>Chilo suppressalis strain Taihu contig1 13693 (ANCDO01113693.1: 1081-2280)
ctttggMGAGGAGCTCGATGGCGCAAGTGGTTAGCGCGTTCGGCTGCGATCGTTGAAGT
TAATCAACTTTCGCAGTGGTCGGCTATTGGATGGGTGACCAAAAACTACTATCTCGAGC
TCCTCCGTGCTCCGGAAGGCACGTTAAGCCGTTGTTCCCGGTCTGCATCTGCAGTCGTT
AGCACCCACCTATCCGCACTGGGCCTGCAGGGTGGGTCACGGCCCATTCTCCCTATTCC
ATCCATAGGGAAGGCCTGTGCTCCAGCAGTGGGGACATTAATAGGATGATGATGaatg
gcactaaaataatcgttctaaatattaattagttgaatcataacgaattatcgagetgeggtatgatagacgctagacgatactttgactggtgatttt
tggcacgcataaaagagcettgtgggaaacgttaaaattcgtatgtgcagctaaaggatactaattcaaatttcaaacgctaatttaagegcetgtta
agtaccaaagcttcagaagcattactgaaagagactatcactggccacgttctgtgticgticgeccaccgtctageccacacceteetgeaccg
gaaactccgtgtgtgtaacatggacactattcacaaccctcttctacgtgataagataacacacagcacataagaagacttttttgtctgagttatg
ccttatgcatccttcaaacaccggaggagcgagaagatatgaggcgctcectcactgcettatttcagcaagecctagggcetgtctgaaatgaaca
gggccactgaaaaccagacaatactectttgetaggatcgcettecttettgtttttaatgaatcttttccacaactcgacaatttgttgatgectgtatt
gcaagctattttagcccgaatttttgttttctactacaagaagttctgaacctatccatatatacctaa TCT TTATATATATAATTCTT
CTGTGAGTGTGTATGTCACTGAACTTCTCTTAAACGACTGGACCGATTTTGATGAAATT
TTTTGTGTGTGTTCAAGGGGATCTGAGAATGGTTTAGATTCACAATTTTGTCCGCTGGA
CAATGTTTTTTTAATTAATTTTTAATTTATTAGTAGTTGTTGATTTTGGAATGTTTTACATT
GGATCCGACAGACGGCGCTACCATCGCAGTGTCAAATTTTCAAATTAAAGACGTGTAG
ACAGGACAACGTCTGTCGGGTCCGCTAGttatatacgtaagaatagagttat

Figure S1
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Agla_HellAa
Aros_HellAa
Bole HellAa
Btry_HellBa
Bger_HellAa
Bmor_HellCa
Bmor_HellAa
Cnem_HellEa
Cvir_HellEa
Cvic_HellCa
Csup_HellAa
Csup_Hel1lAb
Csup_HellEa
Cves_HellAa
Daus_HellAa
Hvit_Hel1lGa
Lmig_HellAa
Mcon_HellAa
Mcin_HellCa
Mper_HellFa
Ncla_HellAa
Obru_Hellla
Pgla_HellGa
Pmac_HellHa
Pxut_HellAa
Pxut_HellAb
Pvar_Hel1lDa
Prap_HellAa
Pdom_Hel1Aa
Pgra_HellAa
Sfru_HellAa
Sfru_Hel1lAb
Sfru_Hel1lAc
Tcri_HellAa
core sequence

Agla_HellAa
Aros_Hel1lAa
Bole HellAa
Btry_Hel1lBa
Bger_HellAa
Bmor_Hel1Ca
Bmor_HellAa
Cnem_Hel1lEa
Cvir_HellEa
Cvic_HellCa
Csup_HellAa
Csup_Hel1Ab
Csup_HellEa
Cves_HellAa
Daus_HellAa
Hvit HellGa
Lmig_HellAa
Mcon_HellAa
Mcin_HellCa
Mper_HellFa
Ncla_HellAa
Obru_Hellla
Pgla_HellGa
Pmac_HellHa
Pxut_HellAa
Pxut_HellAb
Pvar_Hel1Da
Prap_HellAa
Pdom_Hel1Aa
Pgra_HellAa
Sfru_HellAa
Sfru_Hel1Ab
Sfru_HellAc
Tcri_HellAa

core sequence

Figure S4

AT TCTIOTGIE®GTGTGTYIGTEACTGAACTECTCH
TATATEYJANE TCTIROTGI®eG TG TG TATG TPYAGTEAECReCTCE

TCTT AtaTATat a tTCTt TGt GTGTGTatGT AcTgAaCt Ctc taaACG cTgG

* 80 * 100 *

120 *

ACCAATIETEGATGAAAT TTII TG TG TGIG T TCEl)
ACCEATTTTGATGAAAT TTITTGTGTEAGT TCLA
ACCEGATIETIGATGAAAT TTIITGTETGTG T T
ACCEATITIGATGAAAT TTITTGTEGTGTG T ICE
ACCGATHTTHATGAIHTTTTTTGTHTETET————

ACLIGATI TTGATGAAAT TTIETGTETEGHATICEA
ACCGATETEGATGAAQETTTTTGTHTGTGTTCT‘
ACCGATETIGATGAAACTTIET TGTGTGTGTIC/A
[ECCCATMTEGATGAAATTTIET TGTGTGTG T THIEA
ACCGATTTIGATGAAAT TTIRE TGTGTGTGTIC/A
ACCGATTTTGATGAAAT TTIETTGTGTGTG T TCAA
ACCGATTTTGATGAAAT TTIIETGTGTGTGTIC/A
ACCGATTTTGATGAAAT TTETTGTGTGTG T TCAA

ATGGTTTAGATTCACAATT
ATGGTTTAGATTCACAATT!

ACCEATTTTGATGAAAT TTIETGTETETUT TCAALICCIVATII®C
ACRCATITICATCAAAT TTITTGTGTETC T TR
ACCCATETIGATGAAAT TTITTGTETGIC T TCLACECCATLIYC
ACECATITECATCAAAT TTITTGTGTEAGTICLA
‘CCGATTTEHATGAAETTTTTTGTETG CYUTGG
ACCCATITIGATGAAAET TTT TG T®T G T I CloA
ACCEATTTTGATGIRIIT T TIET TGTE TG TLKSA
ACCGATITIGATGAAAT TTITTGTGTEAGTTC/A
ACCAATITECATCAAAT TTITTGTETGTG T TCE])
ACCGATITIGATGAAAT TTITTGTGTGTG T TC/AA
ACCCATI TIGATGAAAT TTIETTGTEGTETC T ICAA

ACCGATITEGATGAAATTTIETTGTGTATGTTCL
ACCCATITACARGAAAT TTIENTGTEGTETCTTCAA
ACCCATTTIRATGAAAT TTETTGTGTCTETTC!YS
ACCCATITIRGATGAAAT TTIENTGTEGTETCTTCAA
ACCGATITTGATGEAATTTIETTGTGTGTGTICL
ACCCATITIRCATGAART TTIFNTGTETETCTTCAA
ACCCATITIGATCAMAT TTIRITGTGTGTGTTC/ A

aCcgATtTtgAtGaaatTTttTGTgTgtgTtc ag ggat g g ATGGTTTaGaTTcAcAatt

125
126
128
126
126
120
127
126
126
126
124
126
126
124
128
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126
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Ptep Hel2Ca INGHRANNNINCNINZNIWAN A LV ANGUNC T INCUNCINC A [CHK
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TCT TATATATA AA TCT TGT A GT

Ptep Hel2Ca Csup_HellA

Ptep Hel2Ca

Csup_HellA 0.266667
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N. clavipes

P. tepidariorum
P. machaon

C. vestalis

H. vitripennis
A. rosae

T. cristinae
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a

T>TVTO T>TO T>TO T>TO TX>TO TX>TO TX>TO T>TVO T>TVTO T>TVTO T>TVTO T>TO T>TO T>TO

T>TVTO

._vestalis
._machaon
._rosae
._tepidariorum

._vestalis
._machaon
._rosae
._tepidariorum

._vestalis
._machaon
._rosae
._tepidariorum

._vestalis
._machaon
._rosae
._tepidariorum

._vestalis
._machaon
._rosae
._tepidariorum

._vestalis
._machaon
._rosae
._tepidariorum

._vestalis
._machaon
._rosae
._tepidariorum

._vestalis
._machaon
._rosae
._tepidariorum

._vestalis
._machaon

._rosae :
._tepidariorum :

._vestalis
._machaon

._rosae :
._tepidariorum :

._vestalis
._machaon

._rosae :
._tepidariorum :

._vestalis
._machaon

._rosae :
._tepidariorum :

._vestalis
._machaon

._rosae :
._tepidariorum :

._vestalis
._machaon

._rosae :
._tepidariorum :

._vestalis
._machaon

._rosae :
._tepidariorum :

* 20 * 40 ol 60 * 80 * 100

* 120 ol 140 * 160 * 180 * 200
WATK 1 THNEBG
”ATKIIHNEDG

ol 220 * 240 * 260 * 280 * 300
RNFESTFKQGQVYHQIGSLLPMPDADPKFLQI'YFMGNEEQQSHRCVYNHIEQMEERE 1VD I LERFLQNHNQLVQLFKTLSNRLQNDNYM 1V IKADKVP
RNFESTFKIlQGQVYHQIGSLLPMPDADPKFLQIYFMGNEEQQSHERCVYNHIEQMEERE 1VD I LERFLONHNQLVQLFKTLSNRLQNDNYM 1V IKADKVP
RNFESTFKEQGQVYHQIGSLLPMPDADPKFLQIYFMGNEEQQSHERCVYNHIEQMEERE 1VD I LJRFLENHNQLVQLFKTLSNRLQNDNYM 1V I KADKVP)
RNFESTFKINOGQVYHQ I GSLLPMPNWDPKFLQ I'YFMGDINEQQTHERC 1 YNHIEQMEERE 1VD I LEJJFLONHNQL Il FKTLSNRLONDNY[@1V IKADKVS]

* 320 * 340 * 360 * 380 * 400

HEYGEHAGTYNVPT INEVAVVMAGDPCERRD IRIQRRDNTMQ I IQDNHRSYDALQYPL IFWEREDGYHLN IKQRNPTTGEEL[IKKVSAMNFYAYRLM I RANE]
HEYGEHAGTYNVPTINEVAVVMAGDPCERRD IRTQRRDNTMQ I IQDNHRSYDALQYPL IFWEGEDGYHLN IKQRNPTTGEEL[KKVSAMNFYAYRLM I RANE]
HIYGEHAGTYNVPT INEVAVVMAGDPCERRD IR 1QRRDNTMQ I 1QDNHRSYDALQYPL I FWEGEDGYHLN I KQRNPTTGEELIKKVSAMNFYAYRLMIRANE

B AGTYNVPTVNEVAVVMAGDPCERRD IR IQRRDNT 1Q 1 1QDNH®SYDALQYPL I FWEGEDGYHLN IKQRNPTTGEELIIKKVSAMNEYAYRLM I RIENE]

* 420 * 440 * 460 * 480 * 500
DNN ILRERQLFHQY IMDMYVKIESERLRY IKFNQAKLRAEEY IHLRDAV IGNVDATNMINNIGTHY ILPSSY 1GSPRHMQEY 1QDAMTYVRAYGRPDLFI
DNN ILRERQLFHQY IMDMYVKIESERLRY IKFNQAKLRAEEY IHLRDAV IGNVDATNMINNIGTHY ILPSSY IGSPRHMQEY 1QDAMTYVRAYGRPDLFI
DNNILRERQLFHQY IMDMYVKIESERLRY IKFNQAKLRAEEY IHLRDAV IGNVDATNMINNIGTHY ILPSSY 1GSPRHMQEY 1QDAMTYVRAYGRPDLFI
DNN I LRSRQLFHQF IZDMYVKIESERLRY INFNQAKLRSEEY IHLRDAI IGNVDATNINNIGTAY I LPSSY 1 GSPRHMQEY 1QDAMTYVRAYGRPDLF I

* 520 * 540 * 560 * 580 * 600

HlTFTCNPNWBE I KNLLLSGQTSMHRHD I[FBARVEKQKLKSLMNL I THYSVFEERRCWLYSVEWQKRGLPHAH I L IWLVDKVRPEE I DK 1 1SAE 1PDPNVDQE|
Ml TFTCNPNWBE IKNLLLSGQTSMHRHD IFARVEKQKLKSLMNL I THYSVFGEFRCWLYSVEWQKRGLPHAH I L IWLVDKVRPEE IDK 1 I SAE IPDPNMDQE]
HlTFTCNPNWBE I KNLLLSGQTSMHRHD IIFBARVEKQKLKSLMNL I THYSVFEGERRCWLYSVEWQKRGLPHAH I L IWLVDKVRPEE I1DK1 1SAE 1PDPNVDQE
Hl TFTCNPNWAE | KNLLLSGQTSMHRHD IHJARV[EKQKLKSLMNL | THRISVFGERRCWLYSVEWQKRGLPHAH I L IWLVDKVRPEE 1 DK 1 1SAE 1 PNPNEDQE]

* 620 * 640 * 660 * 680 * 700
LFNIVTTNMIHGPCGTLNMMSPCMNNGKCSKRFPKPCQTDTITNIDGYPSYRRRDVDNGGQSYELRLSNGVRVD IDNRWVVPYSPLLCKTYKAHINVELC]
LFNITVTTNMIHGPCGTLNMMSPCMNDGKCIIKRFRKPCQTDTITNIDGYPSYRRRDVDNGGQSYELRLSNGVRVD IDNRWVVPYSPLLCKTYKAHINVELC
LFNIVTTNMIHGPCGTLNMMSPCMNDGKCIEKRFRKPCQTDTITNIDGYPSYRRRDVDNGGQSYELRLSNGVRVD IDNRWVVPYSPLLCKTYKAHINVELC]
LFDIVTTNMIHGPCGSLNMMSPCMDNGKCIIKRFBKPCQTDT ISNIDGYPSYRRRDVDNGGQSYELRLSNGVRVD I DSRWVVPYSPLLCKTYKAHMNVELC

* 720 * 740 * 760 * 780 * 800
SSVKSIKY ICKYVHKGSDEA IFAVQNVNBNDE I TRYQMGRY ISSNEAVWR I FTFPLHERDPAV IHLAVHLENGQRVYFEQFALQQALTAPKTTLTEFFN
SSVKSIKY ICKYVHKGSDKA I FAVQNVNBNDE I TRYQMGRY ISSNEAVWR I FTFP IHERDPAV IHLAVHLENGQRVYFIEQALQQALTAPKTTLTEFFN
SSVKSIKY I1CKYVHKGSDKA I FAVQNVNBNDE I TRYQMGRY I SSNEAVWR I FTFP IHERDPAV IHLAVHLENGQRVY F[JEQALQQALTAPKTTLTEFFN,
SSVKS 1KY 1CKYVHKGEDKA I FAVOSIVNINNDE I TREEIOMGRY I SSNEAIWR IFTEP IHERDPAVVHLAVHLENGQRVYFIEQNALQQALTAPKTTLTEFFEN

* 820 * 840 * 860 * 880 * 900
LENRQDVVGQFAKELMYTDVPKFFTWNEQSKNWEPRKRGIP IPGFAD IEMTNTLGRLYTVHPKQR[SCFFLRLLLVNV[EGPTSFQYLRKVNGLYBSEFDA
LENRQDVVGQFAK[ILMYTDVPKFFTWNKQSKNWEPRKRGIPVIIGFAD I EMTNTLGRLY TVHPKQRECFFLRLLLVNV[EGPTSFQYLRKVNG[JLYBTEFDA
LENRQDVVGQFAKELMYTDVPKFFTWNKQSKNWEPRKRGPVRPGFAD IEMTNTLGRLYTVHPKQRECFFLRLLLVNV[EGPTSFQYLRKVNGULYBTEFDA
[RPKQRECFFLRLLLVNVEGPTSFQYLRKVNGAL Y{ET[BFDA

* 920 * 940 * 960 * 980 * 1000
CRELHLL®DDNHWDLTLADAALSSSPQQIRQLFSIILTTCFPSEASALWNKYKDSMSEDILHRIRITNQNPBDEQFSAEIYNEALIMIEDICHEL ISNMPLI
CRELHLLEDDNHWDLTLADAALSSSPQQIRQLFSIILTTCFPSEASALWNKYKDSMSED ILHRIRITNQNPBDEQFSAEIYNEALIMIEDICHEL ISNMPLI

CRELHLLEDDNHWDLTLADAALSSSPQQIRQLFSI ILTTCFPSEASALWNKYKDSMSED ILHR IR 1 TNQNPBEQFSAE I YNEAL IMIED ICJIL ISNMPL I
CRELHLLEDDNHWDLTLADAALSSSPQQIRQLFSIILTTCFPSEASALWNKYKDSMSED IL)R IR 1 TNQNR®EEFSAEIYNEALIMIED ICIEL 1 SNMPLM

* 1020 ol 1040 * 1060 * 1080 * 1100
HFGMPAPNRPAVD FINSDVOREHQFDKTSLATFVANNEQLLTAEQRNMYDQ INVS I\MHOQGGFFELDAPGGTGKTFL 1AL ILARIRSQNHMALATASSGI
HFGMPAPNRPAVDFINSDVOREHQFDKTSLATFVANNEQL L TAEQRNMYDQ INVS I AAQQGGFFELDAPGGTGKTFLISLILARIRSQNHIALAIASSGI
HFGMPAPNRPAVDIIDSDVQREHQFDKTELATFVANNEQL L TAEQRNMY DR INVS | BAQEGGFFELDAPGGTGKTFL I§L ILARIRSQNHIALAIASSGI

* 1320 * 1340 * 1360 * 1380 * 1400
LAALUNLDVDAINFKIQQSLPGBEITFKSIDTVVDPDEVVNYSSEFLNSLDLPGMPPHNLRLKIGSP I I LLRNLNASKLCNGTRLVVKKIMGNILEAYIL{E
LAAKNLDVDAINFKIQQSLPGNE ITFKSIDTVVDPDEVVNYRWEFLNSLDLPGMPPHNLRLKEGSP I I LLRNLNAPRLCNGTRLVIKKIMGNIITEANILS]
LAAKNLDVDAINFKIQQSLPGNE ITFKSIDTVVNPDEVVNYRWEFLNSLDLPGMPPHNLRLKEGSP I I LLRNLNAPRLCNGTRLVIKKIMGNIIEANILS]
LAAKNLDVDAINFKVQQSLPGEE I TFKS IDTVVNPDEVVNYPREFLNSLDLPGMPPHNLRLKEBSP I I LLRNLNAPKLCNGTRLV IKKIMGNILEAYILS]

* 1420 * 1440 * 1460 * 1480 *
GKFQGEVVLLPRIPMIPSDSP IRFKR[FOFP IRLAYAMT INKSQGQTMTLICGLDLENPCESHGQEYVACSRVGKPSNLFIfYTROGL TKNI1VHPMALR)
GKFQGE IVLLPRIPMIPSDSP IRFKREQFP IRLAYAMT INKSQGQTMT[ECGLDLENPCESHGQEYVACSRVGKPSSILFMYTRREIGLTKNIVHPMALR)
GKFQGEIVLLPRIPMIPSDSP IfFKREQFP IRLAYAMT INKSQGQTMT[FCGLDLENPCESHGQLEYVACSRVGKPSSLFMYIERGL TKN I VHEMALR
GKFNGEVVL IPRIPMIPSDSP IRFKREQFP I[BLAFBMT INKSQGQTMTICGLDLENPCIESHGQRY I ACSRVGKPSINL FI'YARISGL TKN I VHEMALR)

1495
1495
1496
1486

100
100
100
100

200
200
200
200

300
300
300
300

400
400
400
398

500
500
500
498

600
600
600
598

700
700
700
698

800
800
800
798

900
900
900
898

1000
1000
1000

998

1100
1100
1100
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C. vestalis P. machaon  A. rosae P. tepidariorum

C. vestalis

P. machaon 0.041472

A. rosae 0.054181 0.015385

P. tepidariorum 0.124495 0.106999 0.11642

Figure S7
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Al

Al insertion  ------ tttagattcacaattttgte agacaggacaacgtctgtcg------

NJHRO01000652.1 = ------ tgagaatggttatitigtc agtagttgttgattttggaa------
A2

A2 insertion - tcacaattttgtc agacaggacaacgtctgtcgggtecgetag

NJHR01000244.1 ------ ttgagcaatggtaattaatagttttaaattgegttaatc AGACGTGTatgacagttttggaaatgttttcaaagtta-----
. . B

B insertion TTTAATTTAT---46bp---TTCAAATTAA agacaggacaac------

NJHRO01000585.1 - atgaaatttttaataaatt T TTAATTTAT---40bp---ATCAAATTAAagacgttgtcctgtctacac------

Figure S9
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BBJE01004687.1:58267-58430

Pxut_HellAa
Pxut_Hel1Ab

BBJE01004687.1:58267-58430

Pxut_HellAa
Pxut_HellAb

BBJE01004687.1:58267-58430

Pxut_HellAa
Pxut_HellAb

BBJE01004687.1:58267-58430

Pxut_HellAa
Pxut_HellAb

BBJE01004687.1:58267-58430

Pxut_HellAa
Pxut_Hel1lAb

b

BBJE01004687.1:58267-58430
FJUZ01003913.1:464817-464657

Csup_HellAa
Csup_Hel1lAb

BBJE01004687.1:58267-58430
FJUZ01003913.1:464817-464657

Csup_HellAa
Csup_Hel1lAb

BBJE01004687.1:58267-58430
FJUZ01003913.1:464817-464657

Csup_HellAa
Csup_Hel1lAb

BBJE01004687.1:58267-58430

FJUZ01003913.1:464817-464657

Csup_HellAa
Csup_Hel1lAb

C

ANCD01086587.
ANCD01202355.
ANCD01057513.
ANCD01022843.
ANCD01076528.

Csup_HellEa

ANCD01086587 .
ANCD01202355.
ANCD01057513.
ANCD01022843.
ANCD01076528.

Csup_HellEa

ANCD01086587 .
ANCD01202355.
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Csup_HellEa

Figure S10

1:1160-1321 :
1:2392-2551 :

1:339-497

1:2146-2308 :
1:2386-2547 -

1:1160-1321 :
1:2392-2551 :

1:339-497

1:2146-2308 :
1:2386-2547 :

1:1160-1321
1:2392-2551
1:339-497

1:2146-2308
1:2386-2547

> 20 * 40 > 60
TCTTTATATATATAATTCTTCTGTGAGTGTGTATGTCACTGAACTTCTCTCAAACGACTGGACCG
[TCTTTATATATATAATTCTTCTGTGAGTGTGTATGTCACTGAACTTCTCTCAAACGACTGGACCG
[TCTTTATATATATAATTCTTCTGTGAGTGTGTATGTCACTGAACTTCTCTCAAACGACTGGACCG
TCTTTATATATATAATTCTTCTGTGAGTGTGTATGTCACTGAACTTCTCTCAAACGACTGGACCG

> 80 * 100 * 120 *

ATTTTGATGAARTTTTTTGTGTGTGTTCAAGGGGATCTGGGAATGGTTTAGATTCACAATTT T g
ATTTTGATGAAATTTTTTGTGTGTGTTCAAGGGGATCTGGGAATGGTTTAGATTCACAATTTT(CRN
ATTTTGATGAAATTTTTTGTGTGTGTTCAAGGGGATCTGGGAATGGTTTAGATTCACAATTTTEM

ATTTTGATGAAATTTTTTGTGTGTGTTCAAGGGGATCTGGGAATGGTTTAGATTCACAATTTT

240 * 260

----------------------------------------------------- ACGTGTAGACAG
ACATTGGATCCGACAGACGGCGCTACCATCGCAGTGTCAANAIT TSRV area v Y NIe
———————————————————————————————————————— ATT®NAATTAAAGACGTGTAGACAG

att aattaaagACGTGTAGACAG

* 280
GACAACGTCTGTCGGGTCCGCTAG e
GACAACGTCTGTCGGGTCCGCTAG jewdsZi)
GACAACGTCTGTCGGGTCCGCTAGAer:

GACAACGTCTGTCGGGTCCGCTAG

* 80 * 100 * 120 *

140 * 160 * 180 *
CBT G-~ ———————m -
- —
ek6G----—--—--———
: LICCGCTGGACAATGTTTTTTTAATTAATTTTTAATTTATTAGTAGTTGTTGATTTTGGAATGTTT
t

TTTTTTATGGCGGIACGAAGTTCGCTGEGACAGCTAG
TTTTTTATGGCGGEACGAAGTTCGCTGEGACAGCTAG

=
4]
©

TTTTTTTAtGGCGGtACGAAGTTCGCTGYG CAGCTAG

TCTTTATATATAT AATTCTTCTGTQAGTGTGTATGTCACTGAACTTCTCTtAAACGACTGGACC )

65

65

128
130
128

195
155

140
260
180

129
129
129
129

133
130
131
194

164
161
162
257

124
122
121
125
124
140



Prap_HellAa

LWMEO1000121.1
JZSA01005098.1
ANCD01212189.1

LWMEO1000121.1
JZSA01001834.1

Cves_HellAa

LWMEO1000373.1
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S ca Ve oo/ NN RPNV VRSN T CTTAATATATATATTTCTTGTGTGCGTGTGTATGTGACTGAACTCCTCCTAAACGACTGGACCGATTTAGACGAAATTT]
Ha.-vXclo{ofcleleic{eleclelcy Noleloa e TC T TAATATATATATTTCTTGTGTGCGTGTGTATGTGACTGAACTCCTCCTAAACGACTGGACCGATTTAGACGAAATTT]
VARV N RPN VAT CTTAATATATATATTTCTTGTGTGCGTGTGTATGTGACTGAACTCCTCCTAAACGACTGGACCGATTTAGACGAAATTT]
N clcL VX RPN VN RPN VAT CTTAATATATATATTTCTTGTGTGCGTGTGTATGTGACTGAACTCCTCCTAAACGACTGGACCGATTTAGACGAAATTT]
HECI RV ARV VN VXA RRPTCTTAATATATATATTTCTTGTGTGCGTGTGTATGTGACTGAACTCCTCCTAAACGACTGGACCGATTTAGACGAAATTT]
N B VX107V V.V N e N NPT CT TAATATATATATTTCTTGTGTGCGTGTGTATGTGACTGAACTCCTCCTAAACGACTGGACCGATTTAGACGAAATTT]
N e[elor.V.\ TN KR M AR WNRN T CTTAATATATATATTTCTTGTGTGCGTGTGTATGTGACTGAACTCCTCCTAAACGACTGGACCGATTTAGACGAAATT
R VXN [ o NN RN VNPT CTTAATATATATATTTCTTGTGTGCGTGTGTATGTGACTGAACTCCTCCTAAACGACTGGACCGATTTAGACGAAATT
e e N Nele VA RPN RPN T CTTAATATATATATTTCTTGTGTGCGTGTGTATGTGACTGAACTCCTCCTAAACGACTGGACCGATTTAGACGAAATT
VN RLclcloca R VY Y N RPN TCTTAATATATATATTTCTTGTGTGCGTGTGTATGTGACTGAACTCCTCCTAAACGACTGGACCGATTTAGACGAAATT
HV N RV VXLV VRPNV TCTTAATATATATATTTCTTGTGTGCGTGTGTATGTGACTGAACTCCTCCTAAACGACTGGACCGATTTAGACGAAATTT]

40 *

60 * 80 > 100
-------------------- [TCTTAATATATATATTTCTTGTGTGCGTGTGTATGTGACTGAACTCCTCCTAAACGACTGGACCGATTTAGACGAAATTT]

TCTTAATATATATATTTCTTGTGTGCGTGTGTATGTGACTGAACTCCTCCTAAACGACTGGACCGATTTAGACGAAATTT

* 120 * 140 * 160 * 180 * 200

M TTTGTGTGTGTTCAAGGGGATCTGGGAATGGTTTAGATTCACAATTTTGTCCGCTGGACAATGTTTTTTTAATTAATTTTCAATTTATTAGTTGTTGTTG
BT TTGTGTGTGTTCAAGGGGATCTGGGAATGGTTTAGATTCACAATTTTGTCCGCTGGACAATGTTTTTTTAATTAATTTTCAATTTATTAGTTGTTGTTG]
BT TTGTGTGTGTTCAAGGGGATCTGGGAATGGTTTAGATTCACAATTTTGTCCGCTGGACAATGTTTTTTTAATTAATTTTCAATTTATTAGTTGTTGTTG]
BT TTGTGTGTGTTCAAGGGGATCTGGGAATGGTTTAGATTCACAATTTTGTCCGCTGGACAATGTTTTTTTAATTAATTTTCAATTTATTAGTTGTTGTTG]
M TTTGTGTGTGTTCAAGGGGATCTGGGAATGGTTTAGATTCACAATTTTGTCCGCTGGACAATGTTTTTTTAATTAATTTTCAATTTATTAGTTGTTGTTG
M TTTGTGTGTGTTCAAGGGGATCTGGGAATGGTTTAGATTCACAATTTTGTCCGCTGGACAATGTTTTTTTAATTAATTTTCAATTTATTAGTTGTTGTTG
BT TTGTGTGTGTTCAAGGGGATCTGGGAATGGTTTAGATTCACAATTTTGTCCGCTGGACAATGTTTTTTTAATTAATTTTCAATTTATTAGTTGTTGTTG]
BT TTGTGTGTGTTCAAGGGGATCTGGGAATGGTTTAGATTCACAATTTTGTCCGCTGGACAATGTTTTTTTAATTAATTTTCAATTTATTAGTTGTTGTTG]
BT TTGTGTGTGTTCAAGGGGATCTGGGAATGGTTTAGATTCACAATTTTGTCCGCTGGACAATGTTTTTTTAATTAATTTTCAATTTATTAGTTGTTGTTG]
BT TTGTGTGTGTTCAAGGGGATCTGGGAATGGTTTAGATTCACAATTTTGTCCGCTGGACAATGTTTTTTTAATTAATTTTCAATTTATTAGTTGTTGTTG]
M TTTGTGTGTGTTCAAGGGGATCTGGGAATGGTTTAGATTCACAATTTTGTCCGCTGGACAATGTTTTTTTAATTAATTTTCAATTTATTAGTTGTTGTTG
M TTTGTGTGTGTTCAAGGGGATCTGGGAATGGTTTAGATTCACAATTTTGTCCGCTGGACAATGTTTTTTTAATTAATTTTCAATTTATTAGTTGTTGTTG

TTTGTGTGTGTTCAAGGGGATCTGGGAATGGTTTAGATTCACAATTTTGTCCGCTGGACAATGTTTTTTTAATTAATTTTCAATTTATTAGTTGTTGTTG

* 220 * 240 * 260 * 280 * 300

ATTTTGGAATGTTTTACATTGGATCCGACAGACGGCGCTACCATCGCAGTGTCAAATTTTAAATAATATTCGAATTTTAATTTTAGTCTGTCCCGAAATT

* * * * *

320 340 360 380 400

Ml TAAAAAAAGTTTTGTTATCATTGTGTTATATCGTGTGTGACCATGTGCTGGATCGTTAGATATTGTCATAACATTTGAATAATAATTTTCATCAAAATGG]
Bl TAAAAAAAGTTTTGTTATCATTGTGTTATATCGTGTGTGACCATGTGCTGGATCGTTAGATATTGTCATAACATTTGAATAATAATTTTCATCAAAATGG]
M TAAAAAAAGTTTTGTTATCATTGTGTTATATCGTGTGTGACCATGTGCTGGATCGTTAGATATTGTCATAACATTTGAATAATAATTTTCATCAAAATGG
M TAAAAAAAGTTTTGTTATCATTGTGTTATATCGTGTGTGACCATGTGCTGGATCGTTAGATATTGTCATAACATTTGAATAATAATTTTCATCAAAATGG
HlTAAAAAAAGTTTTGTTATCATTGTGTTATATCGTGTGTGACCATGTGCTGGATCGTTAGATATTGTCATAACATTTGAATAATAATTTTCATCAAAATGG]
Bl TAAAAAAAGTTTTGTTATCATTGTGTTATATCGTGTGTGACCATGTGCTGGATCGTTAGATATTGTCATAACATTTGAATAATAATTTTCATCAAAATGG]
HlTAAAAAAAGTTTTGTTATCATTGTGTTATATCGTGTGTGACCATGTGCTGGATCGTTAGATATTGTCATAACATTTGAATAATAATTTTCATCAAAATGG]
M TAAAAAAAGTTTTGTTATCATTGTGTTATATCGTGTGTGACCATGTGCTGGATCGTTAGATATTGTCATAACATTTGAATAATAATTTTCATCAAAATGG
M TAAAAAAAGTTTTGTTATCATTGTGTTATATCGTGTGTGACCATGTGCTGGATCGTTAGATATTGTCATAACATTTGAATAATAATTTTCATCAAAATGG
HlTAAAAAAAGTTTTGTTATCATTGTGTTATATCGTGTGTGACCATGTGCTGGATCGTTAGATATTGTCATAACATTTGAATAATAATTTTCATCAAAATGG
HlTAAAAAAAGTTTTGTTATCATTGTGTTATATCGTGTGTGACCATGTGCTGGATCGTTAGATATTGTCATAACATTTGAATAATAATTTTCATCAAAATGG]
Bl TAAAAAAAGTTTTGTTATCATTGTGTTATATCGTGTGTGACCATGTGCTGGATCGTTAGATATTGTCATAACATTTGAATAATAATTTTCATCAAAATGG

TAAAAAAAGTTTTGTTATCATTGTGTTATATCGTGTGTGACCATGTGCTGGATCGTTAGATATTGTCATAACATTTGAATAATAATTTTCATCAAAATGG

* 420 ol 440 ol 460 * 480
CTTATTAAAAATTGAAATTTTGAAATTAAAGACGTGTAGACAGGACAACGTCTGTCGGATCCGCT AGEE : 447
CTTATTAAAAATTGAAATTTTGAAATTAAAGACGTGTAGACAGGACAACGTCTGTCGGATCCGCTAGLEACIEACLN PN VAV.V.N N K07.V2N It
CTTATTAAAAATTGAAATTTTGAAATTAAAGACGTGTAGACAGGACAACGTCTGTCGGATCCGCTACA AN LAY N VAN R L c7:\cT NCRa: iy
CTTATTAAAAATTGAAATTTTGAAATTAAAGACGTGTAGACAGGACAACGTCTGTCGGATCCGCTAGIRAYAVAA RN V-V-VN N V2N VAN W St ¥ g
CTTATTAAAAATTGAAATTTTGAAATTAAAGACGTGTAGACAGGACAACGTCTGTCGGATCCGCTAGAYACAR N AN VN 2Vav\¢]clc7.\eIcam-aapt- ¥
CTTATTAAAAATTGAAATTTTGAAATTAAAGACGTGTAGACAGGACAACGTCTGTCGGATCCGCTAGLAGCLY N P-VV.N KCh I I ECH I It I
CTTATTAAAAATTGAAATTTTGAAATTAAAGACGTGTAGACAGGACAACGTCTGTCGGATCCGCTAGIAYASelcn Ky PAV.V.N W LCT.V:V.V XGRSty
CTTATTAAAAATTGAAATTTTGAAATTAAAGACGTGTAGACAGGACAACGTCTGTCGGATCCGCTAGLICANNEAYICAT-Y NN LCIo8 N7 XORa iy
CTTATTAAAAATTGAAATTTTGAAATTAAAGACGTGTAGACAGGACAACGTCTGTCGGATCCGCTAGNAYNEAYRRT-YV-NV-Y B R EoTon N i<y
CTTATTAAAAATTGAAATTTTGAAATTAAAGACGTGTAGACAGGACAACGTCTGTCGGATCCGCTAGILYAL A RACLVVN N I il A XCR- o i g
CTTATTAAAAATTGAAATTTTGAAATTAAAGACGTGTAGACAGGACAACGTCTGTCGGATCCGCT AG NN RN RLYA\CT-XCT v - ¥ g
CTTATTAAAAATTGAAATTTTGAAATTAAAGACGTGTAGACAGGACAACGTCTGTCGGATCCGCTAGLRGYNEPNP-VAV.N VAN B P2V-XC) NCR-a iy

CTTATTAAAAATTGAAATTTTGAAATTAAAGACGTGTAGACAGGACAACGTCTGTCGGATCCGCTAG

80
100
100
100
100
100
100
100
100
100
100
100

180

: 200
: 200
: 200
: 200
: 200
: 200
: 200
: 200
: 200
: 200
: 200

HMEATTTTGGAATGTTTTACATTGGATCCGACAGACGGCGCTACCATCGCAGTGTCAAATTTTAAATAATATTCGAATTTTAATTTTAGTCTGTCCCGAAAT T
HMEATTTTGGAATGTTTTACATTGGATCCGACAGACGGCGCTACCATCGCAGTGTCAAATTTTAAATAATATTCGAATTTTAATTTTAGTCTGTCCCGAAATT g
HEATTTTGGAATGTTTTACATTGGATCCGACAGACGGCGCTACCATCGCAGTGTCAAATTTTAAATAATATTCGAATTTTAATTTTAGTCTGTCCCGAAATTI
HEATTTTGGAATGTTTTACATTGGATCCGACAGACGGCGCTACCATCGCAGTGTCAAATTTTAAATAATATTCGAATTTTAATTTTAGTCTGTCCCGAAATTI
HEATTTTGGAATGTTTTACATTGGATCCGACAGACGGCGCTACCATCGCAGTGTCAAATTTTAAATAATATTCGAATTTTAATTTTAGTCTGTCCCGAAATTI
HEATTTTGGAATGTTTTACATTGGATCCGACAGACGGCGCTACCATCGCAGTGTCAAATTTTAAATAATATTCGAATTTTAATTTTAGTCTGTCCCGAAATTE
MEATTTTGGAATGTTTTACATTGGATCCGACAGACGGCGCTACCATCGCAGTGTCAAATTTTAAATAATATTCGAATTTTAATTTTAGTCTGTCCCGAAATT g
HMEATTTTGGAATGTTTTACATTGGATCCGACAGACGGCGCTACCATCGCAGTGTCAAATTTTAAATAATATTCGAATTTTAATTTTAGTCTGTCCCGAAATT g
HEATTTTGGAATGTTTTACATTGGATCCGACAGACGGCGCTACCATCGCAGTGTCAAATTTTAAATAATATTCGAATTTTAATTTTAGTCTGTCCCGAAATTI
HEATTTTGGAATGTTTTACATTGGATCCGACAGACGGCGCTACCATCGCAGTGTCAAATTTTAAATAATATTCGAATTTTAATTTTAGTCTGTCCCGAAATTI
AT TTTGGAATGTTTTACATTGGATCCGACAGACGGCGCTACCATCGCAGTGTCAAATTTTAAATAATATTCGAATTTTAATTTTAGTCTGTCCCGAAATTI
HMATTTTGGAATGTTTTACATTGGATCCGACAGACGGCGCTACCATCGCAGTGTCAAATTTTAAATAATATTCGAATTTTAATTTTAGTCTGTCCCGAAAT T

280
300
300
300
300
300
300
300
300
300
300
300

380

: 400
: 400
: 400
: 400
: 400
: 400
: 400
: 400
: 400
: 400
: 400
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* *
T AGTEEeRIATIO T A TITAT TLRIA T T | T COUACNAT AAIRRIATAL-------- - -
STACIAAG TAAAAA T TABTTATTGCATATC TEEACUACTATTAYAGGCCAGTC TTCAAACEETTTETE TCAGC T T IE.
TACIEAAGTAAAAATT TABBTIIATTECATATCTEIVACWACTAT TAWACOCEEAGTC TTCAAACEETTTETETCACCT S TLRR

Emus_HellCa :

z TCTTTATATATATAATTCTTCTGﬂAﬂGTGTGTTAGTAACTGAACTCCTCCTTAACGGCTGGGCCGATTTCGATGAAATTTTTTGTGTG
Bmor_HellCa.1l : A

* 20 * 40 * 60 * 80
TCTTTATARTATATAIRTTCTTCTGIREEGTGTGTTHUGT®ACTGAACTCCTCCTIRAACGGCTGGRCCCATT TRAATCEmATTT)
TCTTTATAGTATATAATTCTTCTGFACGTGTGTTAGTAACTGAACTCCTCCTIRAACGGCTGGECCCATTTEEGATGAAATTT,
TCTTTATARTATATAATTCTTCTGRARGTGTGTTAGTAACTGAACTCCTCCTIAACGGCTGGECCCATTTEEGATCAAATTT
TCTTTATA TATATAaATTCTTCTGtacGTGTGTTaGTaACTGAACTCCTCCTtAACGGCTGGYCCCATTTCgATGaaATTT

* 100 * 120 * 140 * 160
T TCTIATEO T e C T GGECCCTGGATEGTTTAGAT TCACAA T B Clolee]e[6 A Gt TGGCECLEEIC
@ TTGTETE T TIUEAGHEGGICCCTGGATEGTTTAGATTEACAAT TEACCITATATAGERACAATGEGE!TGGCACETCECA
[T TCTETETIATIHAGAGIIGGECCCTCCATRGTTTAGATTIHACAAN TGACCIFATATAGCGIACAATGCCGCETCGCACCICCCA!
TTTGTQTgT Tt gaGttGGtCCCTGGATYGTTTAGATTCACAAtTgAcCtatatAGg acaatgggc TGGCaCctCcca

* 180 200 * 220 240

tac aAGTaaaaATtTA TtATTgcATaTcTg ag actatta ag gggagtCTtcAAAc TTTgTgTgagct t

* 260 * 280 * 300 * 320

GGCAgaACAACGTETGCCGGG CAGCTAG

BCTTIIATATATATAATTCTTCTGFAGGTGTGTTAGTAACTGAACTCCTCCTAACGGCTGGECCGATTTCEBATGAAATTIGITGTGTATE

CTTtATATATATAQTTCTTCTGtacGTGTGTTaGTaACTGAACTCCTCCTEAACGGCTGG CCGATTTCQATGAAATTEEETGTGT T TT GAGTQgGg

* 160 * 180 * 200

CAAITGACCTATATAGGTACAATGGGEATGCUANETCCCATACAAAG TAAAAATTTAT
CAALTGACCTATATAGGETACAATGGGLETECCAMETCCCATACEAA
Al

* 220 * 240 * 260 * 280 * 300
: ALIAGLIGGBAG T T T CAAA LT T TG TG T Gl I A T Y\CAGAABAAC
: ALIAGLIGGGAG T CT T CAAAC T T TG TG T GG T T [ECAGAARAAC]
: A®AG GUTTTGATAATAATATGCTATTTGTTGAAAAGTCATTAGCCTTAAATACAATTTTAEG® e GlehYNe
------ Al e A
tta ag gGgAgTcttcaaAcTTTgTgTg gct t g CAgaAcAAC
*
: 263
: 263
: 318
219

GTtTGCCGGG cAGctAg

AMITCCCATACAAAGTAAAAATTTATYATTGCATATCTCEACHIACTAR
uﬁTTGCATATCTGGA LWACTARM

ATTGCATATCTGIAGEACTARH
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* 140 * 160 * 180 * 200
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Figure S18

* 20 * 40 * 60 * 80
TCTTTATATATATAATTCTTCTGTGAGTGTGTATGTCACTGAACTTCTCTTAAACGACTGGACCGATTTTGATGAAATTT]
[TCTTTATATATATAATTCTTCTGTGAGTGTGTATGTCACTGAACTTCTCTTAAACGACTGGACCGATTTTGATGAAATTT]
TCTTTATATATATAATTCTTCTGTGAGTGTGTATGTCACTGAACTTCTCTTAAACGACTGGACCGATTTTGATGAAATTT

* 100 * 120 * 140 * 160
[TTTGTGTGTGTTCAAGGGGATCTGAGAATGGTTTAGAT TCACAA Gttt ettt
[TTTGTGTGTGTTCAAGGGGATCTGAGAATGGTTTAGATTCACAAINNRICIIY Y cioareic/ NV N ICIRNN NN RV VANV A RN

TTTGTGTGTGTTCAAGGGGATCTGAGAATGGTTTAGATTCACAA

* 180 * 200 * 220 * 240
------------------------------------------------- AGACG R T AGACAGGACAACG
TAATTTATTAGTAGTTGTTGATTTTGGAATGTTTTACATTGGATCCGACKNNREGCGCTACCATACNTNNETNTYXee
AGACG TAGACAGGACAACG
*
TCTGTCGGGTCCGCTAGHERETR
TCTGTCGGGTCCGCTAGHENPLN

TCTGTCGGGTCCGCTAG
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* 20 * 40 * 60

Ml TCTTTATATATATAATTCTTCTGTGAGTGTGTATGTCACTGAACTTCTCTCAAACGACTGGACCG
M TCTTTATATATATAATTCTTCTGTGAGTGTGTATGTCACTGAACTTCTCTCAAACGACTGGACCG

TCTTTATATATATAATTCTTCTGTGAGTGTGTATGTCACTGAACTTCTCTCAAACGACTGGACCG

* 80 > 100 * 120 *

A TTTTGATGAAATTTTTTGTGTGTGTTCAAGGGGATCTGGGAATGGTTTAGATTCACAATTTTERN
AT TTTGATGAAATTTTTTGTGTGTGTTCAAGGGGATCTGGGAATGGTTTAGATTCACAATTT TRES

ATTTTGATGAAATTTTTTGTGTGTGTTCAAGGGGATCTGGGAATGGTTTAGATTCACAATTTT

140 160 180

AT AA TTAA TT TA TA TT

200 * 220 * 240 * 260
: ACATTGGATCCGACAGACGGCGCTACCATCGCAGTGTCAAATTTTAAATA
it e ittt TATTCAAATTAAAG
TATTCAAATTAAAG
* 280 >
HACGTGTAGACAGGACAACGTCTGTCGGGTCCGCTAG ez

ACGTGTAGACAGGACAACGTCTGTCGGGTCCGCTAG
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