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Coding sequence comparison between Nte-LCY1 (Nt-1) and Nsye-LCY (Nsyl)

I\ TGGATTGTATTGGAGCTCGAAATTTTECTACAATGGCGGTTTTTACGTGTCCGAGATTCAAATCATTAGGAAGAAAGAGAATTATGCCARN
I\ TGGATTGTATTGGAGCTCGAAATTTTINCTACAATGGCGGTTTTTACGTGTCCGAGATTCAAATCATTAGGAAGAAAGAGAATTATGCCAN
H\GAAAAAAGCAACCATTTTGGCCTATACATATGAAAGTGAAGTGTAGTGGAAGTGATAGTTGTGTAGTGGTTAAAGAAGATTTTGCTGATEE
N \GAAAAAAGCAACCATTTTGGCCTATACATATGAAAGTGAAGTGTAGTGGAAGTGATAGTTGTGTAGTGGTTAAAGAAGATTTTGCTGA TS
HGAAGAAGATTAMATAAAAGCTGGTGGTTCAGAACTTGTTTTTGTTCAAATGCAGCAGAATAAAGACATGGATCTACAGTCTAAGCTTTCT S
HNGAAGAAGATTANATAAAAGCTGGTGGTTCAGAACTTGTTTTTGTTCAAATGCAGCAGAATAAAGACATGGATCTACAGTCTAAGCTTTCTS
HGATAAGTTGCGACAAATATCATCAGCTGGACAAACTATACTGGATTTAGTGGTCATTGGCTGTGGTCCTGCTGGTCTTGCTCTTGCTGCGEN
N GATAAGTTGCGACAAATATCATCAGCTGGACAAACTATACTGGATTTAGTGGTCATTGGCTGTGGTCCTGCTGGTCTTGCTCTTGCTGCGHEN

HGAGTCTGCTAAACTCGGGTTGAACGTGGGGCTCGTTGGTCCTGATCTTCCTTTCACAAATAACTATGGTGTCTGGGAAGACGAGTTCAAA
HGAGTCTGCTAAACTCGGGTTGAACGTGGGGCTCGTTGGTCCTGATCTTCCTTTCACAAATAACTATGGTGTCTGGGAAGACGAGTTCAAA

HGATCTTGGGCTTCAAGCATGCATTGAACATGTTTGGAGTGATACCATTGTATATCTTGATGATGCCGATCCAATTCTTATTGGACGTGCTES
HGATCTTGGGCTTCAAGCATGCATTGAACATGTTTGGAGTGATACCATTGTATATCTTGATGATGCCGATCCAATTCTTATTGGACGTGC TS
I TATGGAAGAGTTAGTCGCCATTTACTGCATGAGGAGTTACTCAAAAGGTGTGTGGAGGCAGGTGTTTTATATCTTAACTCGAAAGTGGATES
T ATGGAAGAGTTAGTCGCCATTTACTGCATGAGGAGTTACTCAAAAGGTGTGTGGAGGCAGGTGTTTTATATCTTAACTCGAAAGTGGATEN
I\ GGATCGTTGAGTCCACAAGTGGCCACAGTCTTGTAGAGTGCGAGGGCGACATTGTCATTCCTTGCAGGTTTGTCACTGTTGCATCTGGARN
il \GGATCGTTGAGTCCACAAGTGGCCACAGTCTTGTAGAGTGCGAGGGCGACATTGTCATTCCTTGCAGGTTTGTCACTGTTGCATCTGGARN
HGCCGCCTCAGGGAAATTCTTGCAGTATGAGTTGGGAGGTCCTCGGGTTTCTGTTCAAACAGCTTATGGAGTGGAAGTTGAGGTCGATAACHES
HGCCGCCTCAGGGAAATTCTTGCAGTATGAGTTGGGAGGTCCTCGGGTTTCTGTTCAAACAGCTTATGGAGTGGAAGTTGAGGTCGATAACHES
N NATCCGTATGATCCAAGCCTGATGGTTTTCATGGATTATAGAGACTATGTCAGACACGACGCTCAATCTTTAGAAGCTAAATATCCAACARN
A NATCCGTATGATCCAAGCCTGATGGTTTTCATGGATTATAGAGACTATGTCAGACACGACGCTCAATCTTTAGAAGCTAAATATCCAACARN

T TTCTTTATGCCATGCCCATGACTAAAACARGAGTCTTTTTCGAGGAAACTTGTTTGGCTTCAAAAGATGCAATGCCATTTGATCTATTA
T TTCTTTATGCCATGCCCATGACTAAAACARGGAGTCTTTTTCGAGGAAACTTGTTTGGCTTCAAAAGATGCAATGCCATTTGATCTATTA
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HNNAGAAAAAACTGATGTTACGATTGAACACATTGGGCATAAAAATTAAAAAAATCTACGAGGAGGAATGGTCTTACATACCAGTTGGTGGARE
N NAGAAAAAACTGATGTTACGATTGAACACATTGGGCATAAAAATTAAAAAAATCTACGAGGAGGAATGGTCTTACATACCAGTTGGTGGARE
T CGTTGCCAAATACAGAGCAGAAAACACTTGCGTTTGGCGCTGCTGCTAGCATGGTTCATCCAGCTACAGGTTATTCAGTTGTCAGAT CARE
T CGTTGCCAAATACAGAGCAGAAAACACTTGCGTTTGGCGCTGCTGCTAGCATGGTTCATCCAGCTACAGGTTATTCAGTTGTCAGAT CARK
HCTGTCCGAGGCGCCAAAATGCGCCTCCGTACTTGCAAATATTTTAAGACAAAATCATGTCAAGAACATGATTACCAGTTCAAGTGCCACARE
HCTGTCCGAGGCGCCAAAATGCGCCTCCGTACTTGCAAATATTTTAAGACAAAATCATGTCAAGAACATGATTACCAGTTCAAGTGCCACARE
HNGTATCTCAACTCAAGCTTGGAACACCCTTTGGCCACAAGAACGAAAAAGGCAACGATCGTTTTTCCTATTTGGATTGGCACTCATATTGEE
HNAGTATCTCAACTCAAGCTTGGAACACCCTTTGGCCACAAGAACGAAAAAGGCAACGATCGTTTTTCCTATTTGGATTGGCACTCATATTGHE
HCAGCTGGATATTGAGGGGATTAGGTCATTTTTCCGCGCATTCTTCCGTGTACCAAAATGGATGTGGCAAGGTTTTCTTGGCTCTAGTCT T
HCAGCTGGATATTGAGGGGATTAGGTCATTTTTCCGCGCATTCTTCCGTGTACCAAAATGGATGTGGCAAGGTTTTCTTGGCTCTAGTCT TS
T CATCAGCAGACCTCATGTTATTTGCCTTCTACATGTTTATTATTGCACCAAATGACATGAGAAAAGGCCTAATCAGACATCTGTTATCTE
T CATCAGCAGACCTCATGTTATTTGCCTTCTACATGTTTATTATTGCACCAAATGACATGAGAAAAGGCCTAATCAGACATCTGTTATCTRE

GATCCAACTGGTGCAACTATGATAAGAACTTATCTTACATTTTAGEENRSWES
GATCCAACTGGTGCAACTATGATAAGAACTTATCTTACATTTTAGEEENRSWES
Coding sequence comparison between Nte-LCY2 (Nt-2) and Ntom-LCY (Ntom)

ATGGAGTGTATTGGAGCTCGAAATTTTGCTACAATGGCGGTTTTTACGTGTCCGAGATTCAAATCATTAGGAAGAAGGAGAATTATGCCA
ATGGAGTGTATTGGAGCTCGAAATTTTGCTACAATGGCGGTTTTTACGTGTCCGAGATTCAAATCATTAGGAAGAAGGAGAATTATGCCA

AGAAAAAAGCAACCANTTTGGCCTATACATATGCAAGTGAAGTGTAGTGGAAATGAGAGTTGTGTAGTAGTTAAAGAAGATTTTGCINGA
AGAAAAAAGCAACCARTTTGGCCTATACATATGCAAGTGAAGTGTAGTGGAAATGAGAGTTGTGTAGTAGTTAAAGAAGATTTTGC@GA

HGAAGAGGATTATATAAAAGCTGGTGGTTCAGAACTTGTTTTTGTTCAAATGCAGCAGAATAAAGACATGGATCTGCAGTCTAAGCTTTCTE
HGAAGAGGATTATATAAAAGCTGGTGGTTCAGAACTTGTTTTTGTTCAAATGCAGCAGAATAAAGACATGGATCTGCAGTCTAAGCTTTCTHE
HGATAAGTTGCGACAAATATCATCARCTGGACAAACTATACTGGATTTGGTGGTCATAGGINTGTGGTCCTGCTGGTCTTGCTCTTGC@GCGES
HGATAAGTTGCGACAAATATCATCARGCTGGACAAACTATACTGGATTTGGTGGTCATAGGOTGTGGTCCTGCTGGTCTTGCTCTTGCINGCGHE

Ntom :

) ()

GAGTCTGCTAAACTCGGATTGAACGTTGGGCTCGTTGGTCCTGATCTTCCTTTCACAAATAACTATGGTGTTTGGGAGGATGAGTTCAAR

HGAGTCTGCTAAACTCGGATTGAACGTTGGGCTCGTTGGTCCTGATCTTCCTTTCACAAATAACTATGGTGTTTGGGAGGATGAGTTCAAR
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GATCTTGGRCTTCAAGCGTGCATTGAACATGTRTGGAGGGATACCATINGTATATCTTGACGATGCCGATCCAATTCTTATCGGTCGTGC TR
HGCATCTTGGECTTCAAGCGTGCATTGAACATGTINTGGAGGGATACCATIAGTATATCTTGACGATGCCGATCCAATTCTTATCGGTCGTGC TS

I TATGGAAGAGTTAGTCGCCATTTACTGCACGAGGAGTTACTCAAAAGGTGTGTGGAGGCAGGTGTTTTATATCTTAACTCGAAAGTGGATES
T ATGGAAGAGTTAGTCGCCATTTACTGCACGAGGAGTTACTCAAAAGGTGTGTGGAGGCAGGTGTTTTATATCTTAACTCGAAAGTGGATES
H\GGATCGTTGAGTCCACAAGTGGCCACAGTCTTGTAGAGTGCGAGGGCGACATTGTCATTCCTTGCAGGTTTGTCACTGTTGCAT CTGGE
il \GGATCGTTGAGTCCACAAGTGGCCACAGTCTTGTAGAGTGCGAGGGCGACATTGTCATTCCTTGCAGGTTTGTCACTGTTGCAT CTGGHNES

GCI@GCCTCAGGGAAATTCTTGCAGTATGAGTTGGGAGGTCCTCGGGTTTCTGTTCAAACAGCTTATGGAGTGGAAGTTGAGGTCGATAAC
GCINGCCTCAGGGAAATTCTTGCAGTATGAGTTGGGAGGTCCTCGGGTTTCTGTTCAAACAGCTTATGGAGTGGAAGTTGAGGTCGATAAC

AATCCGTATGATCCAAGICTGATGGTTTTCATGGATTATAGAGACTATGTCAGACACGACGCTCAATCTTTAGAAGCTAAATATCCAACA
AATCCGTATGATCCAAGECTGATGGTTTTCATGGATTATAGAGACTATGTCAGACACGACGCTCAATCTTTAGAAGCTAAATATCCAACA

T TTCTTTATGCCATGCCCATGACTAAAACAAGAGTCTTTTTCGAGGAAACTTGTTTGGCTTCAAAAGATGCAATGCCATTTGATTTGTTARS
T TTCTTTATGCCATGCCCATGACTAAAACAAGAGTCTTTTTCGAGGAAACTTGTTTGGCTTCAAAAGATGCAATGCCATTTGATTTGT TARK
HNNAGAANAANECCTGATGTTACGATTGAACACACTGGGTGTAAGAATTAAGCAAATCTACGAGGAGGAATGGTCITACATACCAGTTGGTGGARE
N NAGAAAANIRCTGATGTTACGATTGAACACACTGGGTGTAAGAATTAAGCAAATCTACGAGGAGGAATGGTCINTACATACCAGTTGGTGGARE
N TCETTRCCAAATACRGAGCAGAAAACACTTGCETTTGGOGCTGCTGCTAGCATGGTTCATCCAGCTACAGGTTATTCAGTTGTCAGATCA
T CINT TINCCAAATACISGAGCAIRAAAACACTTGCRTTTGGINGCTGCTGCTAGCATGGTTCATCCAGCTACAGGTTATTCAGTTGTCAGATCA
HNCTGTCCGAGGCECCAAAATGCGCCTCRGTACTTGCTAATATTTTAINGACAAAATCATGTCAAGAACATGCTIRACIRAGTTCAAGTACCACA
HCTGTCCGAGGCINCCAAAATGCGCCTCIMGTACTTGCTAATATTTTAGGACAAAATCATGTCAAGAACATGCTINACIMAGTTCAAGTACCACA
HNGTATCTCAACTCAAGCTTGGAACACCCTTTGGCCACAAGAACGAAAAAGGCAARGATCGTTTTTCCTATTTGGETTGGCACTCATATTGEE
HNAGTATCTCAACTCAAGCTTGGAACACCCTTTGGCCACAAGAACGAAAAAGGCAAGMGATCGTTTTTCCTATTTGGRTTGGCACTCATATTGHE
HCAGTTGGATATTGAGGGGATTAGGTCATTTTTCCGCGCATTCTTCCTGTGCCAAAATGGATGTGGCAAGGATTTCTTGGCTCTAGTCT T
HCAGTTGGATATTGAGGGGATTAGGTCATTTTTCCGCGCATTCTTCCETGTGCCAAAATGGATGTGGCAAGGATTTCTTGGCTCTAGTCT TS

TCATCAGCAGACCTCATGTTATTTGCCTTCTACATGTTTATTATTGCACCAAATGACATGAGAAAAGGCCTAATCAGACATE®TGTTATCTRE
T CATCAGCAGACCTCATGTTATTTGCCTTCTACATGTTTATTATTGCACCAAATGACATGAGAAAAGGCCTAATCAGACATINTGTTAT CTE

GATCCAACTGGTGCAACCATGATAAGAACTTATCTTACATTT TAGEENESWAS)
GATCCAACTGGTGCAACCATGATAAGAACTTATCTTACATTTTAGENESWAS
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