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ABSTRACT

This study was conducted on the inland wetlands of Jeju Island from March 2015 

to November 2020. The purpose of the research was to analyze the distribution 

characteristics of alien turtles, their genetic identification and introduction routes using 

molecular genetics, and to suggest plans for their management.

The 46 locations in Jeju Island were investigated, and a total of 258 individuals 

belonging to 11 species of six genera and four families were identified. These 

included Trachemys scripta elegans, T. s. scripta, T. s. troostii, Pseudemys concinna, 

P. peninsularis, P. floridana, P. rubriventris, Chrysemys picta picta, Mauremys 

sinensis, Pelodiscus sinensis, and Podocnemis unifilis. The greatest number of T. s. 

elegans (70.54%) at 41 water bodies were observed and followed by P. concinna 

(10.07%), M. sinensis (4.65%), and P. rubriventris (4.65%). Alien turtle inhabitations 

was confirmed in 32 locations of Jeju-si and 14 locations of Seogwipo-si, 

respectively. In Jocheon-eup of Jeju-si, 40 individuals of eight species were observed 

in six locations; whereas in Aewol-eup, 54 individuals of seven species were 

observed in six locations. The results showed that, species diversity was highest in 

Jocheon-eup and Aewol-eup of Jeju Island. Currently, all aspects including habitat, 

species diversity, and population of alien turtles are increasing in Jeju Island. It is 

believed that the introduction and inhabitation of alien turtles in Jeju Island is rapidly 

increasing. Habitats for alien turtle were categorized as ponds, reservoirs, streams, 

puddles, and crater lakes of which ponds accounted for the greatest percentage 

(76.09%). It is expected that alien turtles will be easily settled at pond because of 

the presence of good basking site, hiding site, and sufficient emergent hydrophytes, 

which are needed for turtles’s inhabitation.

The mtDNA CYTB and CO1 sequences were analyzed to identify species or 

subspecies of alien turtles in Jeju Island. Among the 28 CYTB sequences, 16 

sequences were 99.91%–100% similar to T. s. elegans, eight sequences were 99.82%–
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100% similar to Pseudemys, and four sequences were 99.73%–100% similar to M. 

sinensis. Among the 26 CO1 sequences, 14 sequences were 99.61%–100% similar to 

T. s. elegans, eight sequences were identical to Pseudemys, and four sequences were 

identical to M. sinensis. Based on mtDNA analysis, indicated that it was possible to 

genetically identify T. s. elegans, Pseudemys, and M. sinensis. T. s. elegans and M. 

sinensis, which showed a monophyletic pattern, respectively. The CYTB sequences 

from T. s. elegans in Jeju Island were grouped into five haplotypes (HTC01–HTC04, 

and HTC06). It is assumed that they originated from more than five maternal 

lineages. In addition, some sequences were identical as reported in South Korea and 

it can be assumed that this turtle group has the same maternal lineage. Therefore it 

is considered that these turtles were introduced in Jeju after being imported from the 

USA to South Korea. P. concinna in Jeju Island had three diverse haplotypes 

(HPC01, HPC03, and HPC04), whereas the CO1 sequences had two haplotypes 

(HPO01 and HPO02). The results showed that P. concinna had three maternal 

lineages introduced. M. sinensis had identical CO1 sequences, and its CYTB 

sequences were grouped into three haplotypes (HMC03–HMC05). The results showed 

that even if the Jeju group stemmed from a single maternal line, the different lineage 

groups were introduced by the genetic diversity of the same common maternal 

ancestor prior to the importation of the turtles. Considering the based on th 

phylogenetic tree using gene sequences of alien turtles in Jeju Island, as well as in 

various other countries (i.e., USA, China, Taiwan, and Germany), my results 

indicated that T. s elegans, P. concinna, and M. sinensis were imported world widely 

from their original habitats to Korea.

Thus, to manage alien turtles in Jeju Island, continuous monitoring of their status 

and distribution range is necessary. Furthermore, to capture and control the number 

of alien turtles, their ecological characteristics need to be considered. In addition, it 

is necessary to accurately identify alien turtles based on molecular genetics. The Jeju 

government should regulate the trade of alien turtles and some species with potential 

for hybridization nee to be severely restricted. By establishing a systematic 
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management system which effectively screening for the introduction and distribution 

of alien turtles, it will be possible to achieve preemptive reactions to prevent their 

introduction into nature. 

This study presents an accurate and scientific basis for information regarding the 

inhabitation and introduction routes of alien turtles in Jeju Island and could be useful 

for planning the effective management of the Jeju alien turtle groups.
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Ⅰ. 서론 

1. 연구 배경

  교통과 통신의 발달이 전 세계를 연결하는 중요한 수단이 되면서 국가간의 거

래가 활발하게 이루어지고 있다. 산업화에 따른 경제발전으로 여행과 레저, 반려

동물에 대한 관심 등 여가 생활이 다양해지면서 인간의 활동 범위가 확장되었고, 

지구상에 나타나는 기후변화로 인해 인위적 또는 자연적으로 생물 이동량이 증

가하고 있다(Wilson, 1995; Williamson, 1996; 식품의약품안전청, 2004; Banks et 

al., 2015). 생물다양성 보전 및 이용에 관한 법률 제 2조(정의)에 의하면, 외래생

물(Alien species)이란 외국으로부터 인위적 또는 자연적으로 유입되어 그 본래의 

원산지 또는 서식지를 벗어나 존재하게 된 생물을 말한다. 외국에서 인위적·자연

적으로 유입되었거나 유전자변형을 통해 생산된 생물체 중에서 국내 생태계의 

균형을 교란하거나 교란할 우려가 있는 야생의 생물을 생태계교란 생물로 구분

하고 있으며, 침입외래종과 생태계교란종을 동일한 개념으로 정의하고 있다(김 

등, 2016; 한국외래생물정보시스템, 2020). 생물다양성협약(Convention on 

Biological Diversity, CBD) 제2조에서는 생태계, 서식지 혹은 생물종을 위협하는 

외래종을 침입외래종(Invasive alien species), 국제자연보전연맹(International Union 

for the Conservation of Nature and Natural Resources, IUCN)에서는 자연적 또는 반

(半)자연적인 생태계나 서식지에 정착하여 변화를 일으키고 토착생물다양성을 위

협하는 외래종을 침입종(Invasive species)으로 정의하고 있다. 이전에는 서식하지 

않았던 지역으로 특정종의 외부 유입과 정착, 확산을 생물학적 침입(Mack et al., 

2003)이라 하였으며, Spear et al. (2013)은 외래종을 ‘alien’, ‘extralimital’, ‘invasive’

로 구분하여 침입종은 사회·경제적 부분과 생물다양성에 부정적인 영향을 미치는 

종으로 정의하였다. 외래종의 정의는 각 주체 또는 시간이 지남에 따라 조금씩 

변화하고 있으며, 대표적인 용어로 외래종과 침입종을 사용하여 최근에는 번식 

능력이 있는 모든 생물체들을 포함하고 있다(한국환경정책·평가연구원, 2004; 김 
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등, 2016). 침입성 외래생물은 기후변화, 서식지 파괴, 환경 오염 등 다른 원인들

과 맞물려 생물다양성 손실 및 생태계에 커다란 위협요소로 작용하고 있다(Huxel 

et al., 1999; Pimentel et al., 2005; Secretariat of the Convention on Biological 

Diversity, 2009, 2010; 윤, 2011; 이 등, 2016, 김, 2018).

  Hulme (2009)은 지구상에서 외래종의 대규모 이동이 4차례에 걸쳐 일어났음을 

제안하였다. 첫 번째는 1500년대 중세 시기에 아메리카 대륙의 발견과 식민지화 

과정에서 유럽과 아메리카 대륙 간 대규모 생물의 이동이며, 두 번째는 1800년대 

산업혁명으로 인한 국가 간 교역의 급진적 증가와 1820년부터 1930년 사이에 유

럽인 5천만 명이 미국으로 이주하면서 외래종이 대규모 이동하였다. 세 번째는 

1975년 이후 현재까지의 이동으로 세계화 및 소득수준의 향상, 운송수단의 발달

로 인한 대규모 이동이며, 네 번째는 기후변화에 의한 이동이다(Mack et al., 

2000; Levins and D’Antonio, 2003; Hulme, 2009). 외래종의 유입 경로는 의도적 

유입, 비의도적 유입, 폐쇄 도입 그리고 도입 후의 확산 벡터의 4가지로 구분된

다(Wittenberg and Cock, 2001). 선박과 항공기 기술의 발달로 외래종이 살아있는 

상태로 유입될 가능성이 높아진 점, 이민과 여행객의 증가, 무역의 자유화, 이국

적인 동·식물에 대한 애완 선호도 증가 등이 외래종 유입의 원인이 된다(Office 

of Technology Assessment, 1993).

  국내에는 농가 소득 향상, 애완용, 종교용, 해외생물 전시 및 교육 등의 의도적

인 목적으로 다양한 외래생물이 세계 각 국에서 유입되고 있다. 수입되는 외래생

물 중에는 대부분이 동물이며, 파충류의 경우는 연간 40만 마리 정도가 거래되고 

있으나 파충류 수입시 무역거래 관세부호인 HS부호(HS CODE)가 도마뱀류, 거북

류 등 ‘○○류’로 분류되어 수입되어지는 외래생물종의 정확한 정보를 알 수 없

는 경우가 많다(환경부, 2010). 최근에는 특이하거나 희귀한 애완동물에 대한 관

심이 커지면서 거북류의 거래가 증가하는 추세로 2004년부터 20015년까지 연간 

최소 6,000 kg 이상의 거북류가 지속적으로 수입되었다(이 등, 2016). 현재 수·출

입허가대상 거북은 총 20종으로 외래거북 수입시에는 “야생생물 보호 및 관리에 

관한 법률”에 따라 수입 규제 대상 여부를 확인해야 하며, “멸종위기에 처한 야

생 동식물의 국제거래에 관한 협약(Convention on International Trade in 

Endangered Species of Wild Fauna and Flora, CITES)”에 따라 등급별 적합한 허가
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기준과 절차를 반드시 준수해야 한다(식품의약품안전청, 2004; 환경부 2010, 

2019a; 이 등 2016). 그럼에도 불구하고 통관 절차를 거쳐 수입된 거북류들은 검

역대상 수출입동물에 해당되지 않아 별도의 검역 절차 없이 수입 신청자에게 양

도된다(이 등, 2016). 현재 수입되는 거북류를 포함하여 많은 외래생물 중에는 다

른 국가에서 이미 침략성 위해 외래종으로 지정하여 개체수 조절과 퇴치 등 엄

격하게 관리되고 있는 종들도 포함되어 있다(환경부, 2010). 

  국내에서는 1970년대 이후 종교 활동, 애완용, 식용 또는 약재를 목적으로 붉

은귀거북(Red-eared Slider, Trachemys scripta elegans)이 도입되었고(오와 홍 2007), 

최근에는 쿠터류, 비단거북(Painted Turtle, Chrysemys picta), 늑대거북(Common 

Snapping Turtle, Chelydra serpentina) 등 다양한 종류의 거북류가 거래되고 있다

(국립생태원, 2015, 2016b; 구 등, 2020). 국내에 도입되는 거북류는 전량 수입에 

의존하고 있으며, 지금까지 9과 73종의 거북류가 국내로 도입되었고, 온·오프라인 

동물판매업체, 재래시장, 개인 직거래 등을 통하여 전국으로 유통되고 있다(이 

등, 2016; 구 등, 2020). 초기에는 미국에서 수입되는 비중이 가장 높았으나 최근

에는 중국, 대만, 베트남 등 전체 수입량의 약 79% 이상이 아시아 지역에서 거래

되고 있으며, 2000년대 이후 중국과의 거래가 점차 증가하면서 현재는 중국에서 

가장 많이 수입하고 있다. 수입된 외래거북 중 일부는 수입 당시의 원래 목적으

로 활용되지 못하거나, 사육자의 부주의와 관리의 어려움, 종교 행사로 인한 방

생 등 다양한 원인으로 인해 국내 수계로 유입되어 확산되고 있다(국립생태원 

2016b; 이 등, 2016). 국내 야생에는 3과 8종의 외래거북의 서식이 알려졌으나(이 

등, 2016), 최근에는 외래거북의 첫 관찰 사례 및 기존에 알려진 외래거북의 분포 

현황들을 종합하여 국내 수계에는 4과 9속 17종의 외래거북류의 서식이 보고되

었다(박과 오, 2021). 국내로 수입되어 거래되고 있는 외래거북류의 종과 개체수

는 매년 증가하고 있으며, 자연생태계로 유입되어 발견되는 외래거북도 점차 증

가되는 추세이다(국립생태원, 2015; 구 등, 2020).
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2. 연구사

 1) 국내 연구

  외래거북에 대한 국내 연구는 전국자연환경조사와 국가기관에서 전국적으로 

수행한 모니터링 조사 연구 및 국내 수계에서 관찰되는 외래거북의 분포 현황에 

대한 연구가 주를 이루고 있다(국립환경과학원, 2010; 국립생태원, 2014a, 2016a, 

2018a, 2018c; 이 등, 2016; 구 등, 2017; 오 등, 2017; Koo et al., 2020b). 국립생태

원은 전국을 서울·경기·강원, 경상, 충청·전라, 제주 권역으로 구분하여 외래생물 

서식실태 조사의 일환으로 외래거북 현황 조사를 수행하였다(국립생태원, 2015, 

2016b, 2017a, 2018b). 또한 전국의 쿠터류 서식 현황 연구(국립생태원, 2016c), 리

버쿠터(River Cooter, Pseudemys concinna)의 서식 현황 및 타임랩스(timelapse) 카

메라를 이용한 행동패턴 분석도 수행되었으며(국립생태원, 2017b), 중국줄무늬목

거북(Chinese Stripe-necked Turtle, Mauremys sinensis)의 서식 현황(국립생태원, 

2018c), 붉은배거북류의 서식 현황(국립생태원, 2019)이 보고되었다. 최근에는 늑

대거북, 서부비단거북(Western Painted Turtle, Chrysemys picta bellii) 등 국내 수계

에서 관찰되지 않았던 종에 대한 서식이 보고되었다(Koo et al., 2020a; 박 등, 

2020). 환경유전자(environmental DNA, eDNA) 분석을 통하여 늑대거북(국립생태

원, 2014b)과 중국줄무늬목거북(국립생태원, 2018c)의 서식이 확인되었고, 남생이

와 중국줄무늬목거북과의 잡종으로 의심되는 개체에 대한 유전적 분석을 통해 

교잡의 가능성이 보고되기도 하였다(국립생태원, 2018c).

  붉은귀거북의 자연적 이동(구 등, 2019)과 번식(정과 이, 2019), 섭식 성향(정, 

2014)이 보고되었고, 서식지 이용 패턴 연구를 통하여 한국산 남생이(Reeves’s 

Turtle, Mauremys reevesii)와 중복된 생태적 지위를 가진다는 것이 밝혀졌다(조 

등, 2017). 외래거북류의 겨울철 생존 가능 여부와 체중 변화가 보고된 바 있으며

(구와 송, 2020), 외래거북의 국내 수입과 유통 실태조사(이 등, 2016), 외래거북의 

관리를 위한 다양한 방안들이 제안되었다(이 등, 2016; 김 등, 2020).

  제주도에서는 붉은귀거북의 서식 현황(제주지역환경기술개발센터, 2006; 오와 

홍, 2007; 국립환경과학원, 2010; 제주녹색환경지원센터, 2013; 국립생태원, 2014a; 
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2015; 2016a; 2018a), 다양한 외래거북류 관찰(국립생태원, 2015; 오 등, 2017; Koo 

et al., 2020), 노란배거북(Yellow-bellied Slider, Trachemys scripta scripta)의 잡종으

로 추정되는 개체에 대한 서식 보고(국립생태원, 2015). 붉은귀거북의 번식지와 

비번식지 비교(구와 성, 2019) 연구가 이루어졌다.

 2) 국외 연구

  본래의 서식지가 아닌 타 국가에 도입된 외래거북에 관한 국외 연구도 서식 

현황에 대한 연구가 주를 이루고 있다. 붉은귀거북을 비롯한 외래거북의 서식 분

포 현황은 다양한 국가에서 보고되었다(Newbery, 1984; Uchida, 1989; Platt and 

Fontenot, 1992; Da Silva and Blasco, 1995; Luiselli et al., 1997; Chen and Lue, 

1998; Cadi and Joly, 2004; Pupins, 2007; Robey et al., 2011; Oi et al., 2012; 

Jablonski et al., 2018). 일본에서는 붉은귀거북 집단의 성 비율 및 성적 크기 이형

성에 대한 연구(Taniguchi et al., 2017), 중국에서는 붉은귀거북과 본토 내 토종거

북과의 섭식 차이(Wang et al., 2013) 가 보고되었다.

  일부 국가에서는 외래거북의 유입이 토착생태계에 미치는 영향이나 외래거북

으로 인해 발생하는 많은 위협적 요소들을 보고하는 연구들이 진행되었다

(Bunnell, 2005; Semenov, 2010; Masin et al., 2014; Demkowska-Kutrzwpa et al., 

2018; Zhang et al., 2020). 침입종에 의한 토착종의 유전적 오염과 잡종 형성의 

피해(Huxel, 1999), 거북류의 살모넬라 감염과 같은 질병 및 기생충 관련 연구

(Hidalgo-Vila et al., 2007, 2008; Angulo et al., 2010; Verneau et al., 2011)가 보고

된 바 있으며, 거북류의 국제 거래 및 무역, 불법 거래, 유입 원인과 관리방안에 

관한 연구(Van Wilgen et al., 2008; Zhou and Jiang, 2008; Masin, et al., 2014; 

Nijman and Shepherd, 2015; Garcia-Diaz et al., 2017; Mark, 2017; Liu et al., 2020) 

들이 알려졌다.

  거북류의 계통 유연관계 분석 및 분류학적 고찰(Jackson et al., 2008; Fritz et 

al., 2012; Jackson et al., 2012; Spinks et al., 2013; Oh et al., 2017; Parham et al., 

2020; Vamberger et al., 2020)이 이루어졌으며, 진화 관계(Feldman and Parham, 

2004), 잡종 형성(Fong and Chen, 2010, Xia et al., 2011; Sancho et al., 2020), 
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DNA 바코딩 연구(Kundu et al., 2018), eDNA 방법 개발과 효과성 검증(Feist et 

al., 2018) 등 분자유전학적 연구들이 이루어졌다.

3. 연구 대상종

  파충강(Reptilia) 거북목(Testudines)에 속하는 거북은 형태적 특성에 따라 잠경아

목(Cryptodira)과 곡경아목(Pleurodira)으로 구분되며, 서식 장소에 따라 육지거북, 

반수생거북, 바다거북으로 나뉜다(Bickham et al., 2007; Rhodin et al., 2017). 전 

세계적으로 14과 356종이 서식하고 있으며, 아종(subspecies)을 포함하여 약 478종

이 서식하는 것으로 알려져 있다(Bonin et al., 2006; Rhodin et al., 2017; The 

Reptile Database, 2020). 공식적으로 IUCN 적색목록에서는 148종의 거북류가 심각

한 멸종위기종(Critically Endangered, CR), 멸종위기종(Endangered, EN) 및 멸종위

기 취약종(Vulnerable, VU)으로 취급하고 있으며, 이는 현존하는 거북류 중 41.6%

에 해당하는 수치이다(IUCN, 2017; Rhodin et al., 2017). 거북류는 멸종위기에 매

우 취약하며, 취약성이 평가되지 않은 일부 종을 포함하면 59% 이상의 거북류가 

위협받고 있다(Rhodin et al., 2017).

  거북류는 환경 변화에 민감하게 반응하며, 낮은 기온, 부족한 산소 농도 등 열

악한 환경에서는 체내 대사를 낮춤으로써 생존에 유리하도록 적응한다(Jackson 

and Ultsch, 2010). 일부 종에서는 성적 이형성이 두드러지게 나타나며, 일반적으

로 수컷과 암컷은 몸의 크기, 앞발톱과 꼬리의 길이, 총배설강의 위치, 배면의 형

태 등으로 구별되는 데 성체 시기에 정확한 구분이 가능하다(Gibbons and Lovich, 

1990; Bonnet et al., 2001, 2010).

 1) 붉은귀거북속

  늪거북과(Emididae) 붉은귀거북속(Trachemys)은 가장 널리 분포하는 미국의 거

북류 중 하나로 현재 14종(Trachemys scripta, T. adiutrix, T. decorata, T. decussata, 

T. dorbigni, T. callirostris, T. emolli, T. nebulosa, T. ornata, T. taylori, T. venusta, 
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T. stejnegeri, T. terrapen, T. yaquia), 26아종이 서식하는 것으로 알려져 있다. 북아

메리카에서부터 중앙아메리카를 거쳐 콜롬비아, 베네수엘라 등 남아메리카 북부

까지 광범위한 분포를 보이며, 남아메리카의 두 종(T. aiutrix, T. dorbigni)은 브라

질, 아르헨티나와 우루과이 사이를 흐르는 라플라타 강(Rio de la Plata)까지 분포

한다(Seidel, 2002; Bonin et al., 2006; Rhodin et al., 2017).

  붉은귀거북속 중에서 가장 잘 알려진 종은 T. scripta이며, 붉은귀거북, 노란배

거북, 쿰버랜드(Cumberland Slider, Trachemys scripta troostii) 3아종을 포함한다. 붉

은귀거북은 애완동물 애호가들 사이에서 많이 사육되었던 거북류 중 하나로 자

연적 또는 인위적인 원인에 의해 자연생태계로 유입되기 시작하였으며, 현재는 

남극 대륙을 제외하고 전 세계적으로 야생에서 쉽게 찾아볼 수 있을 만큼 넓은 

분포를 보인다(Platt and Fontenot 1992; Ramsay et al., 2007). IUCN에서 지정한 세

계 100대 악성 침입외래종(Lowe et al., 2000)으로 물이 많은 하천, 호수, 저수지, 

습지 등 유속이 느리거나 정체되어 있는 곳에 주로 서식하며, 작은 웅덩이에서도 

발견된다. 일광욕이나 산란 시기를 제외하면 대부분 수생 생활을 하는 것으로 알

려져 있다(Gibbons, 1990; Gibbons et al., 1990).

 2) 늪거북속

  늪거북속(Pseudemys)은 늪거북과에서 두 번째로 큰 속이며, 쿠터(Cooter)로도 불

린다. 뉴멕시코 남동부에서 동쪽으로 플로리다 반도를 거쳐 북쪽으로 메사추세츠 

일대까지 서식하는 반수생 거북으로 현재 7종(Pseudemys concinna, P. rubriventris, 

P. nelsoni, P. peninsularis, P. alabamensis, P. gorzugi, P. texana)이 알려져 있으며, 

리버쿠터는 3아종(Pseudemys concinna concinna, P. c. floridana, P. c. suwanniensis)

으로 분류된다(Bonin et al., 2006; Ernst and Lovich, 2009; Rhodin et al., 2017).

  대부분의 종들은 초식성이 강하지만 성장기에는 육식성이 더 강하게 나타나며, 

성체가 되면 주요 식성이 육식에서 초식성으로 변한다. 수초가 풍부한 지역에서 

주로 관찰되며, 물살이 세지 않은 습지나 늪에 주로 서식한다(Bonin et al., 2006; 

국립생태원, 2016c).
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 3) 남생이속

  남생이과(Geoemydidae) 남생이속(Mauremys)은 9종(Mauremys annamensis, M. 

caspica, M. japonica, M. leprosa, M. mutica, M. nigricans, M. reevesii, M. rivulata, 

M. sinensis)이 알려져 있다. 이중 3종(M. leprosa, M. caspica, M. rivulata)은 남부 

유럽, 지중해 등 중앙아시아를 기준으로 서쪽 지역에 서식하며, 이외의 종들은 

중국, 대만, 베트남, 일본 등 대부분 동아시아에 분포한다(Ernst et al. 2000; Fritz 

2001; Bonin et al., 2006; Rhodin et al., 2017). 

  중국줄무늬목거북은 등갑의 길이가 18-25 cm 정도이며, 암컷이 수컷보다 더 크

게 성장하나 꼬리는 수컷이 더 굵고 길다. 낮은 고도의 진흙이나 점토로 이루어

진 곳을 선호하며, 호수, 강, 습지 등에 서식한다(Bonin et al., 2006; 국립생태원, 

2016c). 잡식성이나 암컷 성체는 초식에 가까운 잡식, 유체와 수컷 성체는 육식에 

가까운 잡식성인 것으로 알려져 있다(국립생태원, 2018c). 중국과 대만에서는 대

량으로 양식되고 있으며, 전통의학과 애완용, 식용 등으로 이용하거나, 주변의 많

은 국가들로 수출하였다(Haitao et al., 2008).

4. 연구 목적

  제주도에는 붉은귀거북을 포함하여 여러 종의 외래거북이 서식하고 있으나 일

반적으로 잘 알려진 붉은귀거북의 분포와 서식지 정보를 파악하는 단편적인 연

구가 주로 이루어졌다. 또한, 일부 연구에서 확인된 외래거북 중에는 정확한 종 

동정이 이루어지지 않은 상태로 추정하고 있으며, 잡종으로 의심되는 종의 판별

도 불명확하게 다루어지고 있다. 최근 전국적으로 수행된 외래거북류의 현황 연

구에서는 제주지역에 서식하는 외래거북의 종 정보만 파악되었고, 개체수 현황에 

대해서도 파악되지 않은 상태라 외래거북의 유입과 확산에 대한 정보는 미흡한 

실정이다. 2015년 제주도 내 외래생물 서식 현황 모니터링 이후 추가적인 정밀 

조사가 수행된 바 없으며, 지금까지 붉은귀거북 이외에 다른 거북류에 대한 연구

는 거의 이루어지지 않아 외래거북 현황조차 파악하기 어려운 실정이다. 또한, 
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제주도 수계에서 확인되는 외래거북이 증가하고 있으나, 분자유전학적 분석을 통

한 외래거북류의 정확한 종 동정이나 계통 유연관계 분석을 통한 유입경로는 밝

혀진 바 없으며, 최근 들어 외래거북에 의한 생태계 피해 사례가 증가하고 있어 

외래거북의 조절·퇴치·활용 등 효율적인 관리방안 마련이 시급하다. 이에 본 연

구는 제주도 자연생태계로 유입된 외래거북의 분포 현황을 파악하고, 제주도 외

래거북 집단의 유전적 정보인 mitochondrial DNA (mtDNA) cytochrome b (CYTB), 

cytochrome c oxidase subunit 1 (CO1) 유전자 서열 분석을 통하여 명확하게 종을 

동정한 후, haplotype 분석을 바탕으로 외래거북의 유입경로를 밝혀 제주지역 실정

에 적합한 관리방안을 마련하기 위하여 수행하였다.
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Ⅱ. 재료 및 방법

1. 조사 지역 및 조사 기간

  제주도 자연 생태계에 유입되어 서식하고 있는 외래거북류를 조사하기 위하여 

제주녹색환경지원센터(2013)에서 제시한 습지 정보와 Google earth 검색을 통하여 

습지 형태를 갖추고 있으면서 거북류의 서식이 예상되는 367지점(제주시 208지

점, 서귀포시 159지점)의 습지를 대상으로 2015년 1월부터 2016년 12월까지 1차 

적으로 모니터링하였다. 1차 모니터링 조사를 통해 외래거북의 서식이 확인된 습

지를 중점으로 2015년 3월부터 2020년 11월까지 정밀조사하였다. 또한, 기존 문

헌에서 거북류 서식지로 기록된 지점(오와 홍, 2007; 제주녹색환경지원센터, 

2013; 국립생태원, 2015; 환경부, 2015) 및 주민 청문조사에서 거북류의 서식이 

알려진 지점들은 모두 중점조사 지점으로 선정하여 조사하였다.

2. 서식 실태 모니터링 및 개체수 조사

  조사는 2인 이상으로 조사팀을 구성하여 연 2회 이상 현장조사하였다. 강수확

률, 일조량 등 기상 조건을 고려하여 주로 해가 뜨고 기온이 상승하는 오전 9시

부터 오후 4시 사이에 일광욕을 위해 수면 밖으로 나온 개체들을 조사하였다. 조

사 지역을 도보로 이동하는 선조사법(Line Census Method), 육안관찰, 쌍안경

(Nikon, 8 × 25), 고배율 카메라(Canon, 55-250 ㎜)를 이용하여 서식 유무를 확인

하였다. 또한, 거북류의 출현이 예상되는 지점에서는 1시간 이상 머물면서 정점

조사법(Point Census Method)으로 조사하였다. 외래거북이 관찰된 지점의 좌표는 

휴대용 GPS (GPSMAP　64s, GARMIN, USA)를 이용하여 기록하였다. 개체수 확인

은 2인 이상이 동일시간, 동일습지에서 계수한 결과를 비교하여 결정하였고, 연

도별로 확인된 개체수 중 최대치를 최종개체수로 채택하였다. 붉은귀거북은 등갑
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의 크기가 15 cm 이상으로 확인된 개체를 성체로, 그 이하로 확인된 개체는 유

체로 구분하여 계수하였다. 확인된 외래거북은 체색과 무늬, 등갑의 모양 등 문

헌(Bonin et al., 2006; 이와 박, 2011; Chang et al., 2012; 국립생태원, 2015, 2016a, 

2019; Rhodin et al., 2017; The Reptile Database, 2020)에 제시된 거북류의 형태학

적 특징을 참고하여 동정하였다. 국명은 한국외래생물정보시스템(2020)에 등록된 

국명을 사용하였으며, 국명이 제시되어 있지 않은 개체의 경우에는 국립생태원

(2016c, 2017b, 2018c, 2019)과 이와 박(2011)에 제시된 자료를 참고하였다.

  외래거북의 종 동정은 아래와 같은 형태학적 특징을 기준삼아 분류하였다.

 • 붉은귀거북

 등갑의 색은 암갈색이고, 노란색의 줄무늬가 있다. 복갑은 담황색 또는 황적

색이고 가장자리를 따라 흑색 원형의 반점이 있으며, 복갑 전체에 흑색 반점

이 산재한다. 머리 측면의 양쪽 눈 뒤로 붉은색 무늬가 있다(Appendix 1A).

 • 노란배거북

 전체적으로 붉은귀거북과 비슷한 체형과 체색을 지니고 있으나, 복갑에는 견

갑판 위주로 흑색 원형의 반점이 있다. 머리와 다리에는 노란색의 줄무늬가 

있는데 목 부분의 노란 줄무늬는 가로로 나 있지만, 눈 뒤에 있는 노란색 무

늬는 수직을 이루고 있다(Appendix 1B).

 • 쿰버랜드

 붉은귀거북과 비슷한 체형과 체색을 지니며, 뒤쪽으로 둥글게 등갑이 약간 

돌출되어 있다. 등갑의 가장자리와 복갑에는 검은 반점이 나타나며, 눈 뒤로 

노란 무늬가 나타난다(Appendix 1C).

 • 리버쿠터와 페닌술라쿠터(Peninsular Cooter, Pseudemys peninsularis)

 리버쿠터는 등갑의 두 번째 늑갑판에 ‘C’ 모양의 무늬가 있고, 등갑의 뒷부

분은 톱니모양이며, 배갑에는 다양한 형태의 무늬가 있다. 측두 상부와 중막 
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주위의 선은 가늘고 평행하며, 턱 밑으로 굵은 노랑 줄무늬가 있고 ‘Y’자로 

나뉘어져 내려간다(Appendix 1D). 페닌술라쿠터의 배갑에는 무늬가 없고, 측두 

상부와 중막에 있는 줄무늬들은 만나서 옷핀 모양의 선을 만든다(Appendix 1E).

 • 북부붉은배거북(Nothern Red-bellied Cooter, Pseudemys rubriventris)과 플로리다

붉은배거북(Florida Red-bellied Cooter, Pseudemys nelsoni)

 등갑의 늑갑판에 붉은선이 있다. 복갑은 주황색 또는 노란색, 붉은색이며, 유

체시기에 검은 패턴을 갖고 있으나, 성체로 자라면서 점점 검은 반점이 옅어

진다. 북부붉은배거북은 연갑판에 세로로 붉은선이 나타나며, 플로리다붉은배

거북은 머리판 코끝으로 향하는 선명한 노란선이 미간 사이에 하나, 양 눈 뒤

쪽에 한 줄씩 총 3개의 줄이 화살표 모양으로 코끝을 향한다(Appendix 2A).

 • 동부비단거북(Eastern Painted Turtle, Chrysemys picta picta)

 등갑에는 돌기가 없어 매끈하다. 배갑은 노란색이며, 다리와 꼬리에는 머리 

무늬와는 뚜렷하게 구분되는 붉은색, 주황색 또는 노란색의 선명한 줄무늬가 

있다(Appendix 2B).

 • 중국줄무늬목거북

 등갑의 색상은 일반적으로 회녹색이며, 유체 시기에는 3개의 용골이 존재한

다. 복갑에는 인판마다 검정색의 얼룩무늬가 있으며, 몸의 가장자리를 따라 

원형의 무늬가 줄지어 있다. 목과 다리의 선명한 줄무늬가 특징이다(Appendix 2C).

 • 중국자라(Chinese Softshell Turtle, Pelodiscus sinensis)

 등갑은 짙은 갈색 또는 회색이며, 작은 돌기들이 있다. 국내 자라와는 다르

게 복갑은 흰색에 가까운 황백색이며, 노란점이 없다. 물갈퀴가 발달되어 있

고, 주둥이가 돌출되며, 코는 관모양을 하고 있다.

 • 아마존노란점거북(Yellow-spotted Amazon River Turtle, Podocnemis unifilis)

 체색은 검정색이며, 등갑은 갈색 또는 검정색이다. 등갑의 두 번째와 세 번
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째 갑판은 낮은 용골이 있다. 두부에는 노란색 점을 가지고 있으나, 성장하면

서 점점 사라지며, 체색도 점점 짙어진다.

 • 붉은귀거북속 하악의 아래쪽은 둥글고 위쪽으로 갈수록 좁아지며, 상악에는 

결절성 돌기가 없고 움푹 들어간 ‘V’자 모양(notch)을 하고 있다(Appendix 2D). 

늪거북속 붉은배거북류의 상악 중앙에는 양쪽으로 깊은 ‘V’자 모양의 오목한

경계가 있으며, 하악은 톱니모양으로 중앙의 끝이 뾰족하게 솟아있다(Appendix 

2E). 그 외 쿠터류들은 둥글고 매끄러운 턱선을 하고 있다(Appendix 2F).

3. 서식지 특성 분석

  외래거북의 서식지 유형은 구(2018)의 습지생태학에 제시된 한국형 습지 분류 

체계와 system 수준의 유형별 습지 구분을 기준으로 내륙습지를 연못, 저수지, 하

천, 웅덩이, 오름분화구 습지로 구분하였다. 외래거북이 확인된 지점의 고도와 면

적은 Google map을 활용하여 측정하였다. 서식지 주변환경은 조사지점에서 관찰

된 도로, 농경지, 인가, 사찰, 숲을 기준으로 구분하였으며, 도로의 기준은 차량 

통행이 원활한 왕복 2차선 도로를 기준으로 하였고, Google earth에 제시된 정보

와 조사 시 주변에서 관찰된 환경을 기록하여 비교한 후 표기하였다. 관찰된 외

래거북의 개체수와 서식지의 고도 및 면적과의 상관관계를 비교하기 위하여 

SPSS Statistics 25 (IBM, USA) 프로그램을 이용하여 선형회귀분석(Linear 

regression model)을 수행하였다. 서식지의 고도, 면적을 독립변수로, 개체수를 종

속변수로 설정하여 분석하였으며, 유의적인 차이는 95% 신뢰수준에서 판독하였다. 

습지식물상 조사는 조사지역 습지 내 습지식물군집 전반을 조사 범위로 하였다. 

외래거북 조사 시 모든 출현종을 기록하였고, 현장에서 동정이 어려운 식물은 채

집하여 실험실로 옮겨 분류하고 표본으로 제작하였다. 조사된 식물은 이(1996)와 

이(2003)를 참고로 동정 및 분류하였다. 학명 및 분류체계는 국가생물종목록, 국

가식물표준목록의 학명과 국명을 기초로 작성한 동북아생물다양성연구소(2020) 

한반도관속식물목록을 참고하였다.
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4. 종다양도 분석

  거북류가 관찰된 각 지점 및 행정구역별 종다양도(Species diversity) 지수는 

Shannon and Weaver (1949)에 의한 H′ (Index of Shannon diversity)을 아래와 같은 

공식을 이용하여 분석하였다(Pielou, 1966).

H′ = -∑(ni/N)ln(ni/N) ( ni : i 지역의 한 종의 개체수, N : i 지역의 총 개체수 )

5. 시료 수집 및 Genomic DNA 추출

  DNA 분석을 위한 시료 수집을 위하여 통발과 뜰채를 이용하여 거북류를 포획

하였다. 포획된 개체의 꼬리 조직과 제주대학교 동물학실험실에 보관중인 거북류

의 조직과 혈액 시료, 사육중인 페닌술라쿠터를 제공받아 DNA 분석에 이용하였

다. 수집한 시료에서 DNeasy Blood & Tissue Kit (Qiagen, Germany)를 이용하여 

genomic DNA를 추출하였다. 분석 시료에 ATL buffer 180 ㎕와 Proteinase K 20 

㎕를 혼합한 후, 56℃ incubator 상에서 조직을 완전히 녹였다. AL buffer 200 ㎕
를 첨가하고 10분 동안 반응시킨 후, 100% ethanol 200 ㎕를 첨가하여 DNA 

mini-column으로 옮겨 담고 원심분리를 하였다. AW1 buffer 500 ㎕와 AW2 buffer 

500 ㎕를 첨가하는 과정을 각각 수행한 후, AE buffer 200 ㎕를 첨가하여 최종 

DNA를 회수하였다. 추출된 DNA는 4℃에서 보관하거나, 중합효소연쇄반응

(Polymerase chain reaction, PCR)의 주형으로 이용하였다.

6. mtDNA CYTB, CO1 유전자의 중합효소연쇄반응

  수집된 시료의 mtDNA CYTB, CO1 유전자 서열을 PCR 증폭하기 위하여 프라

이머를 제작하였다. National Center for Biotechnology Information (NCBI, 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/)의 database 상에 보고된 mtDNA 서열(NCBI 
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accession no. KC333650, M. sinensis; KJ700438, M. reevesii; KM216748, T. s. 

elegans; NC023890, C. picta; NC031300, Malaclemys terrapin terrapin)을 비교하여 

직접 고안하였다. 프라이머 서열은 Table 1에 제시하였다. CYTB, CO1 유전자 서

열에 대한 PCR 반응은 Maxime i-Star Taq PCR PreMix Kit (iNtron Biotechnology, 

South Korea)에 genomic DNA 1 ㎕, 10 pmole primer Forward와 Reverse 각각 

1 ㎕, 멸균 증류수를 첨가하여 최종 20 ㎕로 반응하였다. PCR 증폭은 MiniAmp 

Plus Thermal cycler (ThermoFisher Scientific, USA)를 이용하였다. CYTB 유전자 서

열을 증폭하기 위한 반응은 95℃에서 3분간 초기변성(initial denaturing) 후, 94℃ 

1분 변성(denaturing), 55℃ 1분 결합(annealing), 72℃ 1분 신장(extension)을 1회로 

구성하여 35회 반복 수행하였으며, 72℃에서 5분간 최종 신장(final extension)하였

다. CO1 유전자 서열을 증폭하기 위한 반응은 95℃에서 3분간 초기변성 후, 

95℃ 1분 변성, 50℃ 1분 결합, 72℃ 1분 신장을 1회로 구성하여 35회 반복 수행

하였으며, 72℃에서 5분간 최종 신장하였다. PCR 증폭산물을 확인하기 위하여 

0.5 × TBE buffer에 Safe Shine Green DNA solution (Biosesang, South Korea)이 첨

가된 1% agarose gel 상에서 100 V, 20분 동안 전기영동(electrophoresis) 한 후, 

UV image analyzer를 이용하여 결과를 확인하였다.
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Table 1. PCR primers for the CYTB and CO1 genes in the alien turtles used in this study

Species Gene Primer Name Sequences (5´→3 )́
PCR product 
length (bp)

Trachemys CYTB T_CYTB_F CCGAGACCTGTGGTTTGAAAAACC
1,248

T_CYTB_R GTCTTTGGTTTACAAGACCAATGC

CO1 T_CO1_F CACTACGGGGTTTGATAAGAAGAGG
1,689

T_CO1_R GAAACATAAAGGTTATGTGATTGGC

Pseudemys CYTB P_CYTB_F CCGAGACCTGTGGTTTGAAAAACC
1,250

P_CYTB_R GTCTTCAGTCTTTGGTTTACAAGAC

CO1 P_CO1_F CGGRGTTTGATAAGAAGAGGAATYA
1,668

P_CO1_R GGYTATGTRATTGGCTTGAAACTA

Mauremys CYTB M_CYTB_F CCACCGTTGTATTCAACTAC
1,281

M_CYTB_R CCGGGGATGAAGGTTTGGAGCC

CO1 M_CO1_F CAGCCCAACGCTTAAACATTCAGCC
1,617

M_CO1_R TTGGCTTGAAACTAGTTTAAGGGGG
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7. DNA 서열 결정 및 유전적 다양성 분석

  증폭한 PCR 산물은 QIAex Ⅱ Gel Extraction Kit (Qiagen, Germany)를 이용하여 

정제하였고, BigDye® Terminator v3.1 cycle sequencing Kit (PE-Applied Biosystems, 

USA)로 반응한 후, ABI 3730lx DNA Analyzer (ABI, USA)를 이용하여 염기서열

을 결정하였다. 결정된 서열은 Bioedit ver. 7.2 program (Hall, 2013)을 이용하여 

염기서열을 확인하였으며, NCBI의 Basic Local Alignment Search Tool (BLAST, 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) 검색을 통해 기존에 보고된 서열과의 일치도

를 비교하였다. 결정된 CYTB, CO1 유전자 서열과 NCBI database 상에서 수집한 

서열들은 CLUSTAL W program (Larkin et al., 2007)을 이용하여 다중정렬하였다. 

DnaSP v6 program (Rozas et al., 2017)을 이용하여 염기서열의 haplotype을 결정하

였고, haplotype의 다양성(haplotype diversity, Hd), 염기서열의 다양성(nucleotide 

diversity, π), 염기서열 차이의 평균수(nucleotide difference, k)를 확인하였다.

8. 계통 유연관계 분석

  서열들 간의 계통 유연관계를 분석하기 위하여 MEGA-X 프로그램(Kumar et 

al., 2018)을 이용하였다. 유전적 거리지수는 Best model test를 이용하여 선정된 

TN93 (Tamura and Nei, 1993)을 기준으로 변이 지점에 대한 G (gamma)분포를 적

용하였다. 계통수 작성은 산출된 거리지수에 대해 1,000회 bootstrap 하였으며, 

Maximum-likelihood tree를 작성하였다. 각각의 종들에 대한 계통수 작성 시, 

Trachemys, Pseudemys, Mauremys의 국내 및 해외에서 보고된 서열을 추가하여 분

석하였으며, Chrysemys picta의 서열을 outgroup으로 이용하였다.
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Ⅲ. 결과

1. 외래거북의 서식 현황

  제주도에 위치한 367곳의 연못과 저수지 등 습지를 대상으로 외래거북의 서식

을 모니터링한 결과, 늪거북과의 동부비단거북, 리버쿠터, 페닌술라쿠터, 플로리

다붉은배거북, 북부붉은배거북, 붉은귀거북, 노란배거북, 쿰버랜드, 남생이과의 중

국줄무늬목거북, 자라과(Trionychidae)의 중국자라, 견목거북과(Podocnemididae)의 

아마존노란점거북 등 총 4과 6속 11종의 외래거북이 확인되었다(Fig. 1 and 2).

  서식이 확인된 지점은 46개 지점(J01-J46)이며, 총 258개체의 외래거북이 관찰

되었다(Table 2, Fig. 3, 4 and 5). 붉은귀거북은 182개체(70.54%)가 확인되었고, 리

버쿠터는 26개체(10.07%), 중국줄무늬목거북과 북부붉은배거북은 각각 12개체

(4.65%)가 관찰되었다. 그 외 노란배거북은 9개체(3.48%), 플로리다붉은배거북과 

페닌술라쿠터 각각 5개체(1.94%)가 관찰되었으며, 쿰버랜드 2개체(0.78%), 중국자

라 2개체(0.78%), 아마존노란점거북 2개체(0.78%), 동부비단거북 1개체(0.39%)가 

관찰되었다(Fig. 6). 관찰된 붉은귀거북의 성체는 134개체, 유체는 48개체였다. 붉

은귀거북의 서식지 41개 지점 중에서 성체만 관찰된 지점은 19개 지점이었으며, 

성체와 유체가 함께 관찰된 지점은 21개 지점, 유체만 관찰된 지점은 1개 지점으

로 확인되었다.
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  Fig. 1. Alien turtles observed in this study. A, T. s. elegans (adult); B, T. s. elegans 

(juvenile); C, T. s. scripta; D, T. s. troostii; E, P. concinna; F, P. nelsoni; G, P. 

peninsularis; H, P. rubriventris.
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 Fig. 2. Alien turtles observed in this study. A, C. p. picta; B, M. sinensis; C, P. unifilis; D, 

P. sinensis; E and F, several species of alien turtles in pond; G, dead red-eared turtle; H, 

red-eared turtle bones found near the pond.
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Table 2. Sites and individual numbers of alien turtles found in this study

Site 
no. Location Coordinate

No. of individuals found

TE TS TT PC PN PP PR CP MS PS PU Total

J01 Doeckcheon-ri, Gujwa-eup, Jeju-si 33°30'16.56"N 126°46'19.29"E 10(6) 10

J02 Doeckcheon-ri, Gujwa-eup, Jeju-si 33°28'56.97"N 126°44'44.53"E 1 　 　 　 　 　 　 　 　 1

J03 Jongdal-ro, Gujwa-eup, Jeju-si 33°29'22.44"N 126°54'06.89"E 12(6) 12

J04 Daeheul-ri, Jocheon-eup, Jeju-si 33°29'55.36"N 126°39'17.04"E 3 1 1 5

J05 Gyorae-ri, Jocheon-eup, Jeju-si 33°23'44.12"N 126°39'06.89"E 1 1

J06 Hamdeok-ri, Jocheon-eup, Jeju-si 33°31'50.04"N 126°40'12.36"E 2 2

J07 Seonheul-ri, Jocheon-eup, Jejusi 33°30'30.91"N 126°43'02.53"E 1 1

J08 Sinchon-ri, Jocheon-eup, Jeju-si 33°31'59.54"N 126°36'51.90"E 11(2) 1 3 2 2 2 21

J09 Waheul-ri, Jocheon-eup, Jeju-si 33°30'20.08"N 126°38'00.23"E 7(3) 1 2 10

J10 Oedo-dong, Jeju-si 33°29'36.29"N 126°25'38.73"E 1 1 2

J11 Ora-dong, Jeju-si 33°28'33.97"N 126°30'56.03"E 5 2 7

J12 Samyang-dong, Jeju-si 33°31'36.14"N 126°35'53.87"E 1 1

J13 Yoen-dong, Jeju-si 33°28'06.12"N 126°29'22.13"E 2 2

J14 Yoen-dong, Jeju-si 33°28'13.07"N 126°29'17.32"E 1 1

J15 Yoen-dong, Jeju-si 33°28'06.98"N 126°29'33.62"E 4 4

J16 Yoen-dong, Jeju-si 33°28'07.07"N 126°29'33.04"E 4(2) 2 6

J17 Yoen-dong, Jeju-si 33°28'06.10"N 126°29'33.77"E 4(1) 1 3 8

J18 Eoeum-ri, Aewol-eup, Jeju-si 33°24'13.73"N 126°20'20.69"E 8(3) 2 2 12

J19 Gwangnyeong-ri, Aewol-eup, Jeju-si 33°27'38.99"N 126°26'23.58"E 6(2) 1 1 8

J20 Gwangnyeong-ri, Aewol-eup, Jeju-si 33°28'16.32"N 126°25'36.43"E 5(2) 5

J21 Haga-ri, Aewol-eup, Jeju-si 33°27'17.47"N 126°20'50.86"E 7(2) 1 3 1 8 1 2 23

TE, T. s. elegans; TS, T. s. scripta; TT, T. s. troostii; PC, P. concinna; PN, P. nelsoni; 

PP, P. peninsularis; PR, P. rubriventris; CP, C. p. picta; MS, M. sinensis; PS, P. sinensis, 

PU, P. unifilis.

The number in parentheses is the number of juveniles.
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Table 2. Continued

Site 
no.

Location Coordinate
No. of individuals found

TE TS TT PC PN PP PR CP MS PS PU Total

J22 Nabeup-ri, Aewol-eup, Jeju-si 33°26'21.20"N 126°19'43.55"E 1 1

J23 Susan-ri, Aewol-eup, Jeju-si 33°28'20.20"N 126°23'24.32"E 5(2) 5

J24 Geumak-ri, Hallim-eup, Jeju-si 33°21'28.91"N 126°17'46.24"E 1 1

J25 Wollim-ri, Hallim-eup, Jeju-si 33°21'01.56"N 126°15'20.69"E 1 2 3

J26 Cheongsu-ri, Hangyeong-myeon, Jeju-si 33°17'38.96"N 126°13'59.74"E 6(2) 6

J27 Cheongsu-ri, Hangyeong-myeon, Jeju-si 33°18'59.95"N 126°15'44.96"E (1) 1

J28 Cheongsu-ri, Hangyeong-myeon, Jeju-si 33°18'19.83"N126°14'38.65"E 3(1) 3

J29 Dumo-ri, Hangyeong-myeon, Jeju-si 33°21'11.52"N 126°11'08.88"E 2 2

J30 Nakcheon-ri, Hangyeong-myeon, Jeju-si 33°19'18.15"N 126°13'44.73"E 1 1

J31 Nakcheon-ri, Hangyeong-myeon, Jeju-si 33°19'14.51"N 126°13'27.29"E 2 2

J32 Yongsu-ri, Hangyeong-myeon, Jeju-si 33°19'08.80"N 126°11'14.17"E 6(1) 6

J33 Boseong-ri, Daejeong-eup, Seogwipo-si 33°15'17.54"N 126°16'17.50"E 8(4) 1 2 11

J34 Inseong-ri, Daejeong-eup, Seogwipo-si 33°14'48.16"N 126°16'34.90"E 8(2) 1 1 10

J35 Mureung-ri, Daejeong-eup, Seogwipo-si 33°16'40.96"N 126°12'35.49"E 6 6

J36 Mureung-ri, Daejeong-eup, Seogwipo-si 33°17'21.92"N 126°14'53.31"E 3(1) 3 6

J37 Sangmo-ri, Daejeong-eup, Seogwipo-si 33°13'49.08"N 126°16'40.52"E 7(1) 7

J38 Sindo-ri, Daejeong-eup, Seogwipo-si 33°17'06.36"N 126°11'46.63"E 1 　 　 　 　 　 　 　 　 1 

J39 Sinpyeong-ri, Daejeong-eup, Seogwipo-si 33°16'01.26"N 126°15'27.26"E 2 2

J40 Seohong-dong, Seogwipo-si 33°14'42.46"N 126°33'14.85"E 4 2 1 7

J41 Seohong-dong, Seogwipo-si 33°14'40.59"N 126°33'20.63"E 2 2

J42 Seohong-dong, Seogwipo-si 33°14'41.82"N 126°33'34.01"E 9(2) 2 1 1 13

J43 Namwon-ri, Namwon-eup, Seogwipo-si 33°16'50.91"N 126°42'31.30"E 4(1) 1 1 6

J44 Onpyeng-ri, Seongsan-eup, Seogwipo-si 33°24'54.55"N 126°53'37.42"E 10(6) 10

J45 Onpyeng-ri, Seongsan-eup, Seogwipo-si 33°24'53.81"N 126°53'44.92"E 2 　 　 　 　 　 　 　 　 2

J46 Samdal-ri, Seongsan-eup, Seogwipo-si 33°22'36.35"N 126°50'36.69"E 1 1 2

Total number of individuals 182(48) 9 2 26 5 5 12 1 12 2 2 258

Total number of site 41 7 2 13 4 4 3 1 7 1 1
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    Fig. 3. Distribution sites of Genus Trachemys in Jeju Island. Observation sites information for each species was described in Table 2.
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    Fig. 4. Distribution sites of Genus Pseudemys in Jeju Island. Observation sites information for each species was described in Table 2.
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  Fig. 5. Distribution sites of other Genera in Jeju Island. Observation sites information for each species was described in Table 2.
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Fig. 6. Percentage of the alien turtles found in this study. The number of individuals for 

each species was described in Table 2.
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  제주도에서 지역별로 관찰된 서식지와 개체수는 Table 3과 같다. 외래거북이 

관찰된 46개 지점 중 서귀포시 지역은 14개 지점, 제주시 지역은 32개 지점이었

다. 제주시 지역에서는 제주시 동지역(n=8), 구좌읍(n=3), 조천읍(n=6), 한림읍

(n=2), 애월읍(n=6), 한경면(n=7)에서 확인되었고, 서귀포시 지역에서는 서귀포시 

동지역(n=3), 대정읍(n=7), 남원읍(n=1), 성산읍(n=3)에서 확인되었다. 지역별 개체

수는 제주시 동부지역의 조천읍 40개체, 구좌읍 23개체로 총 63개체가 확인되었

고, 제주시내 동지역에서는 31개체, 제주시 애월읍 54개체, 한림읍 4개체, 한경면 

21개체로 제주시 서부지역에서는 총 79개체가 관찰되어 제주시 지역에서 총 173

개체가 확인되었다. 서귀포시 동부지역에서는 남원읍 6개체, 성산읍 14개체가 관

찰되었고, 서귀포시 동지역에서 22개체, 서귀포시 서부지역의 대정읍에서 43개체

가 관찰되어, 서귀포시 지역에는 총 85개체가 서식하는 것으로 확인되었다.

Table 3. Number of alien turtles observed in each province of Jeju Island

Province No. of site No. of individuals Mean±SD Range

Jeju-si 8 31 3.87±0.99 1-7

Gujwa-eup 3 23 7.66±3.38 1-12

Jocheon-eup 6 40 6.66±3.19 1-21

Hallim-eup 2 4 2.00±1.00 1-3

Aewol-eup 6 54 9.00±3.17 1-23

Hangyeong-myeon 7 21 3.00±0.81 1-6

Seogwipo-si 3 22 7.33±3.17 2-13

Daejeong-eup 7 43 6.14±1.4 1-11

Namwon-eup 1 6 6.00±0.00 6

Seongsan-eup 3 14 4.66±2.66 2-10

Total 46 258 5.63±0.70 1-23
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  지역별로 종다양도(H′)를 분석한 결과, 제주시 조천읍(1.37)이 가장 높았고, 그 

다음 제주시 동지역(1.30), 애월읍(1.29)의 순으로 나타났으며, 서귀포시 지역에서

는 서귀포시 동지역(0.99)이 높았다(Table 4). 구좌읍과 한경면에서는 붉은귀거북 

1종만 관찰되었고, 성산읍 2종, 한림읍과 남원읍 각각 3종, 대정읍 4종, 제주시 

동지역 5종, 서귀포시 동지역 5종, 애월읍 7종, 조천읍에서 8종이 관찰되었다(Fig. 

7). 애월읍 하가리 연화못(J21)에서는 7종, 23개체가 관찰되었고, 조천읍 신촌리 

남생이못(J08)에서는 6종 21개체, 서귀포시 서홍동 천지연폭포(J41)에서는 4종 13

개체가 관찰되었다. 특히 연화못에서는 붉은귀거북(n=7)과 북부붉은배거북(n=8)이 

다수 발견되었으며, 남생이못과 천지연폭포에서는 붉은귀거북이 다수 확인되었

다. 11종의 외래거북이 관찰된 지점에서 종별 출현 양상을 살펴보면, 붉은귀거북 

41개 지점, 노란배거북은 7개 지점, 리버쿠터 13개 지점, 중국줄무늬목거북 7개 

지점, 플로리다붉은배거북, 페닌술라쿠터 각각 4개 지점, 북부붉은배거북 3개 지

점, 쿰버랜드 2개 지점, 비단거북, 중국자라, 아마존노란점거북 각각 1개 지점에

서 확인되었다(Table 2). 동일 속에서 아종을 포함하여 2종 이상이 함께 서식하는 

지점은 붉은귀거북속의 경우, 남생이못, 조천읍 대흘리 대흘못, 제주시 외도동 마

이못(J10), 연화못, 서귀포시 서홍동 칠십리공원(J40), 천지연폭포, 남원읍 남원리 

광지못(J43), 성산읍 삼달리 미와미못(J46) 등 7개 지점이었으며, 늪거북속은 남생

이못, 애월읍 어음리 돔배물(J18), 연화못 등 3개 지점에서 확인되었다.

Table 4. Species diversity of alien turtles in each province of Jeju Island

Species diversity JD JC GJ AW HL HG DJ SD NW SS Total

H′ 1.30 1.37 0.00 1.29 1.04 0.00 0.66 0.99 0.87 0.26 1.99

JD, Jeju-si dong area; JC, Jocheon-eup; GJ, Gujwa-eup; AW, Aewol-eup; HL, Hallim-eup; 

HG, Hangyeong-myeon; DJ, Daejeong-eup; SD, Seogwipo-si dong area; NW, Namwon-eup; 

SS, Seongsan-eup.
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         Fig. 7. The number and sites of alien turtles observed in each province. The total number of individuals is based on all alien 

turtles found at each site, regardless of species. JD, Jeju-si dong area; JC, Jocheon-eup; GJ, Gujwa-eup; AW, Aewol-eup; HL, 

Hallim-eup; HG, Hangyeong-myeon; DJ, Daejeong-eup; SD, Seogwipo-si dong area; NW, Namwon-eup; SS, Seongsan-eup.
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2. 외래거북의 서식지점 비교

  현재까지 제주도에서 확인된 외래거북 중 서식지가 확인된 종은 붉은귀거북, 

노란배거북, 북부붉은배거북, 중국줄무늬목거북 등 4종이다(제주지역환경기술개발

센터, 2006; 오와 홍, 2007; 국립생태원, 2015; 환경부, 2015; Koo et al., 2020b). 

제주지역 외래거북류의 서식 변화를 확인하기 위하여 기존에 서식지가 알려진 4

종(붉은귀거북, 노란배거북, 붉은배거북, 중국줄무늬목거북)을 대상으로 서식지점

의 변화를 비교하였다.

 1) 붉은귀거북의 서식지점 비교

  연구를 통해 붉은귀거북의 서식지로 확인된 곳은 41개 지점이며, 이전 연구(제

주지역환경기술개발센터, 2006; 오와 홍, 2007; 국립생태원, 2015; 환경부, 2015)에

서 알려진 서식지는 26개 지점이었다(Table 5, Fig. 8). 이 중 본 조사 결과와 문

헌기록이 일치하는 곳은 19개 지점(J05, J06, J07, J08, J10, J17, J18, J19, J21, J24, 

J26, J29, J31, J33, J34, J36, J42, J43, J44)으로 확인되었으며, 붉은귀거북이 다수 

확인된 곳은 남생이못(J08), 돔배물(J18), 애월읍 광령리 순두물(J19), 연화못(J21), 

한경면 청수리 여뀌못(J26), 대정읍 보성리 봉우못(J33), 대정읍 인성리 남문앞못

(J34), 천지연폭포(J42), 성산읍 온평리 혼인지못(J44)이다. 남생이못은 유일하게 

이전 연구들 모두에서 서식이 보고된 지점으로, 본 연구에서도 확인되었다. 본 

연구를 통해 붉은귀거북의 서식이 처음으로 확인된 곳은 22개 지점(J01, J02, J03, 

J04, J09, J14, J15, J16, J20, J23, J27, J28, J30, J32, J35, J37, J38, J39, J40, J41, 

J45, J46)이었으며, 본 조사에서는 관찰되지 않았지만 문헌기록으로만 확인된 곳

은 8개 지점(J12, J25, J47, J48, J49, J50, J51, J52)으로 나타났다. 제주도 붉은귀거

북의 서식지는 제주지역환경기술개발센터(2006)가 8개 지점을 보고한 이후, 2007

년 15개 지점(오와 홍, 2007), 2015년 15개 지점(국립생태원, 2015)과 16개 지점

(환경부, 2015), 본 연구에서 41개 지점에서 확인되었다.
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Table 5. Comparison of observation sites between T. s. elegans in this study and 

previous literatures 

Site 
no.

Reference
CoordinateJRETDC1

(2006)
Oh and Hong

(2007)
ME1

(2015)
NIE1

(2015) This study

J01 - - - - 10 33°30'16.56"N 126°46'19.29"E

J02 - - - - 1 33°28'56.97"N 126°44'44.53"E

J03 - - - - 12 33°29'22.44"N 126°54'06.89"E

J04 - - - - 3 33°29'55.36"N 126°39'17.04"E

J05 - - 2 - 1 33°23'44.12"N 126°39'06.89"E

J06 - - - n.d.2 2 33°31'50.04"N 126°40'12.36"E

J07 3 - n.d. 1 33°30'30.91"N 126°43'02.53"E

J08 n.d. 4 many n.d. 11 33°31'59.54"N 126°36'51.90"E

J09 - - - - 7 33°30'20.08"N 126°38'00.23"E

J10 - - 5 - 1 33°29'36.29"N 126°25'38.73"E

J12 6 24 - n.d. n.f.2 33°31'36.14"N 126°35'53.87"E

J14 - - - - 1 33°28'13.07"N 126°29'17.32"E

J15 - - - - 4 33°28'06.98"N 126°29'33.62"E

J16 - - - - 4 33°28'07.07"N 126°29'33.04"E

J17 - 9 2 n.d. 4 33°28'06.10"N 126°29'33.77"E

J18 - - 2 - 8 33°24'13.73"N 126°20'20.69"E

J19 - 1 6 - 6 33°27'38.99"N 126°26'23.58"E

J20 - - - - 5 33°28'16.32"N 126°25'36.43"E

J21 - 2 - n.d 7 33°27'17.47"N 126°20'50.86"E

J23 - - - - 5 33°28'20.20"N 126°23'24.32"E

J24 5 5 - - 1 33°21'28.91"N 126°17'46.24"E

J25 1 3 2 - n.f. 33°21'01.56"N 126°15'20.69"E

J26 8 15 5 n.d. 6 33°17'38.96"N 126°13'59.74"E

J27 - - - - 1 33°18'59.95"N 126°15'44.96"E

J28 - - - - 3 33°18'19.83"N 126°14'38.65"E

1JRETDC, Jeju Regional Environmental Technology Development Center; ME, Ministry of 

Environment; NIE, National Institute of Ecology.
2n.d. is not described, and n.f. is not found in the present study.
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Table 5. Continued

Site no.
Reference

CoordinateJRETDC1

(2006)
Oh and Hong

(2007)
ME1

(2015)
NIE1

(2015)
This 
study

J29 1 1 - n.d. 2 33°21'11.52"N 126°11'08.88"E

J30 - - - - 1 33°19'18.15"N 126°13'44.73"E

J31 1 1 many - 2 33°19'14.51"N 126°13'27.29"E

J32 - - - - 6 33°19'08.80"N 126°11'14.17"E

J33 - 3 - n.d. 8 33°15'17.54"N 126°16'17.50"E

J34 - - 2 n.d. 8 33°14'48.16"N 126°16'34.90"E

J35 - - - - 6 33°16'40.96"N 126°12'35.49"E

J36 - - 3 n.d. 3 33°17'21.92"N 126°14'53.31"E

J37 - - - - 7 33°13'49.08"N 126°16'40.52"E

J38 - - - - 1 33°17'06.36"N 126°11'46.63"E

J39 - - - - 2 33°16'01.26"N 126°15'27.26"E

J40 - - - - 4 33°14'42.46"N 126°33'14.85"E

J41 - - - - 2 33°14'40.59"N 126°33'20.63"E

J42 - 19 6 n.d. 9 33°14'41.82"N 126°33'34.01"E

J43 - - 3 - 4 33°16'50.91"N 126°42'31.30"E

J44 - - 7 n.d. 10 33°24'54.55"N 126°53'37.42"E

J45 - - - - 2 33°24'53.81"N 126°53'44.92"E

J46 - - - - 1 33°22'36.35"N 126°50'36.69"E

J47 - - - n.d. n.f. 33°31'23.67"N 126°40'04.48"E

J48 - 1 - - n.f. 33°19′19.79″N 126°13′36.37″E

J49 1 - - n.d. n.f. 33°19'31.23"N 126°13'39.60"E

J50 1 n.f. 33°19'17.19"N 126°13'26.71"E

J51 - - 1 - n.f. 33°15′02.86″N 126°32′22.99″E

J52 - - 1 - n.f. 33°16′06.36″N 126°14′19.46″E

Total 
number of 
sites

8 15 16 15 41

Total 
number of 
individuals

>23 92 >48 >15 182
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           Fig. 8. Comparison of previous literatures and current study on the distribution of T. s. elegans in Jeju Island. JRETDC, 

Jeju Regional Environmental Technology Development Center; ME, Ministry of Environment; NIE, National Institute of 

Ecology.
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 2) 노란배거북의 서식지점 비교

  연구를 통해 노란배거북의 서식지로 확인된 곳은 7개 지점이며, 이전 연구(환

경부, 2015; 국립생태원, 2015; Koo et al., 2020b)에서 알려진 서식지는 4개 지점

이었다(Table 6, Fig. 9). 이 중 이전 연구에서 확인된 지점과 동일한 장소는 마이

못(J10), 칠십리공원(J39)이었으며, 이를 제외한 연화못(J21), 한림읍 월림리 물거

리못(J25), 천지연폭포(J42), 광지못(J43), 미와미못(J46) 등 5개 지점은 본 연구에

서 처음으로 확인된 장소이다. 마이못과 혼인지못(J44)(환경부, 2015), 한림읍 금

악리 병듸못(J24)과 칠십리공원(국립생태원, 2015; Koo et al., 2020b)에서 노란배

거북의 서식이 확인된 바 있으나, 본 연구에서는 병듸못과 혼인지못에서 노란배

거북이 관찰되지 않았다.

Table 6. Comparison of observation sites between T. s. scripta in this study and 

previous literatures 

Site no.
Reference

CoordinateME1 
(2015)

NIE1 
(2015)

Koo et al. 
(2020b)

This 
study

J10 n.d.2 - - 1 33°29'36.29"N 126°25'38.73"E

J21 - - - 1 33°27'17.47"N 126°20'50.86"E

J24 - 1 n.d. n.f.2 33°21'28.91"N 126°17'46.24"E

J25 - - - 1 33°21'01.56"N 126°15'20.69"E

J40 2 n.d. 2 33°14'42.46"N 126°33'14.85"E

J42 - - - 2 33°14'41.82"N 126°33'34.01"E

J43 - - - 1 33°16'50.91"N 126°42'31.30"E

J44 n.d. - - n.f. 33°24'54.55"N 126°53'37.42"E

J46 - - - 1 33°22'36.35"N 126°50'36.69"E
Total number of 
sites 2 2 2 7

Total number of 
individuals >2 3 >2 9

1ME, Ministry of Environment; NIE, National Institute of Ecology.
2n.d. is not described, and n.f. is not found in the present study.
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        Fig. 9. Comparison of previous literatures and current study on the distribution of T. s. scripta in Jeju Island. ME, Ministry of 

Environment; NIE, National Institute of Ecology.
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 3) 중국줄무늬목거북의 서식지점 비교

  연구를 통해 중국줄무늬목거북이 확인된 장소는 남생이못(J08), 제주시 오라동 

한라도서관(J11), 제주시 연동 한라수목원(J17), 순두물(J19), 연화못(J21), 봉우못

(J33), 남문앞못(J34) 등 7개 지점으로 총 12개체가 관찰되었고, 이전 연구(환경부, 

2015; 국립생태원, 2015; Koo et al., 2020b)에서 알려진 서식지는 2개 지점(봉우

못, 불탑사연못(J53))으로 확인되었다(Table 7, Fig. 10). 봉우못에서는 이전 연구에

서 1개체의 서식이 보고된 바 있으나(국립생태원, 2015), 본 연구에서는 2개체가 

확인되었다. 불탑사연못에는 중국줄무늬목거북 1개체가 서식하는 것으로 보고되

었으나(국립생태원, 2015), 본 연구에서는 관찰되지 않았다. 

Table 7. Comparison of observation sites between M. sinensis in this study and 

previous literatures 

Site no.
Reference

CoordinateNIE1 
(2015)

Koo et al. 
(2020b) This study

J08 - - 2 33°31'59.54"N 126°36'51.90"E

J11 - - 2 33°28'33.97"N 126°30'56.03"E

J17 - - 3 33°28'06.10"N 126°29'33.77"E

J19 - - 1 33°27'38.99"N 126°26'23.58"E

J21 - - 1 33°27'17.47"N 126°20'50.86"E

J33 1 n.d.2 2 33°15'17.54"N 126°16'17.50"E

J34 - - 1 33°14'48.16"N 126°16'34.90"E

J53 1 n.d. n.f.2 33°31'42.50"N 126°35'52.08"E

Total number of 
sites 2 2 7

Total number of 
individuals 2 >2 12

1NIE, National Institute of Ecology.
2n.d. is not described, and n.f. is not found in the present study.
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        Fig. 10. Comparison of previous literatures and current study on the distribution of M. sinensis in Jeju Island. NIE, National 

Institute of Ecology.
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 4) 북부붉은배거북의 서식지점 비교

  연구를 통해 확인된 북부붉은배거북의 서식지는 3개 지점이었으며, 이전 연구

에서는 1개 지점에서 확인되었다(Table 8, Fig. 11). 남생이못(J08)은 Koo et al. 

(2020b)의 연구와 본 연구에서 공통으로 서식이 확인된 곳이며, 2개체가 확인되

었다. 돔배물(J18)과 연화지(J21)는 본 연구에서만 서식이 확인된 장소이며, 돔배

물에서 2개체가 관찰되었고, 연화지에서는 8개체가 관찰되어 총 11개체의 북부붉

은배거북이 확인되었다.

Table 8. Comparison of observation sites between P. rubriventris in this study and 

previous literatures 

Site no.
Reference

Coordinate
Koo et al. (2020b) This study

J08 n.d. 2 33°31'59.54"N 126°36'51.90"E

J18 - 2 33°24'13.73"N 126°20'20.69"E

J21 - 8 33°27'17.47"N 126°20'50.86"E

Total number of sites 1 3

Total number of individuals >1 12

n.d. is not described.
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       Fig. 11. Comparison of previous literatures and current study on the distribution of P. rubriventris in Jeju Island.
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3. 외래거북의 서식지 유형

  제주도 내 외래거북의 서식지는 연못(Pond), 저수지(Reservoir), 하천(Stream), 웅

덩이(Puddle), 오름분화구 습지(Crater lake) 등 총 5가지 유형으로 구분되었다

(Table 9). 가장 높게 나타난 서식지 유형은 35개(76.09%) 지점이 확인된 연못(Fig. 

12A and 12B)이었다. 다음으로 저수지(Fig. 12D)가 8개(17.40%) 지점에서 관찰되

어 두 번째로 높은 서식지 유형으로 나타났으며, 웅덩이(Fig. 12C), 하천(Fig. 

12E), 오름분화구 습지(Fig. 12F)가 각각 1지점으로 확인되었다.

  지역별로 제주시 동지역, 한림읍, 남원읍, 성산읍 지역에서는 연못에서만, 구좌

읍, 애월읍, 대정읍은 연못과 저수지에서, 조천읍은 연못과 오름분화구 습지에서, 

서귀포시 동지역은 연못과 하천에서 각각 관찰되었다. 한경면에서 발견된 서식지 

중 4개 지점은 연못이었으며, 저수지는 2개 지점, 웅덩이는 1개 지점이었다.

  외래거북이 관찰된 각 지점의 서식지 유형, 고도, 면적, 도로와의 거리 및 주변

환경은 Table 10에 제시하였다. 서식지 주변환경은 도로(n=11), 도로 및 인가

(n=13), 도로 및 농경지(n=9), 농경지(n=3), 공원(n=3), 사찰(n=2), 숲(n=2), 농경지 

및 인가(n=2), 도로 및 과수원(n=1)의 순으로 나타났다. 이 중 농경지 비율은 한

경면과 대정읍 지역이 높았다. 서식지 고도는 조천읍 교래리 물찻오름습지(J05)를 

제외하면 대부분 200 m 이하였다. 46개 지점의 평균 고도는 100.56±16.07 m였으

며, 물찻오름습지가 684 m로 가장 높았고, 구좌읍 종달리 저류지(J03)가 가장 낮

은 것으로 나타났다. 서식지 고도에 따른 외래거북의 관찰 개체수는 통계적으로 

유의한 차이는 없는 것으로 나타났다(p=0.193). 외래거북이 확인된 연못의 면적은 

최소 55 m2, 최대 12,000 m2 범위 내에 있는 것으로 나타났으며, 제주시 애월읍 

연화못이 가장 넓었다. 저수지의 면적은 최소 710 m2, 최대 137,000 m2 였으며, 

제주시 한경면 용수저수지가 가장 큰 것으로 나타났다. 서식지 면적에 따른 외래

거북의 관찰 개체수는 통계적으로 유의하지 않았다(p=0.936).
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Table 9. Number of observed individuals of alien turtles according to habitat types in Jeju 

Island

Province
Habitat site

Pond Reservoir Stream Puddle Crater lake

Gujwa-eup 2 1

Jocheon-eup 5 1

Jeju-si 8

Aewol-eup 4 2

Hallim-eup 2

Hangyeong-myeon 4 2 1

Daejeong-eup 4 3

Seogwipo-si 2 1

Namwon-eup 1

Seongsan-eup 3

Total 35
(76.09%)

8
(17.40%)

1
(2.17%)

1
(2.17%)

1
(2.17%)

  

 



- 42 -

Table 10. Habitat information of alien turtles observed in study sites

Site 
no. Location Habitat types Altitude 

(m)
Area
(m2)

 Surrounding
 condition

J01 Doeckcheon-ri, Gujwa-eup, Jeju-si Pond 127 1,700 RD/RSA

J02 Doeckcheon-ri, Gujwa-eup, Jeju-si Pond 235 1,810 Road

J03 Jongdal-ro, Gujwa-eup, Jeju-si Reservoir 1 2,650 AC/RSA

J04 Daeheul-ri, Jocheon-eup, Jeju-si Pond 153 370 RD/RSA

J05 Gyorae-ri, Jocheon-eup, Jeju-si Crater lake 684 3,600 Forest

J06 Hamdeok-ri, Jocheon-eup, Jeju-si Pond 15 1,400 Road

J07 Seonheul-ri, Jocheon-eup, Jejusi Pond 125 1,900 Road

J08 Sinchon-ri, Jocheon-eup, Jeju-si Pond 21 2,820 RD/AC

J09 Waheul-ri, Jocheon-eup, Jeju-si Pond 125 770 RD/RSA

J10 Oedo-dong, Jeju-si Pond 3 3,000 RD/RSA

J11 Ora-dong, Jeju-si Pond 152 150 Road

J12 Samyang-dong, Jeju-si Pond 104 1,300 Temple

J13 Yoen-dong, Jeju-si Pond 178 465 Temple

J14 Yoen-dong, Jeju-si Pond 163 30 Road

J15 Yoen-dong, Jeju-si Pond 189 200 Park

J16 Yoen-dong, Jeju-si Pond 189 150 Park

J17 Yoen-dong, Jeju-si Pond 195 520 Park

J18 Eoeum-ri, Aewol-eup, Jeju-si Pond 201 950 RD/AC

J19 Gwangnyeong-ri, Aewol-eup, Jeju-si Pond 160 110 RD/RSA

J20 Gwangnyeong-ri, Aewol-eup, Jeju-si Reservoir 76 22,500 Road

J21 Haga-ri, Aewol-eup, Jeju-si Pond 69 12,000 Road

J22 Nabeup-ri, Aewol-eup, Jeju-si Pond 64 1,500 RD/RSA

RD/RSA, Road and residential area; AC/RSA, Agricultural land and residential area; 

RD/AC, Road and agricultural land; RSA/OCH, Residential area and orchard.

n.d. is not defined.
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Table 10. Continued

Site 
no. Location Habitat types Altitude 

(m)
Area
(m2)

Surrounding 
condition

J23 Susan-ri, Aewol-eup, Jeju-si Reservoir 47 89,780  Road

J24 Geumak-ri, Hallim-eup, Jeju-si Pond 211 2,260  RD/RSA

J25 Wollim-ri, Hallim-eup, Jeju-si Pond 92 300  RD/RSA

J26 Cheongsu-ri, Hangyeong-myeon, Jeju-si Pond 97 1,000  RD/RSA

J27 Cheongsu-ri, Hangyeong-myeon, Jeju-si Puddle 122 80  RSA/OCH

J28 Cheongsu-ri, Hangyeong-myeon, Jeju-si Pond 83 250  RD/AC

J29 Dumo-ri, Hangyeong-myeon, Jeju-si Pond 10 1,050  RD/RSA

J30 Nakcheon-ri, Hangyeong-myeon, Jeju-si Pond 66 1,250  RD/AC

J31 Nakcheon-ri, Hangyeong-myeon, Jeju-si Reservoir 69 710  RD/AC

J32 Yongsu-ri, Hangyeong-myeon, Jeju-si Reservoir 25 137,000  Agricultural land

J33 Boseong-ri, Daejeong-eup, Seogwipo-si Pond 39 4,710  RD/AC

J34 Inseong-ri, Daejeong-eup, Seogwipo-si Pond 33 1,950  RD/AC

J35 Mureung-ri, Daejeong-eup, Seogwipo-si Reservoir 32 14,500  Agricultural land

J36 Mureung-ri, Daejeong-eup, Seogwipo-si Pond 78 1,600  RD/AC

J37 Sangmo-ri, Daejeong-eup, Seogwipo-si Reservoir 21 10,800  Agricultural land

J38 Sindo-ri, Daejeong-eup, Seogwipo-si Pond 34 900  RD/AC

J39 Sinpyeong-ri, Daejeong-eup, Seogwipo-si Reservoir 52 2,300  AC/RSA

J40 Seohong-dong, Seogwipo-si Pond 47 700  RD/RSA

J41 Seohong-dong, Seogwipo-si Pond 48 1,180  RD/RSA

J42 Seohong-dong, Seogwipo-si Stream 29 n.d.  Forest

J43 Namwon-ri, Namwon-eup, Seogwipo-si Pond 33 630  RD/RSA

J44 Onpyeng-ri, Seongsan-eup, Seogwipo-si Pond 34 1,600  Road

J45 Onpyeng-ri, Seongsan-eup, Seogwipo-si Pond 27 800  Road

J46  Samdal-ri, Seongsan-eup, Seogwipo-si Pond 68 1,300  Road
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 Fig. 12. Habitat types of alien turtles in this study. A, The pond adjacent to road and resident area; B, The pond with trail and sporting 

facilities; C, puddle; D, reservoir; E, The stream connected with Cheonjiyeon Falls; F, The crater lake in Mulchat-oreum.
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  외래거북의 서식지 내 수생식물은 수련(Nymphaea tetragona Georgi), 마름

(Trapa japonica Flerow), 세모고랭이(Schoenoplectus triqueter (L.) Palla), 연

(Nelumbo nucifera Gaertn.), 미나리(Oenanthe javanica (Blume) DC.), 부들(Typha 

orientalis C. Presl), 개구리밥(Spirodela polyrhiza (L.) Schleid.), 이삭사초(Carex 

dimorpholepis Steud.), 골풀(Juncus effusus L. var. decipiens Buchenau), 갈대

(Juncus effusus L. var. decipiens Buchenau) 등 모두 24과 43종이 확인되었다

(Table 11). 이 중 멸종위기 야생생물 2급인 순채가 구좌읍 덕천리 모산이못

(J01)과 웃못(J02)에서 관찰되었고, 남생이못, 연화못, 한라수목원, 선림사못, 문

강사못에는 연과 수련이 밀생하고 있었으며, 그 외 서식지에서는 육지와 연결

된 주변부, 중앙 또는 일부 구역에 다양한 습지식물들이 드물게 자라고 있는 

것이 확인되었다. 주로 서식하는 수생동물은 미꾸리(Misgurnus anfuillicaudatus), 

미꾸라지(Misgurnus mizolepis), 붕어(Carassius carassius), 금붕어(Carassius 

auratus), 잉어(Cyprinus carpio)로 확인되었고, 수서곤충은 소금쟁이(Aquarius 

paludum paludum), 물땡땡이(Hyderophilus acuminatus), 송장헤엄치게류(Notonecta 

sp.) 등이며, 모산이못에서 멸종위기 야생생물 2급인 물장군(Lethocerus deyrolli)

이 관찰되었다.
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Table 11. List of hydrophytes observed in alien turtle habitats

No. Family Scientific name Kor. name
1 Isoetaceae Isoetes japonica A. Braun 물부추

2 Marsileaceae Marsilea quadrifolia L. 네가래

3 Cabombacea Brasenia schreberi J. F. Gmel. 순채

4 Nymphaeace Nymphaea tetragona Georgi 수련

5 Nelumbonac Nelumbo nucifera Gaertn. 연

6 Lythraceae Lythrum anceps (Koehne) Makino 부처꽃

7 Lythraceae Trapa japonica Flerow 마름

8 Onagraceae Ludwigia ovalis Miq. 눈여뀌바늘

9 Apocynaceae Apocynum cannabinum L. 수궁초

10 Plantaginaceae Limnophila sessiliflora (Vahl) Blume 구와말

11 Menyanthaceae Nymphoides indica (L.) Kuntze 어리연

12 Nymphoides peltata (S. G. Gmel.) Kuntze 노랑어리연

13 Apiaceae Oenanthe javanica (Blume) DC. 미나리

14 Ceratophyllaceae Ceratophyllum demersum L. 붕어마름

15 Acoraceae Acorus calamus L. 창포

16 Alismataceae Alisma canaliculatum A. Braun & C. D. Bouché 택사

17 Caldesia parnassifolia (Bassi ex L.) Parl. 둥근잎택사

18 Araceae Lemna perpusilla Torr. 좀개구리밥

19 Spirodela polyrhiza (L.) Schleid. 개구리밥

20 Hydrocharitaceae Hydrilla verticillata (L. f.) Royle 검정말

21 Potamogetonaceae Potamogeton crispus L. 말즘

22 Potamogeton cristatus Regel & Maack 가는가래

23 Iridaceae Iris pseudacorus L. 노랑꽃창포

24 Cyperaceae Carex dimorpholepis Steud. 이삭사초

25 Carex scabrifolia Steud. 천일사초

26 Eleocharis congesta D. Don var. japonica 
(Miq.) T. Koyama 바늘골

27 Eleocharis dulcis (Burm. f.) Trin. ex Hensch. 남방개

28 Eleocharis mamillata H. Lindb. var. cyclocarpa Kitag. 물꼬챙이골

29 Schoenoplectiella juncoides (Roxb.) Lye 올챙이골

30 Schoenoplectiella triangulata (Roxb.) J. Jung & 
H. K. Choi 송이고랭이

31 Schoenoplectus tabernaemontani (C. C. Gmel.) Palla 큰고랭이

32 Schoenoplectus triqueter (L.) Palla 세모고랭이

33 Scirpus wichurae Boeckeler 방울고랭이

34 Eriocaulaceae Eriocaulon cinereum R. Br. var. sieboldianum 
(Siebold & Zucc. ex Steud.) T. Koyama 곡정초

35 Eriocaulon miquelianum Körn. 개수염

36 Juncaceae Juncus effusus L. var. decipiens Buchenau 골풀

37 Juncus krameri Franch. & Sav. 비녀골풀

38 Juncus papillosus Franch. & Sav. 청비녀골풀

39 Poaceae Glyceria acutiflora Torr. 육절보리풀

40 Isachne globosa (Thunb.) Kuntze 기장대풀

41 Phragmites australis (Cav.) Trin. ex Steud. 갈대

42 Typhaceae Typha angustifolia L. 애기부들

43 Typha orientalis C. Presl 부들
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4. 외래거북의 유전적 종 동정

  제주도에서 수집한 외래거북류에서 결정된 28개의 CYTB 서열들을 BLAST 한 

결과, 16개 서열은 기존에 보고된 붉은귀거북의 서열과 99.91-100%의 유사도를 

나타내었고, 8개 서열은 쿠터류와 99.82-100% 유사하였으며, 4개 서열은 중국줄

무늬목거북과 99.73-100% 유사한 것으로 확인되었다(Table 12). 붉은귀거북과 유

사도를 보인 서열들 중 7개의 CYTB 서열들(MW717637, MW717638, MW717642, 

MW717644, MW774599-MW774601)은 국내에서 보고된 붉은귀거북 서열

(MW019443)과 일치하였고, 1개 서열(MW717641)은 중국에서 보고된 붉은귀거북 

서열(KM217648)과 일치하였다. 리버쿠터와 유사도를 보인 서열들 중 5개의 

CYTB 서열(MW774602, MW774605-MW774607, MZ043614)은 기존에 보고된 리버

쿠터 서열(HE590306)과 일치하였고, 2개 서열(MW774603, MZ043615)은 99.91% 

유사도를 나타냈으며, 나머지 1개의 서열(MW774604)은 북부붉은배거북

(HE590309)과 99.82% 유사한 것으로 확인되었다. 중국줄무늬목거북과 유사도를 

보인 서열들 중 2개의 CYTB 서열(MW774608, MW774609)은 중국에서 보고된 중

국줄무늬목거북의 서열(FJ871126)과 일치하였으며, 나머지 2개 서열(MW774610, 

MW774611)은 각각 99.73%, 99.91% 유사한 것으로 확인되었다. 붉은귀거북과 유

사도를 보인 16개의 CYTB 유전자 서열은 1,140-bp 중 8개 부위에서 염기치환 현

상이 확인되었고, 쿠터류와 유사도를 보인 8개 서열은 1,140-bp 중 4개 부위에서, 

중국줄무늬목거북과 유사도를 보인 4개 서열은 1,130-bp 중 3개 부위에서 염기치

환 현상이 확인되었다.

  제주도 외래거북 집단에서 결정된 26개 CO1 서열들 중 14개 서열은 기존에 

보고된 붉은귀거북의 CO1 서열과 99.16-100% 유사한 것으로 확인되었고, 8개 서

열은 기존에 보고된 쿠터류 서열들과 일치하였으며, 4개 서열은 모두 동일한 서

열들로, 중국에서 보고된 중국줄무늬목거북 CO1 서열(FJ871126, KC333650)과 일

치하였다(Table 13). 붉은귀거북의 CO1 서열과 유사도를 보인 14개 서열 중 7개

의 서열(MW774622, MW774624, MW774625, MW774630, MW774631, MW774634, 

MW774635)은 캐나다에서 보고된 붉은귀거북 서열(FJ392294) 및 국내에서 보고된 

쿰버랜드 서열(MW122292)과 일치하였다. 2개 서열(MW774626, MW774627)은 국



- 48 -

내에서 보고된 붉은귀거북 서열(MW122291)과 일치하였고, 또 다른 2개 서열

(MW774633, MW774636)은 99.93% 유사한 것으로 확인되었으며, 나머지 3개 서

열(MW774623, MW774628, MW774629)는 중국에서 보고된 붉은귀거북 서열

(KM216748)과 99.93% 유사도를 보였다. 쿠터류와 유사도를 보인 CO1 서열들 중 

7개 서열(MW774613-MW774617, MZ043616, MZ043617)의 756-bp가 P. c. 

floridana, P. alabamensis 두 종과 모두 일치하였으며, 나머지 1개 서열

(MW774612)은 P. c. concinna와 일치하였다. 붉은귀거북과 유사도를 보인 14개의 

CO1 유전자 서열은 1,296-bp 중 4개 부위에서 염기치환 현상이 확인되었고, 쿠터

류와 유사도를 보인 8개 서열은 1,521-bp 중 4개 부위에서 염기치환 현상이 확인

되었다.
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Table 12. Similarity search results of CYTB sequences for alien turtles in Jeju Island

Sample no. Specimen type This study High similar sequence   Identity Identification result

JJT01     Blood MW717633       MW019443    1139/1140 (99.91%)       T. s. elegans

JJT02     Blood MW717634       KM216748    1139/1140 (99.91%)       T. s. elegans

JJT03     Blood MW717635       KM216748    1139/1140 (99.91%)       T. s. elegans

JJT04     Blood MW717636       KM216748    1139/1140 (99.91%)       T. s. elegans

JJT05     Blood MW717637       MW019443    1140/1140 (100%)       T. s. elegans

JJT06     Blood MW717638       MW019443    1140/1140 (100%)       T. s. elegans

JJT07     Blood MW717639       FR717131    1139/1140 (99.91%)       T. s. elegans

JJT08     Tail tissue MW717640       KM216748    1139/1140 (99.91%)       T. s. elegans

JJT09     Blood MW717641       KM216748    1140/1140 (100%)       T. s. elegans

JJT10     Tail tissue MW717642       MW019443    1140/1140 (100%)       T. s. elegans

JJT11     Tail tissue MW717643       MW019443    1139/1140 (99.91%)       T. s. elegans

JJT12     Tail tissue MW717644       MW019443    1140/1140 (100%)       T. s. elegans

JJT13     Blood MW774598       FR717131    1139/1140 (99.91%)       T. s. elegans

JJT14     Blood MW774599       MW019443    1140/1140 (100%)       T. s. elegans

JJT15     Tail tissue MW774600       MW019443    1140/1140 (100%)       T. s. elegans

JJT16     Tail tissue MW774601       MW019443    1140/1140 (100%)       T. s. elegans

JJT17     Tail tissue MW774602       HE590306 1140/1140 (100%)       P. concinna

JJT18     Tail tissue MW774603       HE590306 1139/1140 (99.91%)       P. concinna

JJT19     Tail tissue MW774604       HE590309    1138/1140 (99.82%)       P. rubriventris

JJT20     Tail tissue MW774605       HE590306 1140/1140 (100%)       P. concinna
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Table 12. Continued

Sample no. Specimen type This study High similar sequence   Identity Identification result

JJT21     Tail tissue MW774606       HE590306 1140/1140 (100%)       P. concinna

JJT22     Tail tissue MW774607       HE590306 1140/1140 (100%)       P. concinna

JJT23     Tail tissue MZ043614       HE590306 1140/1140 (100%)       P. concinna

JJT24     Tail tissue MZ043615       HE590306 1139/1140 (99.91%)       P. concinna

JJT25     Tail tissue MW774608       FJ871126     1130/1130 (100%)       M. sisnensis

JJT26     Tail tissue MW774609       FJ871126 1130/1130 (100%)       M. sisnensis

JJT27     Tail tissue MW774610       FJ871126 1127/1130 (99.73%)       M. sisnensis

JJT28     Tail tissue MW774611       FJ871126 1129/1130 (99.91%)       M. sisnensis
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Table 13. Similarity search results of CO1 sequences for alien turtles in Jeju Island.

Sample no. Specimen type This study High similar sequence   Identity Identification result

JJT01  Blood MW774622       FJ392294    1538/1538 (100%)      T. s. elegans
      MW122292  1538/1538 (100%)      T. s. troostii

JJT02  Blood MW774623       KM216748    1537/1538 (99.93%)      T. s. elegans

JJT03  Blood MW774624       FJ392294    1538/1538 (100%)      T. s. elegans
      MW122292  1538/1538 (100%)      T. s. troostii

JJT04  Blood        Failed

JJT05  Blood MW774625       FJ392294    1538/1538 (100%)      T. s. elegans
      MW122292  1538/1538 (100%)      T. s. troostii

JJT06  Blood MW774626       MW122291 1538/1538 (100%)      T. s. elegans
JJT07  Blood MW774627       MW122291 1538/1538 (100%)      T. s. elegans
JJT08  Tail tissue MW774628       KM216748    1538/1538 (99.93%)      T. s. elegans
JJT09  Blood MW774629       KM216748    1537/1538 (99.93%)      T. s. elegans

JJT10  Tail tissue MW774630       FJ392294    1538/1538 (100%)      T. s. elegans
      MW122292  1538/1538 (100%)      T. s. troostii

JJT11  Tail tissue MW774631       FJ392294    1538/1538 (100%)      T. s. elegans
      MW122292  1538/1538 (100%)      T. s. troostii

JJT12  Tail tissue        Failed
JJT13  Blood MW774633       MW122291 1537/1538 (99.93%)      T. s. elegans

JJT14  Blood MW774634       FJ392294    1538/1538 (100%)      T. s. elegans
      MW122292  1538/1538 (100%)      T. s. troostii

JJT15  Tail tissue MW774635       FJ392294    1538/1538 (100%)      T. s. elegans
      MW122292  1538/1538 (100%)      T. s. troostii

JJT16  Tail tissue MW774636       MW122291 1537/1538 (99.93%)      T. s. elegans
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Table 13. Continued

Sample no. Specimen type This study High similar sequence   Identity Identification result

JJT17  Tail tissue MW774612       KC687269 756/756 (100%)     P. c. concinna
JJT18  Tail tissue MW774613       KC687252 756/756 (100%)     P. alabamensis

      KC687290 756/756 (100%)     P. c. floridana

JJT19  Tail tissue MW774614       KC687252 756/756 (100%)     P. alabamensis
      KC687290 756/756 (100%)     P. c. floridana

JJT20  Tail tissue MW774615       KC687252 756/756 (100%)     P. alabamensis
      KC687290 756/756 (100%)     P. c. floridana

JJT21  Tail tissue MW774616       KC687252 756/756 (100%)     P. alabamensis
      KC687290 756/756 (100%)     P. c. floridana

JJT22  Tail tissue MW774617       KC687252 756/756 (100%)     P. alabamensis
      KC687290 756/756 (100%)     P. c. floridana

JJT23  Tail tissue MZ043616       KC687252 756/756 (100%)     P. alabamensis
      KC687290 756/756 (100%)     P. c. floridana

JJT24  Tail tissue MZ043617       KC687252 756/756 (100%)     P. alabamensis
      KC687290 756/756 (100%)     P. c. floridana

JJT25  Tail tissue MW774618       KC333650 1510/1510 (100%)     M. sisnensis
      FJ871126 1510/1510 (100%)     M. sisnensis

JJT26  Tail tissue MW774619       KC333650 1510/1510 (100%)     M. sisnensis
      FJ871126 1510/1510 (100%)     M. sisnensis

JJT27  Tail tissue MW774620       KC333650 1510/1510 (100%)     M. sisnensis
      FJ871126 1510/1510 (100%)     M. sisnensis

JJT28  Tail tissue MW774621       KC333650 1510/1510 (100%)     M. sisnensis
      FJ871126 1510/1510 (100%)     M. sisnensis
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5. 외래거북의 CYTB, CO1 haplotype 서열의 계통 유연관계

 1) 붉은귀거북 집단의 계통 유연관계

  붉은귀거북의 계통 유연관계를 분석하기 위하여 본 연구에서 결정된 서열과 

분석에 이용된 모든 유전자 서열 정보는 Table 14에 제시하였다. 제주도 붉은귀

거북 집단과 국내 및 해외에서 보고된 붉은귀거북의 CYTB 유전자 서열은 7가지 

haplotype (HTC01-HTC07)으로 구분되었고, CO1 유전자 서열은 5가지 haplotype 

(HTO01-HTO05)으로 구분되었다(Table 15). 가장 많은 서열이 출현하는 HTC03은 

제주도, 미국, 독일, 캐나다, 중국에서 보고된 서열이 포함되었다. 제주도 서열들

은 5개의 haplotype (HTC01-HTC04, HTC06)에서 확인되었다. 미국에서 보고된 11

개의 서열들은 3가지 haplotype (HTC03-HTC05)으로 구분되었고, 독일에서 보고된 

서열은 HTC03, 캐나다 서열은 HTC03과 HTC07에 포함되었으며, 중국에서 보고

된 2개의 서열은 각각 HTC03, HTC04로 구분되었다. CO1 유전자 서열들의 5가

지 haplotype에서 제주도 서열은 4개의 haplotype (HTO01, HTO02, HTO04, HTO05 

)에 출현하였고, 국내에서 보고된 2개의 서열은 각각 HTO02, HTO03으로 구분되

었다. 붉은귀거북의 CYTB 서열의 Hd 값은 0.721±0.051, π 값은 0.00252±0.00050으

로 확인되었고, CO1 서열의 Hd 값은 0.732±0.073, π 값은 0.00125±0.00024로 확인

되었다(Table 16).

  유전적 거리지수를 바탕으로 붉은귀거북 CYTB haplotype의 계통 유연관계를 분

석하기 위하여 Maximum-likelihood tree를 작성하였다(Fig. 13). 계통수 작성에 이

용한 모든 붉은귀거북속 서열들은 outgroup인 C. picta와 뚜렷하게 구분되어 단계

통적(monophyletic)인 양상을 보였다. 본 연구에서 결정된 제주도 서열과 국내 및 

해외에서 보고된 붉은귀거북 서열들은 T. scripta의 범위 내에서 분지하였으며, 붉

은귀거북속 내에서는 T. gaigeae와 가장 가까운 근연 관계로 분지하였다. 붉은귀

거북 CYTB haplotype들은 크게 3개의 그룹으로 분지되었으며, HTC05와 HTC07은 

다른 haplotype들과는 다소 먼 위치에서 확인되었다. 제주도 서열을 포함하는 5개

의 haplotype들 중, HTC03은 HTC02와 함께 쿰버랜드와 근연으로 분지되었고, 

HTC05 및 HTC07과는 먼 위치에서 분지하였다. 제주도를 포함한 국내 및 해외에
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서 보고된 붉은귀거북의 CO1 haplotype 서열들은 outgroup인 C. pacta와 뚜렷하게 

구분되는 별개의 그룹을 형성하였으며, CYTB 분지 양상과 비슷하게 확인되었다

(Fig. 14). 붉은귀거북속 내에서도 T. scripta는 단계통적인 양상으로 분지하였으며, 

T. gaigeae와 가장 근연의 관계를 보였다. HTO01, HTO03, HTO04는 모두 HTO02

와 함께 분지되었다. 유전적 거리지수가 근연이었던 HTO01과 HTO03은 쿰버랜드

와 가까운 위치에서 분지되었으며, HTO04는 HTO05와 가깝게 분지하였다.
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Table 14. Accession numbers and information of the CYTB and CO1 sequences for Trachemys species used in this study

Species
CYTB CO1

Locality Accession no. Reference Locality Accession no. Reference
   T. s. elegans  Jeju Island MW717633 This study   Jeju Island MW774622   This study
  T. s. elegans  Jeju Island MW717634 This study   Jeju Island MW774623   This study
  T. s. elegans  Jeju Island MW717635 This study   Jeju Island MW774624   This study
  T. s. elegans  Jeju Island MW717636 This study   Jeju Island MW774625   This study
  T. s. elegans  Jeju Island MW717637 This study   Jeju Island MW774626   This study
  T. s. elegans  Jeju Island MW717638 This study   Jeju Island MW774627   This study
  T. s. elegans  Jeju Island MW717639 This study   Jeju Island MW774628   This study
  T. s. elegans  Jeju Island MW717640 This study   Jeju Island MW774629   This study
  T. s. elegans  Jeju Island MW717641 This study   Jeju Island MW774630   This study
  T. s. elegans  Jeju Island MW717642 This study   Jeju Island MW774631   This study
  T. s. elegans  Jeju Island MW717643 This study   Jeju Island MW774632   This study
  T. s. elegans  Jeju Island MW717644 This study   Jeju Island MW774634   This study
  T. s. elegans  Jeju Island MW774598 This study   Jeju Island MW774635   This study
  T. s. elegans  Jeju Island MW774599 This study   Jeju Island MW774636   This study
  T. s. elegans  Jeju Island MW774600 This study   South Korea MW122291   Moon et al., 2020
  T. s. elegans  Jeju Island MW774601 This study   South Korea MW019443   Moon et al., 2020
  T. s. elegans  South Korea MW122291 Moon et al., 2020   Canada FJ392294   Russell et al., 2008
  T. s. elegans  South Korea MW019443 Moon et al., 2020   China KM216748   Yu et al., 2014
  T. s. elegans  Germany FR717131 Fritz et al., 2011
  T. s. elegans  Germany HE590359 Fritz et al., 2011
  T. s. elegans  USA HE590360 Fritz et al., 2011

n.d. indicates not described the locality information.
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Table 14. Continued

Species
CYTB CO1

Locality Accession no. Reference Locality Accession no. Reference
  T. s. elegans  USA HE590361 Fritz et al., 2011
  T. s. elegans  USA FJ770617 Spinks et al., 2009
  T. s. elegans  USA EU787024 Spinks et al., 2008
  T. s. elegans  USA JN615019 McGaugh, 2011
  T. s. elegans  USA JN615020 McGaugh, 2011
  T. s. elegans  USA JN615021 McGaugh, 2011
  T. s. elegans  USA JN615022 McGaugh, 2011
  T. s. elegans  USA JN615023 McGaugh, 2011
  T. s. elegans  USA JN615024 McGaugh, 2011
  T. s. elegans  USA GQ395730 Jackson et al., 2009
  T. s. elegans  Canada AF207750 Willmore et al., 1999
  T. s. elegans  Canada FJ392294 Russell et al., 2008
  T. s. elegans  China KM216748 Yu et al., 2014
  T. s. elegans  China HQ442420 Xia et al., 2010
  T. s. elegans  n.d. NC011573 Beckenvach and Russell, 2008
  T. s. scripta  USA HE590358 Fritz et al., 2011   China KM216749 Yu et al., 2015
  T. s. troostii  South Korea MW122292 Moon et al., 2020   South Korea MW122292 Moon et al., 2020
  T. venusta  Guatemala HE590362 Fritz et al., 2011   n.d. HQ329669 Reid et al., 2010
  T. ornata  Maxico HE590355 Fritz et al., 2011   n.d. HQ329665 Reid et al., 2010
  T. gaigeae  USA HE590350 Fritz et al., 2011   n.d. HQ329663 Reid et al., 2010
  T. stejnegeri  USA FJ770621 Spinks et al., 2009   USA KX559047 Spinks et al., 2016
  T. taylori  USA JN615048 McGaugh, 2011   n.d. HQ329667 Reid et al., 2010
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Table 14. Continued

Species
CYTB CO1

Locality Accession no. Reference Locality Accession no. Reference

  T. emolli  Nicaragua HE590349 Fritz et al., 2011   n.d. HQ329662 Reid et al., 2010
  T. adiutrix  Brazil HE590312 Fritz et al., 2011
  T. callirostris  Venezuela HE590330 Fritz et al., 2011
  T. decussata  Cuba HE590332 Fritz et al., 2011
  T. yaquia   n.d. HQ329670 Reid et al., 2010
  T. terrapen   n.d. HQ329668 Reid et al., 2010
  T. decorata   n.d. HQ329661 Reid et al., 2010
  T. terrapen   n.d. HQ329668 Reid et al., 2010
  T. decorata   n.d. HQ329661 Reid et al., 2010
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Table 15. Haplotype distribution of CYTB and CO1 sequences for T. s. elegans populations 

used in this study

Haplotype
T. s. elegans population

Jeju 
Island

South 
Korea

USA Germany Canada China ND1 Total

CYTB HTC01 3 3

HTC02 2 2

HTC03 7 3 2 1 1 1 15

HTC04 3 2 6 1 12

HTC05 2 2

HTC06 1 1

HTC07 1 1

Total 16 2 11 2 2 2 1 36

CO1 HTO01 7 1 8

HTO02 4 1 5

HTO03 1 1

HTO04 2 1 3

HTO05 1 1

Total 14 2 1 1 18

1, ND; unknown the locality information.
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Table 16. Population genetic diversities of the CYTB and CO1 genes within T. s. elegans in Jeju Island and other countries

Gene No. of 
sequences tested

No. of 
haplotype

Haplotype diversity Nucleotide diversity Nucleotide difference

Hd SD π SD k

CYTB 36 7 0.721 0.051 0.00252 0.00050 1.36032

CO1 18 5 0.732 0.073 0.00125 0.00024 1.61438

Hd, mean of pairwise differences between all haplotypes.

π, mean of pairwise differences between all sequences.

k, mean of average number of nucleotide differences between all sequences.
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Fig. 13. The phylogenetic tree for the CYTB haplotype sequences of Trachemys. The 

evolutionary history was inferred by using the Maximum likelihood method and Tamura-Nei 

model (Tamura and Nei, 1993). A discrete Gamma distribution was used to model 

evolutionary rate differences among sites (5 categories (+G, parameter = 0.1716)). The 

CYTB sequence of Chrysemys picta was used for outgroup rooting. Evolutionary analyses 

were conducted in MEGA-X program (Kumar et al., 2018).
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Fig. 14. The phylogenetic tree for the CO1 haplotype sequences of Trachemys. The 

evolutionary history was inferred by using the Maximum likelihood method and Tamura-Nei 

model (Tamura and Nei, 1993). A discrete Gamma distribution was used to model 

evolutionary rate differences among sites (5 categories (+G, parameter = 0.1638)). The CO1 

sequence of C. picta was used for outgroup rooting. Evolutionary analyses were conducted 

in MEGA-X program (Kumar et al., 2018).
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 2) 리버쿠터 집단의 계통 유연관계

  리버쿠터의 계통 유연관계를 분석하기 위하여 본 연구에서 결정된 서열과 분

석에 이용된 모든 유전자 서열 정보는 Table 17에 제시하였다. 제주도 및 해외에

서 보고된 리버쿠터 집단의 CYTB 유전자 서열은 7가지 haplotype (HPC01-HPC07)

으로 구분되었고, CO1 서열은 5가지 haplotype (HPO01-HPO05)으로 구분되었다

(Table 18). 제주도 리버쿠터의 6개 CYTB 서열들은 HPC01, HPC03, HPC04에 출

현하였다. 가장 많은 서열이 출현하는 HPC03에는 제주도 서열 4개와 미국과 독

일에서 보고된 서열이 포함되었고, HPC01에는 제주도 서열과 미국에서 보고된 

서열이 포함되었다. 미국에서 보고된 서열들은 HPC04를 제외한 모든 haplotype에 

포함되었다. 제주도 리버쿠터 집단의 CO1 서열들은 HPO01과 HPO02에 출현하였

다. 가장 많은 서열을 포함하는 HPO02에는 5개의 제주도 서열이 포함되었고, 미

국에서 보고된 6개의 CO1 서열이 함께 포함되었다. 리버쿠터 CYTB 서열의 Hd 

값은 0.771±0.100, π 값은 0.00259±0.00051로 확인되었고, CO1 서열의 Hd 값은 

0.581±0.131, π 값은 0.00119±0.00035로 확인되었다(Table 19).

  리버쿠터 집단의 CYTB haplotype의 계통 유연관계를 분석하기 위하여 

Maximum-likelihood tree를 작성하였다(Fig. 15). 계통수 상에서 리버쿠터 집단은 

늪거북속 내 P. gorzugi 와는 독립적으로 구분되어 분지하였으나, 그 외 다른 종

들과는 독립된 분지를 형성하지 않았다. 그러나, 본 연구에서 분석한 제주도 붉

은귀거북 서열과 중국줄무늬목거북의 서열과는 뚜렷하게 구분되는 단계통적인 

분지 양상을 보였다. 리버쿠터 집단의 CO1 haplotype은 계통 분지도상에서 제주

도 붉은귀거북과 중국줄무늬목거북의 CO1 서열들과 구분되어 분지하며 CYTB 

haplotype 분석과 동일하게 나타났으나, 늪거북속 내 종들과의 관계에서는 독립적

으로 분지하지 않았다(Fig. 16). HPO05는 HTO01-HTO04와 거리가 다소 멀게 분

지하였으며, HPO01, HPO02, HPO04는 페닌술라쿠터와 동일하거나 근연으로 분지

하였다.
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Table 17. Accession numbers and information of the CYTB and CO1 sequences for Pseudemys species used in this study

Species
CYTB CO1

Locality Accession no. Reference Locality Accession no. Reference
  P. concinna  Jeju Island MW774602 This study   Jeju Island MW774612 This study
  P. concinna  Jeju Island MW774603 This study   Jeju Island MW774613 This study
  P. concinna  Jeju Island MW774604 This study   Jeju Island MW774614 This study
  P. concinna  Jeju Island MW774605 This study   Jeju Island MW774615 This study
  P. concinna  Jeju Island MW774606 This study   Jeju Island MW774616 This study
  P. concinna  Jeju Island MW774607 This study   Jeju Island MW774617 This study
  P. concinna  Germany HE590306 Fritz et al., 2011   USA KC687300 Spinks et al., 2013
  P. concinna  USA FJ770603 Spinks et al., 2009   USA KC687301 Spinks et al., 2013
  P. c. concinna  USA GQ395724 Jackson et al., 2009   USA KC687261 Spinks et al., 2013
  P. c. concinna  USA GQ395723 Jackson et al., 2009   USA KC687262 Spinks et al., 2013
  P. c. concinna  USA GQ395722 Jackson et al., 2009   USA KC687264 Spinks et al., 2013
  P. c. floridana  USA GQ395729 Jackson et al., 2009   USA KC687287 Spinks et al., 2013
  P. c. floridana  USA FJ770605 Spinks et al., 2009   USA KC687288 Spinks et al., 2013
  P. c. floridana  Germany HE590307 Fritz et al., 2011   USA KC687289 Spinks et al., 2013
  P. c. suwanniensis  USA GQ395711 Jackson et al., 2009   USA KC687308 Spinks et al., 2013
  P. c. suwanniensis   USA KC687310 Spinks et al., 2013
  P. c. suwanniensis   USA KC687311 Spinks et al., 2013
  P. peninsularis  Jeju Island MZ043614 This study   Jeju Island MZ043616 This study
  P. peninsularis  Jeju Island MZ043615 This study   Jeju Island MZ043617 This study
  P. peninsularis  USA FJ770606 Spinks et al., 2009   USA KC687325 Spinks et al., 2013
  P. rubriventris  Germany HE590309 Fritz et al., 2011   USA KC687330 Spinks et al., 2013
  P. nelsoni  Germany HE590308 Fritz et al., 2011   USA KC687320 Spinks et al., 2013
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Table 17. Continued

Species
CYTB CO1

Locality Accession no. Reference Locality Accession no. Reference

  P. gorzugi  USA GQ395700 Jackson et al., 2009   USA KC687316 Spinks et al., 2013

  P. texana  USA GQ395712 Jackson et al., 2009   USA KC687333 Spinks et al., 2013

  P. alabamensis  USA GQ395717 Jackson et al., 2009   USA KC687257 Spinks et al., 2013
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Table 18. Haplotype distribution of CYTB and CO1 sequences for P. concinna populations 
used in this study

Haplotype
P. concinna population

Jeju Island USA Germany Total

CYTB HPC01 1 2 3

HPC02 1 1

HPC03 4 1 2 7

HPC04 1 1

HPC05 1 1

HPC06 1 1

HPC07 1 1

Total 6 7 2 15

CO1 HPO01 1 1

HPO02 5 6 11

HPO03 1 1

HPO04 2 2

HPO05 2 2

Total 6 11 17
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Table 19. Population genetic diversities of the CYTB and CO1 genes within P. concinna in Jeju Island and other countries

Gene No. of 
sequences tested

No. of 
haplotype

Haplotype diversity Nucleotide diversity Nucleotide difference

Hd SD π SD k

CYTB 15 7 0.771 0.100 0.00259 0.00051 2.03810

CO1 17 5 0.581 0.131 0.00119 0.00035 0.89706

Hd, mean of pairwise differences between all haplotypes.
π, mean of pairwise differences between all sequences.
k, mean of average number of nucleotide differences between all sequences.
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Fig. 15. The phylogenetic tree for the CYTB haplotype sequences of Pseudemys. The 

evolutionary history was inferred by using the Maximum likelihood method and Tamura-Nei 

model (Tamura and Nei, 1993). A discrete Gamma distribution was used to model 

evolutionary rate differences among sites (5 categories (+G, parameter = 0.3953)). The 

CYTB sequences of C. picta, T. s. elegans and M. sinensis were used for outgroup rooting. 

Evolutionary analyses were conducted in MEGA-X program (Kumar et al., 2018).
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Fig. 16. The phylogenetic tree for the CO1 haplotype sequences of Pseudemys. The 

evolutionary history was inferred by using the Maximum likelihood method and Tamura-Nei 

model (Tamura and Nei, 1993). A discrete Gamma distribution was used to model 

evolutionary rate differences among sites (5 categories (+G, parameter = 0.1639)). The CO1 

sequences of C. picta, T. s. elegans and M. sinensis were used for outgroup rooting. 

Evolutionary analyses were conducted in MEGA-X program (Kumar et al., 2018).
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 3) 중국줄무늬목거북 집단의 계통 유연관계

  중국줄무늬목거북의 계통 유연관계 분석을 위하여 본 연구에서 결정된 서열과 

분석에 이용된 모든 유전자 서열 정보는 Table 20에 제시하였다. 제주도 중국줄

무늬목거북 집단과 중국, 대만, 미국, 독일에서 보고된 CYTB 유전자 서열은 12가

지 haplotype (HMC01-HMC12)으로 구분되었다(Table 21). 제주도와 중국에서 보고

된 서열은 각각 3가지 haplotype으로 구분되었으며, 대만에서 보고된 서열은 8가

지 haplotype으로 구분되었다. 대부분의 서열들이 HMC03 (n=8)과 HMC04 (n=10)

에 포함되었다. 제주도 서열이 확인된 haplotype 중에서 HMC03과 HMC04는 중국

과 대만에서 보고된 서열도 함께 확인되었다. HMC02는 중국 서열만 확인되었으

며, 대만 서열은 6개의 haplotype (HMC07-HMC12)에서 단독으로 출현하였다. 중

국줄무늬목거북 집단의 haplotype 다양성과 염기서열의 다양성을 분석한 결과, 

CYTB 서열들의 Hd 값은 0.828±0.050, π 값은 0.00266±0.00063으로 확인되었고, 

CO1 서열들은 단일 haplotype으로 Hd 값과 π은 산출되지 않았다(Table 22).

  중국줄무늬목거북 CYTB haplotype의 유전적 거리지수를 바탕으로 계통 유연관

계를 분석하기 위하여 Maximum-likelihood tree를 작성한 결과, 12개의 CYTB 

haplotype들은 남생이속 내에서 단계통적인 양상을 보였다(Fig. 17). 중국줄무늬목

거북 집단은 남생이와 종 간 거리가 가장 가깝게 확인되었으며, 계통수 상에서도 

가장 가까운 근연으로 분지하였다. 특히, 한국 남생이 서열(KR921566)보다 중국 

남생이 서열(KR921503)과 더 가까운 거리에서 확인되었다. HMC09는 나머지 

haplotype들과 구분되어 분지하였고, 제주도 서열이 포함된 HMC03-HMC05는 대

만에서 보고된 서열들이 출현하는 haplotype들과 혼재하며 분지하였다. 미국, 중

국, 독일에서 보고된 서열인 HMC01, HMC02, HMC06은 나머지 haplotype들과 다

소 먼 분지 양상을 보였다. 중국줄무늬목거북 CO1 haplotype들은 독립적인 그룹

을 이루며, 남생이속 내 단계통적인 분지 양상을 보였으며, CYTB 결과와 동일하

게 확인되었다(Fig. 18). 
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Table 20. Accession numbers and information of the CYTB and CO1 sequences for Mauremys species used in this study

Species
CYTB CO1

Locality Accession no. Reference Locality Accession no. Reference
  M. sinensis   Jeju Island MW774608 This study   Jeju Island MW774618 This study
  M. sinensis   Jeju Island MW774609 This study   Jeju Island MW774619 This study
  M. sinensis   Jeju Island MW774610 This study   Jeju Island MW774620 This study
  M. sinensis   Jeju Island MW774611 This study   Jeju Island MW774621 This study
  M. sinensis   China AF043261 Wu et al., 1998   China FJ871126 Nei and Jiang, 2009
  M. sinensis   China JN860648 Nei and Xia, 2011   China KC333650 Fang et al., 2012
  M. sinensis   China FJ871126 Nei and Jiang, 2009
  M. sinensis   China HQ442409 Xia et al., 2010
  M. sinensis   China HQ442408 Xia et al., 2010
  M. sinensis   Taiwan KT763401 Lee and Lin, 2015 
  M. sinensis   Taiwan KT763402 Lee and Lin, 2015 
  M. sinensis   Taiwan KT763403 Lee and Lin, 2015
  M. sinensis   Taiwan KT763404 Lee and Lin, 2015
  M. sinensis   Taiwan KT763405 Lee and Lin, 2015
  M. sinensis   Taiwan KT763406 Lee and Lin, 2015
  M. sinensis   Taiwan KT763407 Lee and Lin, 2015
  M. sinensis   Taiwan KT763408 Lee and Lin, 2015
  M. sinensis   Taiwan KT763409 Lee and Lin, 2015
  M. sinensis   Taiwan KT763410 Lee and Lin, 2015 
  M. sinensis   Taiwan KT763411 Lee and Lin, 2015 
  M. sinensis   Taiwan KT763412 Lee and Lin, 2015 
  M. sinensis   Taiwan KT763413 Lee and Lin, 2015 
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Table 20. Continued

Species
CYTB CO1

Locality Accession no. Reference Locality Accession no. Reference
  M. sinensis   Taiwan KT763414 Lee and Lin, 2015
  M. sinensis   Taiwan KT763415 Lee and Lin, 2015
  M. sinensis   Taiwan KT763416 Lee and Lin, 2015
  M. sinensis   Taiwan KT763417 Lee and Lin, 2015
  M. sinensis   Taiwan KT763418 Lee and Lin, 2015
  M. sinensis   Taiwan KT763419 Lee and Lin, 2015
  M. sinensis   USA AY434615 Spinks et al., 2003
  M. sinensis   Germany AJ564463 Barth et al., 2003
  M. reevesii   South Korea KR921566 Park et al., 2015   South Korea FJ469674 Jang and Hwang, 2008
  M. reevesii   China KR921503 Park et al., 2015   China AY676201 Nei et al., 2004
  M. japonica   Japan AP019397 Asami et al., 2019   Japan AP019397 Asami et al., 2019
  M. nigricans   China KT951839 Zhao et al., 2015   China KT951839 Zhao et al., 2015
  M. caspica   China KC692465 Nie and Zhou, 2013   China KC692465 Nie and Zhou, 2013
  M. rivulata   China KP100054 Nie and Zhou, 2014   China KP100054 Nie and Zhou, 2014
  M. leprosa   China KP100055 Nie and Zhou, 2014   China KP100055 Nie and Zhou, 2014
  M. mutica   China DQ453753 Nie and Song, 2006   China DQ453753 Nie and Song, 2006
  M. annamensis   China HM131942 Nie and Dai, 2010   China HM131942 Nie and Dai, 2010
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Table 21. Haplotype distribution of CYTB sequences for M. sinensis populations used in this 

study

Haplotype
M. sinensis population

Jeju 
Island

USA Germany China Taiwan Total

HMC01 1 1

HMC02 1 1

HMC03 1 2 5 8

HMC04 2 2 6 10

HMC05 1 1

HMC06 1 1

HMC07 1 1

HMC08 2 2

HMC09 1 1

HMC10 2 2

HMC11 1 1

HMC12 1 1

Total 4 1 1 5 19 30
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Table 22. Population genetic diversities of the CYTB and CO1 genes within M. sinensis in Jeju Island and other countries

Gene No. of 
sequences tested

No. of 
haplotype

Haplotype diversity Nucleotide diversity Nucleotide difference

Hd SD π SD k

CYTB 30 12 0.828 0.050 0.00266 0.00063 2.21149

CO1 6 1 0.000 0.000 0.00000 0.00000 0.00000

Hd, mean of pairwise differences between all haplotypes.

π, mean of pairwise differences between all sequences.

k, mean of average number of nucleotide differences between all sequences.
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Fig. 17. The phylogenetic tree for the CYTB haplotype sequences of Mauremys. The 

evolutionary history was inferred by using the Maximum likelihood method and Tamura-Nei 

model (Tamura and Nei, 1993). A discrete Gamma distribution was used to model 

evolutionary rate differences among sites (5 categories (+G, parameter = 0.3807)). The 

CYTB sequence of C. picta was used for outgroup rooting. Evolutionary analyses were 

conducted in MEGA-X program (Kumar et al., 2018).
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Fig. 18. The phylogenetic tree for the CO1 haplotype sequences of Mauremys. The 

evolutionary history was inferred by using the Maximum likelihood method and Tamura-Nei 

model (Tamura and Nei, 1993). A discrete Gamma distribution was used to model 

evolutionary rate differences among sites (5 categories (+G, parameter = 0.1965)). The CO1 

sequence of C. picta was used for outgroup rooting. Evolutionary analyses were conducted 

in MEGA-X program (Kumar et al., 2018).
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Ⅳ. 고찰

1. 제주도 내 외래거북류의 개체군 분포 특징 

  제주도 내륙습지 조사를 통해 46개 지점에서 11종, 258개체의 외래거북의 서식

이 확인되어, 2015년 제주지역에서 5종, 152개체의 외래거북이 서식하고 있음을 

보고한 결과(국립생태원, 2015)보다 증가된 양상으로 나타났다. 확인된 8종(붉은

귀거북, 노란배거북, 쿰버랜드, 북부붉은배거북, 페닌술라쿠터, 플로리다붉은배거

북, 리버쿠터, 중국줄무늬목거북)은 전국의 외래거북 서식을 보고한 Koo et al. 

(2020b)의 연구와 동일한 종이며, 나머지 3종(비단거북, 중국자라, 아마존노란점거

북)은 본 연구에서만 확인된 종으로 현재 제주도 수계에는 붉은귀거북 이외에도 

다양한 종류의 외래거북이 꾸준히 유입되고 있다고 판단된다. 

  제주도에는 붉은귀거북이 가장 많이 서식하고 있으며, 그 다음 리버쿠터와 중

국줄무늬목거북 순으로 서식이 확인된 결과는 붉은귀거북이 다른 외래거북들과

는 달리 관찰 빈도 및 서식 범위가 넓고(구 등, 2017), 전국적으로 붉은귀거북과 

리버쿠터의 발견 빈도가 높게 나타난 Koo et al. (2020b)의 연구와 일치한다. 붉

은귀거북은 2001년 생태계교란 생물로 지정되었고, 2005년 붉은귀거북속의 전 종

에 대한 수입과 거래가 금지되었다(환경부 2006b, 국립생태원2016c). 이후 붉은귀

거북을 대체하기 위한 늪거북속의 다양한 쿠터류의 거래가 증가하였고, 중국과 

아시아지역에서 대부분의 거북류가 수입되면서 중국줄무늬목거북의 거래도 급증

하였다(국립생태원, 2016b; 이 등, 2016). 최근에는 붉은귀거북뿐만 아니라 다양한 

외래거북들이 국내 수계로 유입되어 야생에서도 빈번하게 관찰되고 있으며(국립

생태원, 2015, 2016b, 2016c, 2017a, 2017b, 2018b, 2018c, 2019), 붉은귀거북, 리버

쿠터, 중국줄무늬목거북은 본 연구와 이전 연구 모두 야생에서 관찰되는 빈도가 

높았던 종으로 외래거북의 야생 유입이 인간에 의한 방사가 주된 원인임을 고려

한다면, 애완거북 거래량이 많은 종일수록 자연생태계로 유입될 가능성이 높아진

다는 것을 의미하는 결과라 하겠다.



- 77 -

  연구를 통해 확인된 제주도 내 외래거북의 서식지 중 물찻오름 습지와 혼인지

못, 천지연폭포와 연결된 하천을 제외하면, 대부분은 인가 주변, 올레길과 산책

로, 도심 내 공원 등에 위치한 연못으로 도로와 인접하고 있는 것으로 나타났으

며, 이전 연구(오와 홍, 2007; 국립생태원, 2015; 환경부, 2015; 오 등, 2017)에서 

확인된 서식지와 비슷한 양상을 보인다 할 수 있다. 연못은 수생태계의 비오톱

(biotop)이며(Oertli et al., 2005), 해당 지점에는 습지정비사업을 통해 거북류의 서

식에 반드시 필요한 일광욕과 은신처로 이용할 수 있는 바위 및 인공구조물, 다

양한 습지식물이 잘 조성되어 있어 외래거북의 정착이 쉽게 이루어질 것이 예상

된다. 거북류는 종에 따라 육식성 또는 초식성의 먹이 선호도에 차이를 보이기는 

하나, 대부분 잡식성으로 서식지 내에서 가장 풍부하고 쉽게 얻을 수 있는 먹이

원을 이용하며, 이용 가능한 자원과 계절에 따라 먹이가 달라지기도 한다(Dreslik, 

1999; Alcalde et al., 2010). 연구를 통해 확인된 외래거북은 서식지 내에 존재하

는 수생식물과 수서곤충들을 섭식하여 제주도의 습지 환경에 적응 및 확산될 가

능성이 크며, 이는 수서생물의 종다양성 감소로 이어질 수 있기에 수생태계에 미

치는 영향에 대한 연구가 이루어져야 할 것이다.

  인구가 많거나 인구밀도가 높을수록 외래종의 수는 증가하며(Spear et al., 

2013), 국내에서 외래거북은 도로와 인접하여 사람들의 접근이 용이한 곳, 도심과 

가까운 곳에서 주로 발견된다(구 등, 2017). 제주시 지역이 서귀포시 지역과 비교

하여 외래거북의 서식지와 개체수가 2배 이상 확인된 점, 외래거북의 서식지점은 

인구 밀집 지역인 제주시 동지역이 가장 많았다는 점, 조천읍과 애월읍에서 종다

양도가 높게 확인되었다는 점은 이와 부합하였다. 연구를 통해 관찰된 외래거북

의 개체수는 서식지 고도 및 면적과 직접적인 관련성은 없었고, 서식지 주변환경

은 대부분 도로와 인접해 있는 것으로 확인되었는데, 이는 제주도 자연생태계에 

서식하는 외래거북이 접근성이 편리한 장소에 인간의 인위적 방사로 유입되었다

는 것을 말해주는 결과라 할 수 있다. 특히 애월읍 연화지와 조천읍 남생이못은 

차량 접근이 쉽고, 두 지점 모두 연못 주변을 산책할 수 있도록 연못 둘레와 중

앙부를 가로지르는 산책로가 있었으며, 산책로 중간에는 정자가 있어 휴식 장소

도 잘 정비되어 있었다. 해당 지점들은 연못 주변에 위치한 식당과 카페를 이용

하는 제주도민과 관광객들의 방문이 많았던 곳이었고, 인근에 외래거북이 관찰된 
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다른 수계가 존재하지 않았기에, 두 지점에서 확인된 외래거북들은 자연적 확산

으로 인한 서식이 아닌 것으로 보여지며, 애완용으로 길렀던 개체들이 도심과 상

대적으로 가까운 지역의 연못으로 방사한 결과라 생각된다.

  제주도 서부지역의 대정읍과 한경면은 과거 붉은귀거북이 인위적으로 방사된 

이후 인근 연못이나 연결된 수계를 따라 자연이주와 확산의 가능성이 제기되었

던 곳이다(오와 홍, 2007; 국립생태원 2015). 제주도에서 붉은귀거북의 번식지 주

변환경은 밭의 비율이 높고, 산란을 위해 밭을 이용한 번식 가능성이 보고된 바 

있다(구와 성, 2019). 연구를 통해 확인된 한경면과 대정읍 지역의 서식지 주변환

경은 농경지 또는 도로와 인접한 농경지였으며, 일부 지점들은 농수로에 의해 연

결되어 있음이 확인되어 해당 지점들에서 관찰된 다수의 붉은귀거북은 인위적인 

방사 이후, 번식과 자연이주에 의한 서식지 확산이 원인이라고 판단된다. 두 지

역에서 붉은귀거북 이외에 리버쿠터, 페닌술라쿠터, 중국줄무늬목거북 등 새롭게 

서식이 확인된 종들은 최근에 국내로 유입된 개체들인 만큼 해당 서식지에 최근

에 인위적으로 방사된 것으로 여겨지나, 이 개체들 역시 주변 농수로 및 농경지

를 이용한 번식과 확산 가능성이 있기에 대정읍과 한경면 지역에서는 자연 확산

에 대한 정밀조사가 필요하다고 판단된다.

2. 제주도에서 외래거북의 분포지 변화

 1) 붉은귀거북의 분포지 변화

  붉은귀거북의 서식지로 알려진 지점 중 이번 연구에서 확인되지 않은 제주시 

삼양동 문강사연못(J12)과 서귀포시 호근동 봉림사연못(J51)은 종교시설 내 위치

한 연못으로 최근에 연못이 재정비되어 있었고, 조천읍 함덕리 괴못(J48)은 기존 

습지 형태에서 농수저류지로 변형되었으나 물이 없는 마른 상태로 바닥이 노출

되어 있어 붉은귀거북의 서식이 불가능한 환경이었다. 한경면 저갈물(J49)과 농로 

옆 저류지(J50), 대정읍 구시흘못(J52)은 습지정비사업으로 기존 습지의 형태가 변

형되어 있었고, 습지정비사업 당시 붉은귀거북이 생태계교란 생물로 관리되고 있
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어 퇴치되었을 가능성이 높았을 것으로 판단된다. 

  전국 자연환경영향평가조사에서 확인된 외래거북류의 경우, 일반적으로 잘 알

려져 있는 붉은귀거북이나 노란배거북으로 오인되어 보고되는 경우가 많으며(국

립생태원, 2016c), 제주도에서 관찰된 거북류 중 일부 개체들은 정확한 동정이 아

닌 추정개체로 보고되었다(국립생태원, 2015). 한림읍 물거리못(J25)에서 붉은귀거

북이 관찰된 바 있으며(국립생태원, 2015), 본 연구에서는 붉은귀거북은 확인되지 

않았고, 노란배거북이 관찰되어 이전 연구의 결과가 붉은귀거북으로 잘못 동정된 

것인지, 붉은귀거북이 사라지고 다른 종이 유입되어 서식하게 된 것인지에 대해

서는 지금까지의 연구결과만으로는 정확하게 판단할 수 없으나, 제주도 붉은귀거

북 서식에 대한 기존 연구들은 장기간에 걸쳐 주기적으로 이루어진 조사가 아닌 

1회 또는 단기간에 이루어진 조사로, 붉은귀거북의 서식 여부와 개체수 확인 등

에 오류가 있었을 가능성이 높았을 것으로 추측된다.

  붉은귀거북이 다수 서식하는 것으로 확인된 지점 중 오와 홍(2007)의 연구 결

과와 비교하면 해당 지점에서 모두 개체수가 증가된 양상을 보였으며, 이 장소들

에서 유체의 서식이 확인된 것으로 보아 추가적인 방생에 의해 개체수가 증가했

을 가능성보다는 번식에 의한 확산의 결과로 판단된다. 돔배물에서도 성체와 유

체의 서식이 확인되었고, 연못 주변에서 붉은귀거북 성체로 추정되는 뼈와 등갑

이 발견되었으며, 붉은귀거북 유체 1개체가 사체로 발견되어, 과거에는 지금의 

개체수 보다 더 많은 개체가 서식했을 것으로 추측된다. 

  한라수목원과 여뀌못, 천지연폭포에서는 본 연구에서 관찰된 개체가 이전 연구

(오와 홍, 2007)에서 보고된 개체수보다 적게 확인되었으며, 이러한 결과는 2015

년에 제주지역에서 수행된 붉은귀거북 포획사업으로 약 50마리를 포획·제거하였

고(환경부, 2015), 이후에는 일부 남아있던 개체들만 서식하게 되면서 개체수가 

줄어든 것으로 보인다. 그러나 이 지점에서도 유체가 확인되었고, 확인된 유체들

은 기존 개체들의 번식 활동으로 생겨난 것으로 추정되며, 이 지점들도 여전히 

번식에 의한 확산 우려가 있기에 개체수 조절 및 관리가 필요하다고 판단된다. 

  혼인지에는 약 1,600 m2의 자연습지인 혼인지못과 이곳으로부터 직선거리 150 

m정도 떨어진 위치에 인공연못이 조성되어 있었으며, 자연습지에서는 이전 연구

(환경부, 2015)와 동일하게 집단 서식과 활발한 번식이 확인되어 번식과 확산에 
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대한 지속적인 모니터링이 이루어져야 할 것이다. 혼인지 내 두 지점은 붉은귀거

북의 자연적 이동이 가능한 근거리로 인공연못에 서식하는 개체들이 혼인지 자

연습지에서 자연적인 이주에 의해 서식할 가능성도 생각해 볼 수 있으나, 인공연

못 둘레에는 약 1.5 m 높이로 돌담이 쌓여있어 자연적인 이동은 불가능한 환경이

었기에 인위적인 방사에 의해 서식하게 된 것으로 판단된다. 

  한경면 청수리의 농로 옆에 위치한 웅덩이(J27)에서는 유체 1개체만 관찰된 지

점으로 인근에는 붉은귀거북이 서식할만한 수계가 없었고, 주변은 과수원과 인가

로 둘러싸인 지역으로 번식이나 자연이주에 의한 유입 가능성은 없다고 판단된

다. 따라서 이 개체는 최근에 인위적으로 방생된 개체로 추정되며, 이는 여전히 

불법 방사가 이루어지고 있음을 보여주는 결과이다.

  연구를 통해 새롭게 확인된 붉은귀거북의 서식지들은 대부분 제주도 동부지역

에 위치하였으며, 이 중 조천읍 와흘리 넓은못, 구좌읍 덕천리 모산이못, 종달리 

저류지 등에서 붉은귀거북 유체가 다수 서식하고 있었기에, 해당 지점에서는 번

식이 이루어지고 있다고 추정된다. 제주특별자치도 테크노파크 생물종다양성연구

소는 2011년 모산이못에 멸종위기 야생생물 2급인 물장군을 방사한 바 있으며(제

주녹색환경지원센터, 2013), 본 연구에서 순채와 물장군이 서식하는 것으로 확인

되었기에, 외래거북의 서식으로 인한 피해가 예상되므로 보다 정밀한 습지생태계 

현황 파악 및 보호를 위한 관리가 이루어져야 할 것이다. 또한, 제주도 동부지역

에서 붉은귀거북 서식지가 새롭게 다수 확인된 만큼 향후 동부지역 습지들을 대

상으로 외래거북의 서식에 대한 현황 파악과 번식 및 확산 연구가 필요하다고 

판단된다.

  제주도 붉은귀거북의 서식지 변화들을 종합해 보면, 제주지역환경기술개발센터

(2006)의 보고에서 8개 지점이 확인된 이래, 2007년 15개 지점(오와 홍, 2007), 

2015년 15개(국립생태원, 2015)와 16개 지점(환경부, 2015)으로 확인되었고, 본 연

구에서는 41개 지점으로 확인되어 붉은귀거북의 서식지가 증가된 양상을 보였으

며, 이러한 결과는 과거에 수행된 붉은귀거북의 서식 현황 연구들이 문헌 기록에 

제시된 서식지를 중심으로 모니터링이 수행되어 대부분 조사 지역이 비슷했기 

때문에 새로운 서식지를 발견하기에는 한계가 있었을 것으로 보인다. 그러나 본 

연구는 제주녹색환경지원센터(2013)의 제주지역 내륙습지 D/B 구축 자료를 바탕
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으로 제주도 전역의 습지를 조사 지역으로 설정하였기에 이전 연구들과 비교했

을 때, 더 많은 서식지를 확인할 수 있었다고 판단된다. 제주도 내 붉은귀거북의 

서식지 중 성체와 유체가 동시에 관찰된 21개 지점들에서는 대부분 이전 기록보

다 개체수가 증가된 양상을 보였으며, 붉은귀거북의 거래금지가 15년이 지났음에

도 불구하고 본 연구에서 붉은귀거북의 유체가 다수 발견된 결과는 인위적인 방

생에 의한 유입이 아니라 서식지 내 번식 활동이 진행되고 있음을 보여주는 것

이다. 따라서, 성체가 다수 관찰된 지점 및 유체와 성체가 동시에 발견된 지점에 

대하여 번식 여부와 확산에 대한 연구가 지속적으로 이루어져야 할 것이며, 확산

을 방지하기 위한 다양한 노력들을 기울여야 할 것이다.

 2) 노란배거북의 분포지 변화

  제주지역에서 노란배거북의 서식지와 개체수가 모두 증가된 양상을 보였다. 병

듸못에서 관찰된 개체는 눈 측면으로 붉은귀거북의 형태학적 특징인 선명한 붉

은색 줄무늬가 확인되어 붉은귀거북으로 동정하였기에 기존에 노란배거북 1개체

가 서식하고 있는 것으로 보고된 결과(국립생태원, 2015)는 동정의 오류인 것으

로 판단된다. 칠십리공원에서는 노란배거북 2개체의 서식이 보고된 바 있으며(국

립생태원, 2015), 본 연구에서도 동일하게 확인되어 지금까지 번식은 이루어지지 

않은 것으로 보여지나, 향후 번식 가능성은 완전히 배제할 수 없다. 이곳은 노란

배거북 이외에 붉은귀거북도 다수 서식하고 있어 붉은귀거북속 내 잡종 형성 가

능성이 있기에 교잡과 번식에 대한 지속적인 모니터링이 필요할 것으로 판단된

다.

 3) 중국줄무늬목거북의 분포지 변화

  중국줄무늬목거북은 제주도 내 2개 지점에서 서식이 보고된 바 있으나(국립생

태원, 2015; Koo et al., 2020b), 본 연구에서는 7개 지점에서 12개체가 확인되어 

중국줄무늬목거북 역시 서식지와 개체수가 급격한 증가 양상을 보였다. 국내로 

유입된 중국줄무늬목거북은 붉은귀거북속의 모든 종들에 대한 수입과 유통이 전
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면 금지되면서 정월대보름 방생용, 애완용 등 붉은귀거북의 대체 거북으로 수입

되었다(국립생태원, 2018c; 한국외래생물정보시스템, 2020). 최근 인위적 방생으로 

인한 자연생태계 내 발견 빈도가 증가하고 있으며, 국내에서는 이미 중국줄무늬

목거북의 자연 유입과 정착이 확인되었다(이 등, 2016). 원서식지에서는 동면을 

하지 않는 거북으로 알려져 있으나(Chung et al., 2009), 국내 겨울철 야생에서도 

생존이 가능한 것으로 보고되어(구와 송, 2020), 제주도에서 관찰된 개체들도 정

착 및 번식이 충분히 가능할 것으로 예측된다. 남생이못, 한라도서관, 한라수목

원, 봉우못에 서식하는 개체들은 성별이 다를 경우 번식의 가능성이 있기에, 해

당 지점에서 개체수 확산에 대한 관리가 필요하다고 판단된다.

 4) 북부붉은배거북의 분포지 변화

  제주지역에서 북부붉은배거북의 서식지와 개체수가 모두 증가된 양상을 보였

다. 연화못은 8개체가 집단으로 관찰되어 북부붉은배거북의 번식에 대한 조사가 

필요해 보인다. 또한, 남생이못과 연화못에는 북부붉은배거북과 같은 속으로 분

류되는 리버쿠터와 플로리다붉은배거북이 다수 서식하고 있어, 늪거북속 내 잡종 

형성으로 인한 외래거북의 유전적 오염도 우려되는 상황으로 번식과 교잡 형성

에 대한 관리가 필요하다고 판단된다.

  결론적으로 제주도 내륙습지 내 외래거북은 서식지, 개체수, 종다양도 등 모든 

측면에서 증가된 양상을 보였으며, 현재 제주지역에는 외래거북의 유입과 정착이 

빠른 속도로 증가하고 있다고 판단된다. 최근 중국줄무늬목거북과 리버쿠터(환경

부, 2020b), 플로리다붉은배거북(환경부, 2020c)이 생태계교란 생물로 지정되어 수

입과 사육이 금지되었다. 기존 사육자는 기준에 부합하는 사육시설을 갖추어 거

주지역 지방환경청에 사육이행계획서를 제출하고 허가를 받아야 한다. 이러한 법

적 조치는 절차가 까다롭고 복잡하여 사육자가 사육을 포기하고 야생으로 무단 

방사할 가능성이 매우 높으며, 앞으로 더 많은 개체들이 국내 수계로 유입되어 

서식할 것으로 예측된다. 외래거북류의 야생 유입으로 인해 수생태계에 많은 피

해가 발생할 것으로 예상되는 바, 외래거북의 초기 유입을 막기 위한 선제적 대
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응이 반드시 필요할 것이다. 따라서, 본 연구에서 확인된 지점들을 정밀조사 지

역으로 선정하여 개체수 조절을 위한 포획과 함께 번식 여부, 먹이원, 수서생물

상, 외래거북의 서식 및 번식활동에 요구되는 다양한 조건 등에 대한 정밀한 연

구가 수행되어야 할 것이다.

3. CYTB, CO1 haplotype 분석에 의한 모계 다양성 및 유입경로

 1) 붉은귀거북 집단의 모계 다양성 및 유입경로

  붉은귀거북 집단의 모든 haplotype들은 단계통적인 양상을 나타내어, 붉은귀거

북 모계선조가 단일 모계에서 기원했다는 것을 알 수 있다. 또한, T. scripta의 아

종인 붉은귀거북, 노란배거북, 쿰버랜드가 계통수 상에서 붉은귀거북속의 종들과 

독립적으로 분지된 양상은 세 아종들이 T. scripta 공통의 선조에서 유래한 동일 

집단임을 나타내는 결과임과 동시에 mtDNA 분석만으로도 붉은귀거북속에서 종 

수준의 분류가 가능하다는 것을 의미한다. T. scripta가 T. gaigeae와 가장 가까운 

근연으로 분지된 양상은 두 종이 공통조상으로부터 분화되었다고 보고한 Parham 

et al. (2020)의 연구와 일부 연구자들(Seidel, 2002; Jackson et al., 2008)이 제안한 

북미지역 내 T. gaigeae와 T. scripta 종의 관계를 지지하는 결과라 하겠다.

  붉은귀거북과 같은 외래종에 대한 분자유전학적 분석은 침입 경로와 개체군 

수를 결정하는데 중요한 요소로 작용한다(Handley et al., 2011). 계통수상에서 붉

은귀거북의 CYTB, CO1 유전자 서열의 haplotype들은 노란배거북과 공통조상으로

부터 유전적 분화가 진행되어 분리된 집단인 것임을 보여주고 있다. 이는 붉은귀

거북과 노란배거북이 mtDNA 분석에 차이를 보인다는 Fritz et al. (2012)의 연구

와 동일한 결과이다. 한 가지 특이한 점은 HTC03, HTO01이 국내에서 보고된 쿰

버랜드 서열과 같은 분지상에 존재하는 것이다. 붉은귀거북은 본 서식지인 북미 

지역의 리오그란데강(Rio Grande)에서 미시시피강(Mississippi River) 하구까지 지

리적으로 가장 큰 범위에 걸쳐 분포하며, 노란배거북은 동부 대륙에서 발생하지

만, 붉은귀거북과 공유하는 서식지에서 잡종이 보고되기도 하였다(Mitchell, 1994; 
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Palmer and Braswell, 1995). 쿰버랜드는 쿰버랜드강(Cumberland River)과 테네시강

(Tennessee River)이 원서식지로 미국 중동부 켄터키(Kentucky) 지역에서 붉은귀거

북과 서식지가 중첩된다(Ernt and Jett, 1969). Parham et al. (2020)은 미국 동부지

역의 형태학적 아종인 쿰버랜드의 일부 개체가 붉은귀거북과 유전적으로 구별되

지 않았으며, 또 다른 일부는 노란배거북과 형태적, 유전적으로 공유하고 있음을 

보고하였다. 쿰버랜드와 동일한 서열로 구분된 HTC03과 HTO01 개체들은 쿰버랜

드 서식지와 붉은귀거북의 서식지가 중첩되는 지역에서 접소성(parapatric)을 나타

내는 붉은귀거북 집단이 수입되었을 가능성이 있다. 그러나 현재까지 학자들 사

이에서 T. scripta의 아종에 대한 유전적 분석에 상이한 의견 차이들이 존재하여

(Jackson et al., 2008; Fritz et al., 2012; Parham et al., 2020; Vamberger et al., 

2020), T. scripta 그룹에서 쿰버랜드가 붉은귀거북 및 노란배거북과 아종으로 구

분되는 분류체계에 대한 면밀한 검토가 필요할 것으로 판단된다.

  모계유전을 하는 mtDNA haplotype의 다양성은 모계혈통의 다양성을 반영한다

(Oka et al., 2007; Yue et al., 2012). 특히, 단기간에 전 세계적으로 전파된 가축과 

같이 다중모계와 짧은 이주 기간을 갖는 경우에는 다중이입에 의한 다양성 증가

가 나타나며, 이러한 결과는 대부분 자연적인 이주보다는 인간 활동에 의한 인위

적 이동의 원인으로 발생한다(Larson et al., 2007, 2010). 제주도 붉은귀거북 개체

들의 CYTB, CO1 유전자 서열들은 여러 개의 haplotype으로 구분되어 제주도 개

체들의 유입이 다중 도입(multiple introgression)에 적용되며, 다양한 모계의 붉은

귀거북 집단이 여러 차례에 걸쳐 국내로 도입되었을 가능성이 있음을 의미한다. 

CYTB 서열은 5가지 haplotype으로 구분되어 제주도 붉은귀거북 집단의 모계는 적

어도 5개 이상의 모계혈통에서 기원한 것으로 보이며, 국내에 서식하는 붉은귀거

북은 번식을 제외하면 모두 수입된 개체들이라는 특성상, 적어도 5회 이상의 독

립적인 유입이 있었던 것으로 추정된다. HTC03과 HTC04에 다양한 국가의 서열

들이 미국에서 보고된 서열과 동시에 존재하면서 각각 분지하는 양상은 다수의 

붉은귀거북이 1950년대 이후부터 남미 지역을 비롯하여 아프리카, 아시아, 오세

아니아, 유럽 등 전 세계에 애완용과 식용을 목적으로 많은 거래가 이루어졌음

(Chen, 2006; Feldman, 2007; Perez-Santigosa et al., 2008; Gonzalez et al., 2018; 

Koren et al., 2018)을 보여주는 결과이다.
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  HTC03, HTC04와 HTO04는 제주도 집단의 서열과 중국에서 보고된 서열이 포

함된 그룹으로, 이는 제주도 집단이 중국을 중간 경유지로 이용하여 미국에서 중

국으로 1차 수입된 이후, 중국에서 국내로 2차 수입이 이루어졌을 가능성도 생각

해 볼 수 있으나, 붉은귀거북의 거래가 활발했던 1993년부터 2001년까지 거북류 

수입의 97%가 미국에서 도입되었다는 보고(이 등, 2016)와 중국으로부터 대량 수

입이 이루어진 시점이 2000년대 초반이며, 이 시기에는 붉은귀거북의 거래 금지

가 시행되었다는 점에서 이러한 가능성은 매우 희박하다. 국내에서 보고된 붉은

귀거북의 서열은 광주지역의 서열로, 이 서열과 제주도 서열은 HTC04로 동일하

여 동일 모계 집단임을 알 수 있다. 분석에 이용한 국내 서열이 1개뿐이라는 점

에서 전체적인 유입경로를 파악하기에는 한계가 있으나, 제주도 서열의 다양성 

중 하나의 그룹에 국내 서열이 포함되어 분지하는 양상은 미국에서 수입될 당시 

제주도를 거쳐 전국으로 유입되었을 가능성보다는 수도권을 중심으로 유입된 이

후에, 국내 애완동물 시장 거래를 통해 제주도를 비롯한 각 지방으로 유입되었을 

것으로 추정되며, 전라도 지역을 거쳐 제주도로 유입되었을 가능성도 있다. 이러

한 유입과정에 대한 명확한 결론을 내리기 위하여 전국에 서식하는 다수의 붉은

귀거북 mtDNA 유전자 서열에 대한 유전정보를 확보하고 추가 분석을 수행한다

면, 국내에는 제주도 집단보다 훨씬 더 다양한 모계의 붉은귀거북 집단이 파악될 

것으로 예상되며, 제주도 집단 및 국내 집단의 유입경로를 체계적으로 추적할 수 

있을 것이다.

  하나의 서식지에서 둘 이상의 haplotype을 갖는 개체들이 동시에 발견되는 것

은 서식지 내 암컷-모계혈통들이 다수 존재함을 의미한다. 제주시 조천읍 남생이

못에서 수집된 5개의 시료는 CYTB haplotype에서 HTC01(n=3), HTC02, HTC03으

로 구분되었고, CO1 haplotype에서는 4개의 시료가 HTO01(n=3), HTO05로 구분되

어 다양성을 나타냈으며, 현재 남생이못에는 다양한 모계집단이 서식하고 있는 

결과로 해석된다. 제주시 어음리 돔배물에서 수집된 2개의 시료는 CYTB, CO1 유

전자 모두에서 동일한 haplotype으로 구분되어 HTC03과 HTO01로 분지하였으며, 

이러한 결과는 자연생태계 내 거북류의 유입은 인위적인 방생에 의한 서식임을 

감안할 때, 분석에 이용된 2개체가 같은 사육자에 의해 길러지던 동일 모계의 붉

은귀거북이 돔배물으로 방사되어 서식하게 된 개체인지, 서식지 내에서 동일 모
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계의 번식에 의해 발생된 개체인지는 본 연구의 mtDNA 분석 결과만으로 단정지

을 수 없다. 그러나 붉은귀거북 서식 현황 조사에서 돔배물은 성체와 유체가 동

시에 확인되어 현재 번식이 이루어지고 있는 곳으로, 번식에 의한 결과일 가능성

이 높아 보이나, mtDNA 분석 이외에 핵 DNA microsatellite (MS) 유전자형에 대

한 분석이 추가적으로 수행된다면 보다 정확한 판단이 가능할 것이다. 

 2) 리버쿠터 집단의 모계 다양성 및 유입경로

  리버쿠터 집단의 haplotype들은 독립적인 분지 양상을 나타내지 않아 유전적 

분석을 이용하여 늪거북속 내 정확한 종 수준의 구분은 불가능한 것으로 판단되

었다. 늪거북속은 미국 남동부에 널리 분포하는 거북류이나, 종 간 분류학적 관

계는 현재까지도 불명확하다. Seidel (1994)은 형태학적 분석과 단백질 분석에 기

초하여 늪거북속을 붉은배 집단과 쿠터 집단으로 구분하였고, Turtle Taxonomy 

Working Group (TTWG)은 리버쿠터 내 3개의 아종을 포함하여 9개 종으로 분류

하였으며, 최근 많은 연구자들은 이 두 가지 분류를 바탕으로 붉은배 집단(P. 

rubriventris, P. nelsoni, P. alabamensis)과 쿠터 집단(P. c. concinna, P. c. floridana, 

P. c. suwanniensis, P. peninsularis, P. texana, P. gorzugi)으로 분류하여 공식화하였

다(Spinks et al., 2013; Rhodin et al., 2017). 

  형태학적 분석에 의한 종의 분류(Seidel, 1994)와 유전적 분석(Jackson et al., 

2012; Spinks et al., 2013)의 불일치는 이전에 인식되지 않았던 잡종 또는 유전적 

침입을 보여주는 결과로 해석될 수 있다. 늪거북속 종들의 유전적 분석을 통한 

분류가 현재 공식적인 분류체계와 일치하지 않는 결과는 시료 수집이나 방법적

인 문제 이외에, 소수의 형태학적 진화 계통에 있어 지나친 분열이 원인이 된다

(Spinks et al., 2013). 제주도 리버쿠터 집단과 페닌술라쿠터의 경우 형태학적 구

분은 가능하였으나 늪거북속 내에서 유전적으로 구분되지 않은 분지 양상도 이

에 상응하는 결과라 하겠다. 늪거북속은 현존하는 민물거북 중에서 비교적 큰 집

단임에도 불구하고, 종 간 경계가 불확실하고 광범위하여 분류학적 혼란이 매우 

높아(Seidel, 1994; Jackson, 1995; Jackson, 2008), mtDNA 분석 이외에 핵DNA의 

추가적인 분석을 통한 종의 진화 및 분류학적 고찰이 필요할 것으로 보인다.
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  제주도 리버쿠터 집단의 CYTB 서열은 3가지 haplotype으로 확인되었고, CO1 

서열은 2가지 haplotype으로 구분되어 두 유전자 모두 모계혈통의 다양성이 확인

되었으며, 수입 당시 적어도 3개 이상의 모계혈통에서 기원한 개체들이 유입된 

것으로 추정된다. HPC04는 제주도 리버쿠터 4개체와 미국, 독일의 서열이 출현

하는 haplotype이며, HPO02는 제주도 5개체와 미국의 서열이 포함되는 haplotype

으로, 뉴멕시코, 텍사스, 플로리다, 메사추세츠 북부 등이 늪거북속의 원서식지임

을 고려할 때, 미국 남동부에 서식하는 리버쿠터들이 다양한 국가들로 수출된 사

실을 보여준다. 그러나, 본 연구에서 분석한 서열들이 매우 적었으며, 종 간 경계

가 불명확한 리버쿠터의 특성상 정확한 유입경로를 파악하기에는 한계가 있었다. 

향후 다양한 국가들의 많은 유전적 정보들을 추가하여 분석이 수행된다면, 리버

쿠터의 유입경로 및 유전적 다양성을 파악하는데 도움이 될 것으로 보인다.

 3) 중국줄무늬목거북 집단의 모계 다양성 및 유입경로

  제주도 및 중국, 대만, 독일, 미국에서 보고된 중국줄무늬목거북 CYTB, CO1 유

전자 서열의 모든 haplotype은 단계통적인 양상을 보여 중국줄무늬목거북 집단 

전체가 공통 선조에서 유래한 동일종으로 판단된다. 본 연구에서 분석한 중국줄

무늬목거북 집단이 남생이, M. nigricans, M. japonica와 근연관계를 보이며, 독립

적으로 분지하는 양상은 Feldman and Parham (2004)의 연구 결과와 일치하는 결과이다.

  CO1 서열들의 단일 분지양상과는 다르게 CYTB 서열에서 3개의 haplotype으로 

다양하게 분지된 결과는 제주도 집단이 단일 모계에 의해 형성된 집단이긴 하나, 

모두 동일한 단일 모계선조에서 기원한 것이 아닌 국내로 수입되기 전, 공통 모

계선조의 CYTB 서열의 유전적 분화에 의해 파생된 집단인 것으로 해석되며, 수

입 당시 제주도 집단은 적어도 3개 이상의 모계혈통에서 기원한 것으로 보인다. 

중국줄무늬목거북은 2000년대 초반 거래가 금지된 붉은귀거북을 대체하기 위해 

국내에 수입된 거북류 중 하나로, 이 시기에 적어도 3회 이상의 독립적인 유입이 

있었던 것으로 추측된다. 

  CYTB 서열의 계통 분지도 상에서 중국 서열이 미국과 독일의 서열과 가깝게 

분지하였으며, 제주도 집단의 서열들도 대만 및 중국 서열들과 혼재하거나 근연
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으로 분화되어 분지하고 있어, 중국과 대만의 집단이 세계 각국으로 전파되었다

는 결과를 보여주는 것이라 할 수 있다. 또한, 1980년대 이후 중국의 경제 발전

은 거북의 수요를 증가시켰으며, 중국과 대만의 애완동물 무역 거래를 통해 미

국, 유럽, 아시아 지역으로의 거북류 수출이 증가했다는 보고들(Lau and Shi, 

2000; Meng et al., 2002)을 뒷받침해 주는 결과이기도 하다. HMC02와 가깝게 분

지되는 미국, 독일의 haplotype이 대만, 중국, 제주도 집단이 분포하는 haplotype들

과 다소 멀게 나타난 결과는 다양한 모계 집단이 존재하는 중국의 중국줄무늬목

거북 집단에서 국내로 수입되는 경로와는 다른 경로로 유럽과 북미 지역에 수입

되었을 것으로 추측된다.

  HMC05는 제주도 2개체의 서열이 포함된 그룹으로 CYTB, CO1 서열이 모두 동

일하면서, 대만 서열인 HMC10에서 분화되어 나타나는 분지 양상으로 보아, 이 

개체들은 대만의 동일 모계에서 발생된 개체들이 수입되어 애완동물 시장을 통

해 동시에 제주도로 유입되었을 것으로 추정된다. 대만의 중국줄무늬목거북은 거

북 농장에서 거북류의 번식에 필요한 개체로 이용하거나, 애완동물 거래, 인접 

국가인 중국과의 불법 국경 무역과 밀수 등으로 야생 개체수가 급감하였다(Chen 

et al., 2000). 중국 광저우에는 중국에서 가장 큰 애완동물 시장이 있고, 이 지역

에서 대규모로 거북류의 무역 거래가 이루어지고 있으며(Lau and Shi, 2000; Shi 

et al., 2008), 민물 거북에 대한 상업적 무역 활동의 대부분은 중국 본토와 관련

된 아시아의 대규모 사업으로 알려져 있다(van Dijk et al., 2000). 이는 대만과 중

국 모두 중국줄무늬목거북의 원산지임에도 불구하고 두 국가 사이에서도 중국줄

무늬목거북의 거래가 이루어지고 있다는 것을 보여주는 것이며, 앞서 언급한 내

용들을 종합하면, 중국줄무늬목거북은 중국에서 대만으로, 대만에서 중국으로 유

입되는 두 가지 가능성이 모두 존재하지만, 대만 지역의 개체들이 중국으로 유입

되었을 가능성이 더 높아 보인다. 또한, 중국줄무늬목거북은 애완용, 식용, 전통

의학 등 중국의 높은 거북 수요를 충족시키기 위해 중국과 대만에서 대규모 번

식을 위한 거북 농장이 운영되고 있다. 중국 내 거북 농장에서는 연간 180만 마

리 이상의 중국줄무늬목거북이 사육되어 판매되고 있으며(Haitao et al., 2008), 이

러한 농장에서는 다양한 모계의 집단들이 존재할 가능성이 매우 크다. 본 연구의 

계통 분지도 상에서도 제주도 집단을 포함, 중국과 대만의 집단들이 공통의 모계
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선조로부터 HMC09가 단독으로 분지되었고, 나머지 haplotype들은 유전적 분화가 

조금씩 진행되며 분지되는 양상을 보였다. 따라서 제주도 집단이 중국 및 대만 

집단과 근연으로 분지되는 양상과 앞서 언급한 중국과 대만 사이의 거래를 고려

한다면, 두 국가의 모계가 동시에 유입되었다고 판단된다. 향후 중국줄무늬목거

북의 원서식지인 중국, 대만, 베트남 집단과 전국에 서식하는 중국줄무늬목거북

의 다양한 mtDNA 서열들을 확보하여 비교한다면, 제주도 집단의 유입경로를 조

금 더 명확하게 확인할 수 있을 것이다.

  제주도에 서식하는 외래거북은 다양한 haplotype들이 출현하여 유전적 다양성

이 확인되었으며, 이러한 결과는 제주도 내 외래거북이 진화의 과정을 거칠 만큼 

아주 과거에 도입된 개체들이 아닌, 1970년대 이후 매우 짧은 기간 동안에 다양

한 모계혈통들이 수입된 개체들임을 보여주는 것이다. 리버쿠터는 늪거북속 내 

종 간 경계가 모호하여 mtDNA 분석으로 종 수준의 판별은 불가능하였으나, 늪

거북과에서 속의 구분은 가능하였다. 붉은귀거북과 중국줄무늬목거북은 각각 독

립적으로 분지되어 나타났으며, 이러한 결과는 모계유전을 하는 mtDNA 정보만

으로도 붉은귀거북속, 남생이속에서 종의 구분이 가능함을 의미한다. 심 등(1990)

은 몸의 크기와 체색 등 형태학적 기준에 의해 아종으로 분류되었던 제주관박쥐

(Rhinolophus ferrumequinum quelpartis)를 DNA 시료의 제한절편 길이다형성

(restriction fragment length polymorphism) 분석을 통해 다른 지역의 관박쥐와 동일

종임을 제시하였고, Han and Oh (2018)는 사수도에 서식하는 매(Falco peregrinus)

의 먹이원을 확인하기 위하여 비침습적 mtDNA CYTB, CO1 유전자 분석을 수행

하였으며, DNA 기반 분자유전학적 방법이 새의 먹이원에 대한 종을 식별하는데 

유용한 방법임을 결론지었다. 이 밖에도 종 간, 집단들 사이의 계통 유연관계 분

석과 잠재종(cryptic species) 식별을 위한 분자 종 동정(molecular identification), 분

자유전학적 분석을 이용한 친자확인, 멸종위기종과 외래종의 종 판별 등 유전적 

분석을 이용한 다양한 연구들이 수행되고 있다(von Helversen et al., 2001; Mayer 

et al., 2007; Kim et al., 2010;  Stein et al., 2014; 안, 2014; 한 등, 2015; Thomas 

et al., 2016; 이 등, 2020). 침입외래종을 관리하기 위해서는 해당 종의 신속한 조

기 탐지가 중요하며, 신뢰할 수 있는 정보를 통한 식별이 필요하지만, 기존의 형
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태학적 접근 방식은 이용 가능한 전문 지식, 시간, 표본의 조각화, 종의 형태학적 

유사성 또는 초기 종자나 유생 단계에서의 불확실한 확인 등에 의해 제한되는 

경우가 많다. DNA 시퀀싱 기술은 이러한 한계를 극복할 수 있으며, 대부분의 종

들을 식별하는데 신뢰할 수 있는 정보를 제공할 수 있다(Darling and Blum, 

2007). DNA 바코드는 이 기술의 적용을 위한 표준화된 접근 방식과 보편적인 운

영 체계를 제공하며, 최소한의 서열 정보를 이용하여 빠르고 저렴한 가격으로 형

태학적으로 유사한 종을 확실하게 구별하고 대량 환경시료에서 종을 분리하는데 

사용된다(Hebert et al., 2003; Stein et al., 2014). 이번 연구에서는 다양한 국가의 

서열 비교를 통하여 haplotype의 다양성을 확인할 수 있었고, haplotype의 분지 양

상으로 유입경로를 추적할 수 있었다. 그러나, 자연생태계로의 인위적 유입과 번

식을 명확하게 규명하기 위해서는 핵 DNA에 대한 분석이 필요할 것으로 보인

다. mtDNA와 핵 DNA microsatellite (MS) 유전자형 분석을 이용한 계통 유연관계

의 분석은 외래거북의 종의 판별, 서식 현황 및 번식 등 외래거북의 연구 분야에 

정확하고 과학적인 정보를 제공할 수 있다. 본 연구에서 분석한 제주지역 외래거

북 집단에 대한 분자유전학적 결과와 데이터는 외래거북류의 모계계통을 파악하

고, 유입경로를 추적하여 사전에 이입경로를 차단하기 위한 자료로 활용될 수 있

을 것이다.

4. 제주지역에서의 외래거북의 관리방안

  섬은 독특한 생물다양성을 보유하고 있는 생태계로 섬과 주변 연안에는 지구

상에서 매우 드문 희귀생물들이 많이 서식하고 있으나, 과거 100여 년간 섬 생물

다양성은 서식지 변화, 외래종의 유입, 기후변화와 오염으로부터 급속하게 변하

고 있다(홍, 2014). 도서지역에 서식하는 대부분의 동물들은 포식자가 없는 환경

에서 오랜 기간 동안 생태적 진화를 거쳤기 때문에 포식자 회피능력이 결여되어 

있으며, 내륙에 서식하는 동물에 비해 번식능력이 낮은 이유로 다른 종과의 경쟁

에 불리하게 작용한다. 또한, 강력한 육식 외래종의 침입에 의해 도서고유종이 

압박되는 경우도 발생하며, 개체군 내 유전적 다양성이 낮은 경우가 많아 교배가 
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가능한 생물종의 유입으로 도서종과의 교잡이 일어나기도 하며, 외래의 병원체와 

기생충의 침입으로 생물이 절멸하는 상황도 발생한다(제주지역환경기술개발센터, 

2006). 전 세계적으로 생물다양성이 위협받고 있으나, 대륙보다는 도서지역과 그 

연안에서 훨씬 더 많은 생물들이 멸종하고 있으며, 멸종 이유 중 가장 대표적인 

것은 외래종의 유입이다(Whittaker, 1998; 홍, 2014). 시간이 지남에 따라 외래종이 

섬 생태계에 미치는 영향은 더욱 증가할 것으로 예상되기에, 도서지역에서의 외

래종 유입과 침입·확산 발생, 현황 파악 및 외래종 유입에 따른 영향 등을 포함

한 모든 지표들은 지속적으로 수집되어 관리가 이루어져야 한다(Russell et al., 2017).

  지금까지 국내에서 외래종의 관리는 지역별 특성과 외래생물의 생태적 특성 

등을 고려하지 않은 일률적인 모니터링 기법을 적용하여 기존에 유입된 외래생

물 제거사업 및 단속과 같은 사후대응으로 관리되어져 왔다. 또한, 생태계교란 

생물 퇴치작업은 지역별 관할 지방 환경청에서 직접사업으로 추진되었으나, 전담 

관리인력의 부족, 지역의 세부특성 파악 미흡, 사업대상 지역 관할 지자체와의 

협력 미흡 등 많은 한계점이 있었다(환경부, 2019b). 

  제주도는 2002년 유네스코(United Nations Education Scientific Cultural 

Organization, UNESCO) ‘생물권보전지역(Biosphere Reserve)’으로 지정된 독특하고 

다양한 생물종이 서식하는 도서지역으로 외래생물이 자연생태계로 유입되는 등 

많은 환경 변화로 인해 외부 위협에 취약한 고유 생물종이 멸종될 위기에 처할 

수 있는 가능성이 매우 높다(Vitousek, 1988; Tershy et al., 2015; Bellard et al., 

2016). 외래종의 확산으로 인한 생태적 영향이 큰 도서지역과 생태경관보전지역 

등에서는 즉각적 관리계획을 수립하여 시행하는 적극적인 대응이 필요하다(이 

등, 2016). 따라서, 외래종 이입에 따른 제주지역 실정에 적합한 관리방안을 수립

하는 것이 반드시 필요하며, 제주지역에 이입되어 자연생태계에 서식하는 외래거

북 및 외래종을 효과적으로 관리할 수 있는 몇 가지 방안을 제시하고자 한다.

 1) 외래거북의 서식 현황 파악

  외래거북의 주요 서식지 및 생태계교란 생물로 지정된 거북류의 출현 지점에 

대해서는 별도의 정밀조사가 필요하며, 거북류가 다수 관찰되거나 번식이 이루어
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지는 장소에서는 장기간 모니터링을 통해 개체수 변화 추이를 조사하거나 퇴치

사업을 실시하여 효과성 분석을 수행할 필요가 있다(환경부, 2019b). 제주도에 유

입되어 서식하는 외래거북의 정보는 꾸준히 축적되어 연계성을 갖춘 관리가 필

요하다. 본 연구를 통해 확인된 서식지를 중점조사 지역으로 선정하여 매년 정밀

조사를 실시하고, 제주도 전역에 분포하는 내륙습지 조사를 3-5년마다 실시하여 

외래거북의 유입과 확산에 대한 지속적인 모니터링이 이루어져야 할 것이다. 여

러 연구진에 의한 모니터링 조사의 대부분은 연속성이 결여되어 일회적 조사에 

그치고 있으며, 그에 따른 관리방안과 대책들도 체계적으로 이루어지지 않고 있

기에, 처음부터 지역 전문가 및 양서·파충류 전문인력 연구진을 구성하여 표준화

된 방식을 갖춘 일관성 있는 모니터링 수행 및 외래거북의 서식 현황 정보가 지

속적으로 누적·관리되어야 할 것이다. 제주시 동부지역에서 새롭게 확인된 지점

인 제주시 구좌읍 덕천리 모산이못, 웃못, 종달리 저류지, 조천읍 대흘리 대흘못, 

와흘리 넓은못, 서귀포시 성산읍 온평리 혼인지 생태연못, 삼달리 미와미못 등에

서는 지속적인 조사를 통하여 외래거북의 종류 및 개체수 등 서식 현황을 면밀

하게 조사할 필요가 있다. 특히, 모산이못에서는 멸종위기 야생생물 2급인 순채

와 물장군이 서식하는 곳으로 다수의 붉은귀거북 유체 및 성체가 확인되었기에 

습지생태계 전반에 대한 조사가 반드시 필요하다.

 2) 외래거북의 개체수 조절

제주지역 내 외래거북의 포획 및 퇴치 작업의 필요성이 여러 차례 제시된 바 

있다(오와 홍, 2007; 국립생태원, 2015; 환경부, 2015). 외래 양서·파충류는 대부분 

수생태계의 최상위 포식자로 국내 생태계에는 개체군을 조절할 천적이 존재하지 

않으며, 특히 외래거북류의 경우 수명이 10년 이상으로 매우 길고, 수생태계에 

지속적인 영향을 끼치고 있어 포획을 통한 인위적인 제거가 유일한 방제 방법이

다(환경부, 2020a). 붉은귀거북속, 늪거북속 등 늪거북과 거북들은 물가의 모래나 

흙을 파고 산란하기 때문에 산란기인 4-7월에 산란지를 중심으로 알 또는 개체를 

포획하거나, 주 활동시기인 6-8월에 집중포획을 실시하는 것이 효과적이다(환경

부, 2007; 이 등, 2016). 또한, 거북이 전용 포획트랩을 주기적으로 운용하여 개체 
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밀도를 조절하거나, 물 밖의 바위와 나무 위에서 일광욕을 하는 거북류의 생태적 

특징을 이용하여 일광 지점을 중심으로 투망을 이용한 포획을 실시할 수 있으며, 

수초와 수련 등이 발달한 곳에서는 통발이나 낚시, 뜰채 등을 이용하여 포획할 

수 있다. 발견되는 개체수가 많고 구제 지역이 광범위한 경우에는 정부의 수매 

및 퇴치사업으로 효과를 볼 수 있으나, 늑대거북이나 악어거북 등 인간에게 해를 

끼칠 수 있는 종의 서식이 확인될 경우에는 포획 당시 발생할 수 있는 위험성이 

있기에 관련 기관에 신고하여 포획하는 것이 바람직하다(이 등, 2016). 

본 연구에서 외래거북의 종다양도가 높았던 남생이못, 연화못, 천지연폭포와 

붉은귀거북의 성체와 유체가 다수 확인된 지점인 모산이못, 종달리 저류지, 넓은

못, 한라수목원, 돔배물, 여뀌못, 봉우못, 남문앞못, 혼인지못 등에서는 번식이 활

발하게 이루어지는 곳으로 향후 개체수가 증가하여 확산될 우려가 있어 종의 생

태적 특징을 파악한 후 전문인력을 동원하여 포획을 통한 개체수 관리가 시급하

게 이루어져야 할 것이다. 또한, 남생이못, 대흘못, 마이못, 연화못, 칠십리공원, 

천지연폭포, 광지못, 미와미못 등 붉은귀거북속 내 잡종형성 가능성이 있는 종들

이 다수 서식하고 있는 지점들과 남생이못, 돔배물, 연화못 등 늪거북속 내 잡종

형성이 가능한 종들의 서식이 확인된 지점들은 잡종으로 인한 유전적 오염이 우

려되는 상황으로 번식과 확산을 막기 위한 관리가 이루어져야 한다. 한경면 지역

과 대정읍 지역에서는 농수로에 의해 연결되어 있거나 주변 농경지와 인접한 지

역의 연못과 저류지 등을 대상으로 자연 확산에 대한 모니터링이 필요하다. 이러

한 관리를 위해서는 암컷 위주의 포획을 통하여 산란을 막거나, 산란지를 중심으

로 알을 제거하여 번식을 방해하는 등 직접적인 관리가 방법이 된다. 또한, 추가

적인 방사로 인한 확산을 막기 위하여 일반인들도 종을 정확하게 구분할 수 있

도록 종의 생태적 특징을 설명하는 현수막 또는 입간판 설치를 통한 방사 금지 안

내 등 간접적인 방법도 병행되어야 할 것이다.

 3) 외래거북의 분자 종 동정 및 환경유전자 분석

  국내에 도입된 외래거북은 총 9과 73종으로 알려져 있으며(이 등, 2016), 이 중 

자연생태계에서 확인되는 거북류의 종은 해마다 증가하고 있다. 연구를 통해서 
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제주지역에서는 4과 6속 11종의 외래거북이 확인되었으며, 외래거북의 종류와 개

체수가 증가하는 양상으로 확인되지만, 관찰되는 개체의 종 동정이 불가능한 경

우가 발생하여(국립생태원, 2015), 외래거북의 현황 파악에 방해 요인으로 작용하

고 있다. 따라서, 분자유전학적 방법으로 불분명한 개체들의 종을 명확하게 동정

하고, 잡종을 판별하는 것이 필요하다. eDNA 분석은 다양한 생물들이 환경과 상

호작용하면서 점액, 대변, 피부, 털, 사체, 기타 분비물 등이 생물이 서식하는 환

경에 축적되었을 때, 그 안에 존재하는 환경시료를 이용하여 genomic DNA를 추

출·분석하는 방법으로 멸종위기종의 모니터링, 침입외래종의 탐지를 위한 연구들

에 이용된다(Ficetola et al., 2008; Taberlet et al., 2012; Gargan et al., 2017; Adams 

et al., 2019; Freshwater Habitat Trust, 2021). 최근에는 양서·파충류의 멸종위기종

과 외래종의 서식 실태 파악에 eDNA 분석이 수행되고 있으며, 이러한 연구 방법

의 효과성도 입증되었다(Dejean et al., 2012; Olson et al., 2012; Davy et al., 2015;  

Feist et al., 2018; Akre et al., 2019; Kirtane et al., 2019). 

  일반적인 거북류 조사에서 시각적 또는 물리적 탐지율은 생물종, 조사 방법 및 

조사지 상황에 따라 결과에 차이를 보인다(Browne and Hecnar, 2007; Davy and 

Fenton, 2013). 외래거북 조사는 계절과 날씨에 많은 영향을 받기 때문에 일조량

이 적거나 거북류의 동면 시기에는 조사가 불가능하고, 예민한 거북류의 특성상 

포획의 어려움도 발생한다. 실제 조사에서는 외래거북의 탐지에 시간과 노력이 

매우 많이 필요하며, 몇 시간의 집중적인 목견 조사와 추적 조사를 실시함에도 

불구하고, 일부 종은 서식이 확인되지 않을 수도 있어 결과적 오류를 범할 수 있

다. eDNA 분석은 계절과 날씨의 영향을 거의 받지 않으며, 외래거북을 직접 관

찰하지 않아도 서식 여부와 종의 분포에 대한 모니터링이 가능하다. 대상 종의 

풍부도, 유속, 자외선, 온도, pH 등 다양한 요인들이 eDNA 분석에 영향을 미칠 

수 있으며, 서식지에 따라 분석 결과에 차이를 보이지만(Goldberg et al., 2011; 

Stephen et al., 2014; Wilson et al., 2014; Thomsen and Willerslev, 2015), 서식 범위

가 넓은 강, 호수, 바다 보다는 작은 연못에 사는 생물에서 검출되기 쉽다(Keele 

and Hosler, 2016). 연구를 통해 확인된 제주지역 외래거북의 서식지는 일부 대형 

저수지를 제외하면 대부분 면적이 협소하고 유속이 느리거나 정체되어 있는 연

못이었으며, 이러한 지점들에서는 eDNA 분석 방법이 외래거북의 서식 현황을 연
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구하는데 효과가 높을 것으로 판단된다. 본 연구에서는 mtDNA CYTB, CO1 유전

자 분석과 서열의 유사도 확인을 통해 붉은귀거북과 중국줄무늬목거북의 종 동

정이 가능하였다. 제주지역에 서식하는 외래거북의 종 특이적 primer를 제작하여 

eDNA 분석 연구를 수행한다면 과학적인 방법으로 외래거북 서식 현황 파악에 

있어 정확도를 크게 향상시킬 수 있을 것이다. 이러한 방법은 제주도 내 외래거

북을 탐지하고 종을 식별하는데 명확하고 충분한 결과를 확보할 수 있을 것이며, 

외래거북의 유전적 정보 축적으로 체계적이고 과학적인 관리가 이루어질 것이라 

판단된다.

 4) 외래거북의 유입과 유통 관리

  외래종의 유입경로에 기초한 관리는 외래종으로 인한 피해가 유발되는 서식지 

보전, 사전예방과 같은 근본적인 문제를 해결하기 위한 방법으로 이용될 수 있어 

훨씬 더 포괄적으로 관리가 가능하다(Wittenberg and Cock, 2001). 그러나 과거에 

유입된 외래종의 유입경로에 대한 공식적인 기록이나 보고가 거의 없으며, 최근

에 발생하는 외래종의 유입도 여전히 체계적으로 문서화되어 있지 않는 문제점

이 지적되었다(한국환경정책·평가연구원, 2004). 붉은귀거북이 생태계교란 생물로 

지정됨에 따라 이와 생태적·생물적 특성이 유사한 규제대상에 포함되지 않은 쿠

터류 거북의 반입이 증가하는 등 최근에는 제도의 미비점을 이용한 법적 관리대

상종의 유사종을 반입하는 의도적인 유입이 증가하고 있다(환경부, 2019b).

거북류는 잡종과 유전자 침입(introgression), 집단 내 분자적 진화속도의 감소로 

인한 낮은 정보 등 분류학적으로 문제가 있는 많은 종들이 존재하며(Shaffer et 

al., 2013), 이처럼 종의 구분이 불명확한 계통발생학적 구조를 보이는 집단이나 

잠재적 이종 교배를 포함하는 그룹의 유입은 생태계 내에서 많은 문제들이 발생

하기에(Spinks et al., 2013), 특별한 관리가 요구된다. 늪거북속은 ‘노던 레드벨리’, 

‘플로리다 레드벨리’, ‘레드벨리 쿠터’, ‘플로리다 리버쿠터’ 등 국명이 매우 다양

한 것으로 확인되어, 정확한 종을 구분하는데 어려움이 있으며(국립생태원, 

2019), 사육자들도 자신이 애완거북으로 사육하는 종에 대한 정보를 알지 못한 

상태로 사육하는 경우도 빈번하게 발생한다. 이러한 문제들을 해결하기 위해서는 
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유입경로와 유통과정에 대한 정확한 정보가 수집되어 관리되어야 할 것이다. 외

래거북의 종명, 성별, 원산지, 구매처 등 모든 관련 정보에 대한 문서화, 판매자 

및 구매자의 인적사항을 모두 기재하여 전산에 등록하는 등 체계적인 시스템을 

구축하는 방안을 마련해야 할 것이다. 

제주지역은 해외에서 직접적인 수입에 의해 거북류가 유입되는 경우는 없으며, 

국내 애완동물 시장 거래를 통해 내륙지역으로부터 유입된다. 따라서, 제주도 자

체적으로 거북류에 대한 유통과정을 강화하고, 일부종에 대해서는 도입을 제한할 

필요가 있다. 본 연구에서는 외래거북의 서식 현황 파악을 통해 잡종 형성이 가

능한 종들이 함께 서식하는 다수의 서식지를 확인하였다. 현재까지 생태계교란 

생물로 지정되지 않은 늪거북속, 남생이속 일부종의 유입은 다양한 원인들에 의

해 인위적으로 자연생태계에 유출될 가능성이 있으며, 이는 이미 제주지역 수계

에 서식하는 종들과 함께 잡종형성과 확산 등 2차적인 문제를 초래할 수 있기에, 

제주지역으로 이러한 종들의 유입을 엄격하게 제한하고 통제할 필요가 있다. 본 

연구에서는 제주지역 수계에 서식하고 있는 외래거북의 mtDNA CYTB, CO1 서열

의 haplotype 분석을 통하여 유입경로 파악이 이루어졌다. 이는 분자유전학적 분

석으로 유입경로에 대한 정확한 정보가 없는 외래거북의 유입경로를 추정할 수 

있음을 의미한다. 따라서, 외래거북의 판매 및 유통에 대한 체계적인 관리와 자

연생태계에 서식하는 개체들에 대한 유입경로 파악이 이루어져야 할 것이며, 이

를 토대로 사전 유입 관리 체계를 강화한다면 제주지역으로 유입된 개체들의 자

연 유출을 방지하기 위한 선제적 대응방법이 될 것이다.

  외래종으로 발생하는 문제는 종 그 자체의 문제라기보다 인간의 활동에 의해 

발생하거나 확산되고 있다는 점에서부터 시작해야 한다(환경부, 2006). 앞서 제시

한 제주지역 실정에 적합한 관리방안을 바탕으로 국가 기관의 적극적인 대처와 

관리, 대국민 홍보 및 교육을 통한 대중의 참여, 과학적인 기술에 대한 투자 등 

모든 유관 기관의 연계성을 확보한 통합적인 시스템이 갖춰진다면, 외래거북을 

비롯한 침입외래종의 위험에 대한 사전 예방과 통제, 고유종에 미치는 부정적인 

영향 등을 해결하고, 제주지역 생물다양성을 보전하는데 크게 기여할 수 있을 것

이다.
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Ⅴ. 적요

  본 연구는 2015년 3월부터 2020년 11월까지 제주도 내륙습지에 대한 현장조사

를 수행하여 외래거북의 분포 특성을 조사하고, 분자유전학적 분석을 통한 종 동

정 및 유입경로를 파악함과 동시에, 제주지역 실정에 적합한 외래거북의 관리방

안을 제시하기 위하여 이루어졌다.

  제주도 습지에서 현장조사를 수행한 결과, 46개 지점에서 4과 6속 11종의 붉은

귀거북(Trachemys scripta elegans), 노란배거북(T. s. scripta), 쿰버랜드(T. s. 

troostii), 리버쿠터(Pseudemys concinna), 페닌술라쿠터(P. peninsularis), 플로리다붉

은배거북(P. floridana), 북부붉은배거북(P. rubriventris), 동부비단거북(Chrysemys 

picta picta), 중국줄무늬목거북(Mauremys sinensis), 중국자라(Pelodiscus sinensis), 아

마존노란점거북(Podocnemis unifilis) 등 총 258개체의 서식이 확인되었다. 붉은귀

거북은 41개 지점에서 182개체(70.54%)가 관찰되어 가장 넓게 분포하고 있었으

며, 그 다음 리버쿠터(10.07%), 중국줄무늬목거북(4.65%)과 북부붉은배거북(4.65%)

의 순으로 관찰되었다. 지역별 외래거북의 서식이 확인된 지점은 제주시 32개 지

점, 서귀포시 14개 지점이었다. 제주시 조천읍에서는 6개 지점에서 8종 40개체의 

외래거북이 관찰되었고, 애월읍의 6개 지점에서 7종 54개체가 관찰되어 조천읍과 

애월읍에서 종다양도가 높게 확인되었다. 제주도 내 외래거북은 서식지, 개체수, 

종다양도 등 모든 측면에서 증가된 양상을 보였으며, 현재 제주지역에는 외래거

북의 유입과 정착이 빠른 속도로 증가하고 있다고 판단된다. 외래거북의 서식지 

유형은 연못, 저수지, 하천, 웅덩이, 오름분화구 습지로 확인되었으며, 연못

(76.09%)의 비중이 가장 높았다. 이곳에는 거북류의 서식에 반드시 필요한 일광

욕과 은신처로 이용할 수 있는 바위 및 다양한 습지식물이 잘 조성되어 있어 외

래거북의 정착이 쉽게 이루어질 것이 예상된다. 

  제주도 외래거북 집단의 mtDNA 유전자 서열을 분석한 결과, 28개 CYTB 서열

들 중 16개체는 붉은귀거북 서열과 99.91-100% 유사하였고, 8개체는 늪거북속 종

들과 99.82-100% 유사하였으며, 4개체는 중국줄무늬목거북과 99.73-100% 유사한 

것으로 확인되었다. 26개 CO1 서열들 중 14개체는 붉은귀거북 서열과 
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99.61-100% 유사하였고, 8개체는 늪거북속 종들과 일치하였으며, 4개체는 중국줄 

무늬목거북과 일치하는 것으로 확인되어, 각각 붉은귀거북, 늪거북속, 중국줄무늬

목거북으로 유전적 종 동정이 가능하였다. 붉은귀거북과 중국줄무늬목거북은 단

계통적인 양상을 보였다. 제주도 붉은귀거북 집단의 CYTB 서열은 5가지 

haplotype (HTC01-04, HTC06)으로 구분되어 5개 이상의 모계혈통에서 기원한 개

체들의 유입된 것으로 추정된다. 또한, 일부 서열이 국내에서 보고된 서열과 동

일하여 이 개체들은 동일 모계 집단이며, 국내로 수입된 이후, 제주지역으로 유

통된 것으로 판단된다. 제주도 리버쿠터 집단의 CYTB 서열은 3가지 haplotype 

(HPC01, HPC03, HPC04)으로 구분되었고, CO1 서열은 2가지 haplotype (HPO01, 

HPO02)으로 구분되어 모계혈통의 다양성이 확인되었으며, 수입 당시 적어도 3가

지 이상의 모계혈통에서 기원한 개체들이 유입된 것으로 보인다. 제주도 중국줄

무늬목거북 집단의 CO1 서열은 모두 동일하였고, CYTB 서열은 3가지 haplotype 

(HMC02-HMC04)으로 구분되었다. 이러한 결과는 제주도 집단이 단일 모계에 의

해 형성된 집단이긴 하지만, 국내로 수입되기 전에 공통 모계선조의 CYTB 서열

의 유전적 분화에 의해 파생된 집단이 유입된 것으로 해석된다. 제주도 외래거북 

집단의 서열들과 미국, 중국, 대만, 독일 등 다양한 국가에서 보고된 서열들이 계

통수 상에서 혼재하며 분지하는 양상은 붉은귀거북, 리버쿠터, 중국줄무늬목거북

이 원서식지 내에서 국내를 포함한 다양한 국가로 수입이 이루어졌음을 보여주

는 결과라 판단된다.

  제주지역에 서식하는 외래거북의 효과적인 관리를 위해서는 외래거북의 서식 

현황 파악을 위한 지속적인 모니터링을 수행해야 한다. 해당 종의 생태적 특징을 

고려한 포획과 개체수 조절이 필요하며, 분자유전학적 분석을 통한 명확한 종 동

정이 이루어져야 할 것이다. 제주도 자체적으로 거북류에 대한 유통과정을 강화

하고, 현재 제주도 수계에 서식하는 종과 교잡이 가능한 일부종에 대해서는 도입

을 제한해야 한다. 외래거북의 유입과 유통에 대한 체계적인 관리 시스템 마련하

여 유입 관리 체계를 강화한다면, 자연 유출 방지에 선제적 대응이 가능할 것이다. 

  본 연구의 결과들은 제주지역 외래거북류의 서식 현황 연구 및 유입경로 파악

에 정확하고 과학적인 기초자료를 제공할 수 있으며, 향후 제주지역 외래거북 집

단의 효과적인 관리를 위한 방안으로 활용될 것이 기대된다.
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      Appendix 1. Marks used for identification of alien turtles in this study. The red 

arrows mean identification points. A, T. s. elegans; B, T. s. scripta; C, T. s. 

troostii; D, P. concinna; E, P. peninsularis.
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Appendix 2. Marks used for identification of alien turtles in this study. The red arrows and 

circles mean identification points. A, P. nelsoni and P. ruvriventris; B, C. p. picta; C, M. 

sinensis; D, Trachemys teeth; E, Pseudemys red-bellied cooter teeth; F, Pseudemys cooter 

teeth. 
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Appendix 3. Multiple alignments of CYTB haplotype sequences of Trachemys
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                       190         200         210          220         230          240         250         260         270HTC01        TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCACATC ACCCGAGACG TACAATACGG ATGACTTATT CGTAATATAC ATGCTAACGG CGCCTCCCTC HTC02        TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCACATC ACCCGAGACG TACAATACGG ATGACTTATT CGTAATATAC ATGCTAACGG CGCCTCCCTC HTC03        TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCACATC ACCCGAGACG TACAATACGG ATGACTTATT CGTAATATAC ATGCTAACGG CGCCTCCCTC HTC04        TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCACATC ACCCGAGACG TACAATACGG ATGACTTATT CGTAATATAC ATGCTAACGG CGCCTCCCTC HTC05        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- HTC06        TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCACATC ACCCGAGACG TACAATACGG ATGACTTATT CGTAATATAC ATGCTAACGG CGCCTCCCTC HTC07        TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCACATC ACCCGAGACG TACAATACGG ATGACTTATT CGTAATATAC ATGCTAACGG CGCCTCCCTC HE590355     TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCACATT ACCCGAGACG TACAATACGG ATGACTTATC CGTAATATAC ATGCTAACGG TGCCTCCCTC JN615048     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- HE590362     TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCACATT ACCCGAGACG TACAATACGG ATGACTTATC CGTAATATAC ATGCTAACGG TGCCTCCCTC HE590330     TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCACATT ACCCGAGACG TACAATACGG ATGACTTATC CGTAATATAC ATGCTAACGG CGCCTCCCTC HE590349     TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGTCCACATT ACCCGAGACG TACAATACGG ATGACTTATC CGCAATATAC ATGCTAACGG CGCCTCCCTC MW122292     TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCACATC ACCCGAGACG TACAATACGG ATGACTTATT CGTAATATAC ATGCTAACGG CGCCTCCCTC HE590358     TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCACATC ACCCGAGACG TACAATACGG ATGACTTATT CGTAATATAC ATGCTAACGG CGCCTCCCTC HE590350     TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCACATC ACCCGAGACG TACAATACGG ATGACTTATT CGTAATATAC ATGCTAACGG CGCCTCCCTC FJ770621     TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGTCCACATT ACCCGAGATG TACAATACGG ATGACTTATC CGTAATATAC ATGCTAACGG CGCCTCCCTC HE590332     TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCACATT ACCCGAGACG TACAATACGG GTGACTTATC CGTAATATAC ATGCTAACGG CGCCTCCCTC HE590312     TCACTAGCAT TCTCATCAGT GACCCACATT ACCCGAGACG TACAATACGG ATGACTTATC CGCAATATAC ATGCTAACGG CGCCTCCCTC 
Consensus                                                                                                      
                       280         290         300          310         320          330         340         350         360HTC01        TTCTTCATAT GCATCTACCT TCATATTGGA CGAGGACTTT ATTACGGCTC ATATTTATAC AAAGAAACCT GAAACACAGG AATTATCCTA HTC02        TTCTTCATAT GCATCTACCT TCATATTGGA CGAGGACTTT ATTACGGCTC ATATTTATAC AAAGAAACCT GAAACACAGG AATTATCCTA HTC03        TTCTTCATAT GCATCTACCT TCATATTGGA CGAGGACTTT ATTACGGCTC ATATTTATAC AAAGAAACCT GAAACACAGG AATTATCCTA HTC04        TTCTTCATAT GCATCTACCT TCATATTGGA CGAGGACTTT ATTACGGCTC ATATTTATAC AAAGAAACCT GAAACACAGG AATTATCCTA HTC05        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- HTC06        TTCTTCATAT GCATCTACCT TCATATTGGA CGAGGACTTT ATTACGGCTC ATATTTATAC AAAGAAACCT GAAACACAGG AATTATCCTA HTC07        TTCTTCATAT GCATCTACCT TCATATTGGA CGAGGACTTT ATTACGGCTC ATATTTATAC AAAGAAACCT GAAACACAGG AATTATCCTA HE590355     TTCTTCATAT GCATCTACCT TCATATTGGA CGAGGACTTT ATTACGGCTC ATACATATAC AAAGAAACCT GAAACACAGG AATTATCCTA JN615048     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- HE590362     TTCTTCATAT GCATCTACCT TCATATTGGA CGAGGACTTT ATTACGGCTC ATACATATAC AAAGAAACCT GAAACACAGG AATTATCCTA HE590330     TTCTTCATAT GCATCTACCT TCATATTGGA CGAGGACTTT ATTACGGCTC ATACATATAC AAAGAAACCT GAAACACAGG AATTATCCTA HE590349     TTCTTCATAT GCATCTACCT TCATATTGGA CGAGGACTTT ATTACGGCTC ATATCTATAC AAAGAAACCT GAAACACAGG AATTATCCTA MW122292     TTCTTCATAT GCATCTACCT TCATATTGGA CGAGGACTTT ATTACGGCTC ATATTTATAC AAAGAAACCT GAAACACAGG AATTATCCTA HE590358     TTCTTCATAT GCATCTACCT TCATATTGGA CGAGGACTTT ATTACGGCTC ATATTTATAC AAAGAAACCT GAAACACAGG AATTATCCTA HE590350     TTCTTCATAT GCATCTACCT TCATATTGGA CGAGGACTTT ATTACGGCTC ATATCTATAC AAAGAAACCT GAAACACAGG AATTATCCTA FJ770621     TTCTTCATAT GCATCTACCT TCATATTGGG CGAGGACTTT ATTACGGCTC ATATCTATAC AAAAAAACCT GAAACACAGG AATTATCCTA HE590332     TTCTTCATAT GCATCTACCT TCATATTGGG CGAGGACTTT ATTACGGCTC ATACCTATAC AAAGAAACCT GAAACACAGG AATTATCCTA HE590312     TTCTTCATAT GCATCTACCT TCATATTGGG CGAGGACTTT ATTACGGCTC ATATCTATAC AAAGAAACCT GAAACACAGG AGTTATCCTA 
Consensus                                                                                                      
                       370         380         390          400         410         420          430         440         450HTC01        CTACTCCTAA CAATAGCCAC TGCATTCGTA GGCTATGTCC TACCATGAGG CCAAATATCC TTCTGAGGTG CAACCGTTAT TACTAATTTA HTC02        CTACTCCTAA CAATAGCCAC TGCATTCGTA GGCTATGTCC TACCATGAGG CCAAATATCC TTCTGAGGTG CAACCGTTAT TACTAATTTA HTC03        CTACTCCTAA CAATAGCCAC TGCATTCGTA GGCTATGTCC TACCATGAGG CCAAATATCC TTCTGAGGTG CAACCGTTAT TACTAATTTA HTC04        CTACTCCTAA CAATAGCCAC TGCATTCGTA GGCTATGTCC TACCATGAGG CCAAATATCC TTCTGAGGTG CAACCGTTAT TACTAATTTA HTC05        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------T TACTAATTTA HTC06        CTACTCCTAA CAATAGCCAC TGCATTCGTA GGCTATGTCC TACCATGAGG CCAAATATCC TTCTGAGGTG CAACCGTTAT TACAAATTTA HTC07        CTACTCCTAA CAATAGCCAC TGCATTCGTA GGCTATGTCC TACCATGAGG CCAAATATCC TTCTGAGGTG CAACCGTTAT TACTAATTTA HE590355     CTACTCCTAA CAATAGCCAC TGCATTCGTA GGCTATGTCC TACCATGAGG CCAAATATCA TTCTGAGGTG CAACCGTTAT TACCAATTTA JN615048     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------T TACCAATTTA HE590362     CTACTCCTAA CAATAGCCAC TGCATTCGTA GGCTATGTCC TACCATGAGG CCAAATATCA TTCTGAGGTG CAACCGTTAT TACCAATTTA HE590330     CTACTCCTAA CAATAGCCAC TGCATTCGTA GGCTATGTCC TACCATGAGG CCAAATATCA TTCTGGGGTG CAACCGTTAT TACCAATTTA HE590349     TTACTCCTAA CAATAGCCAC TGCATTCGTA GGCTATGTCC TACCATGAGG CCAAATATCT TTCTGAGGTG CAACCGTTAT TACTAATTTA MW122292     CTACTCCTAA CAATAGCCAC TGCATTCGTA GGCTATGTCC TACCATGAGG CCAAATATCC TTCTGAGGTG CAACCGTTAT TACTAATTTA HE590358     CTACTCCTAA CAATAGCCAC TGCATTCGTA GGCTATGTCC TACCATGAGG CCAAATATCC TTCTGAGGTG CAACCGTTAT TACCAATTTA HE590350     CTACTCCTAA CAATAGCCAC TGCATTCGTA GGCTATGTCC TACCATGAGG CCAAATATCC TTCTGAGGTG CAACCGTTAT TACTAATTTA FJ770621     CTACTCCTAA CAATAGCTAC TGCATTCGTA GGCTATGTCC TACCATGAGG CCAAATATCC TTCTGAGGCG CAACCGTTAT CACTAACTTA HE590332     CTACTCCTAA CAATAGCCAC TGCATTCGTA GGCTATGTCC TACCATGAGG CCAAATATCC TTCTGAGGTG CAACCGTTAT TACTAACTTA HE590312     CTACTCCTAA CAATAGCTAC TGCATTCGTA GGCTATGTCC TACCATGAGG CCAAATATCC TTCTGAGGTG CAACCGTTAT TACTAATTTA 
Consensus                                                                                                         *  ** ** *** 

Asterisks indicate the identical sequences among haplotypes, respectively

Dashes indicate the no data from each haplotype sequence.
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                       460         470         480         490          500         510          520         530         540HTC01        CTCTCGGCCA TTCCATACAT TGGTAACACA TTAGTACAAT GAATCTGAGG CGGATTCTCA GTAGACAACG CAACCCTGAC CCGATTCTTT HTC02        CTCTCGGCCA TTCCATACAT TGGTAACACA TTAGTACAAT GAATCTGAGG CGGATTCTCA GTAGACAACG CAACCCTGAC CCGATTCTTT HTC03        CTCTCGGCCA TTCCATACAT TGGTAACACA TTAGTACAAT GAATCTGAGG CGGATTCTCA GTAGACAACG CAACCCTGAC CCGATTCTTT HTC04        CTCTCGGCCA TTCCATACAT TGGTAACACA TTAGTACAAT GAATCTGAGG CGGATTCTCA GTAGACAACG CAACCCTGAC CCGATTCTTT HTC05        CTCTCGGCCA TTCCATACAT TGGCAACACA TTAGTACAAT GAATCTGAGG CGGATTCTCA GTAGACAACG CAACCCTGAC CCGATTCTTT HTC06        CTCTCGGCCA TTCCATACAT TGGTAACACA TTAGTACAAT GAATCTGAGG CGGATTCTCA GTAGACAACG CAACCCTGAC CCGATTCTTT HTC07        CTCTCGGCCA TTCCATACAT TGGCAACACA TTAGTACAAT GAATCTGAGG CGGATTCTCA GTAGACAACG CAACCCTGAC CCGATTCTTT HE590355     CTCTCAGCCA TCCCATACAT TGGTAACACA TTAGTGCAAT GAATCTGAGG CGGATTCTCA GTAGACAACG CAACCCTCAC CCGATTCTTT JN615048     CTCTCAGCCA TCCCATACAT TGGTAACACA TTAGTGCAAT GAATCTGAGG CGGATTCTCA GTAGACAACG CAACCCTCAC CCGATTCTTT HE590362     CTCTCAGCCA TCCCATACAT TGGTAACACA TTAGTGCAAT GAATCTGAGG CGGATTCTCA GTAGACAACG CAACCCTCAC CCGATTCTTT HE590330     CTCTCAGCCA TCCCTTACAT TGGCAACACA TTAGTGCAAT GAATCTGAGG CGGATTCTCA GTAGACAACG CAACCCTCAC CCGATTCTTT HE590349     CTCTCAGCCA TCCCATACAT TGGCAACACA TTAGTACAAT GAATCTGAGG CGGATTTTCA GTAGACAACG CAACCCTGAC CCGATTCTTT MW122292     CTCTCGGCCA TTCCATACAT TGGTAACACA TTAGTACAAT GAATCTGAGG CGGATTCTCA GTAGACAACG CAACCCTGAC CCGATTCTTT HE590358     CTCTCGGCCA TTCCATACAT TGGTAACACA TTAGTACAAT GAATCTGAGG CGGATTCTCA GTAGACAACG CAACCCTGAC CCGATTCTTT HE590350     CTCTCGGCCA TTCCATACAT TGGTAACACA TTAGTACAAT GAATCTGAGG CGGATTCTCA GTAGACAACG CAACCCTGAC CCGATTCTTT FJ770621     CTCTCAGCCA TTCCATACAT TGGTAACACA TTAGTACAAT GAATCTGAGG CGGATTCTCA GTAGACAACG CAACTCTGAC CCGATTCTTT HE590332     CTCTCAGCCA TTCCATACAT TGGTAACACA TTAGTACAAT GAATCTGAGG CGGATTCTCA GTAGACAACG CAACCCTGAC CCGATTCTTT HE590312     CTCTCAGCCA TTCCATACAT TGGCAACACA CTAGTACAAT GAATCTGAGG TGGATTCTCA GTAGACAATG CAACCCTAAC CCGGTTCTTT 
Consensus    ***** **** * ** ***** *** ******  **** **** **********  ***** *** ******** * **** ** ** *** ****** 
                       550         560         570          580         590         600         610          620         630HTC01        ACCTTCCACT TTATCCTACC ATTTGCCATT ATAGGTCTAA CATTAGTACA CCTACTTTTC CTACATGAAA CTGGATCAAA CAACCCAACA HTC02        ACCTTCCACT TTATCCTACC ATTTGCCATT ATAGGTCTAA CATTAGTACA CCTACTTTTC CTACATGAAA CTGGATCAAA CAACCCAACA HTC03        ACCTTCCACT TTATCCTACC ATTTGCCATT ATAGGTCTAA CATTAGTACA CCTACTTTTC CTACATGAAA CTGGATCAAA CAACCCAACA HTC04        ACCTTCCACT TTATCCTACC ATTTGCCATT ATAGGTCTAA CATTAGTACA CCTACTTTTC CTACATGAAA CTGGATCAAA CAACCCAACA HTC05        ACCTTCCACT TTATCCTACC ATTTGCCATT ATAGGTCTAA CATTAGTACA CCTACTTTTC CTACATGAAA CTGGATCAAA CAACCCAACA HTC06        ACCTTCCACT TTATCCTACC ATTTGCCATT ATAGGTCTAA CATTAGTACA CCTACTTTTC CTACATGAAA CTGGATCAAA CAACCCAACA HTC07        ACCTTCCACT TTATCCTACC ATTTGCCATT ATAGGTCTAA CATTAGTACA CCTACTTTTC CTACATGAAA CTGGATCAAA CAACCCAACA HE590355     ACCTTTCACT TCCTCCTACC ATTTACCATT ATAGGTCTAA CATTAGTACA CCTACTCTTC CTACATGAAA CTGGATCAAA CAACCCAACA JN615048     ACCTTTCACT TCCTCCTACC ATTTACCATT ATAGGTCTAA CATTAGTACA CCTACTCTTC CTACATGAAA CTGGATCAAA CAACCCAACA HE590362     ACCTTTCACT TCCTCCTACC ATTTACCATT ATAGGTCTAA CATTAGTACA CCTACTCTTC CTACATGAAA CTGGATCAAA CAACCCAACA HE590330     ACCTTTCACT TCCTCCTACC ATTTACCATT ATAGGTCTAA CATTAGTACA CCTACTCTTC CTACATGAAA CTGGGTCAAA CAACCCAACA HE590349     ACCTTCCACT TCCTCCTACC ATTTACCATT ATAGGTCTAA CATTAGTACA CCTACTCTTC CTACATGAAA CTGGATCAAA CAACCCAACA MW122292     ACCTTCCACT TTATCCTACC ATTTGCCATT ATAGGTCTAA CATTAGTACA CCTACTTTTC CTACATGAAA CTGGATCAAA CAACCCAACA HE590358     ACCTTCCACT TTATCCTACC ATTTGCCATT ATAGGTCTAA CATTAGTACA CCTACTTTTC CTACATGAAA CTGGATCAAA CAACCCAACA HE590350     ACCTTCCACT TTATCCTACC ATTTACCATT ATAGGTCTAA CATTAGTACA CCTACTTTTC CTACATGAAA CTGGATCAAA CAACCCAACA FJ770621     ACCTTCCACT TCCTCCTACC ATTTACCATT ATAGGTCTAA CTTTAGTACA CCTACTTTTC CTACATGAAA CTGGATCAAA CAACCCAACA HE590332     ACCTTCCACT TCCTCCTACC ATTTACCATT ATAGGTCTAA CTTTAGTACA CCTACTTTTC CTACATGAAA CTGGATCAAA CAACCCAACA HE590312     ACCTTCCACT TCCTCCTACC ATTCACCATT ATAGGTCTAA CATTAGTACA CCTACTTTTC CTACATGAAA CTGGATCAAA CAACCCAACA 
Consensus    ***** **** *  ******* ***  ***** ********** * ******** ****** *** ********** **** ***** ********** 
                       640         650         660          670         680          690         700         710         720HTC01        GGATTAAACT CAAACATCGA TAAAATCCCA TTCCACCCTT ACTTCTCATA CAAAGACCTC CTAGGCATCA TTTTAATACT AACCCTCCTA HTC02        GGATTAAACT CAAACATCGA TAAAATCCCA TTCCACCCTT ACTTCTCATA CAAAGACCTC CTAGGCATCA TTTTAATACT AACCCTCCTA HTC03        GGATTAAACT CAAACATCGA TAAAATCCCA TTCCACCCTT ACTTCTCATA CAAAGACCTC CTAGGCATCA TTTTAATACT AACCCTCCTA HTC04        GGATTAAACT CAAACATCGA TAAAATCCCA TTCCACCCTT ACTTCTCATA CAAAGACCTC CTAGGCATCA TTTTAATACT AACCCTCCTA HTC05        GGATTAAACT CAAACATCGA TAAAATCCCA TTTCACCCTT ACTTCTCATA CAAAGACCTC CTAGGCATCA TTTTAATACT AACCCTCCTA HTC06        GGATTAAACT CAAACATCGA TAAAATCCCA TTCCACCCTT ACTTCTCATA CAAAGACCTC CTAGGCATCA TTTTAATACT AACCCTCCTA HTC07        GGATTAAACT CAAACATTGA TAAAATCCCA TTTCACCCTT ACTTCTCATA CAAAGACCTC CTAGGCATCA TTTTAATACT AACCCTCCTA HE590355     GGGTTAAACT CAAACATCGA TAAAATCCCA TTCCATCCTT ATTTCTCATA CAAAGACCTT CTAGGCATCA TTTTAATACT AGCCCTCCTA JN615048     GGGTTAAACT CAAACATCGA TAAAATCCCA TTCCATCCTT ATTTCTCATA CAAAGACCTT CTAGGCATCA TTTTAATACT AGCCCTCCTA HE590362     GGGTTAAACT CAAACATCGA TAAAATCCCA TTCCATCCTT ATTTCTCATA CAAAGACCTT CTAGGCATCA TTTTAATACT AGCCCTCCTA HE590330     GGGTTAAACT CAAACATCGA TAAAATCCCA TTCCATCCTT ATTTCTCATA CAAAGACCTT CTAGGCATCA TTTTAATACT AGCCCTCCTA HE590349     GGGTTAAACT CAAACATCGA TAAAATCCCA TTCCATCCTT ATTTCTCATA CAAAGACCTC CTAGGCATCA TTTTAATATT AGCTCTCCTA MW122292     GGATTAAACT CAAACATCGA TAAAATCCCA TTCCACCCTT ACTTCTCATA CAAAGACCTC CTAGGCATCA TTTTAATACT AACCCTCCTA HE590358     GGGTTAAACT CAAACATCGA CAAAATCCCA TTCCACCCTT ATTTCTCATA CAAAGACCTC CTAGGCATCA TTTTAATACT AACCCTCCTA HE590350     GGGTTAAACT CAAACATCGA TAAAATCCCA TTCCACCCTT ATTTCTCATA CAAAGACCTC CTAGGCATCA TTTTAATATT AACCCTCCTA FJ770621     GGGCTAAACT CAAACATCGA TAAAATCCCA TTCCACCCCT ATTTCTCATA CAAAGACCTC CTAGGCATCA TTTTAATACT AGCCCTCCTA HE590332     GGGTTAAACT CAAACATCGA CAAAATCCCA TTCCACCCTT ATTTCTCATA CAAAGACCTC CTAGGCATCA TTTTAATACT AGCCCTCCTA HE590312     GGGTTAAACT CAAACATCGA TAAAATCCCA TTCCATCCTT ACTTCTCATA CAAAGACCTC CTAGGCATCA TTTTAATACT AACCCTCCTA 
Consensus    **  ****** ******* **  ********* ** ** ** * * ******** *********  ********** ******** * * * ****** 
                       730         740         750          760         770          780         790         800         810HTC01        CTAACTCTAA CATTATTCTC TCCAAATCTC TTAGGAGACC CAGATAACTT CACACCAGCC AACCCCTTAT CCACCCCTCC GCATATTAAA HTC02        CTAACTCTAA CATTATTCTC TCCAAATCTC TTAGGAGACC CAGATAACTT CACACCAGCC AACCCCTTAT CCACCCCTCC ACATATTAAA HTC03        CTAACTCTAA CATTATTCTC TCCAAATCTC TTAGGAGACC CAGATAACTT CACACCAGCC AACCCCTTAT CCACCCCTCC GCATATTAAA HTC04        CTAACTCTAA CATTATTCTC TCCAAATCTC TTAGGAGACC CAGATAACTT CACACCAGCC AACCCCTTAT CCACCCCTCC GCATATTAAA HTC05        CTAACTCTAA CATTATTCTC TCCAAATCTC TTAGGAGACC CAGATAACTT CACACCAGCC AACCCATTAT CCACCCCTCC GCATATTAAA HTC06        CTAACTCTAA CATTATTCTC TCCAAATCTC TTAGGAGACC CAGATAACTT CACACCAGCC AACCCCTTAT CCACCCCTCC GCATATTAAA HTC07        CTAACTCTAA CATTATTCTC TCCAAATCTC TTAGGAGACC CAGATAACTT CACACCAGCC AACCCATTAT CCACCCCTCC GCATATTAAA HE590355     CTAACCCTAA CATTATTCTC TCCAAATCTT TTAGGGGACC CAGACAACTT CACACCAGCC AACCCCTTAT CCACCCCTCC ACATATTAAA JN615048     CTAACCCTAA CATTATTCTC TCCAAATCTT TTAGGGGACC CAGACAACTT CACACCAGCC AACCCCTTAT CCACCCCTCC ACATATTAAA HE590362     CTAACCCTAA CATTATTCTC TCCAAATCTT TTAGGGGACC CAGACAACTT CACACCAGCC AACCCCTTAT CCACCCCTCC ACATATTAAA HE590330     CTAACCCTAA CATTATTCTC TCCAAATCTT TTAGGGGACC CAGACAACTT CACACCAGCC AACCCCTTAT CCACCCCTCC ACATATTAAA HE590349     CTCACCCTAA CATTATTCTC CCCAAATCTT TTAGGAGACC CAGACAACTT CACACCAGCC AACCCCTTAT CCACCCCTCC ACATATTAAA MW122292     CTAACTCTAA CATTATTCTC TCCAAATCTC TTAGGAGACC CAGATAACTT CACACCAGCC AACCCCTTAT CCACCCCTCC GCATATTAAA HE590358     CTAACTCTAA CATTATTCTC TCCAAATCTC TTAGGAGACC CAGATAACTT CACACCAGCC AACCCCTTAT CCACCCCTCC GCATATTAAA HE590350     CTAACCCTAA CATTATTCTC TCCAAATCTT TTAGGAGACC CAGATAACTT CACACCAGCC AACCCCTTAT CCACCCCTCC ACATATTAAA FJ770621     CTAACCCTAA CATTGTTCTC TCCAAATCTT TTAGGGGACC CAGATAACTT CACACCAGCC AACCCCTTAT CTACCCCCCC ACATATTAAA HE590332     CTAACCCTAA CATTATTCTC TCCAAACCTT TTAGGAGACC CAGATAACTT CACACCAGCC AACCCCTTAT CTACCCCTCC ACATATCAAA HE590312     CTAACCCTAA CATTATTCTC CCCAAACCTT TTAGGAGATC CAGACAACTT CACACCAGCC AACCCCTTAT CCACCCCTCC ACATATTAAA 
Consensus    ** ** **** **** *****  ***** **  ***** ** * **** ***** ********** ***** **** * ***** **  ***** *** 
                       820         830         840          850         860          870         880         890         900
HTC01        CCAGAATGAT ACTTTCTTTT CGCCTACGCA ATTCTACGAT CTATTCCAAA CAAGCTAGGT GGAGTACTTG CCCTACTACT CTCTATCCTT 
HTC02        CCAGAATGAT ACTTTCTTTT CGCCTACGCA ATTCTACGAT CTATTCCAAA CAAGCTAGGC GGAGTACTTG CCCTACTACT CTCTATCCTT 
HTC03        CCAGAATGAT ACTTTCTTTT CGCCTACGCA ATTCTACGAT CTATTCCAAA CAAGCTAGGC GGAGTACTTG CCCTACTACT CTCTATCCTT 
HTC04        CCAGAATGAT ACTTTCTTTT CGCCTACGCA ATTCTACGAT CTATTCCAAA CAAGCTAGGT GGAGTACTTG CCCTACTACT CTCTATCCTT 
HTC05        CCAGAATGAT ACTTTCTTTT CGCCTACGCA ATTCTACGAT CTATTCCAAA CAAGCTAGGT GGAGTACTTG CCCTACTACT CTCTATCCTT 
HTC06        CCAGAATGAT ACTTTCTTTT CGCCTACGCA ATTCTACGAT CTATTCCAAA CAAGCTAGGT GGAGTACTTG CCCTACTACT CTCTATCCTT 
HTC07        CCAGAATGAT ACTTTCTTTT CGCCTACGCA ATTCTACGAT CTATTCCAAA CAAGCTAGGT GGAGTACTTG CCCTACTACT CTCTATCCTT 
HE590355     CCAGAATGAT ACTTTCTTTT CGCCTACGCA ATTCTACGAT CTATTCCAAA TAAATTAGGC GGAGTACTTG CCCTACTACT CTCTATCCTT 
JN615048     CCAGAATGAT ACTTTCTTTT CGCCTACGCA ATTCTACGAT CTATTCCAAA TAAATTAGGC GGAGTACTTG CCCTACTACT CTCTATCCTT 
HE590362     CCAGAATGAT ACTTTCTTTT CGCCTACGCA ATTCTACGAT CTATTCCAAA TAAATTAGGC GGAGTACTTG CCCTACTACT CTCTATCCTT 
HE590330     CCAGAATGAT ACTTTCTTTT CGCCTACGCA ATTCTACGAT CTATTCCAAA TAAATTAGGC GGAGTACTTG CCCTACTACT CTCCATCCTT 
HE590349     CCAGAATGAT ACTTTCTTTT CGCCTACGCA ATTCTACGAT CTATTCCAAA CAAGTTAGGT GGAGTACTTG CCCTACTACT CTCCATCCTC 
MW122292     CCAGAATGAT ACTTTCTTTT CGCCTACGCA ATTCTACGAT CTATTCCAAA CAAGCTAGGC GGAGTACTTG CCCTACTACT CTCTATCCTT 
HE590358     CCAGAATGAT ACTTTCTTTT CGCCTACGCA ATTCTACGAT CCATTCCAAA CAAGCTAGGT GGAGTACTTG CCCTACTACT CTCTATCCTT 
HE590350     CCAGAATGAT ACTTTCTTTT CGCCTACGCA ATTCTACGAT CTATTCCAAA CAAGTTAGGT GGAGTACTTG CCCTACTACT CTCTATCCTT 
FJ770621     CCAGAATGAT ACTTTCTTTT CGCCTACGCA ATCCTACGAT CTATTCCAAA CAAGCTAGGA GGAGTACTTG CCCTACTACT CTCTATCCTC 
HE590332     CCAGAATGAT ACTTTCTTTT CGCCTACGCA ATTCTACGAT CTATTCCAAA CAAGTTAGGA GGAGTACTTG CCCTACTACT CTCTATCCTT 
HE590312     CCAGAGTGAT ATTTTCTTTT CGCCTATGCA ATTCTACGAT CTATTCCAAA CAAACTAGGC GGAGTACTTG CCCTACTACT CTCTATCCTT 
Consensus    ***** **** * ******** ****** *** ** ******* * ********  **  ****  ********** ********** *** *****  
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                       910         920         930          940         950         960          970         980         990
HTC01        GTACTATTTC TAATACCCAC TCTACACACA TCAAAACAAC GAACAACCCA ATTCCGACCA CTTACACAAA CCCTATTCTG ATGTTTAATC 
HTC02        GTACTGTTTC TAATACCCAC TCTACACACA TCAAAACAAC GAACAACCCA ATTCCGACCA CTTACACAAA CCCTATTCTG ATGTTTAATC 
HTC03        GTACTGTTTC TAATACCCAC TCTACACACA TCAAAACAAC GAACAACCCA ATTCCGACCA CTTACACAAA CCCTATTCTG ATGTTTAATC 
HTC04        GTACTGTTTC TAATACCCAC TCTACACACA TCAAAACAAC GAACAACCCA ATTCCGACCA CTTACACAAA CCCTATTCTG ATGTTTAATC 
HTC05        GTACTGTTTC TAATACCCAC TCTACACACA TCAAAACAAC GAACAACCCA ATTCCGACCA CTTACACAAA CCCTATTCTG ATGTTTAATC 
HTC06        GTACTGTTTC TAATACCCAC TCTACACACA TCAAAACAAC GAACAACCCA ATTCCGACCA CTTACACAAA CCCTATTCTG ATGTTTAATC 
HTC07        GTACTGTTTC TAATACCCAC TCTACACACA TCAAAACAAC GAACAACCCA ATTCCGACCA CTTACACAAA CCCTATTCTG ATGTTTAATC 
HE590355     GTACTATTTC TAATACCCAC CCTACACACA TCAAAACAAC GAACAGCCCA ATTCCGACCA CTTACACAAA CCCTATTCTG ATGTCTGATC 
JN615048     GTACTATTTC TAATACCCAC CCTACACACA TCAAAACAAC GAACAACCCA ATTCCGACCA CTTACACAAA CCCTATTCTG ATGTCTGATC 
HE590362     GTACTATTTC TAATACCCGC CCTACACACA TCAAAACAAC GAACAGCCCA ATTCCGACCA CTTACACAAA CCCTATTCTG ATGTCTGATC 
HE590330     GTACTATTTC TAATACCCGC CCTACACACA TCAAAACAAC GAACAACCCA ATTCCGACCA CTTACACAAA CCCTATTCTG ATGTCTGATC 
HE590349     GTACTATTTC TAATACCCAC CCTACACACA TCAAAACAAC GAACAACCCA ATTCCGACCA CTTACACAAA CCCTATTCTG ATGTTTCATC 
MW122292     GTACTGTTTC TAATACCCAC TCTACACACA TCAAAACAAC GAACAACCCA ATTCCGACCA CTTACACAAA CCCTATTCTG ATGTTTAATC 
HE590358     GTACTGTTTC TAATACCCAC TCTACACACA TCAAAACAAC GAACAACCCA ATTCCGACCA CTTACACAAA CCCTATTCTG ATGTCTAATC 
HE590350     GTACTATTTC TAATACCCAC CCTACACACA TCAAAACAAC GAACAACCCA ATTCCGACCA CTTACACAAA CCCTATTCTG ATGTTTAATC 
FJ770621     GTACTATTTC TAATACCCAC CCTACACACA TCAAAACAAC GAACAACCCA ATTCCGACCA CTTACACAAA CCCTATTCTG ATGTTTAATC 
HE590332     GTACTATTTC TAATACCCAC CCTACACACA TCAAAACAAC GAACAACCCA ATTCCGACCG CTTACGCAAA CCCTATTCTG ATGTTTAATC 
HE590312     GTCCTATTTC TAATACCCGC TCTACACACA TCAAAACAAC GAACAAACCA ATTCCGACCA CTCACACAAA CCCTATTCTG ATGTTTAATC 
Consensus    ** ** **** ******** *  ********* ********** *****  *** *********  ** ** **** ********** **** * *** 
                      1000        1010        1020        1030        1040        1050         1060        1070        1080
HTC01        GCTAACCTTT TAGTACTAAC ATGAATTGGA GGACAACCCG TTGAAAACCC ATTCATTACA ATCGGCCAAG TAGCCTCTAT TCTCTATTTC 
HTC02        GCTAACCTTT TAGTACTAAC ATGAATTGGA GGACAACCCG TTGAAAACCC ATTCATTACA ATCGGCCAAG TAGCCTCTAT TCTCTATTTC 
HTC03        GCTAACCTTT TAGTACTAAC ATGAATTGGA GGACAACCCG TTGAAAACCC ATTCATTACA ATCGGCCAAG TAGCCTCTAT TCTCTATTTC 
HTC04        GCTAACCTTT TAGTACTAAC ATGAATTGGA GGACAACCCG TTGAAAACCC ATTCATTACA ATCGGCCAAG TAGCCTCTAT TCTCTATTTC 
HTC05        GCTAACCTTT TAGTACTAAC ATGAATTGGA GGACAACCCG TTGAAAACCC ATTCATTACA ATCGGCCAAG TAGCCTCTAT TCTCTATTTC 
HTC06        GCTAACCTTT TAGTACTAAC ATGAATTGGA GGACAACCCG TTGAAAACCC ATTCATTACA ATCGGCCAAG TAGCCTCTAT TCTCTATTTC 
HTC07        GCTAACCTTT TAGTACTAAC ATGAATTGGA GGACAACCCG TTGAAAACCC ATTCATTACA ATCGGCCAAG TAGCCTCTAT TCTCTATTTC 
HE590355     GCTAACCTTT TAGTACTAAC ATGAATTGGA GGACAACCCG TCGAAAACCC ATTTATTACA ATCGGCCAAG TAGCCTCTAT TCTCCATTTC 
JN615048     GCTAACCTTT TAGTACTAAC ATGAATTGGA GGACAACCCG TCGAAAACCC ATTTATTACA ATCGGCCAAG TAGCCTCTAT TCTCCATTTC 
HE590362     GCTAACCTTT TAGTACTAAC ATGAATTGGA GGACAACCCG TCGAAAACCC ATTTATTACA ATCGGCCAAG TAGCCTCTAT TCTCTATTTC 
HE590330     GCTAACCTTT TAGTACTAAC ATGAATTGGA GGACAACCCG TCGAAAACCC ATTTATTACA ATCGGCCAAG TAGCCTCTAT TCTCCATTTC 
HE590349     GCTAACCTTT TAGTACTAAC ATGAATTGGA GGACAACCCG TTGAAAACCC ATTCATTACA ATCGGCCAAG TAGCCTCTAT TCTCCATTTC 
MW122292     GCTAACCTTT TAGTACTAAC ATGAATTGGA GGACAACCCG TTGAAAACCC ATTCATTACA ATCGGCCAAG TAGCCTCTAT TCTCTATTTC 
HE590358     GCTAACCTTT TAGTACTAAC ATGAATTGGA GGACAACCCG TTGAAAACCC ATTCATTACA ATCGGCCAAG TAGCCTCTAT TCTCTATTTC 
HE590350     GCTAACCTTT TAGTACTAAC ATGAATTGGA GGACAACCCG TTGAAAACCC ATTCATTACA ATCGGCCAAG TAGCCTCTAT TCTCTATTTC 
FJ770621     GCTAACCTTT TAGTATTAAC ATGAATTGGA GGACAACCCG TTGAAAACCC ATTCATTACA ATCGGCCAAG TAGCCTCTAT TCTCTATTTC 
HE590332     GCTAACCTTT TAGTATTAAC ATGAATTGGA GGACAACCCG TTGAATACCC ATTCATTACA ATCGGCCAAG TAGCCTCTAT TCTCTATTTC 
HE590312     GCTAACCTTT TAGTACTAAC ATGAATTGGA GGACAACCCG TTGAAAACCC ATTCATTACA ATCGGACAAG TAGCCTCTAT CCTCCATTTC 
Consensus    ********** ***** **** ********** ********** * *** **** *** ****** ***** **** **********  *** ***** 
                      1090        1100        1110        1120        1130        1140 
HTC01        TCAACTATAT TAATCCTCAT CCCTGCCGCA GGCATAATTG AAAACAAAAT ACTAACTTAA
HTC02        TCAACTATAT TAATCCTCAT CCCTGCCGCA GGCATAATTG AAAACAAAAT ACTAACTTAA
HTC03        TCAACTATAT TAATCCTCAT CCCTGCCGCA GGCATAATTG AAAACAAAAT ACTAACTTAA
HTC04        TCAACTATAT TAATCCTCAT CCCTGCCGCA GGCATAATTG AAAACAAAAT ACTAACTTAA
HTC05        TCAACTATAT ---------- ---------- ---------- ---------- ----------
HTC06        TCAACTATAT TAATCCTCAT CCCTGCCGCA GGCATAATTG AAAACAAAAT ACTAACTTAA
HTC07        TCAACTATAT TAATCCTCAT CCCTGCCGCA GGCATAATTG AAAACAAAAT ACTAACTTAA
HE590355     TCAACTCTAT TAATCCTCAT CCCTGCCGCA GGCATAATTG AAAACAAAAT ACTAACTTAA
JN615048     TCAACTCTAT ---------- ---------- ---------- ---------- ----------
HE590362     TCAACTCTAT TAATCCTCAT CCCTGCCGCA GGCATAATTG AAAACAAAAT ACTAACTTAA
HE590330     TCAACTCTAT TAATCCTCAT CCCTGCCGCA GGCATAATTG AAAACAAAAT ACTAACTTAA
HE590349     TCAACCCTAT TAATCCTCAT CCCTGCCGCA GGCATAATTG AAAATAAAAT ACTAACTTAA
MW122292     TCAACTATAT TAATCCTCAT CCCTGCCGCA GGCATAATTG AAAACAAAAT ACTAACTTAA
HE590358     TCAACTATAT TAATCCTCAT CCCTGCCGCA GGCATAATTG AAAACAAAAT ACTAACTTAA
HE590350     TCAACTCTAT TAATCCTCAT CCCTGCCGCA GGCATAATTG AAAATAAAAT ACTAACTTAA
FJ770621     TCAACCCTAT TAATCCTCAT CCCTGCCGCA GG-------- ---------- ----------
HE590332     TCAACTCTAT TAATCCTCAT CCCTGCCGCA GGCATAATTG AAAACAAAAT ACTAACTTAA
HE590312     TCAACTCTAT TAATCCTTAT CCCTGCCGCA GGCATAATTG AAAACAAAAT ACTAACTTAA
Consensus    *****  ***                                                                                       
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                        10          20           30          40           50          60           70           80           90
HTO01        GTGATTTTAA CCCGCTGATT TTTCTCTACT AATCATAAAG ACATTGGCAC TTTATACTTA ATTTTTGGGG CCTGGGCAGG AATAGTAGGC 
HTO02        GTGATTTTAA CCCGCTGATT TTTCTCTACT AATCATAAAG ACATTGGCAC TTTATACTTA ATTTTTGGGG CCTGGGCAGG AATAGTAGGC 
HTO03        GTGATTTTAA CCCGCTGATT TTTCTCTACT AATCATAAAG ACATTGGCAC TTTATACTTA ATTTTTGGGG CCTGGGCAGG AATAGTAGGC 
HTO04        GTGATTTTAA CCCGCTGATT TTTCTCTACT AATCATAAAG ACATTGGCAC TTTATACTTA ATTTTTGGGG CCTGGGCAGG AATAGTAGGC 
HTO05        GTGATTTTAA CCCGCTGATT TTTCTCTACT AATCATAAAG ACATTGGCAC TTTATACTTA ATTTTTGGGG CCTGGGCAGG AATAGTAGGC 
HQ329667     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --TATACTTA ATTTTTGGAG CCTGAGCAGG AATAGTAGGC 
HQ329669     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --TATACTTA ATTTTTGGGG CCTGAGCAGG AATAGTAGGC 
HQ329670     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --TATACTTA ATTTTTGGGG CCTGAGCAGG GATAGTAGGC 
HQ329665     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --TATACTTA ATTTTTGGGG CCTGAGCAGG GATAGTAGGC 
HQ329662     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --TATACTTA ATTTTTGGGG CCTGAGCAGG AATAGTAGGC 
KX559047     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- -ATAGTAGGC 
MW122292     GTGATTTTAA CCCGCTGATT TTTCTCTACT AATCATAAAG ACATTGGCAC TTTATACTTA ATTTTTGGGG CCTGGGCAGG AATAGTAGGC 
KM216749     GTGATTTTAA CCCGCTGATT TTTCTCTACT AATCATAAAG ACATTGGCAC TTTATACTTA ATTTTTGGGG CCTGGGCAGG AATAGTAGGC 
HQ329663     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --TATACTTA ATTTTTGGGG CCTGGGCAGG AATAGTAGGC 
HQ329668     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --TATACTTA ATTTTTGGGG CCTGAGCAGG AATAGTAGGC 
HQ329661     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- --TATACTTA ATTTTTGGGG CCTGAGCAGG AATAGTAGGC 
Consensus                                                                                                             ********* 
                       100         110         120          130         140         150          160         170          180
HTO01        ACAGCATTAA GTTTATTGAT CCGCGCAGAA TTAAGCCAAC CTGGGGCCCT TTTAGGGGAT GACCAAATCT ACAATGTTGT CGTCACAGCC 
HTO02        ACAGCATTAA GTTTATTGAT CCGCGCAGAA TTAAGCCAAC CTGGGGCCCT TTTAGGGGAT GACCAAATCT ACAATGTTGT CGTCACAGCC 
HTO03        ACAGCATTAA GTTTATTGAT CCGCGCAGAA TTAAGCCAAC CTGGGGCCCT TTTAGGGGAT GACCAAATCT ACAATGTTGT CGTCACAGCC 
HTO04        ACAGCATTAA GTTTATTGAT CCGCGCAGAA TTAAGCCAAC CTGGGGCCCT TTTAGGGGAT GACCAAATCT ACAATGTTGT CGTCACAGCC 
HTO05        ACAGCATTAA GTTTATTGAT CCGCGCAGAA TTAAGCCAAC CTGGGGCCCT TTTAGGGGAT GACCAAATCT ACAATGTTGT CGTCACAGCC 
HQ329667     ACAGCATTAA GTTTATTGAT CCGCGCAGAA TTAAGCCAAC CGGGGACCCT TTTAGGGGAC GACCAAATCT ACAATGTTGT CGTCACAGCC 
HQ329669     ACAGCATTAA GTTTATTGAT CCGCGCAGAA TTAAGCCAAC CGGGGACCCT TTTAGGGGAC GACCAAATCT ACAATGTTGT CGTCACAGCC 
HQ329670     ACAGCATTAA GTTTATTGAT CCGCGCAGAA TTAAGCCAAC CGGGCACCCT TTTAGGGGAC GACCAAATCT ACAATGTTGT TGTCACAGCT 
HQ329665     ACAGCATTAA GTTTATTGAT CCGCGCAGAA TTAAGCCAAC CGGGCACCCT TTTAGGGGAC GACCAAATCT ACAATGTTGT TGTCACAGCT 
HQ329662     ACAGCATTAA GTTTATTGAT CCGCGCAGAA TTAAGCCAAC CTGGGGCCCT TTTAGGAGAC GATCAAATCT ATAACGTTAT TGTCACAGCC 
KX559047     ACAGCATTAA GTTTATTGAT CCGCGCAGAA TTAAGCCAAC CGGGAACCCT TTTAGGGGAC GACCAAATCT ACAATGTTAT CGTCACAGCC 
MW122292     ACAGCATTAA GTTTATTGAT CCGCGCAGAA TTAAGCCAAC CTGGGGCCCT TTTAGGGGAT GACCAAATCT ACAATGTTGT CGTCACAGCC 
KM216749     ACAGCATTAA GTTTATTGAT CCGCGCAGAA TTAAGCCAAC CTGGGGCCCT TTTAGGGGAT GACCAAATCT ACAATGTTGT CGTCACAGCC 
HQ329663     ACAGCATTAA GTTTATTGAT CCGCGCAGAA TTAAGCCAAC CGGGAACCCT TTTAGGGGAT GACCAAATCT ACAATGTTGT CGTCACAGCC 
HQ329668     ACAGCATTAA GTTTATTGAT CCGCGCAGAA TTAAGCCAAC CGGGAACCCT TTTAGGGGAC GACCAAATCT ACAATGTTAT CGTCACAGCC 
HQ329661     ACAGCATTAA GTTTATTGAT CCGCGCAGAA TTAAGCCAAC CGGGAACCCT TTTAGGGGAC GACCAAATCT ACAATGTTAT CGTCACAGCC 
Consensus    ********** ********** ********** ********** * **  **** ****** **  ** ******* * ** *** *  ********  
                       190         200         210          220         230         240          250         260          270
HTO01        CATGCTTTCA TTATAATTTT CTTCATAGTT ATACCAATTA TAATTGGCGG GTTTGGGAAC TGACTCGTGC CATTAATAAT TGGAGCGCCA 
HTO02        CATGCTTTCA TTATAATTTT CTTCATAGTT ATACCAATTA TAATTGGCGG GTTTGGGAAC TGACTCGTGC CATTAATAAT TGGAGCGCCA 
HTO03        CATGCTTTCA TTATAATTTT CTTCATAGTT ATACCAATTA TAATTGGCGG GTTTGGGAAC TGACTCGTGC CATTAATAAT TGGAGCGCCA 
HTO04        CATGCTTTCA TTATAATTTT CTTCATAGTT ATACCAATTA TAATTGGCGG GTTTGGGAAC TGACTCGTGC CATTAATAAT TGGAGCGCCA 
HTO05        CATGCTTTCA TTATAATTTT CTTCATAGTT ATACCAATTA TAATTGGCGG GTTTGGGAAC TGACTCGTGC CATTAATAAT TGGAGCGCCA 
HQ329667     CATGCTTTCA TTATAATTTT CTTCATAGTT ATACCAATTA TAATCGGTGG ATTTGGGAAT TGACTTGTGC CATTAATAAT CGGAGCACCA 
HQ329669     CATGCTTTCA TTATAATCTT CTTCATAGTT ATACCAATTA TAATCGGTGG ATTTGGGAAT TGACTTGTGC CATTAATAAT CGGAGCACCA 
HQ329670     CATGCTTTCA TTATAATTTT CTTCATAGTT ATACCAATTA TAATTGGTGG GTTCGGGAAT TGACTTGTCC CATTAATAAT CGGAGCGCCA 
HQ329665     CATGCTTTCA TTATAATTTT CTTCATAGTT ATACCAATTA TAATTGGTGG GTTCGGGAAT TGACTTGTAC CATTAATAAT CGGAGCGCCA 
HQ329662     CATGCTTTCA TTATAATTTT CTTCATAGTT ATACCAATTA TAATTGGCGG GTTTGGGAAT TGACTTGTAC CATTAATAAT TGGAGCGCCA 
KX559047     CATGCTTTCA TTATAATTTT CTTTATAGTC ATACCAATCA TAATTGGTGG GTTTGGGAAT TGGCTTGTAC CATTAATAAT TGGAGCGCCA 
MW122292     CATGCTTTCA TTATAATTTT CTTCATAGTT ATACCAATTA TAATTGGCGG GTTTGGGAAC TGACTCGTGC CATTAATAAT TGGAGCGCCA 
KM216749     CATGCTTTCA TTATAATTTT CTTCATAGTT ATACCAATTA TAATTGGCGG GTTTGGGAAC TGACTCGTGC CATTAATAAT TGGAGCGCCA 
HQ329663     CATGCTTTCA TTATAATTTT CTTCATAGTT ATACCAATTA TAATTGGCGG GTTTGGGAAC TGACTCGTGC CATTAATAAT TGGAGCGCCA 
HQ329668     CATGCTTTCA TTATAATTTT CTTTATAGTC ATACCAATTA TAATTGGTGG GTTTGGGAAT TGGCTTGTAC CATTAATAAT TGGAGCGCCA 
HQ329661     CATGCTTTCA TTATAATTTT CTTTATAGTC ATACCAATCA TAATTGGTGG GTTTGGGAAT TGGCTTGTAC CATTAATAAT TGGAGCGCCA 
Consensus    ********** ******* ** *** *****  ******** * **** ** **  ** *****  ** ** ** * **********  ***** *** 
                       280         290         300          310         320         330          340         350          360
HTO01        GACATGGCAT TTCCACGTAT AAACAATATA AGTTTTTGGC TTTTACCCCC TTCATTATTA TTACTCCTAG CATCATCAGG AATTGAAGCA 
HTO02        GACATGGCAT TTCCACGTAT AAACAATATA AGTTTTTGGC TTTTACCCCC TTCATTATTA TTACTCCTAG CATCATCAGG AATTGAAGCA 
HTO03        GACATGGCAT TTCCACGTAT AAACAATATA AGTTTTTGGC TTTTACCCCC TTCATTATTA TTACTCCTAG CATCATCAGG AATTGAAGCA 
HTO04        GACATGGCAT TTCCACGTAT AAACAATATA AGTTTTTGGC TTTTACCCCC TTCATTATTA TTACTCCTAG CATCATCAGG AATTGAAGCA 
HTO05        GACATGGCAT TTCCACGTAT AAACAATATA AGTTTTTGGC TTTTACCCCC TTCATTATTA TTACTCCTAG CATCATCAGG AATTGAAGCA 
HQ329667     GATATGGCAT TTCCACGTAT AAACAATATA AGTTTTTGGC TTTTACCTCC TTCATTATTA TTACTCCTAG CATCATCAGG AATTGAAGCA 
HQ329669     GATATGGCAT TTCCACGTAT AAACAATATA AGTTTTTGGC TTTTACCTCC TTCATTATTA TTACTCCTAG CATCATCAGG AATTGAAGCA 
HQ329670     GATATGGCAT TTCCACGTAT AAACAATATA AGTTTTTGGC TTTTACCTCC TTCATTATTA TTACTCCTAG CATCATCAGG AATTGAAGCA 
HQ329665     GATATGGCAT TTCCACGTAT AAACAATATA AGTTTTTGGC TTTTACCTCC TTCATTATTA TTACTCCTAG CATCATCAGG AATTGAAGCA 
HQ329662     GATATGGCAT TTCCACGTAT AAACAATATA AGTTTTTGGC TTTTACCTCC TTCATTATTA TTACTCCTAG CATCATCAGG AATTGAAGCA 
KX559047     GATATGGCAT TTCCACGTAT AAACAATATA AGTTTTTGGC TTTTACCCCC TTCATTATTA TTACTCCTAG CATCATCAGG AATTGAAGCA 
MW122292     GACATGGCAT TTCCACGTAT AAACAATATA AGTTTTTGGC TTTTACCCCC TTCATTATTA TTACTCCTAG CATCATCAGG AATTGAAGCA 
KM216749     GACATGGCAT TTCCACGTAT AAACAATATA AGTTTTTGGC TTTTACCCCC TTCATTATTA TTACTCCTAG CATCATCAGG AATTGAAGCA 
HQ329663     GACATGGCAT TTCCACGTAT AAACAATATA AGTTTTTGGC TTTTACCCCC TTCATTATTA TTACTCCTAG CATCATCAGG AATTGAAGCA 
HQ329668     GATATGGCAT TTCCACGTAT AAACAATATA AGTTTTTGGC TTTTACCCCC TTCATTATTA TTACTCCTAG CATCATCAGG AATTGAAGCA 
HQ329661     GATATGGCAT TTCCACGTAT GAACAATATA AGCTTTTGGC TTTTACCCCC TTCATTATTA TTACTCCTAG CATCATCAGG AATTGAAGCA 
Consensus    ** ******* **********  ********* ** ******* ******* ** ********** ********** ********** ********** 
                       370         380          390         400         410          420         430         440          450
HTO01        GGCACAGGCA CAGGCTGAAC TGTATACCCC CCATTAGCCG GAAATTTAGC CCACGCCGGT GCCTCTGTAG ACCTGACTAT CTTTTCTCTT 
HTO02        GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTATACCCC CCATTAGCCG GAAATTTAGC CCACGCCGGT GCCTCTGTAG ACCTGACTAT CTTTTCTCTT 
HTO03        GGCACAGGCA CAGGCTGAAC TGTATACCCC CCATTAGCCG GAAATTTAGC CCACGCCGGT GCCTCTGTAG ACCTGACTAT CTTTTCTCTT 
HTO04        GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTATACCCC CCATTAGCCG GAAATTTAGC CCACGCCGGT GCCTCTGTAG ACCTGACTAT CTTTTCTCTT 
HTO05        GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTATACCCC CCATTAGCCG GAAATTTAGC CCACGCCGGT GCCTCTGTAG ACCTGACTAT CTTTTCTCTT 
HQ329667     GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTATACCCA CCATTAGCCG GAAACTTAGC CCACGCCGGT GCCTCTGTAG ACCTAACTAT CTTTTCTCTT 
HQ329669     GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTATACCCA CCATTAGCCG GAAACTTAGC CCACGCCGGT GCCTCTGTAG ACCTAACTAT CTTTTCTCTT 
HQ329670     GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTATACCCC CCATTAGCCG GAAATTTAGC CCACGCCGGT GCCTCTGTAG ACCTAACTAT CTTTTCTCTT 
HQ329665     GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTATACCCC CCATTAGCCG GAAATTTAGC CCACGCCGGT GCCTCTGTAG ACCTAACTAT CTTTTCTCTT 
HQ329662     GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTATACCCC CCATTAGCCG GAAATTTAGC CCACGCCGGT GCCTCTGTAG ACCTAACTAT CTTTTCTCTT 
KX559047     GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTATACCCC CCATTAGCCG GAAATTTAGC CCACGCCGGC GCCTCCGTAG ACCTAACTAT CTTTTCTCTT 
MW122292     GGCACAGGCA CAGGCTGAAC TGTATACCCC CCATTAGCCG GAAATTTAGC CCACGCCGGT GCCTCTGTAG ACCTGACTAT CTTTTCTCTT 
KM216749     GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTATACCCC CCATTAGCCG GAAATTTAGC CCACGCCGGT GCCTCTGTAG ACCTGACTAT CTTTTCTCTT 
HQ329663     GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTATACCCC CCATTAGCCG GAAATTTAGC CCACGCCGGT GCCTCTGTAG ACCTGACTAT CTTTTCTCTT 
HQ329668     GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTATACCCC CCATTAGCCG GGAATTTAGC CCACGCCGGC GCCTCCGTAG ACCTAACTAT CTTTTCTCTT 
HQ329661     GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTATACCCC CCATTAGCCG GAAATTTAGC CCACGCCGGC GCCTCCGTAG ACCTAACTAT CTTTTCTCTT 
Consensus    *** ****** ********** *********  ********** * ** ***** *********  ***** **** **** ***** **********

Asterisks indicate the identical sequences among haplotypes, respectively

Dashes indicate the no data from each haplotype sequence.
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Appendix 4. Continued

                       460         470         480          490         500         510          520         530          540
HTO01        CATTTAGCAG GAGTATCTTC AATTCTAGGA GCTATTAACT TCATTACCAC AGCAATTAAC ATAAAATCCC CAGCCATGTC ACAATACCAA 
HTO02        CATTTAGCAG GAGTATCTTC AATTCTAGGA GCTATTAACT TCATTACCAC AGCAATTAAC ATAAAATCCC CAGCCATGTC ACAATACCAA 
HTO03        CATTTAGCAG GAGTATCTTC AATTCTAGGA GCTATTAACT TCATTACCAC AGCAATTAAC ATAAAATCCC CAGCCATGTC ACAATACCAA 
HTO04        CATTTAGCAG GAGTATCTTC AATTCTAGGG GCTATTAACT TCATTACCAC AGCAATTAAC ATAAAATCCC CAGCCATGTC ACAATACCAA 
HTO05        CATTTAGCAG GAGTATCTTC AATTCTAGGG GCTATTAACT TCATTACCAC AGCAATTAAC ATAAAATCCC CAGCCATGTC ACAATACCAA 
HQ329667     CATTTAGCAG GAGTATCTTC AATTCTAGGG GCTATTAACT TTATTACCAC AGCAGTTAAC ATAAAACCCC CAGCCATATC GCAATACCAA 
HQ329669     CATTTAGCAG GAGTATCTTC AATTCTAGGG GCTATTAACT TTATTACCAC AGCAGTTAAC ATAAAATCCC CAGCCATATC GCAATACCAA 
HQ329670     CATTTAGCAG GAGTATCTTC AATTCTAGGA GCTATTAACT TTATTACCAC AGCAATTAAC ATAAAATCCC CAGCCATATC ACAATACCAA 
HQ329665     CATTTAGCAG GAGTATCTTC AATTCTAGGA GCTATTAACT TTATTACCAC AGCAATTAAC ATAAAATCCC CAGCCATATC ACAATACCAA 
HQ329662     CATTTAGCAG GAGTATCTTC AATTCTGGGG GCTATTAACT TTATTACCAC AGCAATTAAC ATAAAATCCC CAGCCATATC ACAATACCAA 
KX559047     CACTTGGCAG GAGTGTCTTC AATTCTAGGA GCTATTAACT TCATTACCAC AGCAATTAAC ATAAAATCCC CAGCCATATC ACAATACCAA 
MW122292     CATTTAGCAG GAGTATCTTC AATTCTAGGA GCTATTAACT TCATTACCAC AGCAATTAAC ATAAAATCCC CAGCCATGTC ACAATACCAA 
KM216749     CATTTAGCAG GAGTATCTTC AATTCTAGGA GCTATTAACT TCATTACCAC AGCAATTAAC ATAAAATCCC CAGCCATGTC ACAATACCAA 
HQ329663     CATTTAGCAG GAGTATCTTC AATTCTAGGA GCTATTAACT TCATTACCAC AGCAATTAAC ATAAAATCCC CAGCCATGTC ACAATATCAA 
HQ329668     CACTTAGCAG GGGTGTCTTC AATTCTAGGA GCTATTAACT TCATTACCAC AGCAATTAAC ATAAAATCCC CAGCCATATC ACAATACCAA 
HQ329661     CACTTAGCAG GGGTGTCTTC AATTCTAGGA GCTATTAACT TCATTACCAC AGCAATTAAC ATAAAATCCC CAGCCATATC ACAATACCAA 
Consensus    ** ** **** * ** ***** ****** **  ********** * ******** **** ***** ****** *** ******* **  ***** *** 
                       550         560          570         580         590          600         610          620         630
HTO01        ACACCCCTAT TTGTGTGATC AGTACTTATT ACAGCTGTCC TATTATTACT ATCGCTACCA GTCCTAGCTG CAGGCATCAC TATACTATTA 
HTO02        ACACCCCTAT TTGTGTGATC AGTACTTATT ACAGCTGTCC TATTATTACT ATCGCTACCA GTCCTAGCTG CAGGCATCAC TATACTATTA 
HTO03        ACACCCCTAT TTGTGTGATC AGTACTTATT ACAGCTGTCC TATTATTACT ATCGCTACCA GTCCTAGCTG CAGGCATCAC TATACTATTA 
HTO04        ACACCCCTAT TTGTGTGATC AGTACTTATT ACAGCTGTCC TATTATTACT ATCGCTACCA GTCCTAGCTG CAGGCATCAC TATACTATTA 
HTO05        ACACCCCTAT TTGTGTGATC AGTACTTATT ACAGCTGTCC TATTATTACT ATCGCTACCA GTCCTAGCTG CAGGCATCAC TATACTATTA 
HQ329667     ACACCCCTAT TTGTGTGATC AGTACTTATT ACAGCTGTTC TATTACTACT ATCGCTACCA GTTCTAGCTG CAGGCATCAC TATACTATTA 
HQ329669     ACACCCCTAT TTGTGTGATC AGTACTTATT ACAGCTGTTC TATTACTACT ATCGCTACCA GTTCTAGCTG CAGGCATCAC TATACTATTA 
HQ329670     ACACCCCTAT TTGTGTGATC AGTACTTATT ACAGCTGTTC TATTACTACT ATCGCTACCA GTTCTAGCTG CAGGCATCAC TATACTATTA 
HQ329665     ACACCCCTAT TTGTGTGATC AGTACTTATT ACAGCTGTTC TATTACTACT ATCGCTACCA GTTCTAGCTG CAGGCATCAC TATACTATTA 
HQ329662     ACACCCCTAT TTGTGTGATC AGTACTTATT ACAGCTGTTC TATTACTACT ATCGCTACCA GTTCTAGCTG CAGGCATCAC TATACTATTA 
KX559047     ACACCCCTAT TTGTGTGATC AGTACTTATT ACAGCTGTCC TATTACTACT ATCGCTACCA GTTCTAGCTG CAGGCATCAC CATACTATTA 
MW122292     ACACCCCTAT TTGTGTGATC AGTACTTATT ACAGCTGTCC TATTATTACT ATCGCTACCA GTCCTAGCTG CAGGCATCAC TATACTATTA 
KM216749     ACACCCCTAT TTGTGTGATC AGTACTTATT ACAGCTGTCC TATTACTACT ATCGCTACCA GTCCTAGCTG CAGGCATCAC TATACTATTA 
HQ329663     ACACCCCTAT TTGTGTGATC AGTACTTATT ACAGCTGTCC TATTACTACT ATCGCTACCA GTCCTAGCTG CAGGCATCAC TATACTATTA 
HQ329668     ACACCCCTAT TTGTGTGATC AGTACTTATT ACAGCTGTCC TATTACTACT ATCGCTACCA GTTCTAGCTG CAGGCATCAC CATACTATTA 
HQ329661     ACACCCCTAT TTGTGTGATC AGTACTTATT ACAGCCGTCC TATTACTACT ATCGCTGCCA GTTCTAGCTG CAGGCATCAC CATACTATTG 
Consensus    ********** ********** ********** ***** ** * ***** **** ****** *** ** ******* **********  ********  
 
                       640         650          660         670         680          690         700          710         720 
HTO01        ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACTTTCTTT GACCCTTCAG GAGGGGGAGA CCCAATCTTA TACCAACACT TATTCTGATT CTTTGGCCAT 
HTO02        ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACTTTCTTT GACCCTTCAG GAGGGGGAGA CCCAATCTTA TACCAACACT TATTCTGATT CTTTGGCCAT 
HTO03        ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACTTTCTTT GACCCTTCAG GAGGGGGAGA CCCAATCTTA TACCAACACT TATTCTGATT CTTTGGCCAT 
HTO04        ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACTTTCTTT GACCCTTCAG GAGGGGGAGA CCCAATCTTA TACCAACACT TATTCTGATT CTTTGGCCAT 
HTO05        ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACTTTCTTT GACCCTTCAG GAGGGGGAGA CCCAATCTTA TACCAACACT TATTCTGATT CTTTGGCCAT 
HQ329667     ACAGACCGAA ACCTGAATAC AACTTTCTTT GACCCTTCAG GAGGAGGAGA CCCAATCTTA TACCAACACT TA-------- ---------- 
HQ329669     ACAGACCGAA ACCTGAATAC AACTTTCTTT GACCCTTCAG GAGGAGGAGA CCCAATCTTA TACCAACACT TA-------- ---------- 
HQ329670     ACAGACCGAA ACCTGAATAC AACTTTCTTT GACCCTTCAG GAGGGGGAGA CCCAATCTTA TACCAACACT TA-------- ---------- 
HQ329665     ACAGACCGAA ACCTGAATAC AACTTTCTTT GACCCTTCAG GAGGGGGAGA CCCAATCTTA TACCAACACT TA-------- ---------- 
HQ329662     ACAGACCGAA ACCTGAATAC AACTTTCTTT GACCCTTCAG GAGGGGGAGA CCCAATCTTA TACCAACACT TA-------- ---------- 
KX559047     ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACTTTCTTT GACCCTTCAG GAGGGGGAGA CCCAATCTTA TACCAACATT TATTCTGATT CTTTGGCCAC 
MW122292     ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACTTTCTTT GACCCTTCAG GAGGGGGAGA CCCAATCTTA TACCAACACT TATTCTGATT CTTTGGCCAT 
KM216749     ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACTTTCTTT GACCCTTCAG GAGGGGGAGA CCCAATCTTA TACCAACACT TATTCTGATT CTTTGGCCAT 
HQ329663     ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACTTTCTTT GACCCTTCAG GAGGGGGAGA CCCAATCTTA TACCAACACT TA-------- ---------- 
HQ329668     ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACTTTCTTT GACCCTTCAG GAGGGGGAGA CCCAATCTTA TACCAACATT TA-------- ---------- 
HQ329661     ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACTTTCTTT GACCCTTCAG GAGGGGGAGA CCCAATCTTA TACCAACATT TA-------- ---------- 
Consensus    ********** **** ***** ********** ********** **** ***** ********** ******** * **                    
                       730         740         750          760         770          780         790          800         810
HTO01        CCTGAAGTAT ATATCCTAAT CCTACCAGGA TTTGGCATAA TCTCCCATGT AGTCACCTAT TACGCTGGCA AAAAAGAACC CTTTGGCTAT 
HTO02        CCTGAAGTAT ATATCCTAAT CCTACCAGGA TTTGGCATAA TCTCCCATGT AGTCACCTAT TACGCTGGCA AAAAAGAACC CTTTGGCTAT 
HTO03        CCTGAAGTAT ATATCCTAAT CCTACCAGGA TTTGGCATAA TCTCCCATGT AGTCACCTAT TACGCTGGCA AAAAAGAACC CTTTGGCTAT 
HTO04        CCTGAAGTAT ATATCCTAAT CCTACCAGGA TTTGGCATAA TCTCCCATGT AGTCACCTAT TACGCTGGCA AAAAAGAACC CTTTGGCTAT 
HTO05        CCTGAAGTAT ATATCCTAAT CCTACCAGGA TTTGGCATAA TCTCCCATGT AGTCACCTAT TACGCTGGCA AAAAAGAACC CTTTGGCTAT 
HQ329667     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329669     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329670     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329665     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329662     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KX559047     CCCGAAGTAT ATATCCTAAT CCTACCAGGA TTTGGCATAA TCTCCCATGT AGTCACCTAT TACGCTGGCA AAAAAGAACC CTT------- 
MW122292     CCTGAAGTAT ATATCCTAAT CCTACCAGGA TTTGGCATAA TCTCCCATGT AGTCACCTAT TACGCTGGCA AAAAAGAACC CTTTGGCTAT 
KM216749     CCTGAAGTAT ATATCCTAAT CCTACCAGGA TTTGGCATAA TCTCCCATGT AGTCACCTAT TACGCTGGCA AAAAAGAACC CTTTGGCTAT 
HQ329663     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329668     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329661     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
Consensus                                                                                                       
                       820         830          840         850         860          870         880          890         900
HTO01        ATAGGAATAG TTTGAGCGAT AATATCTATT GGATTTTTAG GCTTCATCGT GTGAGCCCAC CACATATTTA CCGTTGGGAT AGACGTAGAC 
HTO02        ATAGGAATAG TTTGAGCGAT AATATCTATT GGATTTTTAG GCTTCATCGT GTGAGCCCAC CACATATTTA CCGTTGGGAT AGACGTAGAC 
HTO03        ATAGGAATAG TTTGAGCGAT AATATCTATT GGATTTTTAG GCTTCATCGT GTGAGCCCAC CACATATTTA CCGTTGGGAT AGACGTAGAC 
HTO04        ATAGGAATAG TTTGAGCGAT AATATCTATT GGATTTTTAG GCTTCATCGT GTGAGCCCAC CACATATTTA CCGTTGGGAT AGACGTAGAC 
HTO05        ATAGGAATAG TTTGAGCGAT AATATCTATT GGATTTTTAG GCTTCATCGT GTGAGCCCAC CACATATTTA CCGTTGGGAT AGACGTAGAC 
HQ329667     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329669     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329670     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329665     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329662     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KX559047     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
MW122292     ATAGGAATAG TTTGAGCGAT AATATCTATT GGATTTTTAG GCTTCATCGT GTGAGCCCAC CACATATTTA CCGTTGGGAT AGACGTAGAC 
KM216749     ATAGGAATAG TTTGAGCGAT AATATCTATT GGATTTTTAG GCTTCATCGT GTGAGCCCAC CACATATTTA CCGTTGGGAT AGACGTAGAC 
HQ329663     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329668     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329661     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
Consensus                                                                                                       
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Appendix 4. Continued

                       910          920        930          940         950          960         970          980         990
HTO01        ACCCGAGCCT ATTTTACATC TGCAACAATA ATTATCGCTA TTCCAACAGG AGTAAAAGTA TTCAGCTGAT TAGCTACCCT GCACGGCGGA 
HTO02        ACCCGAGCCT ATTTTACATC TGCAACAATA ATTATCGCTA TTCCAACAGG AGTAAAAGTA TTCAGCTGAT TAGCTACCCT GCACGGCGGA 
HTO03        ACCCGAGCCT ATTTTACATC TGCAACAATA ATTATCGCTA TTCCAACAGG AGTAAAAGTA TTCAGCTGAT TAGCTACCCT GCACGGCGGA 
HTO04        ACCCGAGCCT ATTTTACATC TGCAACAATA ATTATCGCTA TTCCAACAGG AGTAAAAGTA TTCAGCTGAT TAGCTACCCT GCACGGCGGA 
HTO05        ACCCGAGCCT ATTTTACATC TGCAACAATA ATTATCGCTA TTCCAACAGG AGTAAAAGTA TTCAGCTGAT TAGCTACCCT GCACGGCGGA 
HQ329667     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329669     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329670     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329665     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329662     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KX559047     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
MW122292     ACCCGAGCCT ATTTTACATC TGCAACAATA ATTATCGCTA TTCCAACAGG AGTAAAAGTA TTCAGCTGAT TAGCTACCCT GCACGGCGGA 
KM216749     ACCCGAGCCT ATTTTACATC TGCAACAATA ATTATCGCTA TTCCAACAGG AGTAAAAGTA TTCAGCTGAT TAGCTACCCT GCACGGCGGA 
HQ329663     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329668     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329661     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
Consensus                                                                                                       
                      1000        1010        1020        1030         1040        1050        1060        1070        1080
HTO01        ATAGTCAAAT GAGATGCCCC TATACTATGA GCCCTTGGTT TCATCTTCCT CTTTACTATC GGAGGGCTAA CAGGCATCGT ACTAGCCAAC 
HTO02        ATAGTCAAAT GAGATGCCCC TATACTATGA GCCCTTGGTT TCATCTTCCT CTTTACTATC GGAGGGCTAA CAGGCATCGT ACTAGCCAAC 
HTO03        ATAGTCAAAT GAGATGCCCC TATACTATGA GCCCTTGGTT TCATCTTCCT CTTTACTATC GGAGGGCTAA CAGGCATCGT ACTAGCCAAC 
HTO04        ATAGTCAAAT GAGATGCCCC TATACTATGA GCCCTTGGTT TCATCTTCCT CTTTACTATC GGAGGGCTAA CAGGCATCGT ACTAGCCAAC 
HTO05        ATAGTCAAAT GAGATGCCCC TATACTATGA GCCCTTGGTT TCATCTTCCT CTTTACTATC GGAGGGCTAA CAGGCATCGT ACTAGCCAAC 
HQ329667     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329669     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329670     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329665     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329662     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KX559047     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
MW122292     ATAGTCAAAT GAGATGCCCC TATACTATGA GCCCTTGGTT TCATCTTCCT CTTTACTATC GGAGGGCTAA CAGGCATCGT ACTAGCCAAC 
KM216749     ATAGTCAAAT GAGATGCCCC TATACTATGA GCCCTTGGTT TCATCTTCCT CTTTACTATC GGAGGGCTAA CAGGCATCGT ACTAGCCAAC 
HQ329663     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329668     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329661     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
Consensus                                                                                                       
                      1090        1100        1110        1120         1130        1140        1150        1160        1170
HTO01        TCATCCTTAG ACATTGTACT ACATGATACT TATTATGTAG TGGCACATTT CCACTATGTC CTATCAATAG GGGCTGTATT CGCTATTATA 
HTO02        TCATCCTTAG ACATTGTACT ACATGATACT TATTATGTAG TGGCACATTT CCACTATGTC CTATCAATAG GGGCTGTATT CGCTATTATA 
HTO03        TCATCCTTAG ACATTGTACT ACATGATACT TATTATGTAG TGGCACATTT CCACTATGTC CTATCAATAG GGGCTGTATT CGCTATTATA 
HTO04        TCATCCTTAG ACATTGTACT ACATGATACT TATTATGTAG TTGCACATTT CCACTATGTC CTATCAATAG GGGCTGTATT CGCTATTATA 
HTO05        TCATCCTTAG ACATTGTACT ACATGATACT TATTATGTAG TGGCACATTT CCACTATGTC CTATCAATAG GGGCTGTATT CGCTATTATA 
HQ329667     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329669     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329670     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329665     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329662     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KX559047     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
MW122292     TCATCCTTAG ACATTGTACT ACATGATACT TATTATGTAG TGGCACATTT CCACTATGTC CTATCAATAG GGGCTGTATT CGCTATTATA 
KM216749     TCATCCTTAG ACATTGTACT ACATGATACT TATTATGTAG TGGCACATTT CCACTATGTC CTATCAATAG GGGCTGTATT CGCTATTATA 
HQ329663     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329668     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329661     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
Consensus                                                                                                       
                      1180        1190        1200        1210         1220        1230        1240        1250        1260
HTO01        GCAGGATTTA CCCACTGATT CCCACTTTTC ACAGGATACT CACTGCACCA AACTTGAACA AAAGTACACT TTGGGGTAAT ATTTGCAGGA 
HTO02        GCAGGATTTA CCCACTGATT CCCACTTTTC ACAGGATACT CACTGCACCA AACTTGAACA AAAGTACACT TTGGGGTAAT ATTTGCAGGA 
HTO03        GCAGGATTTA CCCACTGATT CCCACTTTTC ACAGGATACT CACTGCACCA AACTTGAACA AAAGTACACT TTGGGGTAAT ATTTGCAGGA 
HTO04        GCAGGATTTA CCCACTGATT CCCACTTTTC ACAGGATACT CACTGCACCA AACTTGAACA AAAGTACACT TTGGGGTAAT ATTTGCAGGA 
HTO05        GCAGGATTTA CCCACTGATT CCCACTTTTC ACAGGATACT CACTGCACCA AACTTGAACA AAAGTACACT TTGGGGTAAT ATTTGCAGGA 
HQ329667     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329669     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329670     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329665     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329662     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KX559047     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
MW122292     GCAGGATTTA CCCACTGATT CCCACTTTTC ACAGGATACT CACTGCACCA AACTTGAACA AAAGTACACT TTGGGGTAAT ATTTGCAGGA 
KM216749     GCAGGATTTA CCCACTGATT CCCACTTTTC ACAGGATACT CACTGCACCA AACTTGAACA AAAGTACACT TTGGGGTAAT ATTTGCAGGA 
HQ329663     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329668     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329661     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
Consensus                                                                                                       
                      1270        1280        1290         1300        1310        1320        1330        1340        1350
HTO01        GTAAACATAA CCTTTTTCCC CCAACATTTC CTAGGCCTTG CTGGAATGCC ACGACGTTAC TCCGACTATC CAGACGCATA CACTCTATGA 
HTO02        GTAAACATAA CCTTTTTCCC CCAACATTTC CTAGGCCTTG CTGGAATGCC ACGACGTTAC TCCGACTATC CAGACGCATA CACTCTATGA 
HTO03        GTAAACATAA CCTTTTTCCC CCAACATTTC CTAGGCCTTG CTGGAATGCC ACGACGTTAC TCCGACTATC CAGACGCATA CACTCTATGA 
HTO04        GTAAACATAA CCTTTTTCCC CCAACATTTC CTAGGCCTTG CTGGAATGCC ACGACGTTAC TCCGACTATC CAGACGCATA CACTCTATGA 
HTO05        GTAAACATAA CCTTTTTCCC CCAACATTTC CTAGGCCTTG CTGGAATGCC ACGACGTTAC TCCGACTATC CAGACGCATA CACTCTATGA 
HQ329667     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329669     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329670     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329665     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329662     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KX559047     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
MW122292     GTAAACATAA CCTTTTTCCC CCAACATTTC CTAGGCCTTG CTGGAATGCC ACGACGTTAC TCCGACTATC CAGACGCATA CACTCTATGA 
KM216749     GTAAACATAA CCTTTTTCCC CCAACATTTC CTAGGCCTTG CTGGAATGCC ACGACGTTAC TCCGACTATC CAGACGCATA CACTCTATGA 
HQ329663     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329668     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329661     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
Consensus                                                                                                                        
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Appendix 4. Continued

                      1360        1370        1380        1390         1400        1410        1420        1430        1440
HTO01        AATTCTATTT CATCAATCGG ATCCTTAATT TCCCTAGTAG CAGTAATTAT AATAATATAT ATTATCTGAG AAGC------ ---------- 
HTO02        AATTCTATTT CATCAATCGG ATCCTTAATT TCCCTAGTAG CAGTAATTAT AATAATATAT ATTATCTGAG AAGCATTCTC CTCAAAGCGA 
HTO03        AATTCTATTT CATCAATCGG ATCCCTAATT TCCCTAGTAG CAGTAATTAT AATAATATAT ATTATCTGAG AAGCATTCTC CTCAAAGCGA 
HTO04        AATTCTATTT CATCAATCGG ATCCCTAATT TCCCTAGTAG CAGTAATTAT AATAATATAT ATTATCTGAG AAGCATTCTC CTCAAAGCGA 
HTO05        AATTCTATTT CATCAATCGG ATCCCTAATT TCCCTAGTAG CAGTAATTAT AATAATATAT ATTATCTGAG AAGCATTCTC CTCAAAGCGA 
HQ329667     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329669     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329670     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329665     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329662     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KX559047     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
MW122292     AATTCTATTT CATCAATCGG ATCCTTAATT TCCCTAGTAG CAGTAATTAT AATAATATAT ATTATCTGAG AAGCATTCTC CTCAAAGCGA 
KM216749     AATTCTATTT CATCAATCGG ATCCTTAATT TCCCTAGTAG CAGTAATTAT AATAATATAT ATTATCTGAG AAGCATTCTC CTCAAAGCGA 
HQ329663     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329668     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329661     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
Consensus                                                                                                       
                      1450        1460        1470        1480         1490        1500        1510        1520        1530
HTO01        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HTO02        AAAGTTATAA AAGCTGAACT CACAACCACC AATGTAGAGT GACTTCATGG CTGTCCACCT CCCTACCATA CCTATGAGGA GCCAGCCCAT 
HTO03        AAAGTTATAA AAGCTGAACT CACAACCACC AATGTAGAGT GACTTCATGG CTGTCCACCT CCCTATCATA CCTATGAGGA GCCAGCCCAT 
HTO04        AAAGTTATAA AAGCTGAACT CACAACCACC AATGTAGAGT GACTTCATGG CTGTCCACCT CCCTACCATA CCTATGAGGA GCCAGCCCAT 
HTO05        AAAGTTATAA AAGCTGAACT CACAACCACC AATGTAGAGT GACTTCATGG CTGTCCACCT CCCTACCATA CCTATGAGGA GCCAGCCCAT 
HQ329667     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329669     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329670     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329665     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329662     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KX559047     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
MW122292     AAAGTTATAA AAGCTGAACT CACAACCACC AATGTAGAGT GACTTCATGG CTGTCCACCT CCCTACCATA CCTATGAGGA GCCAGCCCAT 
KM216749     AAAGTTATAA AAGCTGAACT CACAACCACC AATGTAGAGT GACTTCATGG CTGTCCACCT CCCTACCATA CCTATGAGGA GCCAGCCCAT 
HQ329663     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329668     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HQ329661     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
Consensus                                                                                                       
                      1540       
HTO01        ---------- -----
HTO02        GTACTAAA-- -----
HTO03        GTACTAAACC CAAGA
HTO04        GTACTAAA-- -----
HTO05        GTACTAAA-- -----
HQ329667     ---------- -----
HQ329669     ---------- -----
HQ329670     ---------- -----
HQ329665     ---------- -----
HQ329662     ---------- -----
KX559047     ---------- -----
MW122292     GTACTAAACC CAAGA
KM216749     GTACTAAACC CAAGA
HQ329663     ---------- -----
HQ329668     ---------- -----
HQ329661     ---------- -----
Consensus                    
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Appendix 5. Multiple alignments of CYTB haplotype sequences of Pseudemys

                        10          20           30          40           50          60           70           80           90
HPC01        ATGACCATAA ACTACCGAAA AACCCACCCA CTAACAAAAA TCATCAACAA CTCATTCATT GATCTACCAA GCCCCTCCAA CATCTCTGCC 
HPC02        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HPC03        ATGACCATAA ACTACCGAAA AACCCACCCA CTAACAAAAA TCATCAACAA CTCATTCATT GATCTACCAA GCCCCTCCAA CATCTCTGCC 
HPC04        ATGACCATAA ACTACCGAAA AACCCACCCA CTAACAAAAA TCATCAACAA CTCATTCATT GATCTACCAA GCCCCTCCAA CATCTCTGCC 
HPC05        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HPC06        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HPC07        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
GQ395717     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HE590308     ATGACCATAA ACTACCGAAA AACCCACCCA CTAACAAAAA TCATCAACAA CTCATTCATT GATCTACCAA GCCCCTCCAA CATCTCTGCC 
FJ770606     ---------- ---------- ---------- ---------- -------CAA CTCATTCATT GATCTACCAA GCCCCTCCAA CATCTCTGCC 
MZ043614     ATGACCATAA ACTACCGAAA AACCCACCCA CTAACAAAAA TCATCAACAA CTCATTCATT GATCTACCAA GCCCCTCCAA CATCTCTGCC 
MZ043615     ATGACCATAA ACTACCGAAA AACCCACCCA CTAACAAAAA TCATCAACAA CTCATTCATT GATCTACCAA GCCCCTCCAA CATCTCTGCC 
HE590309     ATGACCATAA ACTACCGAAA AACCCACCCA CTAACAAAAA TCATCAACAA CTCATTCATT GATCTACCAA GCCCCTCCAA CATCTCTGCC 
GQ395712     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
GQ395700     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
Consensus                                                                                                       
                       100         110         120          130         140          150          160          170         180
HPC01        TGATGAAACT TTGGATCCTT ACTAGGTACT TGCTTAATTC TACAAACCCT TACCGGAATC TTCCTAGCTA TACACTATTC CCCAGACATT 
HPC02        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---AGACATT 
HPC03        TGATGAAACT TTGGATCCTT ACTAGGCACT TGCTTAATTC TACAAACCCT TACCGGAATC TTCCTAGCTA TACACTATTC CCCAGACATT 
HPC04        TGATGAAACT TTGGATCCTT ACTAGGCACT TGCTTAATTC TACAAACCCT TACCGGAATC TTCCTAGCTA TACACTATTC CCCAGACATT 
HPC05        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HPC06        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HPC07        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
GQ395717     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HE590308     TGATGAAACT TTGGATCCTT ACTAGGCACT TGCTTAATTC TACAAACCCT TACCGGAATC TTCCTAGCTA TACACTATTC CCCAGACATT 
FJ770606     TGATGAAACT TTGGATCCTT ACTAGGCACT TGCTTAATTC TACAAACCCT TACCGGAATC TTCCTAGCTA TACACTATTC CCCAGACATT 
MZ043614     TGATGAAACT TTGGATCCTT ACTAGGCACT TGCTTAATTC TACAAACCCT TACCGGAATC TTCCTAGCTA TACACTATTC CCCAGACATT 
MZ043615     TGATGAAACT TTGGATCCTT ACTAGGCACT TGCTTAATTC TACAAACCCT TACCGGAATC TTCCTAGCTA TACACTATTC CCCAGACATT 
HE590309     TGATGAAACT TTGGATCCTT ACTAGGTACT TGCTTAATTC TACAAACCCT TACCGGAATC TTCCTAGCTA TACACTATTC CCCAGACATT 
GQ395712     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---AGACATT 
GQ395700     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---AGACATT 
Consensus                                                                                                       
                       190         200          210         220         230          240          250          260         270
HPC01        TCACTAGCAT TCTCATCAGT AACCCATATC ACCCGAGATG TACAATACGG GTGACTTATC CGCAATATAC ATGCTAACGG TGCCTCCCTC 
HPC02        TCACTAGCAT TCTCATCAGT AACCCATATC ACCCGAGATG TACAATACGG GTGACTTATC CGCAATATAC ATGCTAACGG TGCCTCCCTC 
HPC03        TCACTAGCAT TCTCATCAGT AACCCATATC ACCCGAGATG TACAATACGG GTGACTTATC CGCAATATAC ATGCTAACGG TGCCTCCCTC 
HPC04        TCACTAGCAT TCTCATCAGT AACCCATATC ACCCGAGATG TACAATACGG GTGACTTATC CGCAATATAC ATGCTAACGG TGCCTCCCTC 
HPC05        ---------- ---------- -----ATATC ACCCGAGATG TACAATACGG GTGACTTATC CGCAATATAC ATGCTAACGG TGCCTCCCTC 
HPC06        ---------- ---------- -----ATATC ACCCGAGATG TACAATACGG GTGACTTATC CGCAATATAC ATGCTAACGG TGCCTCCCTC 
HPC07        ---------- ---------- -----ATATC ACCCGAGATG TACAATACGG GTGACTTATC CGCAATATAC ATGCTAACGG TGCCTCCCTC 
GQ395717     ---------- ---------- -----ATATC ACCCGAGATG TACAATACGG GTGACTTATC CGCAATATAC ATGCTAACGG TGCCTCCCTC 
HE590308     TCACTAGCAT TCTCATCAGT AACCCATATC ACCCGAGATG TACAATACGG GTGACTTATC CGCAATATAC ATGCTAACGG TGCCTCCCTC 
FJ770606     TCACTAGCAT TCTCATCAGT AACCCATATC ACCCGAGATG TACAATACGG GTGACTTATC CGCAATATAC ATGCTAACGG TGCCTCCCTC 
MZ043614     TCACTAGCAT TCTCATCAGT AACCCATATC ACCCGAGATG TACAATACGG GTGACTTATC CGCAATATAC ATGCTAACGG TGCCTCCCTC 
MZ043615     TCACTAGCAT TCTCATCAGT AACCCATATC ACCCGAGATG TACAATACGG GTGACTTATC CGCAATATAC ATGCTAACGG TGCCTCCCTC 
HE590309     TCACTAGCAT TCTCATCAGT AACCCATATC ACCCGAGATG TACAATACGG GTGACTTATC CGCAATATAC ATGCTAACGG TGCCTCCCTC 
GQ395712     TCACTAGCAT TCTCATCAGT AACCCATATC ACCCGAGATG TACAATACGG GTGACTTATC CGCAATATAC ATGCTAACGG TGCCTCCCTC 
GQ395700     TCACTAGCAT TCTCATCAGT AACCCATATC ACCCGAGATG TACAATACGG GTGACTTATC CGCAATATAC ATGCTAACGG TGCCTCCCTC 
Consensus                                   ***** ********** ********** ********** ********** ********** ********** 
 
                       280          290         300         310         320          330          340         350          360
HPC01        TTCTTCATAT GCATTTATCT CCACATTGGA CGAGGACTTT ACTACGGCTC ATACTTATAT AAAGAAACCT GAAACACAGG AATTATCCTA 
HPC02        TTCTTCATAT GCATTTATCT CCACATTGGA CGAGGACTTT ATTACGGCTC ATACTTATAT AAAGAAACCT GAAACACAGG AATTATCCTA 
HPC03        TTCTTCATAT GCATTTATCT CCACATTGGA CGAGGACTTT ACTACGGCTC ATACTTATAT AAAGAAACCT GAAACACAGG AATTATCCTA 
HPC04        TTCTTCATAT GCATTTATCT CCACATTGGA CGAGGACTTT ACTACGGCTC ATACTTATAT AAAGAAACCT GAAACACAGG AATTATCCTA 
HPC05        TTCTTCATAT GCATTTATCT CCACATTGGA CGAGGACTTT ACTACGGCTC ATACTTATAT AAAGAAACCT GAAACACAGG AATTATCCTA 
HPC06        TTCTTCATAT GCATTTATCT CCACATTGGA CGAGGACTTT ACTACGGCTC ATACTTATAT AAAGAAACCT GAAACACAGG AATTATCCTA 
HPC07        TTCTTCATAT GCATTTATCT CCACATTGGA CGAGGACTTT ACTACGGCTC ATACTTATAT AAAGAAACCT GAAACACAGG AATTATCCTA 
GQ395717     TTCTTCATAT GCATTTATCT CCACATTGGA CGAGGACTTT ACTACGGCTC ATACTTATAT AAAGAAACCT GAAACACAGG AATTATCCTA 
HE590308     TTCTTCATAT GCATTTATCT CCACATTGGA CGAGGACTTT ACTACGGCTC ATACTTATAT AAAGAAACCT GAAACACAGG AATTATCCTA 
FJ770606     TTCTTCATAT GCATTTATCT CCACATTGGA CGAGGACTTT ACTACGGCTC ATACTTATAT AAAGAAACCT GAAACACAGG AATTATCCTA 
MZ043614     TTCTTCATAT GCATTTATCT CCACATTGGA CGAGGACTTT ACTACGGCTC ATACTTATAT AAAGAAACCT GAAACACAGG AATTATCCTA 
MZ043615     TTCTTCATAT GCATTTATCT CCACATTGGA CGAGGACTTT ACTACGGCTC ATACTTATAT AAAGAAACCT GAAACACAGG AATTATCCTA 
HE590309     TTCTTCATAT GCATTTATCT CCACATTGGA CGAGGACTTT ACTACGGCTC ATACTTATAT AAAGAAACCT GAAACACAGG AATTATCCTA 
GQ395712     TTCTTCATAT GCATTTATCT CCACATTGGA CGAGGACTTT ACTACGGCTC ATACTTATAT AAAGAAACCT GAAACACAGG AATTATCCTA 
GQ395700     TTCTTCATAT GCATTTATCT CCACATTGGA CGAGGACTTT ACTACGGCTC ATACTTATAT AAAGAAACCT GAAACACAGG AATTATCCTA 
Consensus    ********** ********** ********** ********** * ******** ********** ********** ********** ********** 
                       370         380          390         400         410          420          430          440         450
HPC01        CTACTCCTAA CAATAGCCAC CGCATTCATA GGTTATGTAC TACCATGAGG CCAAATATCC TTCTGAGGTG CAACCGTTAT TACCAACCTC 
HPC02        CTACTCCTAA CAATAGCCAC CGCATTCATA GGTTATGTAC TACCATGAGG CCAAATATCC TTCTGAGGTG CAACCGTTAT TACCAACCTC 
HPC03        CTACTCCTAA CAATAGCCAC CGCATTCATA GGTTATGTAC TACCATGAGG CCAAATATCC TTCTGAGGTG CAACCGTTAT TACCAACCTC 
HPC04        CTACTCCTAA CAATAGCCAC CGCATTCATA GGTTATGTAC TACCATGAGG CCAAATATCC TTCTGAGGTG CAACCGTTAT TACCAACCTC 
HPC05        CTACTCCTAA CAATAGCCAC CGCATTCATA GGTTATGTAC TACCATGAGG CCAAATATCC TTCTGAGGTG CAACCGTTAT TACCAACCTC 
HPC06        CTACTCCTAA CAATAGCCAC CGCATTCATA GGTTATGTAC TACCATGAGG CCAAATATCC TTCTGAGGTG CAACCGTTAT TACCAACCTC 
HPC07        CTACTCCTAA CAATAGCCAC CGCATTCATA GGTTATGTAC TACCATGAGG CCAAATATCC TTCTGAGGTG CAACCGTTAT TACCAACCTC 
GQ395717     CTACTCCTAA CAATAGCCAC CGCATTCATA GGTTATGTAC TACCATGAGG CCAAATATCC TTCTGAGGTG CAACCGTTAT TACCAACCTC 
HE590308     CTACTCCTAA CAATAGCCAC CGCATTCATA GGTTATGTAC TACCATGAGG CCAAATATCC TTCTGAGGTG CAACCGTTAT TACCAACCTC 
FJ770606     CTACTCCTAA CAATAGCCAC CGCATTCATA GGTTATGTAC TACCATGAGG CCAAATATCC TTCTGAGGTG CAACCGTTAT TACCAACCTC 
MZ043614     CTACTCCTAA CAATAGCCAC CGCATTCATA GGTTATGTAC TACCATGAGG CCAAATATCC TTCTGAGGTG CAACCGTTAT TACCAACCTC 
MZ043615     CTACTCCTAA CAATAGCCAC CGCATTCATA GGTTATGTAC TACCATGAGG CCAAATATCC TTCTGAGGTG CAACCGTTAT TACCAACCTC 
HE590309     CTACTCCTAA CAATAGCCAC CGCATTCATA GGTTATGTAC TACCATGAGG CCAAATATCC TTCTGAGGTG CAACCGTTAT TACCAACCTC 
GQ395712     CTACTCCTAA CAATAGCCAC CGCATTCATA GGTTATGTAC TGCCATGAGG CCAAATATCC TTCTGAGGTG CAACCGTTAT TACCAACCTC 
GQ395700     CTACTCCTAA CAATAGCCAC CGCATTCATA GGTTATGTAC TACCATGAGG CCAAATATCA TTCTGAGGTG CAACCGTTAT TACCAACCTC 
Consensus    ********** ********** ********** ********** * ******** *********  ********** ********** ********** 

Asterisks indicate the identical sequences among haplotypes, respectively

Dashes indicate the no data from each haplotype sequence.
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                       460         470          480         490         500          510         520           530         540
HPC01        CTCTCAGCCA TTCCATATAT TGGTAACACA TTAGTACAAT GAATCTGAGG CGGCTTCTCA GTAGACAACG CAACCTTAAC CCGATTCTTT 
HPC02        CTCTCAGCCA TTCCATATAT TGGTAACACA TTAGTACAAT GAATCTGAGG CGGCTTCTCA GTAGACAACG CAACCTTAAC CCGATTCTTT 
HPC03        CTCTCAGCCA TTCCATATAT TGGTAACACA TTAGTACAAT GAATCTGAGG CGGATTCTCA GTAGACAACG CAACCTTAAC CCGATTCTTT 
HPC04        CTCTCAGCCA TTCCATATAT TGGTAACACA TTAGTACAAT GAATCTGAGG CGGATTCTCA GTAGACAACG CAACCTTAAC CCGATTCTTT 
HPC05        CTCTCAGCCA TTCCATATAT TGGTAACACA TTAGTACAAT GAATCTGAGG CGGATTCTCA GTAGACAACG CAACCTTAAC CCGATTCTTT 
HPC06        CTCTCAGCCA TCCCATATAT TGGTAACACA TTAGTACAAT GAATCTGAGG CGGCTTCTCA GTAGACAACG CAACCTTAAC CCGATTCTTT 
HPC07        CTCTCAGCCA TCCCATATAT TGGTAACACA TTAGTACAAT GAATCTGAGG CGGCTTCTCA GTAGACAACG CAACCTTAAC CCGATTCTTT 
GQ395717     CTCTCAGCCA TTCCATATAT TGGTAACACA TTAGTACAAT GAATCTGAGG CGGATTCTCA GTAGACAACG CAACCTTAAC CCGATTCTTT 
HE590308     CTCTCAGCCA TTCCATATAT TGGTAACACA TTAGTACAAT GAATCTGAGG CGGATTCTCA GTAGACAACG CAACCTTAAC CCGATTCTTT 
FJ770606     CTCTCAGCCA TTCCATATAT TGGTAACACA TTAGTACAAT GAATCTGAGG CGGATTCTCA GTAGACAACG CAACCTTAAC CCGATTCTTT 
MZ043614     CTCTCAGCCA TTCCATATAT TGGTAACACA TTAGTACAAT GAATCTGAGG CGGATTCTCA GTAGACAACG CAACCTTAAC CCGATTCTTT 
MZ043615     CTCTCAGCCA TTCCATATAT TGGTAACACA TTAGTACAAT GAATCTGAGG CGGATTCTCA GTAGACAACG CAACCTTAAC CCGATTCTTT 
HE590309     CTCTCAGCCA TTCCATATAT TGGTAACACA TTAGTACAAT GAATCTGAGG CGGATTCTCA GTAGACAACG CAACCTTAAC CCGATTCTTT 
GQ395712     CTCTCAGCCA TTCCATATAT TGGTAACACA TTAGTACAAT GAATCTGAGG CGGATTCTCA GTAGACAACG CAACCTTAAC CCGATTCTTT 
GQ395700     CTCTCAGCCA TTCCATATAT TGGTAACACA TTAGTACAAT GAATCTGAGG CGGATTCTCA GTAGACAACG CAACCTTAAC CCGATTCTTT 
Consensus    ********** * ******** ********** ********** ********** *** ****** ********** ********** ********** 
                       550         560          570         580         590         600          610          620          630
HPC01        ACCTTCCATT TCCTTCTACC ATTTACCATT ATAGGTCTAA CAATAGTACA CCTACTTTTT CTACATGAAA CCGGATCAAA CAACCCAACA 
HPC02        ACCTTCCATT TCCTTCTACC ATTTACCATT ATAGGTCTAA CAATAGTACA CCTACTTTTT CTACATGAAA CCGGATCAAA CAACCCAACA 
HPC03        ACCTTCCACT TCCTTCTACC ATTTACCATT ATAGGTCTAA CAATAGTACA CCTACTTTTT CTACATGAAA CCGGATCAAA CAACCCAACA 
HPC04        ACCTTCCACT TCCTTCTACC ATTTACCATT ATAGGTCTAA CAATAGTACA CCTACTTTTT CTACATGAAA CCGGATCAAA CAACCCAACA 
HPC05        ACCTTCCACT TCCTTCTACC ATTTACCATT ATAGGTCTAA CAATAGTACA CCTACTTTTT CTACATGAAA CCGGATCAAA CAACCCAACA 
HPC06        ACCTTCCATT TCCTTCTACC ATTTACCATT ATAGGTCTAA CAATAGTACA CCTACTTTTT CTACATGAAA CCGGATCAAA CAACCCAACA 
HPC07        ACCTTCCATT TCCTTCTACC ATTTACCATT ATAGGTCTAA CAATAGTACA CCTACTTTTT CTACATGAAA CCGGATCAAA CAACCCAACA 
GQ395717     ACCTTCCACT TCCTTCTACC ATTTACCATT ATAGGTCTAA CAATAGTACA CCTACTTTTT CTACATGAAA CCGGATCAAA CAACCCAACA 
HE590308     ACCTTCCACT TCCTTCTACC ATTTACCATT ATAGGTCTAA CAATAGTACA CCTACTTTTT CTACATGAAA CCGGATCAAA CAACCCAACA 
FJ770606     ACCTTCCACT TCCTTCTACC ATTTACCATT ATAGGTCTAA CAATAGTACA CCTACTTTTT CTACATGAAA CCGGATCAAA CAACCCAACA 
MZ043614     ACCTTCCACT TCCTTCTACC ATTTACCATT ATAGGTCTAA CAATAGTACA CCTACTTTTT CTACATGAAA CCGGATCAAA CAACCCAACA 
MZ043615     ACCTTCCACT TCCTTCTACC ATTTACCATT ATAGGTCTAA CAATAGTACA CCTACTTTTT CTACATGAAA CCGGATCAAA CAACCCAACA 
HE590309     ACCTTCCACT TCCTTCTACC ATTTACCATT ATAGGTCTAA CAATAGTACA CCTACTTTTT CTACATGAAA CCGGATCAAA CAACCCAACA 
GQ395712     ACCTTCCACT TCCTTCTACC ATTTACCATT ATAGGTCTAA CAATAGTACA CCTACTTTTT CTACATGAAA CCGGATCAAA CAACCCAACA 
GQ395700     ACCTTCCACT TCCTTCTACC ATTTACCATT ATAGGTCTAA CAATAGTACA CCTACTTTTT CTACATGAAA CCGGATCAAA CAACCCAACA 
Consensus    ******** * ********** ********** ********** ********** ********** ********** ********** ********** 
                       640         650          660         670         680          690         700           710         720
HPC01        GGACTAAACT CAAACACTGA CAAAATCCCA TTCCACCCTT ACTTCTCGTA TAAAGACCTT CTAGGAGTCA TTTTAATACT AGCCCTCCTA 
HPC02        GGACTAAACT CAAACACTGA CAAAATCCCA TTCCACCCTT ACTTCTCGTA TAAAGACCTT CTAGGAGTCA TTTTAATACT AGCCCTCCTA 
HPC03        GGACTAAACT CAAACACTGA CAAAATCCCA TTCCACCCTT ACTTCTCGTA TAAAGACCTT CTAGGAGTCA TTTTAATACT AGCCCTCCTA 
HPC04        GGACTAAACT CAAACACTGA CAAAATCCCA TTCCACCCTT ACTTCTCGTA TAAAGACCTT CTAGGAGTCA TTTTAATACT AGCCCTCCTA 
HPC05        GGACTAAACT CAAACACTGA CAAAATCCCA TTCCACCCTT ACTTCTCGTA TAAAGACCTT CTAGGAGTCA TTTTAATACT AGCCCTCCTA 
HPC06        GGACTAAACT CAAACACTGA CAAAATCCCA TTCCACCCTT ACTTCTCGTA TAAAGACCTT CTAGGAGTCA TTTTAATACT AGCCCTCCTA 
HPC07        GGACTAAACT CAAACACTGA CAAAATCCCA TTCCACCCTT ACTTCTCGTA TAAAGACCTT CTAGGAGTCA TTTTAATACT AGCCCTCCTA 
GQ395717     GGACTAAACT CAAACACTGA CAAAATCCCA TTCCACCCTT ACTTCTCGTA TAAAGACCTT CTAGGAGTCA TTTTAATACT AGCCCTCCTA 
HE590308     GGACTAAACT CAAACACTGA CAAAATCCCA TTCCACCCTT ACTTCTCGTA TAAAGACCTT CTAGGAGTCA TTTTAATACT AGCCCTCCTA 
FJ770606     GGACTAAACT CAAACACTGA CAAAATCCCA TTCCACCCTT ACTTCTCGTA TAAAGACCTT CTAGGAGTCA TTTTAATACT AGCCCTCCTA 
MZ043614     GGACTAAACT CAAACACTGA CAAAATCCCA TTCCACCCTT ACTTCTCGTA TAAAGACCTT CTAGGAGTCA TTTTAATACT AGCCCTCCTA 
MZ043615     GGACTAAACT CAAACACTGA CAAAATCCCA TTCCACCCTT ACTTCTCGTA TAAAGACCTT CTAGGAGTCA TTTTAATACT AGCCCTCCTA 
HE590309     GGACTAAACT CAAACACTGA CAAAATCCCA TTCCACCCTT ACTTCTCGTA TAAAGACCTT CTAGGAGTCA TTTTAATACT AGCCCTCCTA 
GQ395712     GGACTAAACT CAAACACTGA CAAAATCCCA TTCCACCCTT ACTTCTCGTA TAAAGACCTT CTAGGAGTCA TTTTAATACT AGCCCTCCTA 
GQ395700     GGATTAAACT CAAACACTGA CAAAATCCCA TTCCACCCTT ACTTCTCGTA TAAAGACCTT CTAGGAGTCA TTTTAATACT AACCCTCCTA 
Consensus    *** ****** ********** ********** ********** ********** ********** ********** ********** * ******** 
                       730         740          750         760         770          780         790          800         810
HPC01        CTGACCTTAA CACTATTCTC CCCAAACCTT TTAGGGGACC CAGACAATTT CACACCAGCC AACCCCCTAT CTACC CCACC ACACATCAAA 
HPC02        CTGACCTTAA CACTATTCTC CCCAAACCTT TTAGGGGACC CAGACAATTT CACACCAGCC AACCCCCTAT CTACCCCACC ACACATCAAA 
HPC03        CTGACCTTAA CACTATTCTC CCCAAACCTT TTAGGGGACC CAGACAATTT CACACCAGCC AACCCCCTAT CTACCCCACC ACACATCAAA 
HPC04        CTGACCTTAA CACTATTCTC CCCAAACCTT TTAGGAGACC CAGACAATTT CACACCAGCC AACCCCCTAT CTACCCCACC ACACATCAAA 
HPC05        CTGACCTTAA CACTATTCTC CCCAAACCTT TTAGGGGACC CAGACAATTT CACACCAGCC AACCCCCTAT CTACCCCACC ACACATCAAA 
HPC06        CTGACCTTAA CACTATTCTC CCCAAACCTT TTAGGGGACC CAGACAATTT CACACCAGCC AACCCCCTAT CTACCCCACC ACACATCAAA 
HPC07        CTGACCTTAA CACTATTCTC CCCAAACCTT TTAGGGGACC CAGACAATTT CACACCAGCC AACCCCCTAT CTACCCCACC ACACATCAAA 
GQ395717     CTGACCTTAA CACTATTCTC CCCAAACCTT TTAGGGGACC CAGACAATTT CACACCAGCC AACCCCCTAT CTACCCCACC ACACATCAAA 
HE590308     CTGACCTTAA CACTATTCTC CCCAAACCTT TTAGGGGACC CAGACAATTT CACACCAGCC AACCCCCTAT CTACCCCACC ACACATCAAA 
FJ770606     CTGACCTTAA CACTATTCTC CCCAAACCTT TTAGGGGACC CAGACAATTT CACACCAGCC AACCCCCTAT CTACCCCACC ACACATCAAA 
MZ043614     CTGACCTTAA CACTATTCTC CCCAAACCTT TTAGGGGACC CAGACAATTT CACACCAGCC AACCCCCTAT CTACCCCACC ACACATCAAA 
MZ043615     CTGACCTTAA CACTATTCTC CCCAAACCTT TTAGGGGACC CAGACAATTT CACACCAGCC AACCCCCTAT CTACCCCACC ACACATCAAA 
HE590309     CTGACCTTAA CACTATTCTC CCCAAACCTT TTAGGGGACC CAGACAATTT CACACCAGCC AACCCCCTAT CTACCCCACC ACACATCAAA 
GQ395712     CTGACCTTAA CACTATTCTC CCCAAACCTT TTAGGGGACC CAGACAATTT CACACCAGCC AACCCCCTAT CTACCCCACC ACACATCAAA 
GQ395700     CTGACCTTAA CACTATTCTC CCCAAACCTT TTAGGGGACC CAGACAATTT CACACCAGCC AACCCCCTAT CTACCCCACC ACACATCAAA 
Consensus    ********** ********** ********** ***** **** ********** ********** ********** ********** ********** 
                       820          830         840         850         860          870         880           890         900
HPC01        CCAGAATGAT ACTTCCTTTT CGCCTACGCA ATTCTACGAT CTATCCCAAA CAAATTAGGT GGCGTACTTG CCCTACTACT CTCCATCCTA 
HPC02        CCAGAATGAT ACTTCCTTTT CGCCTACGCA ATTCTACGAT CTATCCCAAA CAAATTAGGT GGCGTACTTG CCCTACTACT CTCCATCCTA 
HPC03        CCAGAATGAT ACTTCCTTTT CGCCTACGCA ATTCTACGAT CTATCCCAAA CAAATTAGGT GGCGTACTTG CCCTACTACT CTCCATCCTA 
HPC04        CCAGAATGAT ACTTCCTTTT CGCCTACGCA ATTCTACGAT CTATCCCAAA CAAATTAGGT GGCGTACTTG CCCTACTACT CTCCATCCTA 
HPC05        CCAGAATGAT ACTTCCTTTT CGCCTACGCA ATTCTACGAT CTATCCCAAA CAAATTAGGT GGCGTATTTG CCCTACTACT CTCCATCCTA 
HPC06        CCAGAATGAT ACTTCCTTTT CGCCTACGCA ATTCTACGAT CTATCCCAAA CAAATTAGGT GGCGTACTTG CCCTACTACT CTCCATCCTA 
HPC07        CCAGAATGAT ACTTCCTTTT CGCCTACGCA ATTCTACGAT CTATCCCAAA CAAATTAGGT GGCGTATTTG CCCTACTACT CTCCATCCTA 
GQ395717     CCAGAATGAT ACTTCCTTTT CGCCTACGCA ATTCTACGAT CTATCCCAAA CAAATTAGGT GGCGTATTTG CCCTACTACT CTCCATCCTA 
HE590308     CCAGAATGAT ACTTCCTTTT CGCCTACGCA ATTCTACGAT CTATCCCAAA CAAATTAGGT GGCGTACTTG CCCTACTACT CTCCATCCTA 
FJ770606     CCAGAATGAT ACTTCCTTTT CGCCTACGCA ATTCTACGAT CTATCCCAAA CAAATTAGGT GGCGTACTTG CCCTACTACT CTCCATCCTA 
MZ043614     CCAGAATGAT ACTTCCTTTT CGCCTACGCA ATTCTACGAT CTATCCCAAA CAAATTAGGT GGCGTACTTG CCCTACTACT CTCCATCCTA 
MZ043615     CCAGAATGAT ACTTCCTTTT CGCCTACGCA ATTCTACGAT CTATCCCAAA CAAATTAGGT GGCGTACTTG CCCTACTACT CTCCATCCTA 
HE590309     CCAGAATGAT ACTTCCTTTT CGCCTACGCA ATTCTACGAT CTATCCCAAA CAAATTAGGT GGCGTACTTG CCCTACTACT CTCCATCCTA 
GQ395712     CCAGAATGAT ACTTCCTTTT CGCCTACGCA ATTCTACGAT CTATTCCAAA CAAATTAGGT GGCGTACTTG CCCTACTACT CTCCATCCTA 
GQ395700     CCAGAATGAT ACTTCCTTTT CGCCTACGCA ATTCTACGAT CTATCCCAAA CAAATTAGGT GGCGTACTTG CCCTACTACT CTCCATCCTA 
Consensus    ********** ********** ********** ********** **** ***** ********** ****** *** ********** ********** 
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                       910         920          930         940         950          960         970          980         990
HPC01        GTATTATTCT TAATGCCCGC CCTACATACA TCAAAACAAC GAACAGCTCA ATTCCGACCA CTCACACAAA TCCTATTCTG ATCTTTCACC 
HPC02        GTATTATTCT TAATGCCCGC CCTACATACA TCAAAACAAC GAACAGCTCA ATTCCGACCA CTCACACAAA TCCTATTCTG ATCTTTCACC 
HPC03        GTATTATTCT TAATGCCCGC CCTACATACA TCAAAACAAC GAACAGCTCA ATTCCGACCA CTCACACAAA TCCTATTCTG ATCTTTCACC 
HPC04        GTATTATTCT TAATGCCCGC CCTACATACA TCAAAACAAC GAACAGCTCA ATTCCGACCA CTCACACAAA TCCTATTCTG ATCTTTCACC 
HPC05        GTATTATTCT TAATGCCCGC CCTACATACA TCAAACCAAC GAACAGCTCA ATTCCGACCA CTCACACAAA TCCTATTCTG ATCTTTCACC 
HPC06        GTATTATTCT TAATGCCCGC CCTACATACA TCAAAACAAC GAACAGCTCA ATTCCGACCA CTCACACAAA TCCTATTCTG ATCTTTCACC 
HPC07        GTATTATTCT TAATGCCCGC CCTACATACA TCAAACCAAC GAACAGCTCA ATTCCGACCA CTCACACAAA TCCTATTCTG ATCTTTCACC 
GQ395717     GTATTATTCT TAATGCCCGC CCTACATACA TCAAACCAAC GAACAGCTCA ATTCCGACCA CTCACACAAA TCCTATTCTG ATCTTTCACC 
HE590308     GTATTATTCT TAATGCCCGC CCTACATACA TCAAAACAAC GAACAGCTCA ATTCCGACCA CTCACACAAA TCCTATTCTG ATCTTTCACC 
FJ770606     GTATTATTCT TAATGCCCGC CCTACATACA TCAAAACAAC GAACAGCTCA ATTCCGACCA CTCACACAAA TCCTATTCTG ATCTTTCACC 
MZ043614     GTATTATTCT TAATGCCCGC CCTACATACA TCAAAACAAC GAACAGCTCA ATTCCGACCA CTCACACAAA TCCTATTCTG ATCTTTCACC 
MZ043615     GTATTATTCT TAATGCCCGC CCTACATACA TCAAAACAAC GAACAGCTCA ATTCCGACCA CTCACACAAA TCCTATTCTG ATCTTTCACC 
HE590309     GTATTATTCT TAATGCCCGC CCTACATACA TCAAAACAAC GAACAGCTCA ATTCCGACCA CTCACACAAA TCCTATTCTG ATCTTTCACC 
GQ395712     GTATTATTCT TAATGCCCGC CCTACATACA TCAAAACAAC GAACAGCTCA ATTCCGA--- ---------- ---------- ---------- 
GQ395700     GTATTATTCT TAATGCCCGC CCTACATACA TCAAAACAAC GAACAGCTCA ATTCCGA--- ---------- ---------- ---------- 
Consensus    ********** ********** ********** ***** **** ********** *******                                     
                      1000         1010        1020        1030        1040        1050        1060        1070         1080
HPC01        GCCAACCTTC TAGTACTAAC ATGAATCGGA GGACAACCTG TTGAAAACCC ATTTATTATA ATTGGCCAAG TAGCCTCCAT TATCTACTTC 
HPC02        GCC------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HPC03        GCCAACCTTC TAGTACTAAC ATGAATCGGA GGACAACCTG TTGAAAACCC ATTTATTATA ATTGGCCAAG TAGCCTCCAT TATCTACTTC 
HPC04        GCCAACCTTC TAGTACTAAC ATGAATCGGA GGACAACCTG TTGAAAACCC ATTTATTATA ATTGGCCAAG TAGCCTCCAT TATCTACTTC 
HPC05        GCC------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HPC06        GCC------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HPC07        GCC------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
GQ395717     GCC------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HE590308     GCCAACCTTC TAGTACTAAC ATGAATCGGA GGACAACCTG TTGAAAACCC ATTTATTATA ATTGGCCAAG TAGCCTCCAT TATCTACTTC 
FJ770606     GCCAACCTTC TAGTACTAAC ATGAATCGGA GGACAACCTG TTGAAAACCC ATTTATTATA ATTGGCCAAG TAGCCTCCAT TATCTACTTC 
MZ043614     GCCAACCTTC TAGTACTAAC ATGAATCGGA GGACAACCTG TTGAAAACCC ATTTATTATA ATTGGCCAAG TAGCCTCCAT TATCTACTTC 
MZ043615     GCCAACCTTC TAGTACTAAC ATGAATCGGA GGACAACCTG TTGAAAACCC ATTTATTATA ATTGGCCAAG TAGCCTCCAT TATCTACTTC 
HE590309     GCCAACCTTC TAGTACTAAC ATGAATCGGA GGACAACCTG TTGAAAACCC ATTTATTATA ATTGGCCAAG TAGCCTCCAT TATCTACTTC 
GQ395712     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
GQ395700     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
Consensus                                                                                                       
                     1090       1100       1110       1120       1130       1140
HPC01        TCAACCTTAT TAATCCTTAT CCCTGCCGCA GGTATAATCG AAAACAAAAT ACTAGCTTAA 
HPC02        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HPC03        TCAACCTTAT TAATCCTTAT CCCTGCCGCA GGTATAATCG AAAACAAAAT ACTAGCTTAA 
HPC04        TCAACCTTAT TAATCCTTAT CCCTGCCGCA GGTATAATCG AAAACAAAAT ACTAGCTTAA 
HPC05        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HPC06        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HPC07        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
GQ395717     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HE590308     TCAACCTTAT TAATCCTTAT CCCTGCCGCA GGTATAATCG AAAACAAAAT ACTAGCTTAA 
FJ770606     T--------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
MZ043614     TCAACCTTAT TAATCCTTAT CCCTGCCGCA GGTATAATCG AAAACAAAAT ACTAGCTTAA 
MZ043615     TCAACCTTAT TAATCCTTAT CCCTGCCGCA GGTATAATCG AAAACAAAAT ACTAGCTTAA 
HE590309     TCAACCTTAT TAATCCTTAT CCCTGCCGCA GGTATAATCG AAAACAAAAT ACTAGCTTAA 
GQ395712     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
GQ395700     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
Consensus                                                                      
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                        10           20          30           40           50          60           70          80           90
HPO01        GTGATTTTTA CCCGCTGATT TTTCTCTACC AACCATAAAG ACATTGGCAC CTTATATTTT ATTTTCGGGG CCTGAGCAGG AATAGTAGGC 
HPO02        GTGATTTTTA CCCGCTGATT TTTCTCTACC AACCATAAAG ACATTGGCAC CTTATATTTT ATTTTCGGGG CCTGAGCAGG AATAGTAGGC 
HPO03        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----TATTTT ATTTTCGGGG CCTGAGCAGG AATAGTAGGC 
HPO04        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----TATTTT ATTTTCGGGG CCTGAGCAGG AATAGTAGGC 
HPO05        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----TATTTT ATTTTCGGGG CCTGAGCAGG AATAGTAGGC 
MZ043616     GTGATTTTTA CCCGCTGATT TTTCTCTACC AACCATAAAG ACATTGGCAC CTTATATTTT ATTTTCGGGG CCTGAGCAGG AATAGTAGGC 
MZ043617     GTGATTTTTA CCCGCTGATT TTTCTCTACC AACCATAAAG ACATTGGCAC CTTATATTTT ATTTTCGGGG CCTGAGCAGG AATAGTAGGC 
KC687333     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----TATTTT ATTTTCGGGG CCTGAGCAGG AATAGTAGGC 
KC687257     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----TATTTT ATTTTCGGGG CCTGAGCAGG AATAGTAGGC 
KC687320     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----TATTTT ATTTTCGGGG CCTGAGCAGG AATAGTAGGC 
KC687325     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----TATTTT ATTTTCGGGG CCTGAGCAGG AATAGTAGGC 
KC687330     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----TATTTT ATTTTCGGGG CCTGAGCAGG AATAGTAGGC 
KC687316     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----TATTTT ATTTTCGGGG CCTGAGCAGG AATAGTAGGC 
Consensus                                                                         ****** ********** ********** ********** 
                        100         110         120         130          140         150         160           170         180
HPO01        ACAGCATTAA GCTTATTAAT CCGCGCAGAA CTAAGCCAAC CAGGTACCCT TTTAGGAGAT GACCAAGTCT ATAATGTTAT CGTCACAGCC 
HPO02        ACAGCATTAA GCTTATTAAT CCGCGCAGAA CTAAGCCAAC CAGGTACCCT TTTAGGAGAT GACCAAGTCT ATAATGTTAT CGTCACAGCC 
HPO03        ACAGCATTAA GCTTATTAAT CCGCGCAGAA CTAAGCCAAC CAGGTACCCT TTTAGGAGAT GACCAAGTCT ATAATGTTAT CGTCACAGCC 
HPO04        ACAGCATTAA GCTTATTAAT CCGCGCAGAA CTAAGCCAAC CAGGTACCCT TTTAGGAGAT GACCAAGTCT ATAATGTTAT CGTCACAGCC 
HPO05        ACAGCATTAA GCTTATTAAT CCGCGCAGAA CTAAGCCAAC CAGGTACCCT TTTAGGAGAT GACCAAGTCT ACAATGTTAT CGTCACAGCC 
MZ043616     ACAGCATTAA GCTTATTAAT CCGCGCAGAA CTAAGCCAAC CAGGTACCCT TTTAGGAGAT GACCAAGTCT ATAATGTTAT CGTCACAGCC 
MZ043617     ACAGCATTAA GCTTATTAAT CCGCGCAGAA CTAAGCCAAC CAGGTACCCT TTTAGGAGAT GACCAAGTCT ATAATGTTAT CGTCACAGCC 
KC687333     ACAGCATTAA GCTTATTAAT CCGCGCAGAA CTAAGCCAAC CAGGTACCCT TTTAGGAGAT GACCAAGTCT ATAATGTTAT CGTCACAGCC 
KC687257     ACAGCATTAA GCTTATTAAT CCGCGCAGAA CTAAGCCAAC CAGGTACCCT TTTAGGAGAT GACCAAGTCT ATAATGTTAT CGTCACAGCC 
KC687320     ACAGCATTAA GCTTATTAAT CCGCGCAGAA CTAAGCCAAC CAGGTACCCT TTTAGGAGAT GACCAAGTCT ATAATGTTAT CGTCACAGCC 
KC687325     ACAGCATTAA GCTTATTAAT CCGCGCAGAA CTAAGCCAAC CAGGTACCCT TTTAGGAGAT GACCAAGTCT ATAATGTTAT CGTCACAGCC 
KC687330     ACAGCATTAA GCTTATTAAT CCGCGCAGAA CTAAGCCAAC CAGGTACCCT TTTAGGAGAT GACCAAGTCT ATAATGTTAT CGTCACAGCC 
KC687316     ACAGCATTAA GCTTATTAAT CCGCGCAGAA CTAAGCCAAC CAGGTACCCT TTTAGGAGAT GACCAAGTCT ATAATGTTAT CGTCACAGCC 
Consensus    ********** ********** ********** ********** ********** ********** ********** * ******** ********** 
                       190          200         210         220          230         240          250         260         270
HPO01        CATGCTTTTA TTATAATTTT CTTCATAGTT ATGCCAATTA TAATTGGTGG ATTTGGAAAT TGACTTGTAC CACTGATAAT TGGAGCACCA 
HPO02        CATGCTTTTA TTATAATTTT CTTCATAGTT ATGCCAATTA TAATTGGTGG ATTTGGAAAT TGACTTGTAC CACTGATAAT TGGAGCACCA 
HPO03        CATGCTTTTA TTATAATTTT CTTCATAGTT ATGCCAATTA TAATTGGTGG ATTTGGAAAT TGACTTGTAC CACTCATAAT TGGAGCACCA 
HPO04        CATGCTTTTA TTATAATTTT CTTCATAGTT ATGCCAATTA TAATTGGTGG ATTTGGAAAT TGACTTGTAC CACTGATAAT TGGAGCACCA 
HPO05        CATGCTTTTA TTATAATTTT CTTCATAGTT ATACCAATTA TAATTGGTGG ATTTGGAAAT TGACTTGTAC CACTGATAAT TGGAGCACCA 
MZ043616     CATGCTTTTA TTATAATTTT CTTCATAGTT ATGCCAATTA TAATTGGTGG ATTTGGAAAT TGACTTGTAC CACTGATAAT TGGAGCACCA 
MZ043617     CATGCTTTTA TTATAATTTT CTTCATAGTT ATGCCAATTA TAATTGGTGG ATTTGGAAAT TGACTTGTAC CACTGATAAT TGGAGCACCA 
KC687333     CATGCTTTTA TTATAATTTT CTTCATAGTT ATGCCAATTA TAATTGGTGG ATTTGGAAAT TGACTTGTAC CACTGATAAT TGGAGCACCA 
KC687257     CATGCTTTTA TTATAATTTT CTTCATAGTT ATGCCAATTA TAATTGGTGG ATTTGGAAAT TGACTTGTAC CACTGATAAT TGGAGCACCA 
KC687320     CATGCTTTTA TTATAATTTT CTTCATAGTT ATGCCAATTA TAATTGGTGG ATTTGGAAAT TGACTTGTAC CACTGATAAT TGGAGCACCA 
KC687325     CATGCTTTTA TTATAATTTT CTTCATAGTT ATGCCAATTA TAATTGGTGG ATTTGGAAAT TGACTTGTAC CACTGATAAT TGGAGCACCA 
KC687330     CATGCTTTTA TTATAATTTT CTTCATAGTC ATGCCAATTA TAATTGGTGG ATTTGGAAAT TGACTTGTAC CACTGATAAT TGGAGCACCA 
KC687316     CATGCTTTTA TTATAATTTT CTTCATAGTT ATACCAATTA TAATTGGTGG ATTTGGAAAT TGACTTGTAC CACTGATAAT TGGAGCACCA 
Consensus    ********** ********** *********  ** ******* ********** ********** ********** **** ***** ********** 
                       280          290         300         310          320         330         340          350         360
HPO01        GATATAGCAT TTCCACGTAT AAACAACATA AGTTTTTGAC TTTTACCCCC TTCATTACTA TTACTTCTAG CATCATCAGG AATTGAAGCA 
HPO02        GATATAGCAT TTCCACGTAT AAACAACATA AGTTTTTGAC TTTTACCCCC TTCATTACTA TTACTTCTAG CATCATCAGG AATTGAAGCA 
HPO03        GATATAGCAT TTCCACGTAT AAACAACATA AGTTTTTGAC TTTTACCCCC TTCATTACTA TTACTTCTAG CATCATCAGG AATTGAAGCA 
HPO04        GATATAGCAT TTCCACGTAT AAACAACATA AGTTTTTGAC TTTTACCCCC TTCATTACTA TTACTTCTAG CATCATCAGG AATTGAAGCA 
HPO05        GATATAGCAT TTCCACGTAT AAACAACATA AGTTTTTGAC TTTTACCCCC TTCATTACTA TTACTTCTAG CATCATCAGG AATTGAAGCA 
MZ043616     GATATAGCAT TTCCACGTAT AAACAACATA AGTTTTTGAC TTTTACCCCC TTCATTACTA TTACTTCTAG CATCATCAGG AATTGAAGCA 
MZ043617     GATATAGCAT TTCCACGTAT AAACAACATA AGTTTTTGAC TTTTACCCCC TTCATTACTA TTACTTCTAG CATCATCAGG AATTGAAGCA 
KC687333     GATATAGCAT TTCCACGTAT AAACAACATA AGTTTTTGAC TTTTACCCCC TTCATTACTA TTACTTCTAG CATCATCAGG AATTGAAGCA 
KC687257     GATATAGCAT TTCCACGTAT AAACAACATA AGTTTTTGAC TTTTACCCCC TTCATTACTA TTACTTCTAG CATCATCAGG AATTGAAGCA 
KC687320     GATATAGCAT TTCCACGTAT AAACAACATA AGTTTTTGAC TTTTACCCCC TTCATTACTA TTACTTCTAG CATCATCAGG AATTGAAGCA 
KC687325     GATATAGCAT TTCCACGTAT AAACAACATA AGTTTTTGAC TTTTACCCCC TTCATTACTA TTACTTCTAG CATCATCAGG AATTGAAGCA 
KC687330     GATATAGCAT TTCCACGTAT AAACAACATA AGTTTTTGAC TTTTACCCCC TTCATTACTA TTACTTCTAG CATCATCAGG AATTGAAGCA 
KC687316     GATATAGCAT TTCCACGTAT AAACAACATA AGTTTTTGAC TTTTACCCCC TTCATTACTA TTACTTCTAG CATCATCAGG AATTGAAGCA 
Consensus    ********** ********** ********** ********** ********** ********** ********** ********** ********** 
                       370          380         390         400          410         420         430          440         450
HPO01        GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTATACCCC CCACTAGCTG GAAACCTAGC CCACGCCGGT GCCTCTGTAG ATCTAACTAT CTTTTCTCTT 
HPO02        GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTATACCCC CCACTAGCTG GAAACCTAGC CCACGCCGGT GCCTCTGTAG ATCTAACTAT CTTTTCTCTT 
HPO03        GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTATACCCC CCACTAGCTG GAAACCTAGC CCACGCCGGT GCCTCTGTAG ATCTAACTAT CTTTTCTCTT 
HPO04        GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTATACCCC CCACTAGCTG GAAACCTAGC CCACGCCGGT GCCTCTGTAG ATCTAACTAT CTTTTCTCTT 
HPO05        GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTATACCCC CCACTAGCTG GAAACCTAGC CCACGCCGGT GCCTCTGTAG ATCTAACTAT CTTTTCTCTT 
MZ043616     GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTATACCCC CCACTAGCTG GAAACCTAGC CCACGCCGGT GCCTCTGTAG ATCTAACTAT CTTTTCTCTT 
MZ043617     GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTATACCCC CCACTAGCTG GAAACCTAGC CCACGCCGGT GCCTCTGTAG ATCTAACTAT CTTTTCTCTT 
KC687333     GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTATACCCC CCACTAGCTG GAAACCTAGC CCACGCCGGT GCCTCTGTAG ATCTAACTAT CTTTTCTCTT 
KC687257     GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTATACCCC CCACTAGCTG GAAACCTAGC CCACGCCGGT GCCTCTGTAG ATCTAACTAT CTTTTCTCTT 
KC687320     GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTATACCCC CCACTAGCTG GAAACCTAGC CCACGCCGGT GCCTCTGTAG ATCTAACTAT CTTTTCTCTT 
KC687325     GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTATACCCC CCACTAGCTG GAAACCTAGC CCACGCCGGT GCCTCTGTAG ATCTAACTAT CTTTTCTCTT 
KC687330     GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTATACCCC CCACTAGCTG GAAACCTAGC CCACGCCGGT GCCTCTGTAG ATCTAACTAT CTTTTCTCTT 
KC687316     GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTATACCCC CCACTAGCTG GAAACCTAGC CCACGCCGGT GCCTCTGTAG ATCTAACTAT CTTTTCCCTT 
Consensus    ********** ********** ********** ********** ********** ********** ********** ********** ****** *** 
                       460          470         480         490          500         510          520         530         540
HPO01        CATTTAGCAG GAGTATCTTC AATTCTAGGG GCTATCAACT TCATTACTAC AGCAATCAAC ATAAAATCCC CAGCCATATC ACAATACCAA 
HPO02        CATTTAGCAG GAGTATCTTC AATTCTAGGG GCTATCAACT TCATTACTAC AGCAATCAAC ATAAAATCCC CAGCCATATC ACAATACCAA 
HPO03        CATTTAGCAG GAGTATCTTC AATTCTAGGG GCTATCAACT TCATTACTAC AGCAATCAAC ATAAAATCCC CAGCCATATC ACAATACCAA 
HPO04        CATTTAGCAG GAGTATCTTC AATTCTAGGG GCTATCAACT TCATTACTAC AGCAATCAAC ATAAAATCCC CAGCCATATC ACAATACCAA 
HPO05        CATTTAGCAG GAGTATCTTC AATTCTAGGG GCTATCAACT TCATTACTAC AGCAATCAAC ATAAAATCCC CAGCCATATC ACAATACCAA 
MZ043616     CATTTAGCAG GAGTATCTTC AATTCTAGGG GCTATCAACT TCATTACTAC AGCAATCAAC ATAAAATCCC CAGCCATATC ACAATACCAA 
MZ043617     CATTTAGCAG GAGTATCTTC AATTCTAGGG GCTATCAACT TCATTACTAC AGCAATCAAC ATAAAATCCC CAGCCATATC ACAATACCAA 
KC687333     CATTTAGCAG GAGTATCTTC AATTCTAGGG GCTATCAACT TCATTACTAC AGCAATCAAC ATAAAATCCC CAGCCATATC ACAATACCAA 
KC687257     CATTTAGCAG GAGTATCTTC AATTCTAGGG GCTATCAACT TCATTACTAC AGCAATCAAC ATAAAATCCC CAGCCATATC ACAATACCAA 
KC687320     CATTTAGCAG GAGTATCTTC AATTCTAGGG GCTATCAACT TCATTACTAC AGCAATCAAC ATAAAATCCC CAGCCATATC ACAATACCAA 
KC687325     CATTTAGCAG GAGTATCTTC AATTCTAGGG GCTATCAACT TCATTACTAC AGCAATCAAC ATAAAATCCC CAGCCATATC ACAATACCAA 
KC687330     CATTTAGCAG GAGTATCTTC AATTCTAGGG GCTATCAACT TCATTACTAC AGCAATCAAC ATAAAATCCC CAGCCATATC ACAATACCAA 
KC687316     CATTTAGCAG GAGTATCTTC AATTCTAGGG GCTATCAACT TCATTACTAC AGCAATCAAC ATAAAATCCC CAGCCATATC ACAATACCAA 
Consensus    ********** ********** ********** ********** ********** ********** ********** ********** **********

Asterisks indicate the identical sequences among haplotypes, respectively

Dashes indicate the no data from each haplotype sequence.
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                       550          560          570         580         590         600          610         620         630
HPO01        ACACCCCTAT TTGTATGATC AGTACTTATT ACAGCTGTCC TATTACTACT ATCGCTACCA GTACTAGCTG CAGGCATCAC TATACTATTA 
HPO02        ACACCCCTAT TTGTATGATC AGTACTTATT ACAGCTGTCC TATTACTACT ATCGCTACCA GTACTAGCTG CAGGCATCAC TATACTATTA 
HPO03        ACACCCCTAT TTGTATGATC AGTACTTATT ACAGCTGTCC TATTACTACT ATCGCTACCA GTACTAGCTG CAGGCATCAC TATACTATTA 
HPO04        ACACCCCTAT TTGTATGATC AGTACTTATT ACAGCTGTCC TATTACTACT ATCGCTACCA GTACTAGCTG CAGGCATCAC TATACTATTA 
HPO05        ACACCCCTAT TTGTATGATC AGTACTTATT ACAGCTGTCC TATTACTACT ATCGCTACCA GTACTAGCTG CAGGCATCAC TATACTATTA 
MZ043616     ACACCCCTAT TTGTATGATC AGTACTTATT ACAGCTGTCC TATTACTACT ATCGCTACCA GTACTAGCTG CAGGCATCAC TATACTATTA 
MZ043617     ACACCCCTAT TTGTATGATC AGTACTTATT ACAGCTGTCC TATTACTACT ATCGCTACCA GTACTAGCTG CAGGCATCAC TATACTATTA 
KC687333     ACACCCCTAT TTGTATGATC AGTACTTATT ACAGCTGTCC TATTACTACT ATCGCTACCA GTACTAGCTG CAGGCATCAC TATACTATTA 
KC687257     ACACCCCTAT TTGTATGATC AGTACTTATT ACAGCTGTCC TATTACTACT ATCGCTACCA GTACTAGCTG CAGGCATCAC TATACTATTA 
KC687320     ACACCCCTAT TTGTATGATC AGTACTTATT ACAGCTGTCC TATTACTACT ATCGCTACCA GTACTAGCTG CAGGCATCAC TATACTATTA 
KC687325     ACACCCCTAT TTGTATGATC AGTACTTATT ACAGCTGTCC TATTACTACT ATCGCTACCA GTACTAGCTG CAGGCATCAC TATACTATTA 
KC687330     ACACCCCTAT TTGTATGATC AGTACTTATT ACAGCTGTCC TATTACTACT ATCGCTACCA GTACTAGCTG CAGGCATCAC TATACTATTA 
KC687316     ACACCCCTAT TTGTTTGATC AGTACTTATT ACAGCTGTCC TATTACTACT ATCGCTACCA GTACTAGCTG CAGGCATCAC TATACTATTA 
Consensus    ********** **** ***** ********** ********** ********** ********** ********** ********** ********** 
                       640          650         660         670          680         690         700          710         720
HPO01        ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACCTTCTTT GACCCTTCAG GAGGAGGAGA CCCAATCCTA TATCAACACT TATTCTGATT CTTTGGTCAT 
HPO02        ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACCTTCTTT GACCCTTCAG GAGGAGGAGA CCCAATCCTA TATCAACACT TATTCTGATT CTTTGGTCAC 
HPO03        ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACCTTCTTT GACCCTTCAG GAGGAGGAGA CCCAATCCTA TATCAACACT TATTCTGATT CTTTGGTCAC 
HPO04        ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACCTTCTTT GACCCTTCAG GAGGAGGAGA CCCAATCCTA TATCAACACT TATTCTGATT CTTTGGTCAC 
HPO05        ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACCTTCTTT GACCCTTCAG GAGGAGGAGA CCCAATCCTA TATCAACACT TATTCTGATT CTTTGGTCAC 
MZ043616     ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACCTTCTTT GACCCTTCAG GAGGAGGAGA CCCAATCCTA TATCAACACT TATTCTGATT CTTTGGTCAC 
MZ043617     ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACCTTCTTT GACCCTTCAG GAGGAGGAGA CCCAATCCTA TATCAACACT TATTCTGATT CTTTGGTCAC 
KC687333     ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACCTTCTTT GACCCTTCAG GAGGAGGAGA CCCAATCCTA TATCAACACT TATTCTGATT CTTTGGTCAC 
KC687257     ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACCTTCTTT GACCCTTCAG GAGGAGGAGA CCCAATCCTA TATCAACACT TATTCTGATT CTTTGGTCAC 
KC687320     ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACCTTCTTT GACCCTTCAG GAGGAGGAGA CCCAATCCTA TATCAACACT TATTCTGATT CTTTGGTCAC 
KC687325     ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACCTTCTTT GACCCTTCAG GAGGAGGAGA CCCAATCCTA TATCAACACT TATTCTGATT CTTTGGTCAC 
KC687330     ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACCTTCTTT GACCCTTCAG GAGGAGGAGA CCCAATCCTA TATCAACACT TATTCTGATT CTTTGGTCAC 
KC687316     ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACCTTCTTT GACCCTTCAG GAGGAGGAGA CCCAATCCTA TATCAACACT TATTCTGATT CTTTGGTCAC 
Consensus    ********** ********** ********** ********** ********** ********** ********** ********** *********  
                       730          740         750         760          770         780         790          800         810
HPO01        CCAGAAGTAT ATATCCTAAT CCTACCTGGA TTTGGTATAA TCTCCCACGT CGTCACCTAT TACGCTGGCA AAAAAGAACC TTTTGGCTAC 
HPO02        CCAGAAGTAT ATATCCTAAT CCTACCTGGA TTTGGTATAA TCTCCCACGT CGTCACCTAT TACGCTGGCA AAAAAGAACC TTTTGGCTAC 
HPO03        CCAGAAGTAT ATATCCTAAT CCTACCTGGA TTTGGTATAA TCTCCCACGT CGTCACCTAT TACGCTGGCA AAAAAGAACC TTTTGGCTAC 
HPO04        CCGGAAGTAT ATATCCTAAT CCTACCTGGA TTTGGTATAA TCTCCCACGT CGTCACCTAT TACGCTGGCA AAAAAGAACC TTTTGGCTAC 
HPO05        CCAGAAGTAT ATATCCTAAT CCTACCTGGA TTTGGTATAA TCTCCCACGT CGTCACCTAT TACGCTGGCA AAAAAGAACC TTTTGGCTAC 
MZ043616     CCAGAAGTAT ATATCCTAAT CCTACCTGGA TTTGGTATAA TCTCCCACGT CGTCACCTAT TACGCTGGCA AAAAAGAACC TTTTGGCTAC 
MZ043617     CCAGAAGTAT ATATCCTAAT CCTACCTGGA TTTGGTATAA TCTCCCACGT CGTCACCTAT TACGCTGGCA AAAAAGAACC TTTTGGCTAC 
KC687333     CCAGAAGTAT ATATCCTAAT CCTACCTGGA TTTGGTATAA TCTCCCACGT CGTCACCTAT TACGCTGGCA AAAAAGAACC TTTTGGCTAC 
KC687257     CCAGAAGTAT ATATCCTAAT CCTACCTGGA TTTGGTATAA TCTCCCACGT CGTCACCTAT TACGCTGGCA AAAAAGAACC TTTTGGCTAC 
KC687320     CCAGAAGTAT ATATCCTAAT CCTACCTGGA TTTGGTATAA TCTCCCACGT CGTCACCTAT TACGCTGGCA AAAAAGAACC TTTTGGCTAC 
KC687325     CCAGAAGTAT ATATCCTAAT CCTACCTGGA TTTGGTATAA TCTCCCACGT CGTCACCTAT TACGCTGGCA AAAAAGAACC TTTTGGCTAC 
KC687330     CCAGAAGTAT ATATCCTAAT CCTACCTGGA TTTGGTATAA TCTCCCACGT CGTCACCTAT TACGCTGGCA AAAAAGAACC TTTTGGCTAC 
KC687316     CCAGAAGTAT ATATCCTAAT CCTACCTGGA TTTGGTATAA TCTCCCACGT CGTCACCTAT TACGCTGGCA AAAAAGAACC TTTTGGCTAC 
Consensus    ** ******* ********** ********** ********** ********** ********** ********** ********** ********** 
                       820         830          840         850          860         870         880          890         900
HPO01        ATAGGAATAG TTTGAGCAAT AATATCCATT GGGTTCTTAG GCTTCATCGT ATGAGCCCAC CACATGTTTA CCGTCGGAAT AGACGTAGAC 
HPO02        ATAGGAATAG TTTGAGCAAT AATATCCATT GGGTTCTTAG GCTTCATCGT ATGAGCCCAC CACATGTTTA CCGTCGGAAT AGACGTAGAC 
HPO03        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HPO04        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HPO05        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
MZ043616     ATAGGAATAG TTTGAGCAAT AATATCCATT GGGTTCTTAG GCTTCATCGT ATGAGCCCAC CACATGTTTA CCGTCGGAAT AGACGTAGAC 
MZ043617     ATAGGAATAG TTTGAGCAAT AATATCCATT GGGTTCTTAG GCTTCATCGT ATGAGCCCAC CACATGTTTA CCGTCGGAAT AGACGTAGAC 
KC687333     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687257     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687320     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687325     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687330     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687316     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
Consensus                                                                                                       
                       910         920          930         940         950          960         970          980         990
HPO01        ACTCGAGCCT ATTTTACATC CGCAACAATA ATTATCGCCA TCCCAACGGG GGTAAAAGTA TTCAGCTGGT TAGCTACCCT GCACGGAGGA 
HPO02        ACTCGAGCCT ATTTTACATC CGCAACAATA ATTATCGCCA TCCCAACGGG GGTAAAAGTA TTCAGCTGGT TAGCTACCCT GCACGGAGGA 
HPO03        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HPO04        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HPO05        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
MZ043616     ACTCGAGCCT ATTTTACATC CGCAACAATA ATTATCGCCA TCCCAACGGG GGTAAAAGTA TTCAGCTGGT TAGCTACCCT GCACGGAGGA 
MZ043617     ACTCGAGCCT ATTTTACATC CGCAACAATA ATTATCGCCA TCCCAACGGG GGTAAAAGTA TTCAGCTGGT TAGCTACCCT GCACGGAGGA 
KC687333     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687257     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687320     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687325     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687330     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687316     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
Consensus                                                                                                       
                      1000        1010         1020        1030        1040         1050       1060         1070        1080
HPO01        ATAGTTAAAT GAGATGCCGC CATACTATGA GCCCTCGGCT TCATCTTCCT CTTTACTATC GGAGGGCTAA CAGGCATCGT ACTAGCCAAT 
HPO02        ATAGTTAAAT GAGATGCCGC CATACTATGA GCCCTCGGCT TCATCTTCCT CTTTACTATC GGAGGGCTAA CAGGCATCGT ACTAGCCAAT 
HPO03        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HPO04        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HPO05        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
MZ043616     ATAGTTAAAT GAGATGCCGC CATACTATGA GCCCTCGGCT TCATCTTCCT CTTTACTATC GGAGGGCTAA CAGGCATCGT ACTAGCCAAT 
MZ043617     ATAGTTAAAT GAGATGCCGC CATACTATGA GCCCTCGGCT TCATCTTCCT CTTTACTATC GGAGGGCTAA CAGGCATCGT ACTAGCCAAT 
KC687333     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687257     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687320     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687325     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687330     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687316     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
Consensus                                                                                                       
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                       1090        1100        1110        1120         1130       1140        1150        1160         1170
HPO01        TCATCATTAG ACATTGTACT GCATGACACT TACTATGTAG TAGCACATTT CCACTATGTT CTATCAATAG GGGCTGTATT CGCCATTATA 
HPO02        TCATCATTAG ACATTGTACT GCATGACACT TACTATGTAG TAGCACATTT CCACTATGTT CTATCAATAG GGGCTGTATT CGCCATTATA 
HPO03        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HPO04        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HPO05        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
MZ043616     TCATCATTAG ACATTGTACT GCATGACACT TACTATGTAG TAGCACATTT CCACTATGTT CTATCAATAG GGGCTGTATT CGCCATTATA 
MZ043617     TCATCATTAG ACATTGTACT GCATGACACT TACTATGTAG TAGCACATTT CCACTATGTT CTATCAATAG GGGCTGTATT CGCCATTATA 
KC687333     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687257     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687320     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687325     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687330     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687316     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
Consensus                                                                                                       
                       1180        1190        1200        1210        1220        1230        1240        1250         1260
HPO01        GCAGGATTTA CCCATTGATT CCCACTTTTC ACAGGATACT CATTACACCA AACTTGAGCA AAAGTACACT TTGGCGTAAT ATTTGCAGGA 
HPO02        GCAGGATTTA CCCATTGATT CCCACTTTTC ACAGGATACT CATTACACCA AACTTGAGCA AAAGTACACT TTGGCGTAAT ATTTGCAGGA 
HPO03        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HPO04        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HPO05        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
MZ043616     GCAGGATTTA CCCATTGATT CCCACTTTTC ACAGGATACT CATTACACCA AACTTGAGCA AAAGTACACT TTGGCGTAAT ATTTGCAGGA 
MZ043617     GCAGGATTTA CCCATTGATT CCCACTTTTC ACAGGATACT CATTACACCA AACTTGAGCA AAAGTACACT TTGGCGTAAT ATTTGCAGGA 
KC687333     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687257     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687320     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687325     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687330     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687316     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
Consensus                                                                                                       
                       1270        1280        1290        1300        1310        1320        1330        1340         1350
HPO01        GTCAACATAA CCTTTTTCCC TCAACATTTT CTAGGTCTTG CTGGAATACC ACGACGTTAT TCCGATTACC CAGACGCATA CACCCTATGA 
HPO02        GTCAACATAA CCTTTTTCCC TCAACATTTT CTAGGTCTTG CTGGAATACC ACGACGTTAT TCCGATTACC CAGACGCATA CACCCTATGA 
HPO03        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HPO04        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HPO05        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
MZ043616     GTCAACATAA CCTTTTTCCC TCAACATTTT CTAGGTCTTG CTGGAATACC ACGACGTTAT TCCGATTACC CAGACGCATA CACCCTATGA 
MZ043617     GTCAACATAA CCTTTTTCCC TCAACATTTT CTAGGTCTTG CTGGAATACC ACGACGTTAT TCCGATTACC CAGACGCATA CACCCTATGA 
KC687333     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687257     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687320     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687325     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687330     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687316     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
Consensus                                                                                                       
                       1360        1370        1380        1390        1400        1410        1420        1430         1440
HPO01        AATTCTATCT CATCAATCGG ATCCTTAATT TCCTTAGTAG CAGTAATTAT AATAATATTT ATTATCTGAG AAGCATTCTC CTCAAAACGA 
HPO02        AATTCTATCT CATCAATCGG ATCCTTAATT TCCTTAGTAG CAGTAATTAT AATAATATTT ATTATCTGAG AAGCATTCTC CTCAAAACGA 
HPO03        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HPO04        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HPO05        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
MZ043616     AATTCTATCT CATCAATCGG ATCCTTAATT TCCTTAGTAG CAGTAATTAT AATAATATTT ATTATCTGAG AAGCATTCTC CTCAAAACGA 
MZ043617     AATTCTATCT CATCAATCGG ATCCTTAATT TCCTTAGTAG CAGTAATTAT AATAATATTT ATTATCTGAG AAGCATTCTC CTCAAAACGA 
KC687333     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687257     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687320     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687325     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687330     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687316     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
Consensus                                                                                                       
                      1450         1460        1470        1480        1490        1500        1510         1520
HPO01        AAAGTTATAA AAATTGAACT TACAACCACC AATGTAGAGT GACTTCATGG CTGCCCACCT CCACATCATA CCTACGAAGA A
HPO02        AAAGTTATAA AAATTGAACT TACAACCACC AATGTAGAGT GACTTCATGG CTGCCCACCT CCACATCATA CCTATGAAGA A
HPO03        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HPO04        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
HPO05        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
MZ043616     AAAGTTATAA AAATTGAACT TACAACCACC AATGTAGAGT GACTTCATGG CTGCCCACCT CCACATCATA CCTATGAAGA A
MZ043617     AAAGTTATAA AAATTGAACT TACAACCACC AATGTAGAGT GACTTCATGG CTGCCCACCT CCACATCATA CCTATGAAGA A
KC687333     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687257     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687320     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687325     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687330     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC687316     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
Consensus                                                                                                       
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                        10           20          30           40          50           60          70           80          90
HMC01        ATGACCACAA ATCTACGAAA AACTCACCCA ATAATAAAAA TCATCAGCAA CTCATTCATC GATCTCCCAA GCCCCTCTAA CATCTCTGCT 
MMC02        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- -ATCTCTGCT 
MMC03        ---------- ATCTACGAAA AACTCACCCA ATAATAAAAA TCATCAACAA CTCATTCATC GATCTCCCAA GCCCCTCTAA TATCTCTGCT 
MMC04        ---------- ATCTACGAAA AACTCACCCA ATAATAAAAA TCATCAACAA CTCATTCATC GATCTCCCAA GCCCCTCTAA TATCTCTGCT 
MMC05        ---------- ATCTACGAAA AACTCACCCA ATAATAAAAA TCATCAACAA CTCATTCATC GATCTCCCAA GCCCCTCTAA TATCTCTGCT 
MMC06        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
MMC07        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
MMC08        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
MMC09        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
MMC10        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
MMC11        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
MMC12        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KC692465     ATGACCATAA ATCTACGAAA AACTCACCCA ATAATAAAAA TTATCAACAA CTCATTCATC GACCTCCCAA CCCCTTCTAA CATCTCTGCT 
KP100054     ATGACCATAA ATCTACGAAA AACTCACCCA ATAATAAAAA TTATCAACAA CTCATTCATC GACCTCCCAA CCCCTTCTAA CATCTCTGCT 
DQ453753     ATGACCACAA ACCTACGAAA AACTCATCCA ATAATAAAAA TTATTAATAA CTCATTCATC GACCTCCCAA GCCCCTCTAA CATCTCTGCT 
HM131942     ATGACCACAA ACCTACGAAA AACTCACCCA ATAGTAAAAA TTATCAACAA CTCATTCATC GACCTCCCGA GCCCTTCTAA TATCTCTGCT 
KP100055     ATGACCGTAA ATGTACGAAA AACTCACCCA ATAGTAAAAA TTATCAACAA CTCATTCATT GACCTCCCAA GCCCTTCCAA TATCTCTGCT 
KR921566     ATGACCACAA ATCTACGAAA AACTCACCCA ATAATAAAAA TCATCAACAA CTCATTCATC GATCTCCCAA GTCCCTCTAA TATCTCTGCT 
KR921503     ATGACCACAA ATCTACGAAA AACTCACCCA ATAATAAAAA TCATCAACAA CTCATTCATC GATCTCCCAA GTCCCTCTAA TATCTCTGCT 
AP019397     ATGACCGTAA ATCTACGAAA AACTCACCCA ATAATAAAAA TCATCAACAA CTCATTCATC GATCTCCCAA GCCCCTCTAA CATCTCTGCT 
KT951839     ATGACCACAA ATCTACGAAA AACTCACCCA ATAATAAAAA TCATCAACAA CTCATTCATC GATCTCCCAA GCCCCTCTAA TATCTCTGCT 
Consensus                                                                                                       
                       100          110         120         130          140         150         160          170         180
HMC01        TTATGAAACT TCGGATCACT ACTAGGCACC TGCCTAATCC TACAAATCAC TACCGGAATC TTCCTAGCAA TACACTACTC ACCAGACATC 
MMC02        TTATGAAACT TCGGATCACT ACTAGGCACC TGCCTAATCC TACAAATCAC TACCGGAATC TTCCTAGCAA TACACTACTC ACCAGACATC 
MMC03        TTATGAAACT TCGGATCACT ACTAGGCACC TGCCTAATCC TACAAATCAC TACCGGAATC TTCCTAGCAA TACACTACTC ACCAGACATC 
MMC04        TTATGAAACT TCGGATCACT ACTAGGCACC TGCCTAATCC TACAAATCAC TACCGGAATC TTCCTAGCAA TACACTACTC ACCAGACATC 
MMC05        TTATGAAACT TCGGATCACT ACTAGGCACC TGCCTAATCC TACAAATCAC TACCGGAATC TTCCTAGCAA TACACTACTC ACCAGACATC 
MMC06        ---------- --GGATCACT ACTAGGCACC TGCCTAATCC TACAAATCAC TACCGGAATC TTCCTAGCAA TACACTACTC ACCAGACATC 
MMC07        ---------- ---------- ---------- ------ATCC TACAAATCAC TACCGGAATC TTCCTAGCAA TACACTACTC ACCAGACATC 
MMC08        ---------- ---------- ---------- ------ATCC TACAAATCAC TACCGGAATC TTCCTAGCAA TACACTACTC ACCAGACATC 
MMC09        ---------- ---------- ---------- ------ATCC TACAAATCAC TACCGGAATC TTCCTAGCAA TACACTACTC ACCAGACATC 
MMC10        ---------- ---------- ---------- ------ATCC TACAAATCAC TACCGGAATC TTCCTAGCAA TACACTACTC ACCAGACATC 
MMC11        ---------- ---------- ---------- ------ATCC TACAAATCAC TACCGGAATC TTCCTAGCAA TACACTACTC ACCAGACATC 
MMC12        ---------- ---------- ---------- ------ATCC TACAAATCAC TACCGGAATC TTCCTAGCAA TACACTACTC ACCAGACATC 
KC692465     TTATGAAACT TTGGATCACT ACTAGGCACC TGCCTAATCC TACAAATCAC TACCGGAATC TTCCTAGCAA TACACTACTC ACCAGACATC 
KP100054     TTATGAAACT TTGGATCACT ACTAGGCACC TGCCTAATCC TACAAATCAC TACCGGAATC TTCCTAGCAA TACACTACTC ACCAGACATC 
DQ453753     TTATGAAACT TCGGATCACT ACTAGGTACC TGCCTAATCC TACAAATCAT TACCGGAATC TTCCTAGCAA TACACTACTC ACCAGACATC 
HM131942     TTATGAAACT TTGGATCACT ACTAGGCACC TGCCTAATCC TACAAATCAT GACCGGAATC TTCCTAACAA TACACTACTC ACCAGACATC 
KP100055     TTATGAAACT TTGGATCACT ACTAGGCGCC TGCCTAATCT TACAAATCAT TACTGGAATC TTCCTAGCAA TACACTACTC ACCAGATATC 
KR921566     TTATGAAACT TCGGATCACT ACTAGGCACC TGCCTAATCC TACAAATCAC TACCGGAATC TTCCTAGCAA TACACTACTC ACCAGACATC 
KR921503     TTATGAAACT TCGGATCACT ACTAGGCACC TGCCTAATCC TACAAATCAC TACCGGAATC TTCCTAGCAA TACACTACTC ACCAGACATC 
AP019397     CTATGAAACT TCGGATCACT ACTAGGCACC TGCCTAATCC TACAAATCAT TACCGGAATC TTCCTAGCAA TACACTACTC ACCAGACATC 
KT951839     TTATGAAACT TCGGATCACT ACTAGGCACC TGCCTAATCC TACAAATCAT TACCGGAATC TTCCTAGCAA TACACTACTC ACCAGACATC 
Consensus                                                   ***  *********   ** ****** ****** *** ********** ****** *** 
                       190          200         210          220         230         240          250         260         270
HMC01        TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCATATC ACCCGAGACG TACAATACGG ATGACTTATC CGCAATATAC ATGCTAACGG GGCCTCCATT 
MMC02        TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCATATC ACCCGAGACG TACAATACGG ATGACTTATC CGCAATATAC ATGCTAACGG GGCCTCCATT 
MMC03        TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCATATC ACCCGAGACG TACAATACGG ATGACTTATC CGCAATATAC ATGCTAACGG GGCCTCCATT 
MMC04        TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCATATC ACCCGAGACG TACAATACGG ATGACTTATC CGCAATATAC ATGCTAACGG GGCCTCCATT 
MMC05        TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCATATC ACCCGAGACG TACAATACGG ATGACTTATC CGCAATATAC ATGCTAACGG GGCCTCCATT 
MMC06        TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCATATC ACCCGAGACG TACAATACGG ATGACTTATC CGCAATATAC ATGCTAACGG GGCCTCCATT 
MMC07        TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCATATC ACCCGAGACG TACAATACGG ATGACTTATC CGCAATATAC ATGCTAACGG GGCCTCCATT 
MMC08        TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCATATC ACCCGAGACG TACAATACGG ATGACTTATC CGCAATATAC ATGCTAACGG GGCCTCCATT 
MMC09        TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCATATC ACCCGAGACG TACAATACGG ATGACTTATC CGCAATATAC ATGCTAACGG GGCCTCCATT 
MMC10        TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCATATC ACCCGAGACG TACAATACGG ATGACTTATC CGCAATATAC ATGCTAACGG GGCCTCCATT 
MMC11        TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCATATC ACCCGAGACG TACAATACGG ATGACTTATC CGCAATATAC ATGCTAACGG GGCCTCCATT 
MMC12        TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCATATC ACCCGAGACG TACAATACGG ATGAATTATC CGCAATATAC ATGCTAAAGG GGCCTCCATT 
KC692465     TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCATATC ACCCGAGACG TACAATATGG ATGACTAATC CGCAATATAC ATGCCAACGG GGCCTCCATC 
KP100054     TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCATATC ACCCGAGACG TACAATATGG ATGACTAATC CGCAATATAC ATGCCAACGG GGCCTCCATC 
DQ453753     TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCATATT ACCCGAGACG TACAATACGG ATGACTTATC CGCAATATTC ATGCCAACGG AGCCTCCATC 
HM131942     TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCATATT ACTCGAGACG TACAATACGG CTGACTTATC CGCAATATAC ATGCCAACGG GGCCTCCATC 
KP100055     TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCATATC ACCCGAGACG TACAATACGG ATGGCTCATC CGCAATATAC ATGCTAACGG GGCCTCCATC 
KR921566     TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCATATC ACCCGAGACG TACAATACGG ATGACTTATC CGCAATATAC ATGCCAACGG GGCCTCCATC 
KR921503     TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCATATC ACCCGAGACG TACAATACGG ATGACTTATC CGCAATATAC ATGCCAACGG GGCCTCCATC 
AP019397     TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCATATT ACCCGAGACG TACAATACGG ATGACTTATC CGCAATATAC ATGCCAACGG GGCCTCCATC 
KT951839     TCACTAGCAT TCTCATCAGT AGCCCATATC ACCCGAGACG TGCAATACGG ATGACTTATC CGCAATATAC ATGCCAACGG GGCCTCCATC 
Consensus    ********** ********** *********  ** ******* * ***** **  **  * *** ********* **** ** **  ********  
                       280          290         300         310          320         330         340          350         360
HMC01        TTCTTCATAT GCATTTACCT CCACATTGGC CGAGGACTTT ACTATGGCTC ATACTTATAC AAAGAAACCT GAAACACAGG AATCATCCTA 
MMC02        TTCTTCATAT GCATTTACCT CCACATTGGC CGAGGACTTT ACTATGGCTC ATACTTATAC AAAGAAACCT GAAACACAGG AATCATCCTA 
MMC03        TTCTTCATAT GCATTTACCT CCACATTGGC CGAGGACTTT ACTATGGCTC ATACTTATAC AAAGAAACCT GAAACACAGG AATCATCCTA 
MMC04        TTCTTCATAT GCATTTACCT CCACATTGGC CGAGGACTTT ACTATGGCTC ATACTTATAC AAAGAAACCT GAAACACAGG AATCATCCTA 
MMC05        TTCTTCATAT GCATTTACCT CCACATTGGC CGAGGACTTT ACTATGGCTC ATACTTATAC AAAGAAACCT GAAACACAGG AATCATCCTA 
MMC06        TTCTTCATAT GCATTTACCT CCACATTGGC CGAGGACTTT ACTATGGCTC ATACTTATAC AAAGAAACCT GAAACACAGG AATCATCCTA 
MMC07        TTCTTCATAT GCATTTACCT CCACATTGGC CGAGGACTTT ACTATGGCTC ATACTTATAC AAAGAAACGT GAAACACAGG AATCATCCTA 
MMC08        TTCTTCATAT GCATTTACCT CCACATTGGC CGAGGACTTT ACTATGGCTC ATACTTATAC AAAGAAACCT GAAACACAGG AATCATCCTA 
MMC09        TTCTTCATAT GCATTTACCT CCACATTGGC CGAGGACTTT ACTATGGCTC ATACTTATAC AAAGAAACCT GAAACACAGG AATCATCCTA 
MMC10        TTCTTCATAT GCATTTACCT CCACATTGGC CGAGGACTTT ACTATGGCTC ATACTTATAC AAAGAAACCT GAAACACAGG AATCATCCTA 
MMC11        TTCTTCATAT GCATTTACCT CCACATTGGC CGAGGACTTT ACTATGGCTC ATACTTATAC AAAGAAACCT GAAACACAGG AATCATCCTA 
MMC12        TTCTTCATAT GCATTTACCT CCACATTGGC CGAGGACTTT ACTATGGCTC ATACTTATAC AAAGAAACCT GAAACACAGG AATCATCCTA 
KC692465     TTCTTCATAT GCATTTACCT CCACATTGGT CGAGGACTTT ATTATGGCTC ATATTTATAC AAAGAAACCT GAAACACAGG AATCATCCTA 
KP100054     TTCTTCATAT GCATTTACCT CCACATTGGT CGAGGACTTT ATTATGGCTC ATATTTATAC AAAGAAACCT GAAACACAGG AATCATCCTA 
DQ453753     TTCTTCATAT GTCTCTATCT CCACATTGGT CGAGGACTTT ACTATGGCTC ATACTTGTAT AAAGAAACCT GAAACACAGG AATCATCCTA 
HM131942     TTCTTCATAT GCATCTACCT CCACATTGGT CGAGGGCTTT ACTATGGCTC ATACTTATAC AAAGAAACCT GAAACACAGG AATCATCCTA 
KP100055     TTCTTCATAT GCATCTACCT CCACATTGGT CGAGGACTTT ACTATGGCTC ATACTTATAT AAAAAAACCT GAAACACCGG AATCATCCTA 
KR921566     TTCTTCATAT GCATTTACCT CCACATTGGC CGAGGACTTT ACTATGGCTC ATACTTATAC AAAGAAACCT GAAACACAGG AATCATCCTA 
KR921503     TTCTTCATAT GCATTTACCT CCACATTGGC CGAGGACTTT ACTATGGCTC ATACTTATAC AAAGAAACCT GAAACACAGG AATCATCCTA 
AP019397     TTCTTCATAT GCATTTACCT CCACATCGGC CGAGGACTGT ACTATGGCTC ATACTTATAC AAAGAAACAT GAAACACAGG AATTATCCTA 
KT951839     TTCTTCATAT GCATTTACCT CCACATTGGC CGAGGACTTT ACTATGGCTC ATACCTATAC AAAGAAACCT GAAACACAGG AATTATCCTA 
Consensus    ********** *  * ** ** ****** **  ***** ** * * ******** ***  * **  *** **** * ******* ** *** ****** 

Asterisks indicate the identical sequences among haplotypes, respectively

Dashes indicate the no data from each haplotype sequence.
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                       370          380         390         400          410         420         430          440         450
HMC01        CTATTCCTAA CTATAGCCAC TGCATTCGTA GGATACGTCC TACCATGAGG CCAAATATCA TTCTGGGGCG CCACTGTCAT CACCAACCTA 
MMC02        CTATTCCTAA CTATAGCCAC TGCATTCGTA GGGTACGTCC TACCATGAGG CCAAATATCA TTCTGGGGCG CCACTGTCAT CACCAACCTA 
MMC03        CTATTCCTAA CTATAGCCAC TGCATTCGTA GGATACGTCC TACCATGAGG CCAAATATCA TTCTGGGGCG CCACTGTCAT CACCAACCTA 
MMC04        CTATTCCTAA CTATAGCCAC TGCATTCGTA GGATACGTCC TACCATGAGG CCAAATATCA TTCTGGGGCG CCACTGTCAT CACCAACCTA 
MMC05        CTATTCCTAA CTATAGCCAC TGCATTCGTA GGATACGTCC TACCATGAGG CCAAATATCA TTCTGGGGCG CCACTGTCAT CACCAACCTA 
MMC06        CTATTCCTAA CTATAGCCAC TGCATTCGTA GGATACGTCC TACCATGAGG CCAAATATCA TTCTGGGGCG CCACTGTCAT CACCAACCTA 
MMC07        CTATTCCTAA CTATAGCCAC TGCATTCGTA GGATACGTCC TACCATGAGG CCAAATATCA TTCTGGGGCG CCACTGTCAT CACCAACCTA 
MMC08        CTATTCCTAA CTATAGCCAC TGCATTCGTA GGATACGTCC TACCATGAGG CCAAATATCA TTCTGGGGCG CCACTGTCAT CACCAACCTA 
MMC09        CTATTCCTAA CTATAGCCAC TGCATTCGTA GGATACGTCC TACCATGAGG CCAAATATCA TTCTGGGGCG CCACTGTCAT CACCAACCTA 
MMC10        CTATTCCTAA CTATAGCCAC TGCATTCGTA GGATACGTCC TACCATGAGG CCAAATATCA TTCTGGGGCG CCACTGTCAT CACCAACCTA 
MMC11        CTATTCCTAA CTATAGCCAC TGCATTCGTA GGATACGTCC TACCATGAGG CCAAATATCA TTGTGGGGCG CCACTGTCAT CACCAACCTA 
MMC12        CTATTCCTAA CTATAGCCAC TGCATTCGTA GGATACGTCC TACCATGAGG CCAAATATCA TTCTGGGGCG CCACTGTCAT CACCAACCTA 
KC692465     CTATTCCTAA CTATAGCCAC TGCATTCGTA GGTTACGTCC TACCATGGGG CCAAATATCA TTCTGGGGTG CCACTGTCAT CACCAACCTA 
KP100054     CTATTCCTAA CTATAGCCAC TGCATTCGTA GGTTACGTCC TACCATGGGG CCAAATATCA TTCTGGGGTG CCACTGCCAT CACCAACCTA 
DQ453753     CTATTCCTAA CTATAGCTAC TGCATTCGTA GGCTACGTCC TACCATGGGG TCAAATATCA TTCTGAGGCG CCACTGTCAT CACCAACCTA 
HM131942     TTATTCCTAA CCATAGCCAC TGCATTCGTA GGCTACGTCC TACCATGAGG CCAAATATCA TTCTGGGGCG CCACTGTCAT CACCAACCTA 
KP100055     CTATTCCTAA CTATAGCTAC TGCATTAGTA GGTTACGTCT TACCATGAGG CCAGATATCA TTCTGAGGCG CCACTGTCAT CACCAATTTA 
KR921566     CTATTCCTAA CTATAGCCAC TGCATTCGTA GGTTATGTCC TACCATGAGG TCAAATATCA TTCTGGGGCG CCACTGTCAT CACCAACCTA 
KR921503     CTATTCCTAA CTATAGCCAC TGCATTCGTA GGTTATGTCC TACCATGAGG TCAAATATCA TTCTGGGGCG CCACTGTCAT CACCAACCTA 
AP019397     CTATTCCTAA CTATAGCCAC TGCATTCGTA GGTTACGTCC TACCATGAGG CCAAATATCA TTCTGAGGCG CCACTGTCAT CACCAACCTA 
KT951839     CTATTCCTAA CTATGGCCAC TGCATTCGTA GGTTACGTCC TACCATGAGG TCAAATATCA TTCTGAGGCG CCACTGTCAT CACCAACTTA 
Consensus     ********* * ** ** ** ****** *** ** ** ***  ******* **  ** ****** ** ** ** * ****** *** ******  ** 
                       460          470          480         490         500         510         520          530         540
HMC01        CTCTCAGCCA CCCCTTACAT TGGCAATACC CTTGTACAAT GAATTTGAGG AGGATTCTCA GTAGACAATG CCACCCTAAC CCGATTCTTC 
MMC02        CTCTCAGCCA CCCTTTACAT TGGCAATACC CTCGTACAAT GAATTTGAGG AGGATTCTCA GTAGACAATG CCACCCTAAC CCGATTCTTC 
MMC03        CTCTCAGCCA CCCCTTACAT TGGCAATACC CTTGTACAAT GAATTTGAGG AGGATTCTCA GTAGACAATG CCACCCTAAC CCGATTCTTC 
MMC04        CTCTCAGCCA CCCCTTACAT TGGCAATACC CTTGTACAAT GAATTTGAGG AGGATTCTCA GTAGACAATG CCACCCTAAC CCGATTCTTC 
MMC05        CTCTCAGCCA CCCCTTACAT TGGCAATACC CTTGTACAAT GAATTTGAGG AGGATTCTCA GTAGACAATG CCACCCTAAC CCGATTCTTC 
MMC06        CTCTCAGCCA CCCCTTACAT TGGCAATACC CTTGTACAAT GAATTTGAGG AGGATTCTCA GTAGACAATG CCACCCTAAC CCGATTCTTC 
MMC07        CTCTCAGCCA CCCCTTACAT TGGCAATACC CTTGTACAAT GAATTTGAGG AGGATTCTCA GTAGACAATG CCACCCTAAC CCGATTCTTC 
MMC08        CTCTCAGCCA CCCCTTACAT TGGCAATACC CTTGTACAAT GAATTTGAGG AGGATTCTCA GTAGACAATG CCACCCTAAC CCGATTCTTC 
MMC09        CTCTCAGCCA CCCCTTACAT TGGCAATACC CTTGTACAAT GAATTTGAGG AGGATTCTCA GTAGACAATG CCACCCTAAC CCGATTCTTC 
MMC10        CTCTCAGCCA CCCCTTACAT TGGCAATACC CTTGTACAAT GAATTTGAGG AGGATTCTCA GTAGACAATG CCACCCTAAC CCGATTCTTC 
MMC11        CTCTCAGCCA CCCCTTACAT TGGCAATACC CTTGTACAAT GAATTTGAGG AGGATTCTCA GTAGACAATG CCACCCTAAC CCGATTCTTC 
MMC12        CTCTCAGCCA CCCCTTACAT TGGCAATACC CTTGTACAAT GAATTTGAGG AGGATTCTCA GTAGACAATG CCACCCTAAC CCGATTCTTC 
KC692465     CTCTCAGCCA CCCCTTACAT TGGTAACACC CTTGTACAAT GAATTTGAGG AGGGTTCTCA GTAGATAACG CCACCCTAAC CCGATTCTTC 
KP100054     CTCTCAGCCA CCCCTTACAT TGGTAACACC CTTGTACAAT GAATTTGAGG AGGGTTCTCA GTAGATAACG CCACCCTAAC CCGATTCTTC 
DQ453753     CTCTCAGCCA CCCCTTACAT TGGTAACACC CTCGTACAAT GAATTTGAGG GGGGTTCTCA GTAGACAATG CCACCCTAAC CCGATTCTTT 
HM131942     CTCTCAGCCA CCCCTTACAT TGGCAACACC CTTGTACAAT GAATTTGAGG AGGATTCTCA GTAGACAATG CCACCCTAAC CCGATTCTTC 
KP100055     CTCTCAGCCA CCCCTTACAT TGGCAACACC CTTGTACAAT GAATCTGAGG GGGATTCTCA GTAGACAATG CTACCCTAAC CCGATTCTTC 
KR921566     CTATCGGCCA CCCCTTACAT TGGCAATACC CTTGTACAAT GAATTTGAGG GGGGTTCTCA GTAGACAATG CCACCCTAAC CCGATTCTTC 
KR921503     CTATCGGCCA CCCCTTACAT TGGCAATACC CTTGTACAAT GAATTTGAGG GGGGTTCTCA GTAGACAATG CCACCCTAAC CCGATTCTTC 
AP019397     CTCTCAGCCA CCCCTTACAT TGGTAGCACC CTTGTACAAT GAATTTGAGG AGGATTCTCA GTAGACAATG CCACCCTAAC CCGATTCTTC 
KT951839     CTATCAGCCA CCCCTTACAT CGGCAACACC CTTGTACAAT GAATTTGAGG AGGATTCTCA GTAGACAATG CCACCCTAAC CCGATTCTTT 
Consensus    ** ** **** *** ******  ** *  *** ** ******* **** *****  ** ****** ***** ** * * ******** *********  
                       550          560         570         580          590         600         610          620         630
HMC01        ACCTTTCACT TTCTACTCCC CTTTGCCATC GCCGGTTTAG CAGCTGTACA TTTACTCTTC CTCCACGAAA CAGGATCAAA CAATCCAACA 
MMC02        ACCTTTCACT TTCTACTCCC CTTTGCCATC GCCGGTTTAG CAGCTGTACA TTTACTCTTC CTCCACGAAA CAGGATCAAA CAATCCAACA 
MMC03        ACCTTTCACT TTCTACTCCC CTTTGCCATC GCCGGTTTAG CAGCTGTACA TTTACTCTTC CTCCACGAAA CCGGATCAAA CAATCCAACA 
MMC04        ACCTTTCACT TTCTACTCCC CTTTGCCATC GCCGGTTTAG CAGCTGTACA TTTACTCTTC CTCCACGAAA CCGGATCAAA CAATCCAACA 
MMC05        ACCTTTCACT TTCTACTCCC CTTTGCCATC GCCGGTTTAG CAGCTGTACA TTTACTCTTC CTCCACGAAA CCGGATCAAA CAATCCAACA 
MMC06        ACCTTTCACT TTCTACTCCC CTTTGCCATC GCCGGTTTAG CAGCTGTACA TTTACTCTTC CTCCACGAAA CAGGATCAAA CAATCCAACA 
MMC07        ACCTTTCACT TTCTACTCCC CTTTGCCATC GCCGGTTTAG CAGCTGTACA TTTACTCTTC CTCCACGAAA CCGGATCAAA CAATCCAACA 
MMC08        ACCTTTCACT TTCTACTCCC CTTTGCCATC GCCGGTTTAG CAGCTGTACA TTTACTCTTC CTCCACGAAA CCGGATCAAA CAATCCAACA 
MMC09        ACCTTTCACT TTCTACTCCC CTTTGCCATC GCCGGTTTAG CAGCTGTACA TTTACTTTTC CTCCACGAAA CCGGATCAAA CAATCCAACA 
MMC10        ACCTTTCACT TTCTACTCCC CTTTGCCATC GCCGGTTTAG CAGCTGTACA TTTACTCTTC CTCCACGAAA CCGGATCAAA CAATCCAACA 
MMC11        ACCTTTCACT TTCTACTCCC CTTTGCCATC GCCGGTTTAG CAGCTGTACA TTTACTCTTC CTCCACGAAA CCGGATCAAA CAATCCAACA 
MMC12        ACCTTTCACT TTCTACTCCC CTTTGCCATC GCCGGTTTAG CAGCTGTACA TTTACTCTTC CTCCACGAAA CCGGATCAAA CAATCCAACA 
KC692465     ACCTTTCACT TCCTACTCCC CTTCGCCATC GCCGGTTTAG CAGCTGTACA TTTGCTTTTC CTTCACGAAA CCGGATCAAA TAACCCAACA 
KP100054     ACCTTTCACT TCCTACTCCC CTTCGCCATC GCCGGTTTAG CAGCTGTACA TTTGCTTTTC CTTCACGAAA CCGGATCAAA TAACCCAACA 
DQ453753     ACCTTCCATT TTCTACTCCC CTTCACTATT GCCGGCTTAG CAGCCGTACA TTTACTCTTC CTCCACGAAA CCGGATCAAA CAATCCTACC 
HM131942     ACCTTTCACT TCCTACTCCC CTTCGCCATT GCCGGCTTAG CAGCCGTACA TTTACTCTTC CTCCACGAAA CCGGATCAAA CAATCCCACA 
KP100055     ACCTTTCACT TCCTACTCCC CTTCGCCATT GCCGGTTTAG CAGCCGTACA TTTACTCTTC CTTCACGAAA CCGGATCAAA TAATCCAACA 
KR921566     ACCTTTCACT TTCTACTCCC CTTTGCTATT GCCGGTTTAG CAGCTGTACA TTTACTCTTC CTCCACGAAA CCGGATCAAA CAATCCAACA 
KR921503     ACCTTTCACT TTCTACTCCC CTTTGCTATT GCCGGTTTAG CAGCTGTACA TTTACTCTTC CTCCACGAAA CCGGATCAAA CAATCCAACA 
AP019397     ACCTTTCACT TTCTTCTCCC TTTTGCCATC GCCGGCTTAG CAGCTGTACA TTTACTCTTC CTCCACGAAA CCGGATCAAA CAACCCAATA 
KT951839     ACCTTTCACT TTCTACTCCC CTTTGCCATT GCCGGTTTAG CAGCTGTACA TTTACTCTTC CTCCACGAAA CCGGATCAAA CAATCCAACA 
Consensus    ***** ** * * ** *****  **  * **  ***** **** **** ***** *** ** *** ** ******* * ********  ** ** *   
                        640         650         660         670          680         690          700         710         720
HMC01        GGATTAAACT CGAACGCTGA CAAAATCCCT TTCCACCCCT ACTTCTCATA CAAAGACTTA CTAGGCCTCA TCTTAATACT CACCCTCCTA 
MMC02        GGATTAAACT CGAACGCTGA CAAAATCCCT TTCCACCCCT ACTTCTCATA CAAAGACTTA CTAGGCCTCA TCTTAATACT CACCCTCCTA 
MMC03        GGATTAAACT CGAACGCTGA CAAAATCCCT TTCCACCCCT ACTTCTCATA CAAAGACTTA CTAGGCCTCA TCTTAATACT CACCCTCCTA 
MMC04        GGATTAAACT CGAACGCTGA CAAAATCCCT TTCCACCCCT ACTTCTCATA CAAAGACTTA CTAGGCCTCA TCTTAATACT CACCCTCCTA 
MMC05        GGATTAAACT CGAACGCTGA CAAAATCCCT TTCCACCCCT ACTTCTCATA CAAAGACTTA CTAGGCCTCA TCTTAATACT CACCCTCCTA 
MMC06        GGATTAAACT CGAACGCTGA CAAAATCCCT TTCCACCCCT ACTTCTCATA CAAAGACTTA CTAGGCCTCA TCTTAATACT CACCCTCCTA 
MMC07        GGATTAAACT CGAACGCTGA CAAAATCCCT TTCCACCCCT ACTTCTCATA CAAAGACTTA CTAGGCCTCA TCTTAATACT CACCCTCCTA 
MMC08        GGATTAAACT CGAACGCTGA CAAAATCCCT TTCCACCCCT ACTTCTCATA CAAAGACTTA CTAGGCCTCA TCTTAATACT CACCCTCCTA 
MMC09        GGATTAAACT CGAACGCCGA CAAAATCCCT TTCCACCCCT ACTTCTCATA CAAAGACTTA CTAGGCCTCA TCTTAATACT CACCCTCCTA 
MMC10        GGATTAAACT CGAACGCTGA CAAAATCCCT TTCCACCCCT ACTTCTCATA CAAAGACTTA CTAGGCCTCA TCTTAATACT CACCCTCCTA 
MMC11        GGATTAAACT CGAACGCTGA CAAAATCCCT TTCCACCCCT ACTTATCATA CAAAGACTTA CTAGGCCTCA TCTTAATACT CACCCTCCTA 
MMC12        GGATTAAACT CGAACGCTGA CAAAATCCCT TTCCACCCCT ACTTCTCATA CAAAGACTTA CTAGGCCTCA TCTTAATACT CACCCTCCTA 
KC692465     GGACTAAACG CAAACGCTGA CAAAATCCCC TTCCACCCCT ACTTCTCATA CAAAGACTTA CTAGGCCTCA TCCTAATACT CACCCTTCTA 
KP100054     GGACTAAACG CAAACGCTGA CAAAATCCCC TTCCACCCCT ACTTCTCATA CAAAGACTTA CTAGGCCTCA TCCTAATACT CACCCTTCTA 
DQ453753     GGATTAAACT CAAACGCCGA CAAAATCCCC TTCCATCCCT ACTTCTCATA CAAAGACCTA CTAGGCCTCA TCTCAATACT CACCCTTCTT 
HM131942     GGATTAAACT CAAACGCCGA CAAAATCCCC TTTCACCCCT ACTTCTCATA CAAAGACCTG TTAGGTCTCA TCTTAATGCT CACCCTTCTT 
KP100055     GGATTAAACT CAAACGCTGA TAAAATCCCC TTCCACCCCT ACTTCTCATA CAAAGACTTA TTAGGCCTCA TCTTAATACT CACCATCCTA 
KR921566     GGATTAAACT CAAACGCCGA CAAAATCCCT TTCCACCCCT ACTTCTCATA CAAAGACTTA TTAGGCCTCA TCTTAATACT TACTCTCTTA 
KR921503     GGATTAAACT CAAACGCCGA CAAAATCCCT TTCCACCCCT ACTTCTCATA CAAAGACTTA CTAGGCCTCA TCTTAATACT TACTCTCTTA 
AP019397     GGATTAAACT CGAACGCTGA CAAAATCCCT TTCCACCCCT ACTTCTCATA CAAAGACTTA CTAGGCCTCA TCTTAATACT TACCCTCCTA 
KT951839     GGATTAAACT CGAACGCTGA CAAAATCCCC TTCCACCCCT ACTTCTCATA TAAAGACTTA CTAGGCCTCA TCTTAATACT TACCCTCCTA 
Consensus    *** *****  * ***** **  ********  ** ** **** **** *****  ****** *   **** **** **  *** **  **  *  *  
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                       730          740         750          760         770         780         790          800         810
HMC01        CTCACCCTAG CATTGTTCTT CCCAAATCTC TTAGGTGACC CAGATAACTT CACACCAGCT AATCCCTTAT CCACTCCCCC CCACATTAAA 
MMC02        CTCACCCTAG CATTGTTCTT CCCAAATCTC TTAGGTGACC CAGATAACTT CACACCAGCT AATCCCTTAT CCACTCCCCC CCACATTAAA 
MMC03        CTCACCCTAG CATTGTTCTT CCCAAATCTC TTAGGTGACC CAGATAACTT CACACCAGCT AATCCCTTAT CCACTCCCCC CCACATTAAA 
MMC04        CTCACCCTAG CATTGTTCTT CCCAAATCTC TTAGGTGACC CAGATAACTT CACACCAGCT AATCCCTTAT CCACCCCCCC CCACATTAAA 
MMC05        CTCACCCTAG CATTGTTCTT CCCAAATCTC TTAAGTGACC CAGATAACTT CACACCACCT AATCCCTTAT CCACCCCCCC CCACATTAAA 
MMC06        CTCACCCTAG CATTGTTCTT CCCAAATCTC TTAAGTGACC CAGATAACTT CACACCAGCT AATCCCTTAT CCACTCCCCC CCACATTAAA 
MMC07        CTCACCCTAG CATTGTTCTT CCCAAATCTC TTAGGTGACC CAGATAACTT CACACCAGCT AATCCCTTAT CCACTCCCCC CCACATTAAA 
MMC08        CTCACCCTAG CATTGTTCTT CCCAAATCTC TTAGGTGACC CAGATAACTT CACACCAGCC AATCCCTTAT CCACTCCCCC CCACATTAAA 
MMC09        CTCATCCTAG CATTGTTCTT CCCAAACCTC TTAGGTGACC CGGACAACTT CACACCAGCT AATCCCTTAT CCACCCCCCC CCACATTAAA 
MMC10        CTCACCCTAG CATTGTTCTT CCCAAATCTC TTAGGTGACC CAGACAACTT CACACCAGCT AATCCCTTAT CCACCCCCCC CCACATTAAA 
MMC11        CTCACCCTAG CATTGTTCTT CCCAAATCTC TTAGGTGACC CAGATAACTT CACACCAGCT AATCCCTTAT CCACTCCCCC CCACATTAAA 
MMC12        CTCACCCTAG CATTGTTCTT CCCAAATCTC TTAGGTGACC CAGATAACTT CACACCAGCT AATCCCTTAT CCACTCCCCC CCACATTAAA 
KC692465     CTAATCCTAG CATTATTCTC CCCAAACCTT CTAGGAGACC CAGACAACTT CACGCCAGCT AACCCCCTAT CCACTCCCCC CCATATCAAA 
KP100054     CTAATCCTAG CATTATTCTC CCCAAACCTT CTAGGAGACC CAGACAACTT CACGCCAGCT AACCCCCTAT CCACTCCCCC CCATATCAAA 
DQ453753     TTAATCCTAG CATTATTCTT CCCAAACCTT CTGGGCGACC CAGACAACTT CACACCAGCT AACCCCCTAT CCACTCCCCC CCACATCAAA 
HM131942     TTAATCCTCG CATTATTCTC CCCAAATCTT CTAACCGACC CAGACAACTT CACACCAGCC AACCCCCTAT CCACTCCCCC CCACATCAAA 
KP100055     TTAATCCTAG CATTATTCTC CCCAAATCTC CTAGGAGACC CAGACAACTT CACACCAGCT AACCCATTAT CCACTCCCCC CCACATCAAA 
KR921566     CTTATCCTAG CATTGTTCTT CCCAAACCTC CTAGGTGACC CGGACAACTT CACACCAGCT AATCCATTAT CCACTCCCCC CCACATTAAA 
KR921503     CTTATCCTAG CATTGTTCTT CCCAAACCTC CTAGGTGACC CGGACAACTT CACACCAGCT AATCCATTAT CCACTCCCCC CCACATTAAA 
AP019397     CTCATCCTAG TATTGTTCTC CCCAAATCTC CTAGGTGACC CAGATAACTT CACACCAGCT AATCCATTAT CCACTCCCCC CCACATTAAA 
KT951839     CTCACCCTAG CATTGTTCTC CCCAAATCTC CTGGGTGACC CGGACAACTT CACACCAGCT AATCCCTTGT CCACTCCTCC CCACATTAAA 
Consensus     * * *** *  *** ****  ****** **   *    **** * ** ***** *** *** *  ** **  * * **** ** ** *** ** *** 
                       820          830         840         850          860         870          880         890         900
HMC01        CCAGAATGAT ACTTCCTCTT CGCCTACGCA ATCCTTCGAT CTATCCCAAA CAAACTAGGA GGCGTACTTG CCCTCATAGC CTCCATTCTC 
MMC02        CCAGAATGGT ACTTCCTCTT CGCCTACGCA ATCCTTCGAT CTATCCCAAA CAAACTAGGA GGCGTACTTG CCCTCATAGC CTCCATTCTC 
MMC03        CCAGAATGAT ACTTCCTCTT CGCCTACGCA ATCCTTCGAT CTATCCCAAA CAAACTAGGA GGCGTACTTG CCCTCATAGC CTCCATTCTC 
MMC04        CCAGAATGAT ACTTCCTCTT CGCCTACGCA ATCCTTCGAT CTATCCCAAA CAAACTAGGA GGCGTACTTG CCCTCATAGC CTCCATTCTC 
MMC05        CCAGAATGAT ACTTCCTCTT CGCCTACGCA ATCCTTCGAT CTATCCCAAA CAAACTAGGA GGCGTACTTG CCCTCATAGC CTCCATTCTC 
MMC06        CCAGAATGAT ACTTCCTCTT CGCCTACGCA ATCCTTCGAT CTATCCCAAA CAAACTAGGA GGCGTACTTG CCCTCATAGC CTCCATTCTC 
MMC07        CCAGAATGAT ACTTCCTCTT CGCCTACGCA ATCCTTCGAT CTATCCCAAA CAAACTAGGA GGCGTACTTG CCCTCATAGC CTCCATTCTC 
MMC08        CCAGAATGAT ACTTCCTCTT CGCCTACGCA ATCCTTCGAT CTATCCCAAA CAAACTAGGA GGCGTACTTG CCCTCATAGC CTCCATTCTC 
MMC09        CCAGAATGAT ACTTCCTCTT CGCCTACGCA ATCCTTCGAT CTATCCCAAA CAAACTAGGA GGCGTACTTG CCCTCATAGC CTCCATTCTC 
MMC10        CCAGAATGAT ACTTCCTCTT CGCCTACGCA ATCCTTCGAT CTATCCCAAA CAAACTAGGA GGCGTACTTG CCCTCATAGC CTCCATTCTC 
MMC11        CCAGAATGAT ACTTCCTCTT CGCCTACGCA ATCCTTCGAT CTATCCCAAA CAAACTAGGA GGCGTACTTG CCCTCATAGC CTCCATTCTC 
MMC12        CCAGAATGAT ACTTCCTCTT CGCCTACGCA ATCCTTCGAT CTATCCCAAA CAAACTAGGA GGCGTACTTG CCCTCATAGC CTCCATTCTC 
KC692465     CCAGAATGAT ACTTCCTTTT CGCCTACGCA ATCCTCCGAT CCATCCCAAA CAAACTAGGA GGCGTACTTG CCCTTTTAGC CTCTATCCTA 
KP100054     CCAGAATGAT ACTTCCTTTT CGCCTACGCA ATCCTCCGAT CCATCCCAAA CAAACTAGGA GGCGTACTTG CCCTTTTAGC CTCTATCCTA 
DQ453753     CCAGAGTGAT ACTTCCTATT CGCCTACGCA ATCCTCCGAT CCATCCCAAA CAAATTAGGA GGCGTACTTG CCCTTCTAGC CTCTATCCTC 
HM131942     CCAGAATGAT ACTTCCTCTT CGCCTACGCA ATCCTCCGAT CCATCCCAAA CAAACTAGGA GGTGTACTTG CCCTTCTAGC CTCTATCCTT 
KP100055     CCAGAATGAT ACTTTCTATT CGCCTACGCA ATCCTCCGAT CCATCCCAAA CAAATTGGGA GGCGTACTTG CCCTTCTAGC CTCTATCCTC 
KR921566     CCAGAATGAT ACTTCCTCTT CGCCTACGCA ATCCTCCGAT CTATCCCAAA CAAACTAGGA GGCGTACTTG CCCTCATAGC ATCTATCCTT 
KR921503     CCAGAATGAT ACTTCCTCTT CGCCTACGCA ATCCTCCGAT CTATCCCAAA CAAACTAGGA GGCGTACTTG CCCTCATAGC ATCTATCCTT 
AP019397     CCAGAATGAT ACTTCCTCTT CGCCTATGCA ATCCTCCGAT CTATCCCAAA CAAACTAGGA GGCGTACTTG CCCTTATAGC CTCTATCCTT 
KT951839     CCAGAATGAT ACTTCCTCTT CGCCTACGCA ATCCTCCGAT CTATCCCAAA CAAACTAGGA GGCGTACTTG CCCTCATAGC CTCCATCCTT 
Consensus    ***** ** * **** ** ** ****** *** ***** **** * ******** **** * *** ** ******* ****  ****  ** ** **  
                       910          920         930         940          950         960         970          980         990
HMC01        GTACTATTCA TAATGCCAAT CTTACATACA TCAAAACAAC GCACAGCTTC ATTCCGACCA CTCACCCAAA CCTTATTCTG ATGTCTAACA 
MMC02        GTACTATTCA TAATGCCAAT CTTACATACA TCAAAACAAC GCACAGCTTC ATTCCGACCA CTCACCCAAA CCT------- ---------- 
MMC03        GTACTATTCA TAATGCCAAT CTTACATACA TCAAAACAAC GCACAGCTTC ATTCCGACCA CTCACCCAAA CCTTATTCTG ATGTCTAACA 
MMC04        GTACTATTCA TAATGCCAAT CTTACATACA TCAAAACAAC GCACAGCTTC ATTCCGACCA CTCACCCAAA CCTTATTCTG ATGTCTAACA 
MMC05        GTACTATTCA TAATGCCAAT CTTACATACA TCAAAACAAC GCACAGCTTC ATTCCGACCA CTCACCCAAA CCTTATTCTG ATGTCTAACA 
MMC06        GTACTATTCA TAATGCCAAT CTTACATACA TCAAAACAAC GCACAGCTTC ATTCCGACCA CTCACCCAAA CCTTATTCTG ATGTCTAACA 
MMC07        GTACTATTCA TAATGCCAAT CTTACATACA TCAAAACAAC GCACAGCTTC ATTCCGACCA CTCACCCAAA CCTTATTCTG ATGTCTAACA 
MMC08        GTACTATTCA TAATGCCAAT CTTACATACA TCAAAACAAC GCACAGCTTC ATTCCGACCA CTCACCCAAA CCTTATTCTG ATGTCTAACA 
MMC09        GTACTATTTA TAATGCCAAT CTTACATACA TCAAAACAAC GCACAGCTTC ATTCCGACCA CTCACCCAAA CCTTATTCTG ATGTCTAACA 
MMC10        GTACTATTCA TAATGCCAAT CTTACATACA TCAAAACAAC GCACAGCTTC ATTCCGACCA CTCACCCAAA CCTTATTCTG ATGTCTAACA 
MMC11        GTACTATTCA TAATGCCAAT CTTACATACA TCAAAACAAC GCACAGCTTC ATTCCGACCA CTCACCCAAA CCTTATTCTG ATGTCTAACA 
MMC12        GTACTATTCA TAATGCCAAT CTTACATACA TCAAAACAAC GCACAGCTTC ATTCCGACCA CTCACCCAAA CCTTATTCTG ATGTCTAACA 
KC692465     GTACTATTTA TAATACCAAC CTTACACACA TCAAAACAAC GTACAGCCTC ATTCCGACCG CTTACCCAAA CCCTATTCTG ATGTTTAACA 
KP100054     GGACTATTTA TAATACCAAC CTTACACACA TCAAAACAAC GTACAGCCTC ATTCCGACCG CTTACCCAAA CCCTATTCTG ATGTTTAACA 
DQ453753     GTACTATTCA TAATGCCAAC CTTACATACA TCAAAACAAC GTACAGCTTC ATTTCGACCA CTGACCCAAA CCCTATTCTG ATGTCTAACA 
HM131942     GTATTATTTA TAATGCCAAC CTTACACACA TCAAAACAAC GTACAGCTTC ATTCCGACCA TTGACCCAAA CCCTATTCTG ATGCCTAACA 
KP100055     GTACTATTTA CAATGCCAAC CTTACACACA TCAAAACAAC GTTCATCCTC ATTCCGACCA TTAACCCAAA CTCTGTTCTG ATGCTTGACA 
KR921566     GTACTATTTA TAATGCCAAT CTTACATACA TCAAAACAGC GTACAGCTTC ATTCCGACCC CTCACCCAAA CCTTATTCTG ATGTCTAACA 
KR921503     GTACTATTTA TAATGCCAAT CTTACATACA TCAAAACAGC GTACAGCTTC ATTCCGACCC CTCACCCAAA CCTTATTCTG ATGTCTAACA 
AP019397     GTACTATTCA TAATGCCAAT CCTACACACA TCAAAACAAC GTACAGCCTC ATTCCGACCC CTCACCCAAA CCTTATTCTG GTGCCTAACA 
KT951839     GTACTATTTA TAATGCCAAC CTTACATACA TCAAAACAAC GTACAGCTTC ATTCCGACCA CTCACCCAAA CTTTATTCTG ATGCCTAACA 
Consensus    * * **** *  *** ****  * **** *** ******** * *  ** * ** *** *****   * ******* *                     
                       1000        1010        1020        1030        1040        1050        1060        1070         1080
HMC01        GCCGACCTCC TAGTACTCAC ATGAATCGGA GGACAACCAG TCGAAGATCC ATTCATCACT ATCGGCCAAG CAGCCTCTAT CCTATACTTT 
MMC02        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
MMC03        GCCGACCTCC TAGTACTCAC ATGAATCGGA GGACAACCAG TCGAAGATCC ATTCATCACT ATCGGCCAAG CAGCCTCTAT CCTATACTTT 
MMC04        GCCGACCTCC TAGTACTCAC ATGAATCGGA GGACAACCAG TCGAAGATCC ATTCATCACT ATCGGCCAAG CAGCCTCTAT CCTATACTTT 
MMC05        GCCGACCTCC TAGTACTCAC ATGAATCGGA GGACAACCAG TCGAAGATCC ATTCATCACT ATCGGCCAAG CAGCCTCTAT CCTATACTTT 
MMC06        GCCGACCTCC TAGTACTCAC ATGAATCGGA GGACAACCAG TCGAAGATCC ATTCATCACT ATCGGCCAAG CAGCCTCTAT CCTATACTTT 
MMC07        GCCGACCTCC TAGTACTCAC ATGAATCGGA GGACAACCAG TCGAAGATCC ATTCATCACT ATCGGCCAAG CAGCCTCTAT CCTATACTTT 
MMC08        GCCGACCTCC TAGTACTCAC ATGAATCGGA GGACAACCAG TCGAAGATCC ATTCATCACT ATCGGCCAAG CAGCCTCTAT CCTATACTTT 
MMC09        GCCGACCTCC TAGTACTCAC ATGAATCGGA GGACAACCAG TCGAAGATCC ATTCATCACT ATCGGCCAAG CAGCCTCTAT CCTATACTTT 
MMC10        GCCGACCTCC TAGTACTCAC ATGAATCGGA GGACAACCAG TCGAAGATCC ATTCATCACT ATCGGCCAAG CAGCCTCTAT CCTATACTTT 
MMC11        GCCGACCTCC TAGTACTCAC ATGAATCGGA GGACAACCAG TAGAAGATCC ATTCATCACT ATCGGCCAAG CAGCCTCTAT CCTATACTTT 
MMC12        GCCGACCTCC TAGTACTCAC ATGAATCGGA GGACAACCAG TAGAAGATCC ATTCATCACT ATCGGCCAAG CAGCCTCTAT CCTATACTTT 
KC692465     GCCGATCTTC TAGTACTTAC ATGAATCGGG GGACAACCAG TCGAAGATCC ATTTATTACC ATCGGCCAAA CAGCCTCCAT CCTATACTTC 
KP100054     GCCGATCTTC TAGTACTTAC ATGAATCGGG GGACAACCAG TCGAAGATCC ATTTATTACC ATCGGCCAAA CAGCCTCCAT CCTATACTTC 
DQ453753     GCCAATCTAC TAGTACTTAC ATGAATCGGA GGACAACCAG TCGAAAACCC ATTTATCACC ATCGGTCAAA CAGCCTCTAT CCTATACTTC 
HM131942     GCTGATCTAC TAGTACTTAC ATGAATCGGG GGGCAACCAG TCGAAAATCC ATTCATCATC ATTGGTCAAA CAGCCTCTAT CCTATACTTT 
KP100055     GCTGATCTAC TAGTACTTAC ATGAATCGGA GGGCAACCAG TCGAAGATCC ATTTATCACT ATCGGCCAAG CAGCCTCTAT CCTATACTTC 
KR921566     GCTGATCTCC TGGTACTCAC ATGA------ ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
KR921503     GCTGATCTCC TGGTACTCAC ATGA------ ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- 
AP019397     GCTGATCTAC TAGTACTCAC ATGAATCGGA GGACAACCAG TCGAAGATCC ATTTATCACC ATCGGCCAAG CAGCCTCTAT CCTATACTTT 
KT951839     GCTGATCTCC TAGTACTCAC ATGAATCGGA GGACAACCAG TCGAAAATCC ATTTATCACC ATCGGCCAAG CAGCCTCTAT CCTATACTTT 
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Appendix 7. Continued

                       1090        1100        1110        1120        1130        1140
HMC01        ATAACCCTCC TAACACTTAT GCCCCTCATA GGATTAATTG AAAACAAAAT ACTAGATCAA ---------
MMC02        ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------
MMC03        ATAACCCTCC TAACACTTAT ACCCCTCATA GGATTAATTG AAAACAAAAT ACTAGATCAA ---------
MMC04        ATAACCCTCC TAACACTTAT ACCCCTCATA GGATTAATTG AAAACAAAAT ACTAGATCAA ---------
MMC05        ATAACCCTCC TAACACTTAT ACCCCTCATA GGATTAATTG AAAACAAAAT ACTAGATCAA ---------
MMC06        ATAACCCTCC TAACACTTAT GCCCCTCATA GGATTAATTG AAAACAAAAT ACTAGATC-- ---------
MMC07        ATAACCCTCC TAACACTTAT ACCCCTCATA GGATTAATTG AAAACAAAAT ACTAGACCAA AAATACTCT
MMC08        ATAACCCTCC TAACACTTAT ACCCCTCATA GGATTAATTG AAAACAAAAT ACTAGATCAA AAATACTCT
MMC09        ATAACCCTCC TAACACTTAT ACCCCTCATA GGATTAATTG AAAACAAAAT ACTAGATCAA AAATACTCT
MMC10        ATAACCCTCC TAACACTTAT ACCCCTCATA GGATTAATTG AAAACAAAAT ACTAGATCAA AAATACTCT
MMC11        ATAACCCTCC TAACACTTAT ACCCCTCATA GGATTAATTG AAAACAAAAT ACTAGATCAA AAATACTCT
MMC12        ATAACCCTCC TAACACTTAT ACCCCTCATA GGATTAATTG AAAACAAAAT ACTAGATCAA AAATACTCT
KC692465     ATAATCCTTC TAACACTTAT ACCCCTCATA GGATTAATTG AAAACAAAAT ACTAAACCAA AAAT-----
KP100054     ATAATCCTTC TAACACTTAT ACCCCTCATA GGATTAATTG AAAACAAAAT ACTAAACCAA AAATA----
DQ453753     ATAATCGTCC TAACACTTAT ACCCCTCATA GGACTAATCG AAAACAAAAT ACTAAACCAA AAATACT--
HM131942     ATAATCCTCC TGATACTTAT ACCCCTCATA GGACTAATTG AAAACAAAAT ACTAAACCAA AAAT-----
KP100055     ACAATCCTCC TAACACTTAT ACCCCTCATA GGACTGATTG AAAACAAAAT ACTAAACCAA AAAT-----
KR921566     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------
KR921503     ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------
AP019397     ATAACCCTCC TAACTCTTAT ACCCCTCATA GGATTAATTG ---------- ---------- ---------
KT951839     ATAATCCTCC TAACACTTAT ACCCCTTATA GGGCTAATTG AAAACAAAAT ACTAGGCCAA AAAT-----
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Appendix 8. Multiple alignments of CO1 haplotype sequences of Mauremys

                         10          20           30          40           50          60           70           80          90
MW774618     ---------- CCCGTTGATT TTTTTCTACA AACCACAAAG ACATTGGCAC CTTATATTTG ATTTTCGGAG CCTGAGCAGG TATAGTAGGC 
FJ871126     GTGTTTTTAA CCCGTTGATT TTTTTCTACA AACCACAAAG ACATTGGCAC CTTATATTTG ATTTTCGGAG CCTGAGCAGG TATAGTAGGC 
KC333650     GTGTTTTTAA CCCGTTGATT TTTTTCTACA AACCACAAAG ACATTGGCAC CTTATATTTG ATTTTCGGAG CCTGAGCAGG TATAGTAGGC 
KC692465     GTGTTTTTAA CCCGTTGATT TTTTTCTACA AACCATAAAG ACATTGGCAC CCTATATTTG ATTTTCGGGG CCTGAGCAGG TATAGTAGGC 
KP100054     GTGTTTTTAA CCCGTTGATT TTTTTCTACA AACCATAAAG ACATTGGCAC CCTATATTTG ATTTTCGGGG CCTGAGCAGG TATAGTAGGC 
KJ700438     GTGTTTTTAA CCCGCTGATT TTTTTCTACA AACCACAAAG ACATTGGCAC CCTATATTTG ATTTTCGGGG CCTGAGCAGG TATAGTAGGC 
FJ469674     GTGTTTTTAA CCCGCTGATT TTTTTCTACA AACCACAAAG ACATTGGCAC CCTATATTTG ATTTTCGGGG CCTGAGCAGG TATAGTAGGC 
AY676201     GTGTTTTTAA CCCGCTGATT TTTTTCTACA AACCACAAAG ACATTGGCAC CCTTTATCTA ATTTTCGGGG CCTGAGCAGG TATAGTAGGC 
KT951839     GTGTTTTTAA CCCGTTGATT TTTTTCTACA AACCACAAAG ACATTGGCAC CTTATATTTG ATTTTCGGGG CCTGAGCAGG TATAGTAGGC 
AP019397     GTGTTTTTAA CCCGTTGATT TTTTTCTACA AACCACAAAG ACATTGGCAC CTTATATTTA ATTTTTGGGG CCTGAGCAGG TATAGTAGGC 
KP100055     GTGTTTTTAA CCCATTGATT TTTTTCTACA AACCATAAAG ACATTGGCAC CCTATATTTG ATTTTCGGGG CCTGAGCAGG TATAGTAGGC 
DQ453753     GTGTTTTTAA CCCGTTGATT TTTTTCTACA AACCATAAAG ACATTGGCAC CTTATATTTA ATTTTCGGGG CCTGAGCAGG TATAGTAGGC 
HM131942     GTGTTTTTAA CCCGTTGATT TTTTTCTACA AACCACAAAG ACATTGGCAC CCTATATTTG ATTTTCGGGG CCTGAGCAGG TATAGTAGGC 
Consensus                 ***  ***** ********** ***** **** ********** * * *** *  ***** ** * ********** ********** 
                        100         110          120         130         140          150         160          170         180
MW774618     ACAGCATTAA GTTTATTAAT CCGCGCAGAA TTAAGCCAAC CGGGAGCCCT CCTAGGCGAC GACCAAATCT ATAATGTAAT CGTTACAGCC 
FJ871126     ACAGCATTAA GTTTATTAAT CCGCGCAGAA TTAAGCCAAC CGGGAGCCCT CCTAGGCGAC GACCAAATCT ATAATGTAAT CGTTACAGCC 
KC333650     ACAGCATTAA GTTTATTAAT CCGCGCAGAA TTAAGCCAAC CGGGAGCCCT CCTAGGCGAC GACCAAATCT ATAATGTAAT CGTTACAGCC 
KC692465     ACAGCATTAA GTTTGTTAAT CCGTGCAGAA TTAAGCCAAC CGGGAGCCCT CCTAGGGGAC GACCAAATCT ATAATGTTAT CGTTACAGCT 
KP100054     ACAGCATTAA GTTTGTTAAT CCGTGCAGAA TTAAGCCAAC CGGGAGCCCT CCTAGGGGAC GACCAAATCT ATAATGTTAT CGTTACAGCT 
KJ700438     ACAGCATTAA GTTTATTAAT CCGCGCAGAA TTAAGCCAAC CTGGAGCCCT CCTAGGGGAC GACCAAATCT ATAATGTTAT CGTTACAGCC 
FJ469674     ACAGCATTAA GTTTATTAAT CCGCGCAGAA TTAAGCCAAC CTGGAGCCCT CCTAGGGGAC GACCAAATCT ATAATGTTAT CGTTACAGCC 
AY676201     ACAGCATTAA GTTTATTAAT CCGCGCAGAA TTAAGCCAAC CTGGAGCCCT CCTAGGGGAC GACCAAATCT ATAATGTTAT CGTTACAGCC 
KT951839     ACAGCATTAA GTTTATTAAT CCGCGCAGAA TTAAGCCAAC CGGGAGCCCT CCTAGGGGAC GACCAAATCT ATAATGTTAT CGTTACAGCC 
AP019397     ACAGCATTAA GTTTATTAAT CCGCGCAGAA TTAAGCCAAC CGGGGGCCCT CCTAGGGGAC GACCAAATCT ATAATGTTAT CGTTACAGCC 
KP100055     ACAGCATTAA GTTTGTTAAT CCGTGCAGAA TTAAGCCAAC CGGGAGCCCT CCTAGGGGAC GACCAAATCT ATAATGTTAT CGTTACAGCC 
DQ453753     ACAGCATTAA GTTTATTAAT CCGTGCAGAA TTGAGCCAAC CAGGAGCCCT CCTAGGGGAC GACCAAATCT ATAATGTCAT CGTCACAGCC 
HM131942     ACAGCATTAA GTTTATTAAT CCGTGCAGAA TTGAGCCAAC CTGGAGCCCT CCTAGGGGAC GACCAAATCT ATAATGTCAT CGTTACAGCC 
Consensus    ********** **** ***** *** ****** ** ******* * ** ***** ****** *** ********** ******* ** *** *****  
                        190         200          210         220          230          240         250         260         270
MW774618     CATGCCTTTA TTATAATTTT CTTCATGGTC ATACCTATTA TAATCGGTGG CTTTGGAAAC TGACTTGTGC CCTTAATAAT TGGAGCGCCA 
FJ871126     CATGCCTTTA TTATAATTTT CTTCATGGTC ATACCTATTA TAATCGGTGG CTTTGGAAAC TGACTTGTGC CCTTAATAAT TGGAGCGCCA 
KC333650     CATGCCTTTA TTATAATTTT CTTCATGGTC ATACCTATTA TAATCGGTGG CTTTGGAAAC TGACTTGTGC CCTTAATAAT TGGAGCGCCA 
KC692465     CATGCTTTTG TCATAATTTT CTTCATGGTC ATACCTGTTA TAATCGGCGG CTTTGGGAAC TGACTTGTAC CCTTAATAAT TGGGGCGCCA 
KP100054     CATGCTTTTG TCATAATTTT CTTCATGGTC ATACCTGTTA TAATCGGCGG CTTTGGGAAC TGACTTGTAC CCTTAATAAT TGGGGCGCCA 
KJ700438     CATGCCTTTA TCATAATTTT CTTCATGGTT ATACCCGTTA TAATCGGCGG CTTTGGAAAC TGACTTGTAC CTTTAATGAT CGGAGCGCCA 
FJ469674     CATGCCTTTA TCATAATTTT CTTCATGGTT ATACCCGTTA TAATCGGCGG CTTTGGAAAC TGACTTGTAC CTTTAATGAT CGGAGCGCCA 
AY676201     CATGCCTTTA TCATAATTTT CTTCATGGTT ATACCCGTTA TAATCGGCGG CTTTGGAAAC TGACTTGTAC CTTTAATGAT CGGAGCGCCA 
KT951839     CATGCCTTTG TCATAATTTT CTTCATGGTT ATACCCATTA TAATCGGTGG CTTTGGAAAC TGACTTGTAC CTTTAATGAT TGGGGCGCCA 
AP019397     CATGCCTTTA TTATAATTTT CTTCATGGTT ATACCCATTA TAATCGGCGG CTTTGGAAAC TGACTTGTGC CACTAATAAT TGGGGCGCCA 
KP100055     CATGCCTTTA TCATAATTTT CTTCATGGTC ATACCTCTTA TAATTGGTGT CTTTGGAAAC TGACTTGTAC CCTTAATAAT TGGAGCACCA 
DQ453753     CATGCCTTCG TTATAATTTT CTTCATGGTT ATACCTGTCA TAATCGGTGG CTTTGGAAAC TGACTTGTAC CTTTAATAAT TGGAGCGCCA 
HM131942     CATGCCTTTG TCATAATTTT CTTCATGGTT ATACCTGTCA TAATCGGCGG CTTTGGAAAC TGACTTGTAC CTTTAATAAT TGGAGCGCCA 
Consensus    ***** **   * ******** *********  *****  * * **** ** *  ****** *** ******** * *  **** **  ** ** *** 
                         280         290         300          310          320         330         340          350         360
MW774618     GATATGGCAT TCCCACGTAT AAACAATATA AGCTTCTGGC TTCTACCGCC ATCTCTACTT TTACTTCTGG CCTCCTCAGG AATTGAAGCA 
FJ871126     GATATGGCAT TCCCACGTAT AAACAATATA AGCTTCTGGC TTCTACCGCC ATCTCTACTT TTACTTCTGG CCTCCTCAGG AATTGAAGCA 
KC333650     GATATGGCAT TCCCACGTAT AAACAATATA AGCTTCTGGC TTCTACCGCC ATCTCTACTT TTACTTCTGG CCTCCTCAGG AATTGAAGCA 
KC692465     GACATGGCAT TCCCACGCAT AAACAATATA AGCTTCTGAC TTCTACCCCC GTCCCTACTT TTACTTCTGG CCTCCTCGGG AATTGAAGCA 
KP100054     GACATGGCAT TCCCACGCAT AAACAATATA AGCTTCTGAC TTCTACCCCC GTCCCTACTT TTACTTCTGG CCTCCTCGGG AATTGAAGCA 
KJ700438     GATATGGCAT TCCCACGTAT AAACAATATA AGCTTCTGGC TTCTACCCCC ATCCCTACTT TTACTTCTGG CCTCCTCAGG AATTGAAGCA 
FJ469674     GATATGGCAT TCCCACGTAT AAACAATATA AGCTTCTGGC TTCTACCCCC ATCCCTACTT TTACTTCTGG CCTCCTCAGG AATTGAAGCA 
AY676201     GATATGGCAT TCCCACGTAT AAACAATATA AGCTTCTGGC TTCTACCACC ATCCCTACTT TTACTTCTGG CCTCCTCAGG AATTGAAGCA 
KT951839     GATATGGCAT TCCCACGTAT AAACAATATA AGCTTCTGGC TTCTACCACC ATCCCTACTT TTACTTCTGG CCTCCTCAGG AATTGAAGCA 
AP019397     GATATGGCAT TCCCACGTAT AAACAATATA AGCTTCTGGC TTCTACCACC ATCCCTACTT TTACTTCTAG CCTCCTCAGG AATTGAAGCA 
KP100055     GATATAGCAT TCCCGCGTAT AAACAATATA AGCTTCTGAC TTCTACCCCC ATCCCTACTT TTACCTCTAG CCTCCTCGGG AATTGAAGCA 
DQ453753     GATATGGCAT TCCCGCGTAT GAACAATATG AGTTTCTGAC TTCTACCGCC ATCCCTGCTT TTACTTCTAG CCTCCTCGGG AATTGAAGCA 
HM131942     GACATGGCAT TCCCGCGTAT AAATAATATA AGCTTTTGAC TTCTACCACC ATCCCTGCTT TTACTTCTAG CCTCCTCGGG AATTGAAGCA 
Consensus    ** ** **** **** ** **  ** *****  ** ** ** * ******* **  ** ** *** **** *** * ******* ** ********** 
                        370         380         390          400          410         420          430         440         450
MW774618     GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTATACCCA CCATTAGCTG GGAACCTGGC CCACGCTGGC GCCTCTGTAG ATCTAACTAT CTTTTCCCTT 
FJ871126     GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTATACCCA CCATTAGCTG GGAACCTGGC CCACGCTGGC GCCTCTGTAG ATCTAACTAT CTTTTCCCTT 
KC333650     GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTATACCCA CCATTAGCTG GGAACCTGGC CCACGCTGGC GCCTCTGTAG ATCTAACTAT CTTTTCCCTT 
KC692465     GGCGCAGGCA CAGGTTGAAC TGTGTATCCA CCACTAGCTG GAAACCTGGC CCACGCTGGC GCCTCTGTAG ATCTAACTAT CTTTTCCCTC 
KP100054     GGCGCAGGCA CAGGTTGAAC TGTGTATCCA CCACTAGCTG GAAACCTGGC CCACGCTGGC GCCTCTGTAG ATCTAACTAT CTTTTCCCTC 
KJ700438     GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTGTACCCA CCATTAGCTG GAAACCTAGC CCACGCTGGC GCCTCTGTAG ATCTAACTAT CTTTTCCCTT 
FJ469674     GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTGTACCCA CCATTAGCTG GAAACCTAGC CCACGCTGGC GCCTCTGTAG ATCTAACTAT CTTTTCCCTT 
AY676201     GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTGTACCCA CCATTAGCTG GAAACCTAGC CCACGCTGGC GCCTCTGTAG ATCTAACTAT CTTTTCCCTT 
KT951839     GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTGTACCCA CCATTAGCTG GAAACCTGGC CCACGCTGGC GCCTCTGTAG ATCTAACTAT CTTTTCCCTT 
AP019397     GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTGTACCCG CCATTAGCTG GAAACCTGGC CCACGCTGGT GCCTCTGTAG ATTTAACTAT CTTTTCCCTT 
KP100055     GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTATATCCA CCATTAGATG GAAACCTGGC CCACGCTGGC GCCTCTGTAG AGCTAACTAT TTTTTCCCTC 
DQ453753     GGCGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTATATCCA CCGTTAGCTG GAAACCTGGC CCACGCTGGC GCCTCTGTAG ATCTAACCAT CTTTTCCCTC 
HM131942     GGAGCAGGCA CAGGCTGAAC TGTATATCCC CCATTAGCTG GAAACCTGGC CCATGCTGGC GCCTCTGTAG ATCTAACTAT CTTTTCCCTC 
Consensus    ** ******* **** ***** *** ** **  **  *** ** * ***** ** *** *****  ********** *  **** **  ********  
                       460          470          480         490          500         510          520         530         540
MW774618     CACCTAGCAG GTGTGTCATC AATTTTAGGA GCCATTAACT TTATCACCAC AGCAATTAAC ATAAAATCTC CAGCTATATC ACAATACCAA 
FJ871126     CACCTAGCAG GTGTGTCATC AATTTTAGGA GCCATTAACT TTATCACCAC AGCAATTAAC ATAAAATCTC CAGCTATATC ACAATACCAA 
KC333650     CACCTAGCAG GTGTGTCATC AATTTTAGGA GCCATTAACT TTATCACCAC AGCAATTAAC ATAAAATCTC CAGCTATATC ACAATACCAA 
KC692465     CACCTAGCTG GTGTATCATC AATTTTAGGG GCTATCAACT TTATCACCAC AGCAATTAAC ATAAAATCTC CAGCTATATC ACAATACCAA 
KP100054     CACCTAGCTG GTGTATCATC AATTTTAGGG GCTATCAACT TTATCACCAC AGCAATTAAC ATAAAATCTC CAGCTATATC ACAATACCAA 
KJ700438     CACCTAGCAG GTGTGTCATC AATTTTAGGG GCCATCAACT TTATCACCAC AGCAATTAAC ATAAAATCTC CAGCTATATC ACAGTACCAA 
FJ469674     CACCTAGCAG GTGTGTCATC AATTTTAGGG GCCATCAACT TTATCACCAC AGCAATTAAC ATAAAATCTC CAGCTATATC ACAGTACCAA 
AY676201     CACCTAGCAG GTGTGTCATC AATTTTAGGG GCCATCAACT TTATCACCAC AGCAATTAAC ATAAAATCTC CAGCTATATC ACAGTACCAA 
KT951839     CACCTAGCAG GTGTATCATC AATTTTAGGA GCCATTAACT TTATCACCAC AGCAATTAAC ATAAAATCTC CAGCTATATC ACAGTACCAA 
AP019397     CACCTAGCAG GTGTGTCATC AATTTTAGGG GCCATCAACT TTATCACCAC AGCAATTAAC ATAAAATCTC CAGCTATATC ACAGTACCAA 
KP100055     CACCTAGCTG GTGTGTCATC AATTTTAGGG GCCATCAACT TTATCACCAC AGCAATTAAC ATAAAATCTC CAGCCATATC GCAGTACCAG 
DQ453753     CACTTAGCCG GTGTGTCATC AATTTTAGGG GCCATCAACT TTATCACCAC AGCAATTAAC ATAAAATCCC CAGCTATGTC ACAATACCAG 
HM131942     CACTTGGCTG GTGTGTCATC AATTTTAGGG GCCATCAACT TTATCACCAC AGCAATTAAT ATAAAATCAC CAGCTATATC ACAATACCAG 
Consensus    *** * ** * **** ***** *********  ** ** **** ********** *********  ******** * **** ** **  ** *****  

Asterisks indicate the identical sequences among haplotypes, respectively

Dashes indicate the no data from each haplotype sequence.
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                        550         560         570          580         590         600          610         620          630
MW774618     ACACCTTTAT TTGTATGATC CGTACTTATC ACAGCCGTCC TATTACTACT CTCACTACCA GTACTCGCCG CAGGCATTAC TATACTACTC 
FJ871126     ACACCTTTAT TTGTATGATC CGTACTTATC ACAGCCGTCC TATTACTACT CTCACTACCA GTACTCGCCG CAGGCATTAC TATACTACTC 
KC333650     ACACCTTTAT TTGTATGATC CGTACTTATC ACAGCCGTCC TATTACTACT CTCACTACCA GTACTCGCCG CAGGCATTAC TATACTACTC 
KC692465     ACACCTTTAT TTGTGTGATC AGTACTTATC ACAGCCGTCC TATTACTACT CTCATTACCA GTACTCGCCG CAGGCATTAC TATACTACTC 
KP100054     ACACCTTTAT TTGTGTGATC AGTACTTATC ACAGCCGTCC TATTACTACT CTCATTACCA GTACTCGCCG CAGGCATTAC TATACTACTC 
KJ700438     ACACCCTTAT TTGTGTGATC TGTACTTATT ACAGCCGTCC TATTACTACT CTCGCTACCA GTACTCGCCG CAGGTATTAC TATATTACTC 
FJ469674     ACACCCTTAT TTGTGTGATC TGTACTTATT ACAGCCGTCC TATTACTACT CTCGCTACCA GTACTCACCG CAGGTATTAC TATATTACTC 
AY676201     ACACCCTTAT TTGTGTGATC TGTACTTATT ACAGCCGTCC TATTACTACT CTCGCTACCA GTACTCGCCG CAGGTATTAC TATATTACTC 
KT951839     ACACCTTTAT TTGTATGATC TGTACTTATC ACAGCCGTCC TATTACTACT CTCACTACCA GTACTCGCCG CAGGTATTAC TATACTACTC 
AP019397     ACACCTTTAT TTGTATGATC CGTACTTATC ACAGCCGTCC TATTACTACT CTCACTACCA GTACTCGCCG CAGGTATTAC TATACTACTC 
KP100055     ACACCTTTAT TTGTATGATC GGTACTTATC ACAGCCGTCC TATTACTACT CTCGCTACCA GTACTCGCCG CATGTATTAC TATACTACTC 
DQ453753     ACACCTTTAT TTGTGTGATC AGTACTTATT ACAGCTGTCC TACTACTACT CTCACTACCA GTACTCGCCG CAGGTATTAC TATACTACTT 
HM131942     ACACCTTTAT TTGTGTGGTC AGTACTTATC ACAGCTGTCC TATTACTACT TTCACTGCCA GTACTCGCCG CAGGTATCAC TATACTACTT 
Consensus    ***** **** **** ** **  ********  ***** **** ** *******  **  * *** ****** *** ** * ** ** **** ****  
                       640          650         660          670         680         690          700         710          720
MW774618     ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACCTTCTTC GACCCTTCAG GGGGAGGGGA CCCAATTTTA TATCAACACC TGTTTTGATT CTTTGGTCAT 
FJ871126     ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACCTTCTTC GACCCTTCAG GGGGAGGGGA CCCAATTTTA TATCAACACC TGTTTTGATT CTTTGGTCAT 
KC333650     ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACCTTCTTC GACCCTTCAG GGGGAGGGGA CCCAATTTTA TATCAACACC TGTTTTGATT CTTTGGTCAT 
KC692465     ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACCTTCTTC GACCCTTCGG GTGGAGGAGA CCCAATTTTA TACCAACACC TATTTTGATT CTTTGGTCAT 
KP100054     ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACCTTCTTC GACCCTTCGG GTGGAGGAGA CCCAATTTTA TACCAACACC TATTTTGATT CTTTGGTCAT 
KJ700438     ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACCTTCTTC GACCCTTCAG GGGGAGGGGA CCCAATTTTA TATCAACACC TGTTTTGATT CTTTGGTCAT 
FJ469674     ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACCTTCTTC GACCCTTCAG GGGGAGGGGA CCCAATTTTA TATCAACACC TGTTTTGATT CTTTGGTCAT 
AY676201     ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACCTTCTTC GACCCTTCAG GGGGAGGGGA CCCAATTTTA TATCAACACC TGTTTTGATT CTTTGGTCAT 
KT951839     ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACCTTCTTC GACCCTTCAG GGGGAGGGGA CCCAATTTTA TACCAACACC TGTTTTGATT CTTTGGTCAT 
AP019397     ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACCTTCTTC GACCCTTCAG GGGGAGGGGA CCCAATTTTA TACCAACACC TGTTTTGATT CTTTGGTCAT 
KP100055     ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACCTTCTTC GACCCTTCGG GGCGAGGGGA CCCAATTTTT TACCAACACC TGTTTTGATT CTTTGGTCAT 
DQ453753     ACAGACCGAA ACCTAAATAC AACCTTCTTC GACCCTTCAG GGGGAGGGGA TCCAATTTTA TACCAACACC TATTTTGATT CTTTGGCCAT 
HM131942     ACAGACCGAA ATCTAAATAC AACCTTCTTC GACCCTTCGG GAGGAGGAGA CCCAATTTTA TACCAACACC TATTTTGATT CTTTGGCCAT 
Consensus    ********** * ******** ********** ******** * *  **** **  *********  ** ******* * ******** ****** *** 
                        730         740          750         760         770         780          790         800          810
MW774618     CCTGAAGTAT ACATCCTAAT CTTGCCAGGA TTTGGCATGA TCTCACATGT TGTCACCTAT TACGCTGGCA AAAAAGAACC ATTTGGGTAT 
FJ871126     CCTGAAGTAT ACATCCTAAT CTTGCCAGGA TTTGGCATGA TCTCACATGT TGTCACCTAT TACGCTGGCA AAAAAGAACC ATTTGGGTAT 
KC333650     CCTGAAGTAT ACATCCTAAT CTTGCCAGGA TTTGGCATGA TCTCACATGT TGTCACCTAT TACGCTGGCA AAAAAGAACC ATTTGGGTAT 
KC692465     CCTGAAGTAT ACATCCTGAT CTTGCCAGGA TTTGGCATGA TCTCACATAT TGTCACCTAC TACGCTGGTA AAAAAGAGCC ATTTGGGTAT 
KP100054     CCTGAAGTAT ACATCCTGAT CTTGCCAGGA TTTGGCATGA TCTCACATAT TGTCACCTAC TACGCTGGTA AAAAAGAGCC ATTTGGGTAT 
KJ700438     CCTGAAGTAT ACATCCTAAT CTTACCAGGA TTCGGCATGA TCTCACATGT TGTCACCTAT TACGCTGGTA AAAAAGAACC ATTTGGGTAC 
FJ469674     CCTGAAGTAT ACATCCTAAT CTTACCAGGA TTCGGCATGA TCTCACATGT TGTCACCTAT TACGCTGGTA AAAAAGAACC ATTTGGGTAC 
AY676201     CCTGAAGTAT ACATCCTAAT CTTACCAGGA TTCGGCATGA TCTCACATGT TGTCACCTAT TACGCTGGTA AAAAAGAACC ATTTGGGTAC 
KT951839     CCTGAAGTCT ACATCCTAAT CTTGCCAGGA TTTGGCATAA TCTCACATGT TGTCACCTAT TACGCTGGTA AAAAGGAACC ATTTGGGTAC 
AP019397     CCTGAAGTAT ACATCCTAAT CTTACCAGGA TTTGGCATGA TCTCACATGT TGTCACCTAT TACGCTGGTA AAAAAGAACC ATTTGGATAC 
KP100055     CCTGAAGTAT ACATCTTAAT CTTGCCAGGA TTTGGTATAA TTTCACATGT TGTAACCTAT TACGCCGGTA AAAAAGAATC ATTCGGATAT 
DQ453753     CCTGAAGTGT ATATTCTAAT CCTGCCGGGG TTTGGCATAA TCTCACATGT TGTCACCTAC TACGCTGGTA AAAAAGAACC ATTTGGATAT 
HM131942     CCTGAAGTAT ATATTCTAAT CCTGCCGGGG TTTGGCATGA TCTCACATAT TGTTACCTAT TACGCCGGTA AAAAAGAACC ATTTGGATAT 
Consensus    ******** * * **  * ** * * ** **  ** ** ** * * ****** * *** *****  ***** ** * **** **  * *** ** **  
                        820         830          840         850         860          870         880         890          900
MW774618     ATAGGAATAG TTTGAGCGAT AATATCTATC GGTTTCCTGG GCTTTATTGT ATGGGCCCAC CACATATTTA CTGTCGGGAT AGATGTGGAC 
FJ871126     ATAGGAATAG TTTGAGCGAT AATATCTATC GGTTTCCTGG GCTTTATTGT ATGGGCCCAC CACATATTTA CTGTCGGGAT AGATGTGGAC 
KC333650     ATAGGAATAG TTTGAGCGAT AATATCTATC GGTTTCCTGG GCTTTATTGT ATGGGCCCAC CACATATTTA CTGTCGGGAT AGATGTGGAC 
KC692465     ATGGGAATAG TTTGAGCAAT AATATCTATC GGATTCCTGG GCTTTATTGT ATGGGCCCAC CACATATTTA CTGTCGGAAT AGATGTAGAT 
KP100054     ATGGGAATAG TTTGAGCAAT AATATCTATC GGATTCCTGG GCTTTATTGT ATGGGCCCAC CACATATTTA CTGTCGGAAT AGATGTAGAT 
KJ700438     ATAGGAATAG TTTGAGCAAT AATATCTATC GGATTCCTGG GCTTTATTGT ATGGGCCCAC CACATATTTA CTGTTGGGAT AGATGTAGAC 
FJ469674     ATAGGAATAG TTTGAGCAAT AATATCTATC GGATTCCTGG GCTTTATTGT ATGGGCCCAC CACATATTTA CTGTTGGGAT AGATGTAGAC 
AY676201     ATAGGAATAG TTTGAGCAAT AATATCTATC GGATTCCTGG GCTTTATTGT ATGGGCCCAC CACATATTTA CTGTTGGGAT AGATGTAGAC 
KT951839     ATAGGAATAG TTTGAGCAAT AATATCTATC GGCTTCCTGG GCTTTATTGT ATGGGCCCAC CACATATTTA CTGTCGGAAT AGATGTAGAC 
AP019397     ATAGGAATAG TTTGAGCAAT AATATCTATC GGATTCCTGG GTTTTATTGT ATGAGCCCAC CACATATTTA CTGTCGGGAT AGATGTAGAC 
KP100055     ATAGGAATAG TTTGAGCAAT AATATCCATC GGGTTCCTGG GCTTTATTGT ATGGGCTCAC CACATATTTA CTATTGGGAT AGATGTAGAC 
DQ453753     ATAGGAATAG TTTGAGCAAT AATATCTATC GGATTCCTGG GCTTTATTGT ATGGGCCCAC CACATATTCA CTGTTGGGAT AGATGTAGAC 
HM131942     ATGGGCATAG TTTGAGCAAT AATATCTATT GGGTTCCTAG GTTTTATTGT ATGGGCCCAT CACATATTTA CTGTCGGAAT AGATGTAGAT 
Consensus    ** ** **** ******* ** ****** **  ** ***** * * ******** *** ** **  ******** * ** * ** ** ****** **  
                        910         920         930          940         950          960         970          980         990
MW774618     ACTCGAGCTT ATTTTACATC CGCAACGATA ATTATTGCTA TCCCAACAGG AGTAAAAGTA TTTAGCTGGC TAGCCACTCT ACATGGAGGA 
FJ871126     ACTCGAGCTT ATTTTACATC CGCAACGATA ATTATTGCTA TCCCAACAGG AGTAAAAGTA TTTAGCTGGC TAGCCACTCT ACATGGAGGA 
KC333650     ACTCGAGCTT ATTTTACATC CGCAACGATA ATTATTGCTA TCCCAACAGG AGTAAAAGTA TTTAGCTGGC TAGCCACTCT ACATGGAGGA 
KC692465     ACCCGAGCTT ATTTTACATC CGCAACAATA ATTATTGCTA TCCCAACAGG AGTAAAAGTA TTTAGCTGAC TAGCCACTCT ACACGGAGGG 
KP100054     ACCCGAGCTT ATTTTACATC CGCAACAATA ATTATTGCTA TCCCAACAGG AGTAAAAGTA TTTAGCTGAC TAGCCACTCT ACACGGAGGG 
KJ700438     ACCCGAGCTT ATTTTACATC CGCAACAATA ATTATTGCTA TCCCAACAGG AGTAAAAGTA TTTAGCTGGC TAGCCACCCT TCATGGAGGG 
FJ469674     ACCCGAGCTT ATTTTACATC CGCAACAATA ATTATTGCTA TCCCAACAGG AGTAAAAGTA TTTAGCTGGC TAGCCACCCT TCATGGAGGG 
AY676201     ACCCGAGCTT ATTTTACATC CGCAACAATA ATTATTGCTA TCCCAACAGG AGTAAAAGTA TTTAGCTGGC TAGCCACCCT TCATGGAGGG 
KT951839     ACCCGAGCCT ATTTTACATC CGCAACGATA ATTATTGCTA TCCCAACAGG AGTAAAAGTA TTTAGCTGAC TAGCCACTCT TCATGGAGGA 
AP019397     ACCCGAGCTT ACTTTACATC CGCAACGATA ATTATTGCTA TCCCAACAGG AGTAAAAGTA TTTAGCTGAC TAGCCACTTT ACATGGAGGA 
KP100055     ACCCGGGCTT ATTTTACATC CGCAATAATA ATTATTGCTA TCCCAACAGG AGTAAAAGTA TTTAGCTGAC TAGCCACTCT ACACGGAGGA 
DQ453753     ACCCGAGCTT ATTTTACATC CGCAACAATA ATTATTGCTA TTCCAACAGG AGTAAAAGTA TTTAGTTGGC TAGCCACCCT ACACGGAGGA 
HM131942     ACCCGAGCTT ATTTTACATC CGCAACAATA ATTATTGCTA TTCCAACAGG AGTAAAAGTA TTTAGCTGAC TAGCCACTCT ACACGGGGGA 
Consensus    ** ** ** * * ******** *****  *** ********** * ******** ********** ***** ** * *******  *  ** ** **  
                       1000        1010        1020         1030        1040        1050        1060        1070        1080
MW774618     ATAATTAAAT GAGACGCCGC TATATTATGA GCACTTGGCT TTATCTTTCT ATTTACTATT GGAGGTCTTA CAGGCATCGT GCTAGCCAAT 
FJ871126     ATAATTAAAT GAGACGCCGC TATATTATGA GCACTTGGCT TTATCTTTCT ATTTACTATT GGAGGTCTTA CAGGCATCGT GCTAGCCAAT 
KC333650     ATAATTAAAT GAGACGCCGC TATATTATGA GCACTTGGCT TTATCTTTCT ATTTACTATT GGAGGTCTTA CAGGCATCGT GCTAGCCAAT 
KC692465     ATAATTAAAT GAGACGCTGC TATACTATGA GCACTTGGCT TCATCTTTCT ATTTACTATC GGAGGTCTAA CAGGTATTGT GCTAGCCAAT 
KP100054     ATAATTAAAT GAGACGCTGC TATACTATGA GCACTTGGCT TCATCTTTCT ATTTACTATC GGAGGTCTAA CAGGTATTGT GCTAGCCAAT 
KJ700438     ATAATTAAAT GAGACGCCGC TATGTTATGA GCACTTGGCT TTATCTTTCT ATTTACTATT GGAGGTCTTA CAGGCATCGT GCTAGCCAAT 
FJ469674     ATAATTAAAT GAGACGCCGC TATGTTATGA GCACTTGGCT TTATCTTTCT ATTTACTATT GGAGGTCTTA CAGGCATCGT GCTAGCCAAT 
AY676201     ATAATTAAAT GAGACGCCGC TATGTTATGA GCACTTGGCT TTATCTTTCT ATTTACTATT GGAGGTCTTA CAGGCATCGT GCTAGCCAAT 
KT951839     ATAATTAAAT GAGACGCCGC TATATTATGA GCACTTGGCT TTATCTTTCT ATTTACTATT GGGGGTCTTA CAGGAATTGT GCTAGCCAAT 
AP019397     ATAATTAAAT GGGACGCCGC TATATTATGA GCACTTGGCT TTATCTTTCT ATTTACTATT GGAGGTCTTA CAGGCATTGT GTTAGCCAAT 
KP100055     ATAATTAAAT GAGACGCTGC TATATTATGA GCACTTGGCT TTATCTTTCT ATTTACTATC GGAGGTTTAA CAGGCATTGT ACTAGCCAAT 
DQ453753     ATAATTAAAT GAGACGCCGC TATATTATGG GCACTTGGCT TTATCTTTCT ATTTACTATC GGAGGTCTTA CAGGCATTGT GCTAGCCAAT 
HM131942     ATAATTAAAT GAGACGCTGC TATATTATGG GCACTTGGCT TCATCTTTCT ATTTACTATC GGAGGTCTTA CAGGCATTGT GCTAGCTAAT 
Consensus    ********** * ***** ** ***  ****  ********** * ******** *********  ** *** * * **** ** **   **** *** 
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                       1090        1100         1110        1120        1130        1140        1150        1160        1170
MW774618     TCATCCTTAG ATATTGTATT ACATGACACC TACTATGTAG TAGCACACTT CCATTATGTC CTCTCCATGG GAGCTGTATT CGCCATTATA 
FJ871126     TCATCCTTAG ATATTGTATT ACATGACACC TACTATGTAG TAGCACACTT CCATTATGTC CTCTCCATGG GAGCTGTATT CGCCATTATA 
KC333650     TCATCCTTAG ATATTGTATT ACATGACACC TACTATGTAG TAGCACACTT CCATTATGTC CTCTCCATGG GAGCTGTATT CGCCATTATA 
KC692465     TCATCCTTAG ATATTGTATT ACATGATACC TACTATGTAG TAGCACACTT CCATTATGTT CTCTCTATAG GAGCTGTATT CGCTATCATG 
KP100054     TCATCCTTAG ATATTGTATT ACATGATACC TACTATGTAG TAGCACACTT CCATTATGTT CTCTCTATAG GAGCTGTATT CGCTATCATG 
KJ700438     TCATCCTTAG ATATTGTATT ACATGATACC TACTACGTAG TAGCACACTT CCATTATGTT CTCTCTATGG GAGCTGTATT CGCTATTATA 
FJ469674     TCATCCTTAG ATATTGTATT ACATGATACC TACTACGTAG TAGCACACTT CCATTATGTT CTCTCTATGG GAGCTGTATT CGCTATTATA 
AY676201     TCATCCTTAG ATATTGTATT ACATGATACC TACTACGTAG TAGCACACTT CCATTATGTT CTCTCTATGG GAGCTGTATT CGCTATTATA 
KT951839     TCATCCTTAG ATATTGTATT ACATGATACC TACTATGTAG TAGCGCACTT CCATTATGTT CTCTCTATGG GAGCTGTATT CGCTATTATA 
AP019397     TCATCCCTAG ATATTGTGTT ACATGATACC TACTATGTAG TAGCACACTT CCATTATGTT CTCTCTATAG GAGCTGTATT CGCTATTATA 
KP100055     TCATCCTTGG ACATTGTATT ATATGATACC TACTATGTAG TAGCACACTT CCATTATGCT CTCTCTATAG GAGCTGTATT CGCTATTATA 
DQ453753     TCATCCTTAG ATATTGTATT ACATGATACT TACTATGTTG TAGCACACTT CCATTATGTT CTCTCTATAG GAGCTGTATT CGCTATTATA 
HM131942     TCATCCTTAG ATATTGTATT ACATGATACC TACTATGTTG TCGCACACTT CCATTATGTT CTCTCTATAG GAGCTGTATT TGCTATTATA 
Consensus    ****** * * * ***** ** * **** **  ***** ** * * ** ***** ********   ***** ** * **********  ** ** **  

                       1180        1190        1200        1210        1220         1230        1240        1250        1260
MW774618     GCAGGATTCA CTCATTGATT CCCACTCTTC ACTGGATACT CATTACACCA AACTTGAGCA AAAATCCACT TTGGGGTAAT ATTTGCAGGC 
FJ871126     GCAGGATTCA CTCATTGATT CCCACTCTTC ACTGGATACT CATTACACCA AACTTGAGCA AAAATCCACT TTGGGGTAAT ATTTGCAGGC 
KC333650     GCAGGATTCA CTCATTGATT CCCACTCTTC ACTGGATACT CATTACACCA AACTTGAGCA AAAATCCACT TTGGGGTAAT ATTTGCAGGC 
KC692465     GCAGGATTCA CCCATTGATT CCCACTCTTC ACTGGATACT CATTACACCA AACTTGAGCG AAAATCCACT TCGGGGTGAT ATTTGCAGGC 
KP100054     GCAGGATTCA CCCATTGATT CCCACTCTTC ACTGGATACT CATTACACCA AACTTGAGCG AAAATCCACT TCGGGGTGAT ATTTGCAGGC 
KJ700438     GCAGGATTCA CTCATTGATT CCCACTCTTC ACTGGATACT CATTACACCA AACTTGAGCG AAAATCCACT TTGGGGTAAT ATTTGCAGGC 
FJ469674     GCAGGATTCA CTCATTGATT CCCACTCTTC ACTGGATACT CATTACACCA AACTTGAGCG AAAATCCACT TTGGGGTAAT ATTTGCAGGC 
AY676201     GCAGGATTCA CTCATTGATT CCCACTCTTC ACTGGATACT CATTACACCA AACTTGAGCG AAAATCCACT TTGGGGTAAT ATTTGCAGGC 
KT951839     GCAGGATTCA CTCATTGATT CCCACTTTTC ACTGGATACT CATTACACCA AACTTGAGCG AAAATCCACT TTGGGGTAAT ATTTGCAGGC 
AP019397     GCAGGATTCA CTCATTGATT CCCACTCTTC ACTGGATACT CATTACATCA AACCTGGACA AAAATCCATT TTGGGGTAAT ATTTGCAGGC 
KP100055     GCGGGATTCA CCCATTGATT CCCACTTTTC ACTGTGTATT CATTACACCA GACTTGAATG AAAATCCATT TCGGAGTAAT ATTTGCAGGT 
DQ453753     GCAGGATTCA CCCATTGATT CCCACTCTTC ACTGGATATT CATTACACCA AACTTGAGCG AAAATCCACT TCGGAGTAAT ATTTGCAGGC 
HM131942     GCAGGATTCA CCCATTGATT CCCACTCTTC ACTGGATATT CATTACACCA AACTTGAGCG AAAATCCACT TCGGAGTAAT ATTTGCAGGC 
Consensus    ** ******* * ******** ****** *** ****  ** * ******* **  ** **     ******** * * ** ** ** *********  
                        1270        1280        1290        1300        1310        1320        1330        1340        1350
MW774618     GTTAACATCA CCTTTTTCCC CCAACATTTC TTAGGTTTAG CCGGAATACC ACGACGTTAC TCTGACTACC CAGATGCATA CACCCTATGA 
FJ871126     GTTAACATCA CCTTTTTCCC CCAACATTTC TTAGGTTTAG CCGGAATACC ACGACGTTAC TCTGACTACC CAGATGCATA CACCCTATGA 
KC333650     GTTAACATCA CCTTTTTCCC CCAACATTTC TTAGGTTTAG CCGGAATACC ACGACGTTAC TCTGACTACC CAGATGCATA CACCCTATGA 
KC692465     GTTAACATCA CCTTTTTCCC CCAACATTTC TTAGGTTTAG CCGGGATACC ACGACGTTAC TCTGACTATC CAGATGCATA CACCTTATGA 
KP100054     GTTAACATCA CCTTTTTCCC CCAACATTTC TTAGGTTTAG CCGGGATACC ACGACGTTAC TCTGACTATC CAGATGCATA CACCTTATGA 
KJ700438     GTTAACATCA CCTTTTTCCC CCAACATTTC TTAGGCTTAG CCGGAATACC ACGACGTTAC TCTGACTACC CAGATGCATA CACCCTATGA 
FJ469674     GTTAACATCA CCTTTTTCCC CCAACATTTC TTAGGCTTAG CCGGAATACC ACGACGTTAC TCTGACTACC CAGATGCATA CACCCTATGA 
AY676201     GTTAACATCA CCTTTTTCCC CCAACATTTC TTAGGCTTAG CCGGAATACC ACGACGTTAC TCTGACTACC CAGATGCATA CACCCTATGA 
KT951839     GTTAACATCA CCTTTTTCCC CCAACATTTC TTAGGTTTAG CCGGAATGCC ACGACGTTAC TCTGACTATC CAGATGCATA CACCCTATGA 
AP019397     GTTAACATCA CCTTTTTCCC CCAACATTTC TTAGGCTTAG CCGGAATACC ACGACGTTAC TCTGACTATC CAGATGCATA CACCCTATGA 
KP100055     GTTAACATTA CCTTTTTCCC CCAACATTTC TTAGGCCTAG CCGGAATACC ACGACGTTAC TCTGACTACC CAGATGCACA CACCTTATGA 
DQ453753     GTTAACATCA CCTTTTTCCC ACAACATTTC TTAGGATTAG CCGGAATACC ACGACGTTAC TCTGACTACC CAGATGCATA CACCCTATGA 
HM131942     GTTAACATCA CCTTTTTCCC GCAACATTTT TTAGGCTTGG CCGGAATACC ACGACGTTAC TCTGACTACC CAGATGCATA CACCCTATGA 
Consensus    ******** * **********  ********  *****  * * **** ** ** ********** ******** * ******** * **** ***** 
                        1360       1370        1380        1390        1400         1410        1420        1430        1440
MW774618     AATTCTGTCT CATCAATTGG ATCTCTAATC TCCCTAATAG CAGTAATTAT AATAATATTC ATTATTTGAG AAGCATTCTC TTCAAAACGA 
FJ871126     AATTCTGTCT CATCAATTGG ATCTCTAATC TCCCTAATAG CAGTAATTAT AATAATATTC ATTATTTGAG AAGCATTCTC TTCAAAACGA 
KC333650     AATTCTGTCT CATCAATTGG ATCTCTAATC TCCCTAATAG CAGTAATTAT AATAATATTC ATTATTTGAG AAGCATTCTC TTCAAAACGA 
KC692465     AATTCTATCT CATCAATCGG ATCTTTAATC TCTCTAATAG CAGTAATTAT AATAATATTC ATTATTTGAG AAGCATTCTC TTCAAAACGA 
KP100054     AATTCTATCT CATCAATCGG ATCTTTAATC TCTCTAATAG CAGTAATTAT AATAATATTC ATTATTTGAG AAGCATTCTC TTCAAAACGA 
KJ700438     AATTCTATCT CATCAATCGG ATCTCTAATC TCCCTAATAG CAGTAATTAT AATAATATTC ATTATTTGAG AAGCATTCTC TTCAAAACGA 
FJ469674     AATTCTATCT CATCAATCGG ATCTCTAATC TCCCTAATAG CAGTAATTAT AATAATATTC ATTATTTGAG AAGCATTCTC TTCAAAACGA 
AY676201     AATTCTATCT CATCAATCGG ATCTCTAATC TCCCTAATAG CAGTAATTAT AATAATATTC ATTATTTGAG AAGCATTCTC TTCAAAACGA 
KT951839     AATTCTATCT CATCAATCGG ATCTCTAATC TCCTTAATAG CAGTAATTAT AATAATATTC ATTATTTGAG AAGCATTCTC TTCAAAACGA 
AP019397     AATTCTATCT CATCAATCGG ATCTCTAATC TCCCTAATAG CAGTAATTAT AATAATATTT ATTATTTGAG AAGCATTCTC TTCAAAACGA 
KP100055     AACTGTAGCT CATCAATCGG ATCTCTAATC TCCCTAATAG CAGTAATTAT AATAATATTT ATTATTTGAG AAGCATTCTC TTCAAAACGA 
DQ453753     AATTCTATCT CATCAATCGG ATCTCTAATC TCCCTAATAG CAGTAATTAT AATAATATTC ATTATTTGAG AAGCATTCTC CTCAAAACGA 
HM131942     AATTCCATCT CATCAATCGG ATCTCTAATC TCCCTAATAG CAGTAATTAT AATAATATTC ATTATTTGAG AAGCATTCTC CGCAAAACGA 
Consensus    ** *    ** ******* ** **** ***** **  ****** ********** *********  ********** **********   ******** 
 
                       1450        1460         1470        1480        1490        1500        1510        1520        1530
MW774618     AAAGTAATAA CAGTCGAACT CACAACTACT AATGTAGAAT GATTACATGG CTGCCCACCC CCATACCACA CCTACGAAGA ---------- 
FJ871126     AAAGTAATAA CAGTCGAACT CACAACTACT AATGTAGAAT GATTACATGG CTGCCCACCC CCATACCACA CCTACGAAGA GCCAGCCCAT 
KC333650     AAAGTAATAA CAGTCGAACT CACAACTACT AATGTAGAAT GATTACATGG CTGCCCACCC CCATACCACA CCTACGAAGA GCCAGCCCAT 
KC692465     AAAGTAATAA CAATCGAACT CACAGCTACT AATGTAGAAT GACTACATGG CTGTCCACCC CCATACCACA CCTACGAGGA ACCAGCCCAT 
KP100054     AAAGTAATAA CAATCGAACT CACAGCTACT AATGTAGAAT GACTACATGG CTGTCCACCC CCATACCACA CCTACGAGGA ACCAGCCCAT 
KJ700438     AAAGTAATAA CAGTTGAACT CACAACTACT AATGTTGAAT GATTACACGG CTGCCCACCC CCATACCACA CCTACGAAGA GCCAGCCCAT 
FJ469674     AAAGTAATAA CAGTTGAACT CACAACTACT AATGTTGAAT GATTACACGG CTGCCCACCC CCATACCACA CCTACGAAGA GCCAGCCCAT 
AY676201     AAAGTAATAA CAGTTGAACT CACAACTACT AATGTTGAAT GATTACACGG CTGCCCACCC CCATACCACA CCTACGAAGA GCCAGCCCAT 
KT951839     AAAGTAATAA CAGTCGAACT CATAACTACT AATGTCGAAT GATTACATGG CTGCCCACCC CCATACCACA CCTACGAAGA GCCAGCCCAT 
AP019397     AAAGTAACAA CAGTCGAACT CACAATTACT AATGTAGAGT GATTACATGG CTGCCCACCC CCATACCACA CCTACGAAGA GCCAGCCCAT 
KP100055     AAAGTAATAA CAGCTGAACT CACAACTACT AATGTAGAAT GATTACATGG CTGCCCACCC CCATACCATA CCTACGAAGA GCCAGCCCAT 
DQ453753     AAAGTAATAA CAGTCGAACT CACAACTACC AATGTTGAAT GACTACATGG CTGCCCACCC CCATACCACA CCTACGAAGA GCCAGCCCAT 
HM131942     AAAGTAATAA CAGTCGAACT CACAACTACC AATGTAGAAT GACTACATGG CTGCCCACCC CCATACCACA CCTACGAAGA GCCAGCCCAT 
Consensus    ******* ** **   ***** ** *  ***  ***** ** * ** **** ** *** ****** ******** * ******* **            
                        1540       
MW774618     ---------- --------
FJ871126     GTTCAAACCC AAGAAAGG
KC333650     GTTCAAACCC AAGAAAGG
KC692465     GTTCAAACCC AAGAAAGG
KP100054     GTTCAAACCC AAGAAAGG
KJ700438     GTTCAAACCC AAGAAAGG
FJ469674     GTTCAAACCC AAGAAAGG
AY676201     GTTCAAACCC AAGAAAGG
KT951839     GTTCAAACCC AAGAAAGG
AP019397     GTTCAAACCC AAGAAAGG
KP100055     GTTCAAACCC AAGAAAGG
DQ453753     GTTCAAACCC AAGAAAGG
HM131942     GTGCAAACCC AAGAAAGG
Consensus                       
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