Additional file 1: Figure S1. Multiple sequence alignment of mt nad5 sequences of canine Echinococcus spp. using Clustal 2.1. Eca-G7: E. canadensis (E.g. G7), Eca-G6: E. canadensis (E.g. G6), Eca-G10: E. canadensis (E.g. G10), Eca-G8: E. canadensis (E.g. G8), Eor-G5: E. ortleppi (E.g. G5), Ee-G4: E. equinus (E.g. G4), Eg: E. granulosus, Ef: E. felidis, Es: E. shiquicus, Ev: E. vogeli, Eo: E. oligarthrus, Em: E. multilocularis.
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GTTTATTATTGTATTTTTTGTTGATTAGTAGCGTTAGTTTTTTGGTTAGGTTGAGGTTTT
GTTTATTATTGTATTTTTTGTTGATTAGTAGCGTTAGTTTTTTGGTTAGGTTGAGGTTTT
GTCTATTATTGTATTTTTTGTTGATTAGTAGCGTTAGTTTTTTGGTTAGGTTGAGGTTTT
GTTTGTTGTTGTATTITTTATTGGTTAGTAGCGTTAGTTTTTTGGTTAGGTTGAGGTTTT
TITTATTATTGTACCTTTTGTTGGTTAATAGTGTTAGTTTTTTGGTTAGGTTGAGGTTTT
GTTTGTTATTGTATTTTTTATTTATTAACGGTGTGAGTTTTTTGGTTAGGTTGAGATTTT
GTTTTGTGGTGTATTTTTTGTTAGTGGGTGGTTTTAGGTATTTGATTAGGTTTAGATTTT
GTTTGTTATCGTATTTTTTATTCATTAATGGTGTCAGGTTTCTAGTTAGTTTAAGATTTT
GTTTGTTGTTGTATTTTTTATTTGTGGTTGGTGTTAGTTTTTTGATTAGGTTAAGGTTTT
GTTTGTTGTTGTATTTTTTGTTTATAMGTGGTGTTAGCTTTTGGGTTAGGTTGASATTTT
GTTTATTGTTATATTTTTTGTTTGTTAGTAGTGTAAGATTTTTGCTTAGGTTARAATTTT
GIGTCTTGCTATATTGCTIGTTTATTAGTGGTGTTAGTTATI TGGTTAGGTITAGGTTTT

GTgTGTTGCTATATTgcTTGT -G TGGTGTTAGTTAT TTGGTTAGG—
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TGTCTCTGATGGGTTGTTATTGGTTAATTAATTTTGATTTTGATGAGGTAACGTTTGGTG
TGTCTCTGATGGGTTGTTATTGGTTAATTAATTTTGATTTTGATGAGGTAACGTTTGGTG
TGTCTCTGATGGGTTGTTATTGGTTAATTAATTTTGATTTTGATGAGGTAACATTTGGTG
TGTCTCTGATGGGTTGTTATTGGTTAATTAATTTTGATTTTGATGAGGTAACATTTGGTG
TGTCTATGATGGGTTGCTATTGGTTAATAMATTTTGATTTTGATGGAGTAACATTCGGTG
TATCTATGATGGGTTGTTACTGGTTTATTAGATTTGATTTTGATGTGGTAACGTTTATGG
TGTCTACTATGGGTTGTTATTGGTTGATTAATTTTGATTTTGATGTGGTAACGTTTGGGT
TGTCTATGATGGGTTGTTATTGGTTTATTAATTTTGATTTTGATGTGGTAACTTTTGGGT
TGTCAATGGTTGGTTGGTATTGGTTTATTGAATTTGATTTTGATGTGGTGACGTTTGCTG
TGTCTATGTTTGGTTGTCATTGATTGATTAGTTTAGATTTTGATGGGACGACATTTGGTG
TGTCTATGGTTGGCTGTTATTGGTTGGTTAATTTTGATTTTGATGTGATTGCATTTGGGG
TATCAATACTGGGTTGTTATTGGTTGGTTAMATTTGATTTTGATTATGTGACGTTTGGTG
-acTGGGTTGTTATTGGTTGGTTAA—
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TGGTGGTTATGCTTTTGATATGTTTTTTTTATGCTTACTATTATACTGGTCATTATTITG
TGGTGGTTATGCTTTTGATATGTTTTTTTTATGCTTACTATTATACTGGTCATTATTITG
TGGTGGTTATGCTTTTGATATGTTTTTTTTATGCTTATTATTATACCGGTCATTACTTTG
TGGTGGTCATGCTTTTGATATGTTTTTTTTATGCTTATTATTATACCGGTCATTATTITG
TGGTGGTTATGCTTTTGATATGTTTTTTTTATGCCTATTATTATACTGATCATTATTITG
TAGTAGTAATGCTTTTGGTGTGTTTTTTTTATGTTTATTATTACACTGGTCATTATTITG
TATTGGTGATGCTTTTGACGTGTTTTTTTTATGTTTATTATTATACTGGTCATTATTICG
TACTGGTTATGCTTTTAATATGTTTTTTTTATGTTTATCATTATACTGGTCATTATTTTA
TGATGGTAATGCTTTTGATTTGTTTTTTTTATGTTTATTATTATATIGGTCATTATTITG
TGATGTTAATGCTCTTGATATGTTTTTTTTATGTTTATCATTACACTGGTCATTACTTTG
TGGTTGTAATGCTTTTGGTGTGTTTTATGTATGTTTATTTTTATACTGGGCATTATTITG
TGGTAGTTATGCTTTTGATATGTTTTTTTTATGTTTATTACTATACTAGACATTATTITG
TGGTaGTTA— —~aGaCATTATTTTG
e pe—

GTGGTAGGT-—-ATATTGGGTTTATGTTGTTGAAGTT 214

GTGGTTCTTTTTATACTAGGTGTATGTTGTTARAGTT 217

GTGETtcTT————-ACTAGGTETATGTTGTTahAGTT 137
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