båda understammarna oberoende av varandra, detta verkar dock orealistiskt. 
Troligare är att en tidig art i någon av de två understammarna erhållit sekvensen 
från en bakterie, och sedan i sin tur fört över den till en tidig art i den andra 
understammen. 

Huruvida de kloroperoxidas-liknande generna blivit erhållna via flera separata 
HGT-event mellan bakterie och eukaryot, eller om någon enstaka överföring av 
genen skett mellan bakterie och eukaryot för att sedan överföras eukaryoter emellan 
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är inte klart. Inte heller i vilken ordning dessa event skulle skett går att säga. I och 
med att den stora monofyletiska i genträdet inte ligger inbäddad bland prokaryota 
sekvenser skulle det kunna antas att dessa arter erhållit genen genom horisontell 
genöverföring eukaryoter emellan eller bevarat genen från en förfader. Grupperna 
a,b,d och e, samt de två friliggande knoppjästsvamparna, se figur 5, ligger alla 
inbäddade bland prokaryota sekvenser. Detta pekar mot att ett eller flera potentiella 
prokaryota HGT-event skulle kunna vara källan till dessa sekvenser.  

4.3. Scenario III – Kombination av genförlust och HGT 
Både horisontell genöverföring och genförlust presenterar förlopp som kan ha skett, 
men ingen av mekanismerna ger var för sig svar på alla frågor. Indikationer finns 
på att både HGT-event genförlust skett och påverkat det evolutionära släktskapet 
mellan de homologa generna. Dock är det inte möjligt att dra slutsatser när och vart 
de olika eventen skett utifrån resultaten i detta arbete.  
 

4.4. Enzymatisk funktion 

Något tydligt mönster vad gäller ekologin för de arter som uppvisade homologer 
kunde ej upptäckas. Bland annat finns humanpatogener, växtpatogener och 
knoppjästsvampar förknippade med insekter bland de arter där homologer 
påträffats. I och med den spridda fördelningen av homologa sekvenser bland arter 
av knoppjästsvampar hade ett sådant mönster dock inte varit så troligt.  

Inte heller går det att utifrån de arter där homologa sekvenser hittats dra någon 
slutsats om enzymets funktion. Troligt är att de sekvenser som kodar för enzym 
inom den stora monofyletiska gruppen c, se figur 4, har samma funktion då dessa 
sekvenser ligger tätt och få substitutioner skett.  

Alla sekvenser i undersökningen uppvisar den konserverade katalytiska triad som 
är karaktäristisk för α/β-hydrolaser. Detta indikerar att samtliga sekvenser kodar för 
funktionella α/β-hydrolas. I samtliga fall är aminosyrorna i triaden dessutom 
identiska med triaden i R. erythropolis kloroperoxidas, vilket tyder på att 
sekvenserna kodar för funktionella kloroperoxidaser. För att bekräfta detta krävs 
dock vidare enzymologiska undersökningar. 
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4.5. Förslag på vidare forskning 

Eftersom projektets fokus legat på knoppjästsvampar har resultaten från sökningar 
som gjorts mot andra organismtyper i hög grad berott på vilka sökningar som valdes 
att göras. Det finns stor möjlighet att fler peroxidas-liknande sekvenser skulle 
kunna upptäckas med ytterligare sökningar. Dessa undersökningar skulle kunna 
göras genom att fortsätta undersöka riket Fungi och framför allt divisionen 
Ascomycota. I och med att homologa sekvenser hittats i både Saccharomycotina 
och Pezizomycotina skulle det vara intressant att utforska relationen mellan den 
gemensamma förfadern och kloroperoxidas-liknande enzym ytterligare.  

Ytterligare en aspekt som hade kunnat utökas är sökningen på de representativa 
sekvenser som valdes ut från det preliminära fylogenetiska trädet. Flera av de 
sekvenserna som sökningarna resulterades i fick gallras bort då de bedömdes 
otillförlitliga. Dessa sökningar hade kunnat fördjupats och tagit större del i 
projektet. Resultaten från dessa sökningar indikerade att en stark koppling finns 
mellan bakteriella kloroperoxidas-liknande sekvenser och de sekvenser som söktes 
med, och kanske finns fler sådana kopplingar att upptäcka.   

I detta projekt hittades inga publicerade studier på funktionellt karaktäriserat 
kloroperoxidas-likande protein hos en svamp från den genfamilj som undersöktes. 
Hade något sådant hittats hade det kunnat bidra till analysen. Det kan dock inte 
uteslutas att en sådan studie har utförts men inte påträffats i det här projektet. 

För att ytterligare utöka den fylogenetiska analysen hade flera andra gener kunnat 
undersökas på samma sätt genom BLAST-sökningar. Även närliggande gener till 
den som undersöks i detta projekt hade kunnat undersökas för att eventuellt kunna 
ge en indikation om genens funktion. 

4.6. Slutsats 

Detta projekt har både gett svar på frågor och ställt frågor. Homologa sekvenser har 
hittats i knoppjästsvampar vitt åtskilda fylogenetiskt och ekologiskt samt hos en rad 
andra organismer som till synes inte har någon koppling med knoppjästsvampar. 
Kanske hade laborativa tester bekräftat att enzymet verkligen är ett kloroperoxidas, 
men frågorna om genens ursprung hade kvarstått.  

Ett fylogenetiskt träd är i sig bara en hypotes om släktskap och ett försöka till att 
skapa överblick över ett förlopp som i praktiken inte är linjär tidslinje utan snarare 
intrikat väv av händelser. Detta projekt har visat på fylogenetikens styrkor; utifrån 
en enda orphan gene har en historia börjat träda fram, en historia som inte hade 
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synliggjorts av endast biokemiska tester av ett enzym. Trots att ingen hypotes om 
det undersökta enzymets funktion kunde upprättas hittades i stället tydliga 
indikationer på att bakterier haft en roll i enzymets utveckling. Vi vet att flertalet 
mekanismer så som horisontell genöverföring och genförlust förekommer och 
driver på utvecklingen hos knoppjästsvampar men frågorna hur, när och var 
kvarstår. 

Att dessa enzym skulle ha samma roll hos alla vitt skilda arter av knoppjästsvampar 
med högst specialiserade levnadssätt är tveksamt. Något som ytterligare talar emot 
detta är att homologer också hittats i andra organismtyper från andra domäner. 

Det går inte att dra exakta slutsatser om enzymets ursprung eller funktion i detta 
skede. Den enda slutsatsen som med säkerhet kan dras är att mycket finns mycket 
kvar att utforska och att dörren till knoppjästsvamparnas värld bara öppnats på 
glänt.  
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Flersekvensjämförelse av kloroperoxidas-liknande proteinsekvenser som användes 
för att konstruera det fylogenetiska trädet i denna studie. Knoppjästsvampsarterna 
Debaryomyces fabryi, Debaryomyces subglobosus, Debaryomyces prosopidis, 
Meyerozyma sp. JA9, Meyerozyma caribbica, Meyerozyma athensensis, 
Priceomyces medius, Candida duobushaemulonis, Candida pseudohaemulonii, 
Blastobotrys adeninivorans och Wickerhamiella infanticola är exkluderade ur 
figuren då släkten är representerade av andra arter med snarlika sekvenser. Rosa 
markering indikerar identisk position, turkos markering indikerar liknande position, 
minst 70%. Positionerna för de aminosyror som ingår i den katalytiska triaden 
serin-asparagin-histidin är markerade med gult.  
Debhan  ------------------------------------------M----------------- 
Meygui  ------------------------------------------M----------------- 
Cancar  ------------------------------------------M----------------- 
Cantam  ------------------------------------------M----------------- 
Pricar  ------------------------------------------M----------------- 
Canasc  ------------------------------------------M----------------- 
Wicano  ------------------------------------------M----------------- 
Canint  ------------------------------------------M----------------- 
Canbla  ------------------------------------------M----------------- 
Canaur  ------------------------------------------M----------------- 
Canhae  ------------------------------------------M----------------- 
Sacfod  ------------------------------------------M----------------- 
Hypbur  ------------------------------------------M----------------- 
Debmar  ------------------------------------------M----------------- 
Hyphei  ------------------------------------------M----------------- 
Cangot  ------------------------------------------M----------------- 
Serodo  ------------------------------------------M----------------- 
Ser_sp  ------------------------------------------M----------------- 
Hyphom  ------------------------------------------M----------------- 
Cangor  ------------------------------------------M----------------- 
Sacmal  ------------------------------------------M----------------- 
Canaas  ------------------------------------------M----------------- 
Ogapol  ------------------------------------------M----------------- 
Tricif  ------------------------------------------M----------------- 
Blamok  ------------------------------------------M----------------- 
Sugxyl  ------------------------------------------M----------------- 
Blaser  ------------------------------------------M----------------- 
Exooli  ------------------------------------------M----------------- 
Blaraf  ------------------------------------------M----------------- 
Phicur  ------------------------------------------M----------------- 
Speeur  ------------------------------------------M----------------- 
Molsco  ------------------------------------------M----------------- 
Hel_sp  ------------------------------------------M----------------- 
Scylig  ------------------------------------------M----------------- 
Cadmal  ------------------------------------------M----------------- 
Cad_sp  ------------------------------------------M----------------- 
Claban  ------------------------------------------M----------------- 
Clapsa  ------------------------------------------M----------------- 
Fonnub  ------------------------------------------M----------------- 
Fonped  ------------------------------------------M----------------- 

Bilaga 1     
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Fonmon  ------------------------------------------M----------------- 
Claimm  ------------------------------------------M----------------- 
Fonere  ------------------------------------------M----------------- 
Rhilig  ------------------------------------------M----------------- 
Mycgal  ------------------------------------------M----------------- 
Mycven  ------------------------------------------M----------------- 
Neodit  ------------------------------------------M----------------- 
Exoaqu  ------------------------------------------M----------------- 
Fonmul  ------------------------------------------M----------------- 
Cypeur  ------------------------------------------M----------------- 
Polcit  ------------------------------------------M----------------- 
Phiatt  ------------------------------------------M----------------- 
Lacocc  ------------------------------------------MSLTVPSLFNSTPFVPPI 
Pseflu  ------------------------------------------------------------ 
Syn_sp  ------------------------------------------M----------------- 
Metace  ------------------------------------------M----------------- 
Metsil  ------------------------------------------M----------------- 
Methor  ------------------------------------------M----------------- 
Met_sp  ------------------------------------------M----------------- 
Pedpar  ------------------------------------------M----------------- 
Metthe  ------------------------------------------M----------------- 
Wicsor  ------------------------------------------M----------------- 
Novros  ------------------------------------------M----------------- 
Wicdom  ------------------------------------------M----------------- 
Rhoery  ------------------------------------------M----------------- 
Burpyr  ------------------------------------------M----------------- 
Wicocc  ------------------------------------------M----------------- 
Strliv  ------------------------------------------------------------ 
Starrat ------------------------------------------M----------------- 
Burcen  --------------------------------------GPGSM----------------- 
Pseput  ------------------------------------------M----------------- 
Sta_sp  MHVCSQRVLPALILLAAPDISTARTVVTSLAQSPLLRNVQLEM----------------- 
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Debhan  ------TGSAKLKLSDGTELFYKDWGT--G-DPIVFSHGWPLTSDAFEDQMMFLALKGFR 
Meygui  ------TTSSKLTLSDGTELYYKDWGT--G-EPIVFSHGWPLTSDAFEDQMIYLALKGYR 
Cancar  ---------PRLTLSDGTELYYKSWGT--G-DPIVFSHGWPLTSDAFEDQMLYLASKGYR 
Cantam  --------SSKLILKDGTEIFYKDWGK--G-QPIVFSHGWPLTSDAFEDQMYYLALKGFR 
Pricar  ------TGSAELVLSDGTKLFYKDWGS--G-EPIVFSHGWPLTSDAFEDQMMSLASKGFR 
Canasc  ---------PTLRLEDGTELYYKDWGT--G-QPVVFSHGWPLSSDAFEDQMLYLASKGFR 
Wicano  ---------PYLKLSDGTDLYYKDWGT--G-DPIVFSHGWPLNADAFEDQMIYLANKGFR 
Canint  ---------PYLKLSDGTDYYYKDWGT--G-TPVVFSHGWPLSADAFEDQMIFLALKGYR 
Canbla  ---------PYLKLSDGTDLYYKDWGT--G-DPIVFSHGWPLSADAFEDQMFYLASKGYR 
Canaur  ------SGSSYLKLSDGTNLFYKDWGT--G-DPIVFSHGWPLSSDAFEDQMFYLASKGYR 
Canhae  ------GGSSYLKLSDGTDLFYKDWGT--G-DPIVFSHGWPLSSDAFEDQMFYLASKGYR 
Sacfod  ---------PYFETSDGTSLYYKDWGH--G-DAVVFSHGWPLSSDAFEDQMLFLANKGYR 
Hypbur  -------GSSILKLSDGTDLYYKDWGV--G-EPVVFSHGWPLSSDAFEDQMIYLALKGYR 
Debmar  -------NSATLKLSDGTELFYKDWGN--G-DPIVFSHGWPLTSDAFEDQMIFFASKGYR 
Hyphei  ------SGSAKLTLLDGTELFYKDWGV--G-EPIVFSHGWPLSSDAFEDQMIFLASKGYR 
Cangot  ------SGSATLKLSDGTELFYKDWGV--G-EPIVFSHGWPLSSDAFEDQMFFLASKGYR 
Serodo  ------SNSTTLKLKDGTLLYYKDWGE--G-QPVVFSHGWPLSGDAFEDQMLFLASHGYR 
Ser_sp  ------NNSNFLKLKDGTHLFYKDWGS--G-QPVVFSHGWPLTSDAFEDQMLFLANNGYR 
Hyphom  ------TGSSTLTLSDGETLYYKDWGY--G-GPIVFSHGWPLSSDAFEDQMYYLASRGYR 
Cangor  --------SNYLTLKDGTQLFYKDWGNPKG-TPIVFSHGWPLSSDAFEDQMVFLASKGYR 
Sacmal  ------SGSNTLKLFDGTELFYKDWGK--G-DPIVFSHGWPLTSDAFEDQMYYLANKGFR 
Canaas  ------QNSSFLSLKDGTQLFFKDWGT--G-QPIVFHHGWPLSSDAFEDQMLFLANKGYR 
Ogapol  ---------PFLKLSDGAELFYKDWGNADG-EIVTFSHGWPLSSDNWENQMVFLANKGYR 
Tricif  ---------PVIKLRDGAELFYKDWGKRDG-PIVTFSHGWPLSSDNWENQMVFLAERGYR 
Blamok  ---------PYLKLRDGAELFYKDWGNPKG-EIVTFSHGWPLSSDNWENQMVFLADHGYR 
Sugxyl  ---------PYLKLRDGAELFYKDWGNPDG-PIVTFSHGWPLSSDNWENQMVFLADHGFR 
Blaser  ---------PYLKLRDGAELFYKDWGNPNG-PVVTFSHGWPLSSDNWENQMIFLGHKGYR 
Exooli  ---------PHLKLRDGAELFYKDWGNPQG-PIVTFSHGWPLSSDNWENQMMYLADQGYR 
Blaraf  ---------PYLKLRDGAELFYKDWGNPKG-EIVTFSHGWPLSSDNWDSQLLYLGDKGYR 
Phicur  ---------PLLRLRDGAELFYKDWGNPEG-AIVTFSHGWPLSSDNWENQMAFLGEQGFR 
Speeur  ---------PFITTKDQTEIYYKDWGNPKG-QPVVFSHGWPLNSDNWENQMFFLANHGYR 
Molsco  ---------PFVTTSDKTEIFYKDWGNPAG-KPVVFSHGWPLNSDNWENQMFFLASHGYR 
Hel_sp  ---------PFVTTSDKTQIYYKDWGNPAG-KTVVFSHGWPLNSDNWENQMFFLSSQGYR 
Scylig  ---------PYITTRDKTEIYYKDWGNPNG-QPVVFSHGWPLNSDNWESQMFFLSNQGYR 
Cadmal  ---------PFITTKDQTSIFYKDWGNPSG-QVVTFSHGWPLNSDNFESQMFFLASKGYR 
Cad_sp  ---------PFITTKDQTSIYYKDWGNPTG-QVVTFSHGWPLNSDNFESQMFFLASKGYR 
Claban  ---------PYLTTNDGTEIYYKDWGHKDAPATVVFSHGWPLNSDNWENQMFFLASKGYR 
Clapsa  ---------PYLTTNDGTEIYYKDWGHKDAPATVVFSHGWPLNGDNWENQMFFLASKGFR 
Fonnub  ---------PYLTTNDGTEIYYKDWGHKDASGTVVFSHGWPLNSDNWESQMFFLASKGYR 
Fonped  ---------PYLTTNDGTEIYYKDWGHKDASGTVVFSHGWPLNSDNWESQMFFLASKGYR 
Fonmon  ---------PYLTTNDGTEIYYKDWGHKDASSTVVFSHGWPLNSDNWESQMFFLASKGHR 
Claimm  ---------PYLTTNDGTEIYYKDWGHKDASGTVVFSHGWPLNSDNWENQMFFLASKGYR 
Fonere  ---------PYLTTNDGTEIYYKDWGNKDASATVVFSHGWPLNGDNWESQMFFLASKGYR 
Rhilig  ---------PYITTKDGTEIYYKDWGNKNG-AVVTFSHGWPLNSDNWENQMYFLASQGYR 
Mycgal  ---------PYLTLKDGVEIYYKDWGNKNG-PTVVFSHGWPLNSDNWENQMFFLANQGCR 
Mycven  ---------PYLTLRDGVEIYYKDWGNKNG-PTVVFSHGWPLNSDNWENQMFFLANQGCR 
Neodit  ---------PTFTLEDGVEIYYKDWGNPKG-KTVTFSHGWPLNSDNWDSQMLFLASQGYR 
Exoaqu  ---------PYITTHDGTEIYYKDWGSKTA-QPVVFSHGWPLSSDDWEHQMFFLASKGYR 
Fonmul  ---------PYITTQDGTEIYYKDWGNKSA-KPITFSHGWPLSSDDWENQMYFLANKGYR 
Cypeur  ---------PYITVKDGTEIYYKDWGNKSG-QPVTFSHGWPLSSDDWENQMFFLANKGYR 
Polcit  ---------PYVTAQDGTQIYYKDWGNKGS-QPVVFSHGWPLSSDDWENQMFFLAENGYR 
Phiatt  ---------PFFTVQDGTEIYYKDWGNKSA-PVVTFSHGWPLSSDDWDSQATFLVNKGYR 
Lacocc  STPQFNNIGSYITTPDNTQIYYKDWGNPCG-EPIVFSHGWPLNSDNWENQMFFLSNEGYR 
Pseflu  ---------TTFTTRDGTQIYYKDWGS--G-QPIVFSHGWPLNADSWESQMIFLAAQGYR 
Syn_sp  ---------STITTKDGTEIYYKDWGS--G-QPITFSHGWPLSADAWESQMFFLASHGYR 
Metace  ---------TAITTKDGTRIYYKDWGS--G-QPVVFSHGWPLNSDAFEDQMFFLASRGYR 
Metsil  ---------TAITTKDGTRIYYKDWGS--G-QPVVFSHGWPLNSDAFEDQMFFLASRGYR 
Methor  ---------TTITTEDGTQIYYKDWGS--G-QPVVFSHGWPLSADAFEDQMFFLASRGYR 
Met_sp  ---------NMITTKDGTQIYYKDWGS--G-QPVVFSHGWPLSADAFEDQMFFLASRGYR 
Pedpar  ---------NTITTKDGTQIYYKDWGT--G-QPIVFSHGWPLSADAFEDQMFFLASRGYR 
Metthe  ---------PTIRMKDNTQIYYKDWGS--G-QPVVFSHGWPLSSDAWEDQMFFLAEHGYR 
Wicsor  ---------PSITTSDKTEIFYKDWGSKDA-HPIMFHHGWPLSSDDWDTQMLFFVNQGYR 
Novros  ---------PFITTTDGTEIFYKDWGSRDA-QPIVFHHGWPLSSDDWDAQMMFFLAKGYR 
Wicdom  ---------TFITTQDGTEIYFKDWGSKEA-QPIVFHHGWPLSADDWDAQMLFFLQQDFR 
Rhoery  ---------PFVTASDGTEIFYKDWGS--G-RPIMFHHGWPLSSDDWDSQLLFLVQRGYR 
Burpyr  ---------PYVTTKDNVEIFYKDWGPKDA-QPIVFHHGWPLSSDDWDAQMLFFVQKGYR 
Wicocc  ---------GFVKTTDDVDIFYKDWGSKDA-QPIVSHHGWPLSSDDWDNQMLYFQRKGYR 
Strliv  ---------GTVTTSDGTNIFYKDWGPRDG-LPVVFHHGWPLSADDWDNQMLFFLSHGYR 
Starrat ---------GFVRTKDNVEIFYKDWGNKDA-PVIYFHHGWPLSSDDWDAQMLFFVNNGFR 
Burcen  ---------GTVTTKDGVEIFYKDWGPRDA-KVIHFHHGWPLSSDDWDAQLLFFVNKGFR 
Pseput  ---------SYVTTKDGVQIFYKDWGPRDA-PVIHFHHGWPLSADDWDAQLLFFLAHGYR 
Sta_sp  ---------PFVETADGVEIYYKDWGSSES-PVIFFHHGWPLSSDDWDPQMLFFLHKGFR 
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Debhan  VIAHDRRGHGRSSQPWEGHTMDQYADDLAELVDHLGLKNAIHVGHSTGGGEVARYIGRHG 
Meygui  VVAHDRRGHGRSSQPWNGHNMNQYADDLAELVKHLDLKNAVHVGHSTGGGEVARYISRHG 
Cancar  VVAHDRRGHGRSSQPWNGHTMDQYADDLAELVKHLDLKNAVHVGHSTGGGEVARYIARHG 
Cantam  VIAHDRRGHGRSSQPWDGHNMDQYADDLAELVNHLDLKNAVHIGHSTGGGEVVRYIARHG 
Pricar  VIAHDRRGHGRSSQSWEDHTMDQYADDLAELVEHLKLKKAVHIGHSTGGGEVARYIGRHG 
Canasc  VIAHDRRGHGRSSQPWEGHNMDQYADDLSELVNHLKLKDAVHIGHSTGGGEVARYIGRHG 
Wicano  VIAHDRRGHGRSSQPWDGNNLDQYADDLAELVHHLKLKNVVHVGHSTGGGEVARYIGRHG 
Canint  VIAHDRRGHGRSSQPWEGNNMDQYADDLAELVKHLDLKNAIHVGHSTGGGEVARYVGRHG 
Canbla  VIAHDRRGHGRSSQPWDGHNMDQYADDLAELVKHLGLKNAVHVGHSTGGGEVAKFIARHG 
Canaur  VIAHDRRGHGRSSQPWSGHNMDQYADDLAELVNHLGLKNAVHVGHSTGGGEVARYLARHG 
Canhae  VIAHDRRGHGRSSQPWDGHNMDQYADDLAELVKHLDLKDAVHVGHSTGGGEVARYLARHG 
Sacfod  VIAHDRRGHGRSSQPWDGHNMDQYADDLAELVKHLGITNAVHVGHSTGGGEVARYIGRHG 
Hypbur  VIAHDRRGHGRSGQSWDGHNMDQYADDLAELVNHLDLSKAVHIGHSTGGGEVARYVARHG 
Debmar  VIAHDRRGHGRSSQPWEGHNMDQYADDLAELVNHLDLKTAIHIGHSTGGGEVARYIGRHG 
Hyphei  VIAHDRRGHGRSSQPWNGNNMDQYADDLAELVKHLDLKDAVHIGHSTGGGEVARYIGRHG 
Cangot  VIAHDRRGHGRSSQTWDGNNMDQYADDLAELVKHLDLKNVIHIGHSTGGGEVARYIGRHG 
Serodo  VIAHDRRGHGRSSQPWDGHNMDQYADDLAELTAALDLQNAVHVGHSTGGGEVARYIARHG 
Ser_sp  VIAADRRGHGRSSQPWDGNNMDQYGDDLAELTAHLDLKDAVHVGHSTGGGEVARYIGRHG 
Hyphom  VIAHDRRGHGRSSQPWTGHTMDQYADDLAELINHLHLEKAVLVGHSTGGGEVTRYVARHG 
Cangor  VIAHDRRGHGRSSQSWDGHTMDQYSDDLAELVNHLNLKDAIHIGHSTGGGEVARYIGRHG 
Sacmal  VIAADRRGHGRSSQSFSGHTLDQYADDLAELMKHLNITNAVHVGHSTGGGEVVRYIARYG 
Canaas  VIAHDRRGNGRSSQAFNGHNMDQYADDVAELVAHLNLKNVIHIGHSTGGGEVARFIARQG 
Ogapol  VIAHDRRGHGRSTQTWDGNNMETFVDDLEELFKHLQVKDAVMVGHSHGGGEVTHYLGKHG 
Tricif  VIAHDRRGHGRSTQTWDGNNMDTFVDDLKELFEYLDVKDAVMVGHSHGGGEVTRFLGKHG 
Blamok  VIAHDRRGHGRSTQTWGGNNMDTFVDDLHELFEHLGVKNAVMVGHSHGGGEVTHFLGKHG 
Sugxyl  VIGHDRRGHGRSTQTWKGNNMDTFVDDLLELFKHLDVKDAVMVGHSHGGGEVTHFLGKHG 
Blaser  VIGHDRRGHGRSTQTWDGNNMDTFVDDLKELFEHLDIKDAVMVGHSHGGGEVTHFLGKHG 
Exooli  VIAHDRRGHGRSTQTWAGNNMDTFVDDLEELFTHLGVKNAVIVGHSHGGGEVTHYLGKHG 
Blaraf  VIAHDRRGHGRSSQTWDGNNIDTFADDLEELFEHLKVKDAVIVGHSHGGGEVTHYLGKHG 
Phicur  CIAHDRRGHGRSTQTWHGNDMDTFVDDLKELFEHLDIKDAVMVGHSHGGGEVTRFLGKHG 
Speeur  CIAHDRRGHGRSSQPWDGNDMDTYADDLNVLFEHLDLKNAMMVGHSTGGGEVVHYLGRHG 
Molsco  CVAHDRRGHGRSSQPWEGNDMDTYADDLLVLFEHLDLKDAMMVGHSTGGGEVVRFLGRHS 
Hel_sp  CIAHDRRGHGRSSQPWEGNNMDTYADDLLVLFEHLDLKDVMMVGHSTGGGEVIRFLGRHG 
Scylig  CIAHDRRGHGRSGQPWDGNNMDTYADDLHELFDHLDLKNAMMVGHSTGGGEVVRFLGRHG 
Cadmal  CIAHDRRGHGRSSQPWEGNTMDQYADDLAELFEFLDLKNVMMVGHSTGGGEVIRYLARHG 
Cad_sp  CIAHDRRGHGRSSQPWEGNTMDQYADDLAELFEFLDLKNVMMVGHSTGGGEVVRYLGRHG 
Claban  VVAHDRRGHGRSSQPWTGNDMDTYADDLLQLFDHLDLKDVVMVGHSTGGGEVARFLGRHG 
Clapsa  VVAHDRRGHGRSSQPWAGNDMDTYADDLLQLFEHLDLKDVMMVGHSTGGGEVARFLGRHG 
Fonnub  VIAHDRRGHGRSSQPWTGNDMDTYADDLLQLFEHLDLKDVMMVGHSTGGGEVARFLGRHG 
Fonped  VIAHDRRGHGRSSQPWTGNDMDTYADDLLQLFEHLDLKDVMMVGHSTGGGEVARFLGRHG 
Fonmon  VIAHDRRGHGRSSQPWTGNDMDTYADDLLQLFEHLDLKDVMMVGHSTGGGEVARFLGRHG 
Claimm  VVAHDRRGHGRSSQPWTGNDMDTYADDLLQLFVHLDLRDVMMVGHSTGGGEVARFLGRHG 
Fonere  VVAHDRRGHGRSSQPWTGNDMDTYADDLLQLFEHLDLKGVMMVGHSTGGGEVARFLGRHG 
Rhilig  VIAHDRRGHGRSSQPWEGNNLDQYADDLAELFDHLDLKDIMMVGHSTGGGEVARYCGRHG 
Mycgal  VVAHDRRGHGRSSQPWDGNDMDTYADDLQQLFEYLSLKDAMLVGHSTGGGEVVRFLARHG 
Mycven  VIAHDRRGHGRSSQPWDGNDMNTYTDDLQQLFEYLNLKDVMLVGHSTGGGEVVRFLGRHG 
Neodit  VVAHDRRGHGRSSQPWEGNDLDTYADDLQQLVEHLDLRDVMMVGHSTGGGEVARYLGRFG 
Exoaqu  VIAHDRRGHGNSSKSWEGHDMDTYADDLHDLFEKLDLKNAMMVGHSTGGGEVARFLGRHG 
Fonmul  VIAHDRRGHGRSSQPWEGHNMDTYADDLHELFEKLDLKDVMMVGHSTGGGEVARFLGRHG 
Cypeur  VIAHDRRGHGRSSQPWEGNDMDTYTDDLNALFEHLDLKNVMMVGHSTGGGEVARFIGRHG 
Polcit  AIAHDRRGHGRSSQPWDGNDMDTYADDLNTLFEELDLKDVMMVGHSTGGGEVTRFLGRHG 
Phiatt  VVAHDRRGHGRSSHPWDGHNMDQYADDLYELFEKLDLKNVMMVGHSTGGGEVTRVVGRHG 
Lacocc  VIAHDRRGHGRSSQPWAGNDMDTYADDLLVLFEHLDLKNATMVGHSTGGGEVARFLGRHG 
Pseflu  VIAHDRRGHGRSSQPWSGNDMDTYADDLAQLIEHLDLRDAVLFGFSTGGGEVARYIGRHG 
Syn_sp  CIAHDRRGHGRSSQPWNGNDMDTYADDLAELFEALDLKDVVMIGHSTGGGEVARFIGRHG 
Metace  CIAHDRRGHGRSSQPWNGNDMDTYADDLAELIETLNLKDAILVGHSTGGGEVTRYIGRYG 
Metsil  CIAHDRRGHGRSSQPWNGNDMDTYADDLAELIETLDLKDAILVGHSTGGGEVTRYIGRYG 
Methor  CIAHDRRGHGRSSQPWNGNDMDTYADDLATLVEALDLKNVIHVGHSTGGGEVARYIGRHG 
Met_sp  CIAHDRRGHGRSSQPWNGNDMDTYADDLAELVETLDLENVIHVGHSTGGGEVARYIGRHG 
Pedpar  CIAHDRRGHGRSSQPWQGNDMDTYADDLAELVEKLDLKNAIHVGHSTGGGEVARFIGRHG 
Metthe  CIAHDRRGHGRSDQPWNGNDMDTYADDLATLVEALDLGDAIHVGHSTGGGEVARYIGRHG 
Wicsor  VIAHDRRGHGRSSQTATGNDMDTYVDDVIALTNALDLKNAVHIGHSTGGGEVARYVAKAK 
Novros  VIAHDRRGHGRSTQAATGHDMNTYVADVTALTDALDLKNAIHIGHSTGGGEVARYVAQAK 
Wicdom  VIAFDRRGHGRSTQVSDGHDMDHYAADASSLVEHLNLKDAIHVGHSTGGGVVARYVAKYG 
Rhoery  VIAHDRRGHGRSAQVGHGHDMDHYAADAAAVVAHLGLRDVVHVGHSTGGGEVARYVARHG 
Burpyr  VIAHDRRGHGRSAQVSDGHDMDHYAADAFAVVEALDLRNAVHIGHSTGGGEVARYVAKHG 
Wicocc  VVAHDRRGHGRSSQVSEGHDMDHYASDTDAVVRHLDLKNAIHIGHSTGGGQVARYVSQYG 
Strliv  VIAHDRRGHGRSDQPSTGHDMDTYAADVAALTEALDLRGAVHIGHSTGGGEVARYVARAE 
Starrat VVASDRRGHGRSEQVCSGHDMDHYADDVAAVVDHLGLQKAVHVGHSTGGGEVVRYISRHG 
Burcen  VVAHDRRGHGRSSQVWDGHDMDHYADDAAAVVEKLGTHGAMHVGHSTGGGEVVRYIARHG 
Pseput  VVAHDRRGHGRSSQVWDGHDMDHYADDVAAVVAHLGIQGAVHVGHSTGGGEVVRYMARHP 
Sta_sp  VIAHDRRGHGRSAQVADGHDMDHYADDVAAVVKHLGVQGAIHVGHSTGGGEVIRYVARYK 
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Debhan  I--GKVSKCVLISAVPPLMVKSEENLVGTPIEVFHDIRDNVSKDRSKFFKDL-AFTFYGL 
Meygui  T--LRVLKAVLLGAIPPLMLKTDANPSGTPKEVFDGIRANVLKDRSKFFKEL-ALSFYGF 
Cancar  T--SRVSKAVLLGAIPPLMLKTAANPSGTPKQVFDDIRENVLKDRSKFFKEL-ALGFFSF 
Cantam  T--SRVSKAVLIGAIPPLMVKTASNRDGTPVEVFDGIRDNVLKDRSTFFKEL-ALTFYGF 
Pricar  T--SRVSKAILIGAIPPLMIKTKENPLGTPVEVFDDIRSNVLNDRSEFFKEL-ASSFYGF 
Canasc  T--SKVSKAVLIGAIPPLMVKSESNPEGTPVEVFDDIRSNVLKDRSQFFKEL-AKSFYGF 
Wicano  V--NNVSKAVLIGAIPPLMLKTESNPNGTPIEVFDDIRSNVLKDRSKFFKEL-APTFYGF 
Canint  T--DRVQKAVLIGAVPPLMLKTSSNPNGTPIDVFDDIRSNVLKDRSQFFKDL-APAFYGF 
Canbla  N--ENVSKAILIGAIPPLMLKTASNPNGTPIDVFDGIRSNLLKDRSSFFKEL-ALAFYGF 
Canaur  T--KNARKAVLIGAVPPLMIKTDFNPDGVPKDALDDIRNNVLKDRSQFFQDL-PTLFYGF 
Canhae  T--SRASKAVLIGAVPPLLIQTDFNPQGVPREALDDIRNNVLKDRSQFFKDL-PNLFYSF 
Sacfod  T--KNVKKAVLLGAVPPLMLKTESNPNGTPISVFDGIREGVVKDRSQFFKDL-AITFYGF 
Hypbur  T--QRVLKAILIGAIPPIMLKKSDNANGTPIEVFDEIRNNVLQDRSQFFQDL-APVFYGF 
Debmar  A--EKVSKAVLIGAVPPVMVKSEMNPEGTPIGVFDDIRKNVLKDRSQFFKDL-APVFYGF 
Hyphei  T--ERVSKAILIGAVPPIMAKTEFNPQGLPIENFDGIRNGVLTDRSQFFKDL-APVFYGF 
Cangot  T--SRVSKAILIGAVPPLMVKSEINPQGTPIDTFDNIRKNVLADRSQFFKEL-ASAFYGF 
Serodo  T--ERVAKAVLIGAVPPIMLKTDFNPNGLPLSVFDGIRDGVVNDRSQFFKDL-SETFYGF 
Ser_sp  T--SRVAKAVLIGAVPPLMIKTDFNPDGLPLSVFDGIRDGVKNDRSQFFRDL-TQAFYGF 
Hyphom  T--ERISKVVLIGAIPPLMLKTADNPKGTPIDVFDGIRASVLKDRSAFFKQL-AVGFYGL 
Cangor  T--SRVQKAILIGAIPPLMIKSQSNPNGTPIDVFNGIRNNVLKDRSGFFKEL-ALPFYGF 
Sacmal  T--KDVKCVVLIGAVPPLMLKTGDNPNGTPKDVFDRIQKNVLDDRSSFFKEL-AMMFYGF 
Canaas  T--SNVKKAILIGAIPPLMLKTEQNPNGLPIEVFNDFRTNVLTNRAEFFKEA-AIPFFGF 
Ogapol  T--GRVKKAVLVCAVPPLMVKTASNPDGLDRSVFDGFREAMHKDRAQFFLDIPRGPFFGF 
Tricif  T--SRVKKAVLVCAVPPLMLKTSSNPEGLDKSVFDSFREAMHKDRAQFFLDVPNGPFFGF 
Blamok  T--SRVKKAVLVGAVPPLMVKTKNNPEGTDISVFDSFREAMHKDRAQFFLDVPSGPFFGF 
Sugxyl  T--SRVKKAVLVGAVPPLLVKTEANKEGIDVSVFDSFRKQILEDRAQFFLDVPSGPFFGF 
Blaser  T--SRVKKAVLVGAVPPLLLKTPENPEGLDKSVFDSFREAMKKDRSQFFLDVPTGPFFGF 
Exooli  T--ARFKKAVLVAAVPPLMVKTSENPEGTDKSVFDSFREAMLQDRAQFFLDVPSGPFFGF 
Blaraf  T--GRFKKAVLVGAVPPLLLKTSNNPEGVDKSVFDTFRKSLLEDRAQFFLDIPSGPFFGF 
Phicur  T--GRVRKAVLVGAVPPLMLKTAANPEGTDKAVFDSFRDAMRRDRAQFFLDVATGPFYNF 
Speeur  T--SRVSKAVLVSSVPPVMVKKASNPDGLPIDVFDDFRKAMEKDRAQFFLDVPTGPFFGF 
Molsco  T--SRVSKAVLVGAVPPVMVQKESNPKGLPISVFDGFRSAMIQDRAQFFLDVPTGPFFGF 
Hel_sp  T--SRVSKAVLVSAVPPLMVKTEANPKGLPIEVFDGFRSAMVKDRSQFFLDVPTGPFFGF 
Scylig  S--SRVAKAVLVSAVPPVMVKKESNPGGTPIEVFDSFRTAMEKDRAQFFLDVPTGPFFGF 
Cadmal  S--SRVSKAVLISAVPPVMVKSESNPNGTPIEVFDSFRAAMIADRAQFFLDVPSGPFFNF 
Cad_sp  S--SRVSKAVLISAVPPVMVKSESNPNGTPIEVFDSFRSAMIADRAQFFLDVPSGPFFNF 
Claban  S--SRVKKAVLVSAVTPLMLRTEANPKGTPIEVFDSFRVAMIRDRSQFFIDLPSGPFFGF 
Clapsa  S--SRVKKAVLVSAVTPLMLKTEANPKGTAIEVFDSFRAAMIKDRSQFFIDVPSGPFFGF 
Fonnub  S--SRVKKAVLVSAVTPLMLKTEANPKGTPIEVFDSFRAAMIKDRSQFFIDVPSGPFFGF 
Fonped  S--SRVKKAVLVSAVTPLMLKTEANPKGTPIEVFDSFRAAMIKDRSQFFIDVPSGPFFGF 
Fonmon  S--SRVKKAVLVSAVTPLMLKTEANPKGTPIEVFDSFRTAMIKDRSQFFIDVPSGPFFGF 
Claimm  S--SRVKKAVLVSAVTPLMLKTEANPKGTPIEVFDSFRAAMIKDRSQFFIDVPSGPFFGF 
Fonere  A--SRVSKAVLVSAVTPLMLKTEANPKGTPLEVFDSFRAAMIKDRAQFFIDVPSGPFFGF 
Rhilig  T--SRVSKAVLVSSIPPLMLKTDKNPGGLSIEVFNSFRDATKKDRAQFSIDVPTGPFFGF 
Mycgal  T--SRAKKAVLVAAVPPVMVQSESNPEGTPLAVFDGFRAAMEKDRAQFFLDVPSGPFFGF 
Mycven  T--SRAKKAVLVAAIPPVMVQSESNPEGTPLAVFDGFRAAMEKDRAQFFLDVPSGPFFGF 
Neodit  T--SRVSKAVLVSAITPLMVQTAANPEGLPLGVFDSFREAMLKDRAQFFLDVPNGPFFGF 
Exoaqu  T--SRVSKAVLVSAVAPGMLKTEANPDGVPLEVFDSFRDAMVKDRAQFFIDVPTGPFFGF 
Fonmul  T--SRVSKAVLISAVTPGILKTDANPDGVPLDVFDSFRASMLKDRAKFFIDVPSGPFFGF 
Cypeur  T--KRVSKAVLVSATAPGLLKSDSNPHGVGMDVFESFRDSMVKDRAQFFIDVPSGPFFGF 
Polcit  S--KRVSKAVLVGAVPPLLVKSEKSPDGVPLEVFDSFRDALKKDRAKFFIDVPSGPFFGF 
Phiatt  T--SRVSKAVLISAVAPGMLKTDTNATGVDISVFDGFRAAMNKDRAQFFLDVPTGPFFGF 
Lacocc  T--SRVSKAVLVSSVVPLMLQSESNPVGVPMSVFDGFRDSMTKNRAQFFTDVPTGPFFGF 
Pseflu  T--ARVAKAGLISAVPPLMLKTEANPGGLPMEVFDGIRQASLADRSQLYKDLASGPFFGF 
Syn_sp  T--QRVSKAVLMGAVPPLMLKTEANPGGLPIEVFDGFRAAFLADRSQFFLDVASGPFFGF 
Metace  T--DRVAKAVLIGAVPPLMLKTPANPAGTPIEVFDQIRASVKADRSQYWKDL-SLPFYGY 
Metsil  T--DRVARAVLIGAVSPLMLKTPANPAGTPIEVFDQIRASIKADRSQYWKDL-SLPFYGY 
Methor  T--KRVAKTVLIGAIPPLMLKTETNPAGTPIEEFDKLREAVQADRSQFWKDL-SLPFYGY 
Met_sp  T--KRVAKAVLIGAIPPLMLKTAANPGGTPIEAFDQIRAAVLADRSQFWKDL-SMQFYGY 
Pedpar  T--KRVAKAVLIGAVPPLMLKTAANPAGTPIEAFDQLRAAVVADRSQFWKDL-SMPFYGY 
Metthe  T--DRVAKVVLIDAVPPFLLKTAANPGGIPRETFDEIRAAVLADRSQFFKDF-SSPFYGA 
Wicsor  P--GRVSKAVLVSAVTPFMVQSDINPAGTPKKDLDNIREQVATNRSKFYYDF-TLPFYNF 
Novros  P--GRVAKAVLVSAVSPIMVQSESNPEGVPMSVFDMVREQTATNRSQFFYDF-TLPFFGY 
Wicdom  EPQGRVAKAVLISSVPPLMVKNENNTDGTPVEVFDQFRAGLAANRSQFYLDVASGPFYGY 
Rhoery  A--GRVAKAVLIGAVPPLMVQTESNPEGLPVEVFDGFREAVVTNRSQFYLDLASGPFYGF 
Burpyr  QPAGRVAKAVLVSAVPPLMLKTESNPEGLPIDVFDGFRKALADNRAQFFLDVPSGPFYGF 
Wicocc  EPQGRVAKAVLISSVPPLMVQTKENPDGVPISVFDEFRESLAADRAAFYLDVPSGPFYNF 
Strliv  P--GRVAKAVLVSAVPPVMVKSDTNPDGLPLEVFDEFRAALAANRAQFYIDVPSGPFYGF 
Starrat E--SKVSKAVLVSSVPPLMVKMESNPEGTPKSVFDEFREALAANRSEFYQTVPSGPFYGY 
Burcen  E--RNVSKAVLISSVPPLMVKTSSNPNGTPKSVFDDFQAHVAANRAQFYLDVPAGPFYGY 
Pseput  E--DKVAKAVLIAAVPPLMVQTPGNPGGLPKSVFDGFQAQVASNRAQFYRDVPAGPFYGY 
Sta_sp  E-HDHVKKAVLISSVPPLMVKTANNPNGMEKSIFDDFQTQVATNRPQFYLDVPSGPFYNY 
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Debhan  DRDESEASTGFIDSFWMQGMQGSIKALYDCVAAFSETDQREDLRNMNIPTLVLYGDNDQI 
Meygui  KEHNSD-TGGLIDSFWLQGMQGSIKALHDCVEAFSETDQHEDLKKMDIPTLVGYGDNDQI 
Cancar  KENNSN-TAGLIDSFWLQGMQGSIKALYDCVGVFSETDQHEDLKKMDIPTLVLYGDDDQI 
Cantam  NQDKDKLSTGLVDGFWLQGMQGSIKALYDCVKAFSETDQHDDLKKIDVPTLVLYGDNDQI 
Pricar  NQDASSTSIGLIDSFWLQGMQGSIKALYDCIGVFSETDQHEDLKKMDIPTLVIYGDNDQI 
Canasc  NKDTANTSEGLIDSFWLQGMQGSIKALYDCVKVFSETDQHNDLKKMKIPTLVIYGDADQI 
Wicano  NREGSAKSDGLIEGFWFQGMQASIKALHDCVTAFSSTDQTEDLKKMNVPTLVLYGDDDQI 
Canint  NHNKDQTSQGLIDSFWLQGMQASIKSLYDCVKAFSETDQTEDLKKMSIPTLVIYGDDDQI 
Canbla  NHDTEKKSQGLIDGFWLQGQQASIKALHDCIKVFSETDQTEDLKKISVPTLVIYGDDDQI 
Canaur  NHDESKKSQGLIDGFWYQGMQASIKALHDCVAAFSETDQREDLKGIDIPTLVLYGDDDQI 
Canhae  NHDDSKKSQGLIDGFWRQGVQASIKALYDCVKAFSETDQREDLKNIDIPTLVIYGDDDQI 
Sacfod  NHKEETRSQGLIDSFWLQGMQGSIKALYDCVKAFSETDQVEDLKKIDVPALVIYGDDDQI 
Hypbur  NREGAKKSQGLIDSFWLQGMQGSIKALHDCVEVFSETDQREDLAKMTIPTLVLYGDDDQI 
Debmar  NHDKSKTSNGLVDSFWMQGMQASIKALHDCVSAFSETDQRADLQRMNMPTLVLYGDDDQI 
Hyphei  NREGSKGSEGLEHSFWLQGMQASIKALHDCVAAFSETDQREDLKSMNIPTLILYGDDDQI 
Cangot  NRVGAQVSEGLVNSFWLQGMQASIKSLHDCVAAFSETDQRGDLKKMDVPTLILYGDDDQI 
Serodo  NRPNSQPSQGMRDSFWLQGMQGSIKALYDCVAAFSATDQREDLQRMTIPTLVIYGDDDQI 
Ser_sp  NRPGAKVSEGLIESFWLQGMQGSIKSLYDCVKAFSETDQREDLKKMTIPTLVIYGDDDQI 
Hyphom  DPAQAHKSQGLIDGFWLQGMQGSIKALHDCVKVFSETDQREDLKKIDVPTLVLYGDSDSI 
Cangor  DK--SNVQQGLVDSFWLQGMQGSIKALHDCVEVFSETDQHEDLKKMTVPTLVIYGDNDQI 
Sacmal  NRWGARKSQGLVDSFWLQGMQGSIKAEHDCVTAFSQTDQREDLKKVKVPTLVIYGDDDQI 
Canaas  NIDKEKKSQGLIDSFWSQGMQASIKAVYECIQVFSETDQTEDLKLMDIPTLLLYGDKDQI 
Ogapol  NRENAQVSEGQICSWWRQGMATSFKSAFDCIRDFSETDFTEDLKRIDVPVRVLHGDDDQV 
Tricif  NRPDAKKSEGQVWSWWKQGMNTSFKTAYDAIKDFSETDFTEDLKRIDIPVLVLHGDDDQV 
Blamok  NRPGAKRSEGQIRSWWQQGMNTSFKTAYDCIKDFSETDFTEDLKKINIPVLVLHGDDDQV 
Sugxyl  NRDGAKKSEGQIQSWWRQGMNTSIKSAYDSVKDFSETDFTEDLKKIDIPVLVLHGDDDQV 
Blaser  NRSGAQKSEGQIRHWWQQGMNTSFKTAYDCIKDFSETDFSEDLKKIDIPVLVLHGDDDQV 
Exooli  NRAGAQKSEGQIRSWWQQGMNTSFKSAYDSIKDFSETDFTEDLKSINIPVLVLHGDDDQV 
Blaraf  NREGSKKSEGQIQSWWRQGLNTSLKTAYDSVKDFSETDFTEDLKKIDIPVLVLHGDDDQV 
Phicur  NREGAPRSEGQIRSWWQQGMNTSFKTAYDCIKDFSETDFTDDLKKINIPVLVLHGDDDQV 
Speeur  NREGATVSQGLIQSWWQQGMMSGFKNSYDCIRAFSETDFTEDLKKIDIPILFLHGDDDQV 
Molsco  NRPGAKMSQGLIQSWWSQGMMCGFKNAYDCVKAFSETDMTEDMKKIDIPVLLLHGTDDQI 
Hel_sp  NRPGAKASQGLIQSWWMQGMVCGFKAVYDCVEAFSDTDMTEDMKKIDIPVLLLHGDDDQV 
Scylig  NRPGAKASQGLIQSWWLQGMLCGYKAAYDCIKAFSETDMTEDMKKINIPVLLLHGDDDQV 
Cadmal  NKPGVKTSQGLIQSWYQQGMMCGFKNAYDCIKAFSETDMTEDMKNIDVPVLLLHGDGDQV 
Cad_sp  NKPGVKTSQGLIQSWYQQGMMCGFQNAYDCIKVFSETDMTEDMKNIDIPVLLLHGDGDQV 
Claban  NRPGANVSQGLIQSWWQQGMMCGFVNSYECVKVFSETDMTEDLKKIDIPVLVMHGDDDQV 
Clapsa  NRPGANVSQGLIQSWWQQGMMCGFINSYECVKVFSETDMTEDLKKIDIPVLVMHGDDDQV 
Fonnub  NRPGAKVSQGLIQSWWQQGMMCGFVNSYECVKVFSETDMTEDLKKIEIPVLVLHGDDDQV 
Fonped  NRPGAKVSQGLIQSWWQQGMMCGFVNSYECVKVFSETDMTEDLKKIEIPVLILHGDDDQV 
Fonmon  NRPGAKVSQGLIQSWWQQGMMCGFVNSYECVKVFSETDMTEDLKKIEIPVLILHGDDDQV 
Claimm  NRPGAQVSQGLIQSWWQQGMMCGFVNSYECVKVFSETDMTEDLKKIDIPVLVMHGDDDQV 
Fonere  NRPGAHVSQGLIQSWWQQGMMCGFVNSYECVKVFSETDMTEDLKKIDIPVLVLHGDDDQV 
Rhilig  NREGAKLSQGLIWSWWQQAMMCSFIGYYDCIKAFSETDCTEDLKKMDIPVLLLHGTDDQV 
Mycgal  NRPGAAVSQGLIQSWYQQGMMSGFKNAYECIKAFSETDMTEDLKKIDIPVLWLHGDDDQV 
Mycven  NRPGAAVSQGLIQSWYQQGMMSGFKNAYECIKVFSETDMTEDLKKIDIPVLWLHGDDDQI 
Neodit  NRPGAVKSEGLVQSWWLQGMMAGFKNVYDCVKAFSETDLNEDLKRIDIPVLLLHGDDDQV 
Exoaqu  NRPGANVSQGKIWSWWLQGMRCDFKAAYDCIKAFSETDTSEDLRKADVPILILHGTDDQV 
Fonmul  NRPNAQVSQGKIWSWWQQGMLCGFNAAYECIKAFSETDTSEDLRNADIPILILHGTDDQV 
Cypeur  NREGAEVSQGLIWNWYKQGMSCGFKAAYDCVKAFSETDTTEAIQNADVPILVLHGTDDQV 
Polcit  NRTDATVSQGKIWSWWQQGMACGFKNAYDCVKAFSETDFTEDLQGIDIPVLVLHGDDDQV 
Phiatt  NREGAEISQGRIQDWWRQGMNCSFKAAYDCIKAFSETDTSEDLKKVDIPILILHGTDDQV 
Lacocc  NRPNATVSQGLINSWWQMGMQAGFVGAYECVKAFSETDFTEDLKKMNIPTLVVHGSDDQV 
Pseflu  NQPGAKSSAGMVDWFWLQGMAAGHKNAYDCIKAFSETDFTEDLKKIDVPTLVVHGDADQV 
Syn_sp  NRPGAKVSQGLVYSWWMQGMMAGHKNAYDCIKAFSETDFTEDLKKFDVPTLIIHGDDDQI 
Metace  NRPGAKISEGVRDSFWLQGLMAGFPASYFCIKAFSETDLTEDLKKFDVPTLILHGDDDQI 
Metsil  NRPGAKISEGVRDSFWLQGMMAGFPAAYFCIKAFSETDLTEDLKKIDVPTLILHGDDDQI 
Methor  NRPGAKISEGVRESFWLQGMMAGFPAAYFCIKAFSETDLTENLKKFDVPTLILHGDDDQI 
Met_sp  NRPGAKISEGVRESFWLQGMMAGLPASYFCIKAFSETDLTEDLKKIDVPTLILHGDDDQI 
Pedpar  NRPGAKISEGVRESFWLQGIMASFPASYFCIKAFSETDMTEDLKKFDVPTLVLHGDDDQI 
Metthe  NRPGSRVSQGLRDTFWLQSMMAGHNAVYECIKAFSETDFTEDLKKFDVPTLIIHGEDDQI 
Wicsor  DRVGVEVNEPVRWNWWRQGMTGSALAHYHGIAAFSETNFHEDLKKISVPVLVLHGEDDQV 
Novros  NREGADIKEAVRLNWWRQGMNGGALAHYLGIAAFSETDFTEDLKAITVPTLVMHGEDDQV 
Wicdom  NRSGADISQGVIQNWWRQGMMGGAKAHYEGIKAFSETDQTEDLKSITRPTLVMQGDDDQV 
Rhoery  NRPGADISQGVIQNWWRQGMTGSAQAHYEGIKAFSETDFTDDLRAIDVPTLIMHGDDDQI 
Burpyr  NRAGATVHQGVIRNWWRQGMEGSAKAHYEGIKAFSETDQTEDLKSITVPTLVLHGEDDQI 
Wicocc  NRAGEKPSQGIIQNWWRQGMMGSAIAQYKGIKAFSETDQTEDLKKITVPVLVLQGDDDQV 
Strliv  NREGATVSQGLIDHWWLQGMMGAANAHYECIAAFSETDFTDDLKRIDVPVLVAHGTDDQV 
Starrat NRDGAKPSVANIQNWWRQGMNGGAKAQYDGIAAFSETDFTEELKKIGVPVLVVHGDDDQV 
Burcen  NRPGAKPSEGVIYNWWRQGMMGSTKAQYDGIVAFSQTDFTNDLKGITIPVLVIHGDDDQV 
Pseput  NRPGVEASEGIIGNWWRQGMIGSAKAHYDGIVAFSQTDFTEDLKGIQQPVLVMHGDDDQI 
Sta_sp  NRDQNKPSEGIIKNWWRQGMMGGAKAQYDSIVAFSQTDFTEDLKAATIPVLVMHGEDDQV 
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Debhan  VPPISSSKAAIKFLPQAKEKVYAGAPHGLCSTHKKLVNEDIYRFITH------------- 
Meygui  VPPGPSSEAAIKLLPQATEKVYPGASHGLCSTHKDQVSKDIYEFIKQ------------- 
Cancar  VPPGPSSKAAVKLLPQATEKVYPGASHGFCSTHKDEVSKDIYEFITK------------- 
Cantam  VPPGASSKAAVKLLPKSVEKVYPGAPHGLCSTHKDQVNKDLYEFIKS------------- 
Pricar  VPPAASSEEAIKLLPQATKKVYVGASHGLCSTHKKDINKDIYDFITR------------- 
Canasc  VPPAASSKEAIKILPSATEKVYPGAPHGLCSTHKQDVNKDIYDFIREK------------ 
Wicano  VPPIASSQAALKLLPQPTEKVYKGASHGVCSTHKDQVSEDILKFIKN------------- 
Canint  VPPVASSEAAVKLLPQGTSKVYKGASHGLCTTHKDQINEDLLAFIEK------------- 
Canbla  VPPVASSQAAVKLLSKGSEKVYKGASHGLCSTHKDEINKDIYDFISK------------- 
Canaur  VPPKTSSEAALKLLPKGEKKVYEGGSHGICSTHKDQVNKDLYEFISK------------- 
Canhae  VPPVTSSQAALKLLPKGSEKVYKGGSHGICSTHKDEVSKDLYDFITK------------- 
Sacfod  VPPVSSSEAALKLLPNGEGKVYTGSGHGLCTIDKERINEDLLAFIKK------------- 
Hypbur  VPPIASSQAAIKLLPLPTEKVYKGASHGVCSTHKDEVNQDILAFIQ-------------- 
Debmar  VLPVSSSQAALKLLPLPTEKVYIGASHGLCSTHKDAVNEDILSFITH------------- 
Hyphei  VPPISSSQAALKLLPQPTEKIYKGASHGVCSTHKNQVNEDILAFIKQ------------- 
Cangot  VPPISSSRAALKLLPIPTEIVYKGGSHGICSTHKDQINKDILAFIQQ------------- 
Serodo  VPPISSSQAALKLLPNAQEKVYPGASHGLCSTHKAQINQDLLDFIQR------------- 
Ser_sp  VPPVSSSKAALKLLPQGTEKVYPGASHGLCSTHKDEINQDLLAFIRS------------- 
Hyphom  VPPIASSEAALKLLPHGTEKVYPGASHGVCSTHKDEVSKDIYDFIRS------------- 
Cangor  VPPVASSQAALKILPQGKELSYSGGSHGICSTHKDQINKDIFDFISN------------- 
Sacmal  VPPAASSKAALKLLPMPKEKVYKGASHGLCSTHKMQISEDIYQFVKMS------------ 
Canaas  VPPIAASEAAAKLLPKPTVKVCVGGSHGICSTEKDRVNQDIWDFIKE------------- 
Ogapol  VPIKISGLKSVKLLQKGTLKVYKGGSHAIHNINVDEVNNDLLEFIRG------------- 
Tricif  VPFEASGKKSAQLLPNGTLKVYPGGSHAIHNINVDEVNQDLLKFIQS------------- 
Blamok  VPFEASGKKSAQLLSKGSLKVYPGGSHAIHNINVDEVNKDILDFILS------------- 
Sugxyl  VPFEISGKKSVKLLPQGKLKVYPGGSHAIHNINVDEVNKDLLDFIKS------------- 
Blaser  VPIETSGHKSAKLLPQGKLKVYPGGSHAIHNLNIDEVNKDLLEFLQS------------- 
Exooli  VPIASAGLKSAELLPQGRLKIYKGGSHAIHNINVDEVNKDLLEFIKE------------- 
Blaraf  VPIEASGQKSAKLLPQGKLKVYKGGSHAIHNINVDEFNKDLLEFIQS------------- 
Phicur  VPFGASGEKSAKLLPQGKLKIYGGGSHAIHNINVDEVNADLLDFVRS------------- 
Speeur  VPIGASAHAGVKLAKKGTLKVYKGGPHALPNIAADEVNQDLLDFLQA------------- 
Molsco  VPIDDSAREGIKLLKKGTLKEYPGGAHALPNLNIEEINQDLLNFLKS------------- 
Hel_sp  VPIDASAREGVKLLKNGTLKEYPGGPHALPNIRAEEVNQDLLNFLKS------------- 
Scylig  VPIGASAHEGIKLLKHGTLKVYPGGPHALPNIFTDEVNQDLLKFLKS------------- 
Cadmal  VPIAAAAEIGVKLLKKGTLKVYPGGAHALPNMEAQTVNEDLLNFLKD------------- 
Cad_sp  VPIGAAAELGVKLLKKGTLKVYPGGAHALPNMEAQSVNEDLLAFLKA------------- 
Claban  VPIEASALEAIKLLKHGKLVVVKGAPHALPNINAEEVNAELLKFLEEK------------ 
Clapsa  VPIEASALEAIKLLKHGKLVVVKGAPHALPNINAEELSAELLKFLEEK------------ 
Fonnub  VPIEASAHEAIKLLKNGKLVEIKGAPHALPNINADEVNAELLKFLEEE------------ 
Fonped  VPIEASAHEAIKLLKNGKLVEIKGAPHALPNINPDEVNTELLKFLEE------------- 
Fonmon  VPIEASAHEAIKLLKNGKLVEIKGAPHALPNINADEVNTELLKFLEE------------- 
Claimm  VPIEASAHEAIKLLKNGRLVVVKGAPHALPNIKADEVNSELLKFLEEK------------ 
Fonere  VPIDASAHEAIKLLKNGKLVVIKGGPHALPNIHAEEVNNELLKFLEAK------------ 
Rhilig  VPIGASAREGIKILPNGKLKEYPGGPHALPNIHIEEINQDLLDFLRS------------- 
Mycgal  VPIKDAALKGIELLPKGTLKVYLGGPHALPNICVDEVNKDLWEFLNA------------- 
Mycven  VPIKDAALKGIRLLPKGTLKVYLGGPHALPNICVDKVNKDLWEFLNA------------- 
Neodit  VPIQASALKAAKVLPKATLKVYPGGPHALPNIHYDEVNKDLLEFLKA------------- 
Exoaqu  VPIETSGRRAVQFCKRGTLKEFPGAPHALPTICVDEVNQELLKFLQS------------- 
Fonmul  VPIDAAGRRAVKLCKKGTLKEFPGAPHALPTICVDEVNQELLKFLQS------------- 
Cypeur  VPIDATGRRSAKLAKKGKIKEFEGASHALPTTRINEVNQALLEFLQS------------- 
Polcit  VPIDASARKTIKLLKKGTLKELPGAPHALPTICVDEVNEELLKFLRS------------- 
Phiatt  VPIDTSARRAIKLCKTGTIKEFPGAPHALPSICADEVNQALLEFLQS------------- 
Lacocc  VPIAVSAYKTVNLLPDGKLKVYQGGPHALPNIFMDELNQDLLDFVRS------------- 
Pseflu  VPIEASGIASAALVKGSTLKIYSGAPHGLTDTHKDQLNADLLAFIKG------------- 
Syn_sp  VPIGASALLSAKLVKNSILKIYPGGSHSLGDMSREQLNADLLEFVKS------------- 
Metace  VPIGASAMLSSKLVKDATLKVYKGAPHGMCTTHKDQVNEDLLAFFKA------------- 
Metsil  VPIGASAMLSSKLVKDATLKVYKGAPHGMCTTLKDRVNEDLLAFFKE------------- 
Methor  VPIGASALLSSKLIKDSTLKIYKGAPHGMCTTLKDRVNEDLLAFFQGVRPNNKGGEEN-- 
Met_sp  VPIGDSALLSSKIVKGAILKVYKGAPHGMCTTLKDQVNEDLLAFFKA------------- 
Pedpar  VPIGAAAMQSSKLVKNAVLKVYKGAPHGMCTTLKDRVNEDLLAFFKG------------- 
Metthe  VPIGVSAMLSSKIIRGAILKVYPGAPHGICSTHKDQINADLLAFIKGEAVPDTSMESGMK 
Wicsor  VPFEASGKQTVKLIKGAQLISYPGFPHGMPVTHADAINKDILKFIKS------------- 
Novros  VPFATTGKLAAQIVPGAQLKSYPGYPHGMPVTHADQINADLLAFIQQ------------- 
Wicdom  VPYKNAAIRQKELLKNGTLKIYEGFPHGMHTVHADIINQELLKFFRQ------------- 
Rhoery  VPIANSAETAVTLVKNARLKVYPGLSHGMCTVNADTVNADLLSFIES------------- 
Burpyr  VPIADAALKSIKLLQNGTLKTYPGYSHGMLTVNADVLNADLLAFVQA------------- 
Wicocc  VPYKLASVLQDKLIRNSTLKVYKGLSHGMHTTHASDINADILKFIQ-------------- 
Strliv  VPYADAAPKSAELLANATLKSYEGLPHGMLSTHPEVLNPDLLAFVKS------------- 
Starrat VPYHDSGPLSAKLAPKGQLITYEGAPHGIPTTHASKLNEDLLKFVKQ------------- 
Burcen  VPYADSGVLSAKLVKNGKLITYKGAPHGIPTTHADKVNADLLEFLQS------------- 
Pseput  VPYENSGVLSAKLLPNGALKTYKGYPHGMPTTHADVINADLLAFIRS------------- 
Sta_sp  VPFEVSGQKSAKLAPNATLKTYPGFPHGMLTTQADVINADLLSFIRA------------- 
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Debhan  ------ 
Meygui  ------ 
Cancar  ------ 
Cantam  ------ 
Pricar  ------ 
Canasc  ------ 
Wicano  ------ 
Canint  ------ 
Canbla  ------ 
Canaur  ------ 
Canhae  ------ 
Sacfod  ------ 
Hypbur  ------ 
Debmar  ------ 
Hyphei  ------ 
Cangot  ------ 
Serodo  ------ 
Ser_sp  ------ 
Hyphom  ------ 
Cangor  ------ 
Sacmal  ------ 
Canaas  ------ 
Ogapol  ------ 
Tricif  ------ 
Blamok  ------ 
Sugxyl  ------ 
Blaser  ------ 
Exooli  ------ 
Blaraf  ------ 
Phicur  ------ 
Speeur  ------ 
Molsco  ------ 
Hel_sp  ------ 
Scylig  ------ 
Cadmal  ------ 
Cad_sp  ------ 
Claban  ------ 
Clapsa  ------ 
Fonnub  ------ 
Fonped  ------ 
Fonmon  ------ 
Claimm  ------ 
Fonere  ------ 
Rhilig  ------ 
Mycgal  ------ 
Mycven  ------ 
Neodit  ------ 
Exoaqu  ------ 
Fonmul  ------ 
Cypeur  ------ 
Polcit  ------ 
Phiatt  ------ 
Lacocc  ------ 
Pseflu  ------ 
Syn_sp  ------ 
Metace  ------ 
Metsil  ------ 
Methor  ---NIT 
Met_sp  ------ 
Pedpar  ------ 
Metthe  PAAGAR 
Wicsor  ------ 
Novros  ------ 
Wicdom  ------ 
Rhoery  ------ 
Burpyr  ------ 
Wicocc  ------ 
Strliv  ------ 
Starrat ------ 
Burcen  ------ 
Pseput  ------ 
Sta_sp  ------ 
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