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1.Genogype1  ATAAATG C CCTGA
2. Genogype 2 ATAAATG C CTGA
3.Genogype3  ATAAATG CGmTTTTTTT TGA
4.Genogyped  ATAAATG CG
55 gype 5 ATAAATG cG
6. gype6  ATAAATG cG
7. gype 7 ATAAATG cG
8. gype8  ATAAATG cG
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TAATTTTAATATATTAATAAATAATTTTAATAT GABATCTTGGCTCCTAATGGCAGTGATTTAACTATTGGCAGTGATTTAAC TATTGGCAGT GATT TAAC
TAATTTTAATATATTAATAAATAATTTTAATAT GABATCT TGGC TCCTAATGGCAGTGAT TTAACTATTGGCAGTGATT TAACTAT TGGCAGT GATT TAAC
TAATTTTAATATATTAATAAATAATTTTAATAT GABA TCTTGGC TCCTAATGGCAGTGATTTAAC TATTGGCAGTGATTTAAC TATTGGCAGT GATT TAAC
TAATTTTAATATATTAATAAATAATTTTAATAT GAGATCT TGGCTCCTAATGGCAGTGAT TTAACTATTGGCAGTGATT TAACTAT TGGCAGT GATT TAAC
TAATTTTAATATATTAATAAATAATTTTAATAT GAGA TCTTGGC TCETAATGGECAGTGATTTAAC TATTGGCAGTGATTTAAC TATTGECAGT GATTTAAC
TAATTTTAATATATTAATAAATAATTTTAATATGAGATCTTGGC TCCTAATGGCAGTGATTTAACTATT GGCAGTGATT TAAC TAT TGGCAGT GATT TAAC
------------- TTAATAAATAATTTTAATAT GAGATCTTGGE TCCTAATGGCAGTGATT TAACTATTGGCAGTGATT TAAC TATTGGCAGT GATTTAAC
TAATTTTAATATATTAATAAATAATTTTAATAT GAGATCTTGGC TCCTAATGGCAGTGATTTAACTATTGGCAGTGATTTAAC TATTGGCAGT GATT TAAC
TAATTTTAATATATTAATAAATAAT T TTAATAT GAGATCTTGGC TCCTAATGGCAGTGAT TTAACTATTGGCAGTGATT TAACTAT TGGCAGT GATT TAAC
ECATTGAEARAGABENGEA GETIN TRAGAT TAGEAGA TERRE- - - -CCTAATGGCAGTGATTTAACTATTGGCAGTGATTTAAC TAT TGECAGT GATTTAAT
EGATTGAEARAGAEETGEANGETIEN TAAGATTAGEAGA TRAN CCTAATGGCAGTGATTTAACTATTGGCAGTGAT T TAACTAT TGGCAGT GATT TAAM
EGATTGAEARAGABETGEAGETIN TERAGAT TAGEAGA TEXA CETAATEGCAGTEATTTAAC TATTGGCAGTEATT TAAC TAT TGECAGT GATTTAAM
ARG A T T GIREARAG A GET GEA GET IR TRBG AT T AGEAGA THE — ——— — — === = === == ==~ — === ————— o AAT
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TAACGATA  GTCTTTATATACAATCA - GTTABCATTTGAAT GCACTTGATTGATTAGAAAAT TTGAATATACCACATCAATTCGTTATGTAT
TAACGATA  GTCTTTATATACAATCA- -GTTABCATTTGAATGCACTTGATTGATTAGAAAAT TTGAATATACCACATCAATTCGTTATGTAT
TAACGATA  GTCTTTATATACAATCA-—---—----—- GTTHTCATTTGAATGCACTTGATTGATTAGAAAAT TTGAATATACCACATCAATTCGTTATGTAT
TAACGATA  GTCTTTATATACAATCAGGTAAAGACTCCGTTABCATTTGAATGCACTTGATTGATTAGAAAAT TTGAATATACCACATCAATTCGTTATGTAT
TAACGATA  GTCTTTATATACAATCAGGTAAAGAC TCCGTTABCATTTGAATGCACTTGATTGATTAGAAAAT TTGAATATACCACATCAATTCGTTATGTAT
TAACGATA -~ GTCT---=—---—-- TCAGGTAAAGACTCCGTTITCATTTGAATGCACTTGATTGATTAGAAAAT TTGAATATACCACATCAATTCGTTATGTAT
TAACGATA  GTCTTTATATACAATCAGGTAAAGAC TCCG-TARCATTTGAATGCACTTGATTGATTAGAAAAT TTGAATATACCACATCAATTCGTTATGTAT
TAACGATA  GTCTTTATATACAATCAGGTAAAGAC TCCGTTABCATTTGAATGCACTTGATT GATTAGAAAAT T--—~
TAACGATA  GTCTTTATATACAATCAGGTAAAGAC TCCGTTITCAT T TGAATGCACTTGATTGATTAGAAAAT T ===~
TAAMBGEAGHGTET TTATATAC AABIEGGTAAAGAC TCCM@AATGIT T T----—------—-------- MTGAEGTGAATATACCACATCAATTCGTTATGTAT
TAATAGEAGHGTET TTATATAC AABTEGGTAAAGAC TCCREAATGITTT-- -~ -MWIGAEGTGAATATACCACATCAATTCGTTATGTAT
TAATAGEAGTCTET TTATATACAABTEGGTAAAGAC TCCRERAATGET T T-- -~ -AAGABGTGAATATACCACATCAATTCGTTATGTAT

- AAMAGEAGHGTERT TTATATAC AARTEGGTAAAGAC TCCMEAATG-TT [ —--=-——-—-==---=—=-=-=-=--—~ AAGAEGTGAATATACCACATCAATTCGTTATGTAT
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TATTCATATATTATGATAGTANTEATATATIATGCATATCAATATATEATATICAATING GIRTAL G IR G R G AS AN AT A A A AT G O ATATRR GATATNG
TATTCATATATTATGATAGTATTEATATATTAT CATATCAATATACEACATEAATTE GITAC G TEG T aT G ARAAATE AR AACE CEATATTN GATATIG
TATTCATATATTATGATAGITATEATATATRIAT G ATAT G A AT AT AT ATATTE AT G TR G T G e G AR AR AT A A AT G EATTATR GA TATRN G
TATTCATATATTATGATA GITTEGTTTCCTGARAAATCAARACCCCATATTTGATATTG
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GGGACTAAAAAAATACCCAAAGTAAAATAICACGCCGATCCCA

GGGACTAAAAAAATACCCAAAGTAAAATAICACGCCGATCCCA

GGGACTAAAAAAATACCCAAAGTAAAATAMICACGCCGATCCCA

GGGACTAAAAAAATACCCAAAGTAAAATAGCACGCCGATCCCA

GGGACTAAAAAAATACCCAAAGTAAAATAGCACGCCGATCCCA

GGGACTAAAAAAATACCCAAAGTAAAATAGCACGCCGATCCCA

GGGACTAAAAAAATACCCAAAGTAAAATAGCACGCCGATCCCA

GGGACTAAAAAAATACCCAAAGTAAAATAGCACGCCGATCCCA

GGGACTAAAAAAATACCCAAAGTAAAATAGCACGCCGATCCCA

[ENGAMTAGEGAGET ABNC AATATGHAATGCEACTCTAGT C GCMERIETCATIGATATAGEKAAGCAATGHGG GITETCERRERNG AT TEREIEGAARAG GARATATG
RGAMTAGEGAGET ABTC AATATGEAATGEEACTCTAGT C GCIERTETCATTIGATATAGEKAAGCAATGOGG GITOTGERERI GAT IR TG AARAG GARATATG
ENGAMTAGEGAGET ABTC AATATGHAATGCEACTCHAGT C GCMERIGICATTGATATAGAARGCAATGHEGG GITETGETERL AT RERENE G ANARG GAAATAT G
G AMTAGEGAGET ABIC AATATGEAATGCAACTCTAGT C GC NS GATIGATATAGRAAGCAATGEAG GATETGEREEN G ARG AAAAG GAAAT

Figure S1 Polymorphic sites in the chloroplast (cp) genomes of 13 genotypes.




