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1. Введение 

Филогенетическое дерево (эволюционное дерево, дендрограмма) ‒ схема, 

отражающая эволюционные взаимосвязи между различными видами, 

имеющими общего предка (ru.wikipedia.org/wiki/Филогенетическое _дерево).  

Филогенетическое дерево состоит из ветвей, узлов, листьев и корня: 

 листья – это конечные вершины ветвей; каждый лист отображает 

некоторый вид или иной объект, подверженный эволюции, например, домен 

белка или нуклеотидная последовательность гена; 

 ветви соединяют между собой листья и узлы и отображают 

гипотетический ход эволюции. В зависимости от информации, кодируемой 

длинами ветвей, филогенетические деревья делятся на кладограммы, не 

использующие длины ветвей; филограммы, отображающие эволюционные 

дистанции и хронограммы, длины ветвей в которых представляют 

эволюционное время; 

 узлы отображают эволюционное событие: разделение предкового вида на 

два или более, которые в дальнейшем эволюционировали независимо. Случай, 

когда из узла отходит более двух ветвей, называется политомией (polytomy); 

 корень отображает общего предка всех рассматриваемых объектов. 

Филогенетические деревья делятся на неукорененные и укорененные: 

неукорененное дерево не содержит корня и отражает только взаимосвязь листьев 

без рассмотрения предполагаемого положения общего предка; укорененное 

дерево – дерево, содержащее выделенную вершину – корень. На укорененном 

дереве существует ориентация от корня к листьям, которая указывает 

предполагаемое направление эволюции – каждый узел укорененного дерева 

отвечает последнему общему предку нижележащих листьев.  

Для построения и анализа молекулярно-филогенетических деревьев 

существуют специализированные программные пакеты, одним из которых 

является MEGA12 (www.megasoftware.com). MEGA12 – бесплатная программа, 

наиболее часто используемая в филогенетических исследованиях. 
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2. Этапы построения и анализа молекулярно-филогенетических деревьев 

Молекулярно-филогенетический анализ может проводиться как по 

нуклеотидным, так и по аминокислотным последовательностям. 

Построение филогенетического дерева включает следующие этапы: 

1. Создание выборки первичных последовательностей ДНК/РНК или белков; 

2. Множественное выравнивание первичных последовательностей; 

3. Выбор эволюционной модели; 

4. Выбор метода построения филогенетического дерева; 

5. Построение филогенетического дерева и вычисление bootstrap-значений; 

6. Интерпретация филогенетического дерева и оценка достоверности (bootstrap). 

2.1 Создание выборки первичных последовательностей 

В данной работе рассмотрим построение и анализ филогенетических 

деревьев на примере нуклеотидных последовательностей гена rbcL Euglena 

viridis с целью выявления близкородственных организмов. 

На сайте NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/) в базе данных нуклеотидных 

последовательностей GenBank (Nucleotide) в поисковую строку вводим rbcL 

Euglena viridis, и сохраняем нуклеотидную последовательность длиной 1310 пар 

оснований в формате FASTA: 

>U21010.1 Euglena viridis ribulose 1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase 

large subunit (rbcL) mRNA, chloroplast gene encoding chloroplast protein, 

partial cds 

ACTACCGTCTTACGTACTATACGCCTGACTATCAAGTTGCTGAAACTGACATTTTAGCAGCTTTCCGTAT 

GACACCTCAACCAGGTGTTCCTGCTGAAGAGTGTGGAGCCGCTGTAGCTGCTGAATCTAGTACAGGTACT 

TGGACAACTGTTTGGACTGATGGACTAACACAATTAGATAAATACAAAGGTCGTTGTTATGACTTAGAAC 

CTGTTCCAGGTGAAAGCAATCAATATATTGCTTATGTTGCTTATCCTATTGATTTATTTGAAGAAGGTTC 

AGTAACGAATCTTTTAACTAGTATTGTAGGAAACGTTTTTGGTTTTAAAGCTTTACGTTCTTTACGTTTA 

GAAGATTTACGTATTCCGCCAGCTTATGCTAAAACTTTTTGGGGTCCTCCACATGGTATTCAAGTAGAAA 

GAGATAAACTTAATAAATATGGACGCCCGCTTTTAGGTTGTACAATCAAACCTAAATTAGGCTTATCTGC 

TAAATATTATGGTAGAGCTGTTTATGAGTGTTTACGCGGTGGTTTAGATTTTACAAAAGATGATGAAAAT 

GTAAATTCACAAGCATTTATGAGATGGAGAGATCGTTTCTTATTTTGTGCAGAAGCAATTTATAAAGCAC 

AATCAGAAACTGGTGAAGTTAAGGGTCATTATTTAAATGCTACAGGAGGTACTGTTGAGGAAATGTATAA 

ACGTGCTAATTATGCCGCACAGATTGGTGTTCCAATTATCATGCACGATTATATCACAGGCGGTTTTACT 

GCAAACACTTCTTTATCTATGTTCTGTCGTGATAATGGTTTGTTACTTCATATTCACCGTGCAATGCATG 

CTGTTATCGATCGTCAAAGAAATCATGGAATTCATTTCCGTGTTCTTGCAAAAACTCTTCGTATGTCGGG 

TGGTGATCATTTGCATTCAGGAACTGTTGTTGGTAAATTAGAAGGTGAACGTGAAGTTACTTTAGGTTTT 

GTAGATCTTATGCGTGATCCTTATATTGAAAAAGATCGTTCTAGAGGTATTTATTTTACTCAAGACTGGT 

GTGGTATGGGTGGAGTAATGCCTGTTGCATCCGGAGGTATTCATGTATGGCATATGCCAGCTCTTACTGA 

AATCTTTGGTGATGATGCTTGTTTACAATTTGGCGGTGGTACACTGGGGCATCCTTGGGGGAACGCTCCT 

GGAGCGGTAGCAAACAGAGTAGCGTCAGAAGCTTGTGTACAGGCTAGAAATGAAGGACGTGATTTGTCTC 

GTGAAGGTGGGGATGTTATTCGTGAGGCTTGTAAGTGGAGTCCAGAACTT 
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Используя web-сервис BLAST (https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi), 

создаем выборку из нуклеотидных последовательностей, гомологичных rbcL 

Euglena viridis с идентичностью 80%-90%, исключая слишком длинные 

последовательности (например, полногеномные – complete genome) и слишком 

короткие последовательности (меньше 50% от длины исходной нуклеотидной 

последовательности), а также организмы, не идентифицированные до вида (sp., 

spp.). В результате получаем выборку нуклеотидных последовательностей гена 

rbcL 30 организмов, которую сохраняем (Download) в файл (*.fas) в формате 

FASTA с уникальными номерами (табл. 1). Полная выборка нуклеотидных 

последовательностей, гомологичных rbcL Euglena viridis, представлена в 

Приложении 1. 

Таблица 1. Выборка нуклеотидных последовательностей гена rbcL 

Уникальный номер в БД GenBank 

и название вида 

Уникальный номер в БД GenBank и 

название вида 

U21010.1 Euglena viridis  AF157390.1 Lepocinclis ovata  

U21007.1 Euglena myxocylindracea  OP265104.1 Ulva capillata  

U21006.1 Euglena mutabilis  AJ001885.1 Dysmorphococcus globosus  

U21005.1 Euglena geniculata  KY283834.1 Oocystis lacustris  

U21004.1 Euglena anabaena  AF189063.1 Prasiola fluviatilis  

U21009.1 Euglena stellata  AF189065.1 Prasiola linearis  

U21008.1 Euglena pisciformis  JN102134.1 Jaoa prasina  

AF499674.1 Percursaria percursa  AY035984.1 Lepocinclis ovum  

AB097614.1 Umbraulva amamiensis  EU484407.1 Umbraulva olivascens  

AB097612.1 Umbraulva japonica  KP233768.1 Ulva pertusa  

OR114681.1 Ulvella burmanica OP265107.1 Ulva capillata  

KC767960.1 Jaoa bullata  MZ902950.1 Ulva siganiphyllia  

KY283837.1 Oocystis borgei EU484405.1 Umbraulva olivascens  

JQ963236.1 Ulva prolifera  OQ687104.1 Ulva chaugulii  

FJ715715.1 Acrochaete repens  AF189068.1 Pleurastrum erumpens 
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2.2 Множественное выравнивание нуклеотидных последовательностей 

в программе MEGA12 

 

Множественное выравнивание нуклеотидных последовательностей гена 

rbcL (табл. 1) в программе MEGA – ALIGN – Edit/Build Alignment – Retrieve 

Sequences From a File приведено на рис. 1-5. На рис. 4 приведены результаты 

множественного выравнивания нуклеотидных последовательностей rbcL в 

программе MEGA – Alignment – Align by ClustalW. После выравнивания 

последовательностей необходимо провести обрезку в начале и в конце 

выравнивания (рис.5). Для сохранения выравнивания в формате FASTA выберите 

Export Alignment в меню File (рис.6). 

  

 

 

Рис. 1. Загрузка файла с нуклеотидными последовательностями в формате 

FASTA для множественного выравнивания 
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Рис. 2. Нуклеотидные последовательности rbcL до выравнивания в программе 

MEGA 

 

 

Рис. 3. Запуск выравнивания нуклеотидных последовательностей rbcL с 

помощью ClustalW в программе MEGA 
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Рис. 4. Нуклеотидные последовательности rbcL после выравнивания ClustalW в 

программе MEGA 

 

 

Рис. 5. Нуклеотидные последовательности rbcL после обрезки в начале 

выравнивания 
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Рис. 6. Сохранение выравнивания последовательностей в формате FASTA 
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2.3 Выбор эволюционной модели 

После выравнивания нуклеотидных (аминокислотных) 

последовательностей первым этапом их эволюционного анализа является 

определение генетических, или эволюционных, дистанций между ними. 

Эволюционная дистанция между последовательностями измеряется их 

различиями, числом и качеством нуклеотидных замен или аминокислотных 

замещений. Чем меньше эволюционные дистанции между двумя 

последовательностями, тем они более родственные друг другу. 

 Различные эволюционные модели, в которых рассматривается эволюция 

нуклеотидной последовательности, учитывают множественные замены в одной 

позиции, а различия между моделями заключаются в том, что они исходят из 

различных частот и вероятностей разных замен (Лукашов, 2009). 

В таблицах 2-5 приведены частоты замен нуклеотидов в простых 

эволюционных моделях.  

Таблица 2. Частоты замен нуклеотидов в Модели Джукса-Кантора  

Нуклеотид до замены Нуклеотид после замены (α – частота замен) 

 А Т С G 

A - α α α 

T α - α α 

C α α - α 

G α α α - 

 

Таблица 3. Частоты замен нуклеотидов в Модели Кимура  

Нуклеотид до замены Нуклеотид после замены 

(α – частота транзиций, β – частота трансверсий) 

 А Т С G 

A - β β α 

T β - α β 

C β α - β 

G α β β - 
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Таблица 4. Частоты замен нуклеотидов в Модели Таджимы-Неи 

Нуклеотид 

до замены 

Нуклеотид после замены 

(α, β, γ, δ – частоты замен  

на каждый конкретный тип нуклеотида) 

 А Т С G 

A - β γ δ 

T α - γ δ 

C α β - δ 

G α β γ - 

 

 

Таблица 5. Частоты замен нуклеотидов в Модели Тамуры  

Нуклеотид 

до замены 

Нуклеотид после замены  

(α – частоты транзиций, β – частоты трансверсий,  

Ө – GC-содержание) 

 А Т С G 

A - (1- Ө) β Өβ Өβ 

T (1- Ө) β - Өα Өβ 

C (1- Ө) β (1- Ө) α - Өα 

G (1- Ө) α (1- Ө) β Өβ - 

 

 

В настоящее время используются более сложные эволюционные модели, в 

которых учитывается и возможное влияние содержание каждого из четырех 

нуклеотидов на частоту транзиций и трансверсий – Модель Хазегавы с 

соавторами, и возможность неодинаковой частоты транзиций для пуринов и 

пиримидинов – Модель Тамуры-Неи. 
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2.4 Выбор метода построения филогенетического дерева 

Методы построения филогенетических деревьев делятся на две группы –

дистанционные методы (или матричные), основанные на анализе генетических 

дистанций (UPGMA, Neighbor joining, Minimum evolution) и методы анализа 

дискретных признаков (Maximum Parsimony, Метод максимального 

правдоподобия, Байесовский метод) (Лукашов, 2009). Для более точного анализа 

филогенетических деревьев используют дистанционные и дискретные методы. 

Метод UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic mean) – 

метод попарного внутригруппового невзвешенного среднего – самый простой 

дистанционный метод построения филогенетических деревьев. Необходимым 

условием использования метода является постоянная скорость эволюции 

исследуемых нуклеотидных последовательностей (гипотеза молекулярных 

часов). При неравномерной скорости эволюции последовательностей, т.е. 

несоответствие модели молекулярных часов, метод UPGMA может приводить к 

ошибкам в топологии дерева.  

Метод UPGMA достаточно прост, чтобы проводить построение даже 

вручную. Ниже приведен пример построения филогенетического дерева по 

методу UPGMA для пяти последовательностей:  

>A ATTCGTGAGAATGCTATCCGCGAGAATGCC 

>B ATTCGTGAGAATGCTATCCGCGAGAATGCT 

>C ATCAGAGAGAATGCTATCCGCGAGAATGCT 

>D ATCAGGGAGAATGCAATCCGCGAAAATGCA 

>E ATCCGGGAAAATGCGATTCGCGAGAACGCA 

Для большей наглядности выделим лишь отличия в последовательностях 

B-E от последовательности A: 

>A ATTCGTGAGAATGCTATCCGCGAGAATGCC 

>B -----------------------------T 

>C --CA-A-----------------------T 

>D --CA-G--------A--------A-----A 

>E --C--G--A-----G--T--------C--A 

В начале построения филогенетическое дерево представляет собой один 

максимально политомический узел. 
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Рассчитаем матрицу эволюционных дистанций. Для простоты используем 

в качестве метрики количество несовпадений между последовательностями 

(табл.6). 

Таблица 6. Матрица попарных эволюционных дистанций 

 A B C D E 

A - 1 4 6 7 

B  - 3 6 7 

C   - 4 6 

D    - 6 

E     - 

 

Для построения дерева методом UPGMA достаточно вычислить значения 

эволюционных дистанций выше диагонали, так как остальные значения 

совпадают с ними (очевидно, что эволюционная дистанция между 

последовательностями B и A – это эволюционная дистанция между 

последовательностями A и B).  

 

Таблица 7. Матрица эволюционных дистанций после первого этапа 

 A B C D E 

A - 1 4 6 7 

B  - 3 6 7 

C   - 4 6 

D    - 6 

E     - 

 

Первым этапом построения дерева является определение пары 

последовательностей с наименьшей эволюционной дистанцией. В 

рассматриваемом примере (табл.7) такой парой является (A, B) с эволюционной 

дистанцией 1. Данные последовательности отделяем от исходного узла в новый 

узел – композитную последовательность AB, обладающую эволюционной 
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дистанцией (длинами ветвей) от исходных последовательностей A и B равной 

половине их эволюционной дистанции, т.е. 0,5. 

Далее вновь вычисляем матрицу эволюционных дистанций для 

оставшихся последовательностей и композитной последовательностью AB. 

Эволюционная дистанция (ЭД) между композитной последовательностью и 

другой последовательностью равна среднему арифметическому эволюционных 

дистанций каждой последовательностью в составе композитной 

последовательности и другой последовательностью, т.е.: 

 

ЭД(𝐴𝐵, 𝐶) =
ЭД(𝐴, 𝐶) + ЭД(𝐵, 𝐶)

2
 

 

Таким образом рассчитываем новую матрицу эволюционных дистанций 

(табл.8), выбираем пару с наименьшей эволюционной дистанцией (AB, C) и 

отсоединяем их в новый узел по вышеописанному алгоритму. 

 

Таблица 8. Матрица эволюционных дистанций после второго этапа 

 AB C D E 

AB - 3,5 6 7 

C  - 4 6 

D   - 6 

E    - 

 

Далее аналогичным образом повторяем вычисления и построение до 

отсоединения всех оставшихся последовательностей от изначального 

политомического узла (табл. 9-10). 

 

ЭД(𝐴𝐵𝐶,𝐷) =
ЭД(𝐴, 𝐷) + ЭД(𝐵, 𝐷) + ЭД(𝐶, 𝐷)

3
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Таблица 9. Матрица эволюционных дистанций после третьего этапа 

 ABC D E 

ABC - 5,33 6,67 

D  - 6 

E   - 

 

 

ЭД(𝐴𝐵𝐶𝐷, 𝐸) =
ЭД(𝐴, 𝐸) + ЭД(𝐵, 𝐸) + ЭД(𝐶, 𝐸) + ЭД(𝐷, 𝐸)

4
 

 

Таблица 10. Матрица эволюционных дистанций после четвертого этапа 

 ABCD E 

ABCD - 6,5 

E  - 

 

 

 

На рис.7 представлено дерево, построенные методом UPGMA, в виде 

филограммы с вычисленными длинами ветвей. Для сравнения на рис.8 

представлено это же дерево, построенное в программе MEGA12. 

 

Рис. 7. Филогенетическое дерево, построенное методом UPGMA 
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Рис. 8. Филогенетическое дерево, построенное методом UPGMA 

в программе MEGA12 

 

Метод Neighbor joining (метод присоединения ближайшего соседа) 

является наиболее распространенным дистанционным методом построения 

деревьев – это быстрый метод, подходящий для анализа больших объёмов 

данных (сотни или тысячи таксонов) и для bootstrap-анализа ввиду своей 

относительной вычислительной простоты (по сравнению с другими методами, 

например, максимальной экономии или максимального правдоподобия, для 

которых вычислительная сложность быстро возрастает с увеличением 

количества входных данных) (https://ru.wikipedia.org/wiki/ 

Метод_присоединения_соседей). 

Принципиальное отличие метода Neighbor joining от UPGMA заключается 

в учете всех длин ветвей при объединении последовательностей: 

 в методе UPGMA в кластер объединяются две последовательности, 

имеющие наименьшую дистанцию между собой, т.е. выбирается одна самая 

короткая ветвь, независимо от длин остальных ветвей дерева; 
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 в методе Neighbor joining в кластер объединяются последовательности, 

дающие наименьшую сумму всех ветвей дерева, при этом длины ветвей, 

выходящих из одного узла, могут быть и не равны между собой (в отличии от 

UPGMA), что является преимуществом метода Neighbor Joining: он не 

предполагает, что все поколения эволюционируют с одинаковой скоростью 

(гипотеза молекулярных часов). 

Метод Maximum Parsimony (метод максимальной экономии) направлен 

на поиск филогенетического дерева, требующего наименьшего числа 

эволюционных изменений (нуклеотидных замен, аминокислотных замещений) 

для объяснения наблюдаемых между анализируемыми последовательностями 

различий. 

В основе этого метода лежит анализ нуклеотидов или аминокислот, 

находящихся в филогенетически информативных позициях последовательностей 

– таких позициях выравнивания, в которых представлено как два или более 

варианта (различных нуклеотида или аминокислот) последовательности и как 

минимум два таких варианта присутствуют у двух или более 

последовательностей в составе множественного выравнивания. 

Поиск максимально экономного дерева заключается в необходимости 

идентифицировать все информационные позиции, рассчитать минимальное 

необходимое число замен в каждой информационной позиции и просуммировать 

их по всем позициям для каждого возможного дерева и выбрать то дерево, для 

которого эта сумма минимальна. 

При построении филогенетического дерева методом максимальной 

экономии длины его ветвей будут пропорциональны минимально необходимому 

числу замен при переходе от одного узла к другому. 

Два последних метода построения филогенетических деревьев (Neighbor 

joining и Maximum Parsimony) наиболее часто используются в эволюционном 

анализе и реализованы в программе MEGA12. 
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2.5 Построение филогенетического дерева в программе MEGA12 c 

вычислением bootstrap-значений 

Построим филогенетические деревья двумя методами – дистанционным 

методом Neighbor joining и дискретным методом Maximum Parsimony. 

 

Построение деревьев с использованием дистанционного метода Neighbor 

joining и бутстреп-анализом 

Программа MEGA12 – PHYLOGENY – Construct/Test Neighbor Joining 

Tree. Выбираем эволюционную модель (Substitution model) Джукса-Кантора и 

Test of phylogeny – Bootstrap method, Bootstrap replications – 100 (рис.9-10). 

 

 

Рис. 9. Запуск программы MEGA12 для построения дерева  

методом Neighbor Joining 
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Рис. 10. Филогенетическое дерево, построенное методом Neighbor joining с 

использованием модели Джукса-Кантора (Jukes-Cantor) 

 

Для сравнения построим филогенетические деревья с использованием 

различных эволюционных моделей. Заменим эволюционную модель 

(Substitution Model) на модель Кимуры и построим новое дерево (рис. 11), затем 

–  на модель Таджимы-Неи (рис. 12), модель Тамуры (рис. 13), модель Тамуры-

Неи (рис.14). 
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Рис. 11. Филогенетическое дерево, построенное методом Neighbor joining с 

использованием модели Кимуры (Kimura) 
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Рис.12. Филогенетическое дерево, построенное методом Neighbor joining с 

использованием модели Таджимы-Неи (Tajima-Nei) 
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Рис.13. Филогенетическое дерево, построенное методом Neighbor joining с 

использованием модели Тамуры (Tamura) 
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Рис.14. Филогенетическое дерево, построенное методом Neighbor joining с 

использованием модели Тамуры-Неи (Tamura-Nei) 
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Построение деревьев с использованием дискретного метода Maximum 

parsimony и бутстреп-анализом 

 

Программа MEGA12 – PHYLOGENY – Construct/Test Maximum 

Parsimony Tree, Test of Phylogeny – Bootstrap method, Bootstrap replicates – 100 

(рис.15-16). 

 

 

 

Рис. 15. Запуск программы MEGA12 для построения дерева  

методом Maximum Parsimony 
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Рис. 16. Филогенетическое дерево, построенное  

методом Maximum Parsimony 
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2.6 Интерпретация филогенетического дерева и оценка достоверности 

Важным критерием оценки филогенетического дерева является проверка 

надежности каждой ветви дерева. Одним из самых распространенных подходов 

к оценке надежности филогенетического дерева и его ветвей является 

статистический подход на основе повторных выборок – Bootstrap-анализ. 

Обычно при проведении bootstrap-анализа создается 100-1000 случайных 

выборок, по которым повторно строятся филогенетические деревья (реплики). 

Для каждого узла анализируемого дерева подсчитывается число или процент 

деревьев-реплик, в которых присутствует тот же узел (та же топология). 

Оценка достоверности топологии построенных деревьев проводится по 

вычисленным значениям bootstrap возле каждого узла дерева. Как правило, 

достоверно установленными узлами считают те, для которых значения bootstrap 

более 70. Значения bootstrap более 90 указывают на высокую статистическую 

достоверность, значения bootstrap менее 50 являются ненадежными (рис.17). 

Чаще всего bootstrap-анализ применяется при построении 

филогенетических деревьев методом Neighbor-Joining, так как быстрота данного 

метода позволяет легко проводить анализ большого числа случайных выборок. 

Проведем анализ полученных результатов в соответствии с поставленной 

целью (стр.5) – выявление близкородственных организмов для Euglena viridis по 

гену rbcL. 

Как видно из рис.17, на филогенетических деревьях, построенных методом 

Neighbor-Joining (кластеры а-д) с использованием разных эволюционных 

моделей, для кластера последовательностей rbcL Euglena получена одинаковая 

топология с небольшим отличием bootstrap-значений, по которым можно сделать 

следующие выводы: 

По всем моделям в кластер с Euglena viridis сгруппированы виды Euglena 

myxocylindracea, Euglena pisciformis, Euglena mutabilis, Euglena geniculata. 

Вид Euglena viridis сгруппирован в кластер с другими организмами рода 

Euglena с низкими значениями bootstrap <50 (28-33), что не позволяет делать 

вывод о статистически достоверной связи между этим видом и другими видами 
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в составе кластера (о существовании общего предка именно такой группировки 

таксонов). 

Напротив, Euglena mutabilis и Euglena geniculata сгруппированы друг с 

другом с максимальным bootstrap-значением 100, из чего можно сделать вывод о 

наличии общего предка данных организмов и, как следствие, монофилетичности 

их происхождения. 

Виды Euglena myxocylindracea и Euglena pisciformis сгруппированы как 

друг с другом (58-62), так и с парой Euglena mutabilis, Euglena geniculata (100) со 

средним значением bootstrap (58-71), что в целом указывает на возможность 

именно такого хода эволюции для данных видов. 

Как видно из рис.17, на филогенетическом дереве, построенном методом 

Maximum Parsimony (кластер е), для кластера последовательностей rbcL Euglena 

получена отличающаяся топология по сравнению с методом Neighbor-Joining.  

В кластер также включены виды Euglena anabaena, Euglena stellata и два 

вида рода Lepocinclis – L.ovata и L.ovum. 

Вид Euglena viridis сгруппирован с Euglena anabaena с bootstrap-значением 

54, достаточно низкое значение, чтобы сделать вывод о близкородственных 

отношениях между видами по нуклеотидным последовательностям гена rbcL. 

Включение в кластер Euglena spp. видов рода Lepocinclis может 

свидетельствовать о возможной парафилетичности рода Euglena, т.е. виды 

L.ovata и L.ovum должны относиться к роду Euglena, однако низкое bootstrap-

значение (16) указывает на маловероятность такого эволюционного события. Тем 

не менее,  

В заключение следует отметить, что, несмотря на низкие bootstrap-

значения, совместное группирование последовательностей все равно является 

наиболее вероятным сценарием – вид Euglena viridis на всех филогенетических 

деревьях сгруппирован с видами рода Euglena. 
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Метод Neighbor-Joining, 

модель Джукса-Кантора  

 

Метод Neighbor-Joining, 

модель Кимуры 

 

Метод Neighbor-Joining, 

модель Таджимы-Неи 

 

Метод Neighbor-Joining, 

модель Тамуры 

 

Метод Neighbor-Joining, 

модель Тамуры-Неи 

 

 

Метод 

Maximum Parsimony 

 

 

 

Рис.17. Сравнение кластеров, содержащих Euglena viridis, на филогенетических 

деревьях, полученных при построении разными методами/моделями 

(раздел 2.5) 

 

 

  

а) 

б) 

в) 

г) 

д) 

е) 
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3. Заключение 

В данном учебно-методическом пособии приведены этапы построения и 

анализа молекулярно-филогенетических деревьев по нуклеотидным 

последовательностям гена, рассмотрены эволюционные модели и методы 

построения молекулярно-филогенетических деревьев, проведена статистическая 

оценка достоверности полученных деревьев методом Bootstrap и дана 

интерпретация полученных результатов. 

Приведенные этапы построения и анализа молекулярно-филогенетических 

деревьев универсальны и могут быть использованы для построения 

молекулярно-филогенетических деревьев по нуклеотидным 

последовательностям любых генов (аминокислотным последовательностям 

любых белков). 
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Приложение 1. 

 

Выборка нуклеотидных последовательностей, гомологичных rbcL Euglena viridis 

 

>U21010.1 Euglena viridis ribulose 1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large 
subunit (rbcL) mRNA, chloroplast gene encoding chloroplast protein, partial cds 

ACTACCGTCTTACGTACTATACGCCTGACTATCAAGTTGCTGAAACTGACATTTTAGCAGCTTTCCGTATGACACCTCAA 

CCAGGTGTTCCTGCTGAAGAGTGTGGAGCCGCTGTAGCTGCTGAATCTAGTACAGGTACTTGGACAACTGTTTGGACTGA 

TGGACTAACACAATTAGATAAATACAAAGGTCGTTGTTATGACTTAGAACCTGTTCCAGGTGAAAGCAATCAATATATTG 

CTTATGTTGCTTATCCTATTGATTTATTTGAAGAAGGTTCAGTAACGAATCTTTTAACTAGTATTGTAGGAAACGTTTTT 

GGTTTTAAAGCTTTACGTTCTTTACGTTTAGAAGATTTACGTATTCCGCCAGCTTATGCTAAAACTTTTTGGGGTCCTCC 

ACATGGTATTCAAGTAGAAAGAGATAAACTTAATAAATATGGACGCCCGCTTTTAGGTTGTACAATCAAACCTAAATTAG 

GCTTATCTGCTAAATATTATGGTAGAGCTGTTTATGAGTGTTTACGCGGTGGTTTAGATTTTACAAAAGATGATGAAAAT 

GTAAATTCACAAGCATTTATGAGATGGAGAGATCGTTTCTTATTTTGTGCAGAAGCAATTTATAAAGCACAATCAGAAAC 

TGGTGAAGTTAAGGGTCATTATTTAAATGCTACAGGAGGTACTGTTGAGGAAATGTATAAACGTGCTAATTATGCCGCAC 

AGATTGGTGTTCCAATTATCATGCACGATTATATCACAGGCGGTTTTACTGCAAACACTTCTTTATCTATGTTCTGTCGT 

GATAATGGTTTGTTACTTCATATTCACCGTGCAATGCATGCTGTTATCGATCGTCAAAGAAATCATGGAATTCATTTCCG 

TGTTCTTGCAAAAACTCTTCGTATGTCGGGTGGTGATCATTTGCATTCAGGAACTGTTGTTGGTAAATTAGAAGGTGAAC 

GTGAAGTTACTTTAGGTTTTGTAGATCTTATGCGTGATCCTTATATTGAAAAAGATCGTTCTAGAGGTATTTATTTTACT 

CAAGACTGGTGTGGTATGGGTGGAGTAATGCCTGTTGCATCCGGAGGTATTCATGTATGGCATATGCCAGCTCTTACTGA 

AATCTTTGGTGATGATGCTTGTTTACAATTTGGCGGTGGTACACTGGGGCATCCTTGGGGGAACGCTCCTGGAGCGGTAG 

CAAACAGAGTAGCGTCAGAAGCTTGTGTACAGGCTAGAAATGAAGGACGTGATTTGTCTCGTGAAGGTGGGGATGTTATT 

CGTGAGGCTTGTAAGTGGAGTCCAGAACTT 

 

>U21007.1 Euglena myxocylindracea ribulose 1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase 

large subunit (rbcL) mRNA, chloroplast gene encoding chloroplast protein, partial 

cds 

ATTATCGATTAACGTACTATACACCAGATTATCAAGTTGCTGAAACAGATATTTTAGCAGCTTTTCGTATGACACCGCAG 

CCTGGTGTTCCTGCTGAAGAATGTGGTGCTGCTGTAGCAGCGGAATCTTCTACGGGTACTTGGACTACGGTATGGACAGA 

TGGTTTGACTCAATTAGATCGATATAAAGGACGTTGTTATGACTTAGAACCTGTTCCTGGAGAAACAAATCAATATATTG 

CTTATGTAGCTTATCCTATTGATTTGTTTGAAGAAGGATCAGTTACAAACCTTTTAACAAGTATTGTAGGTAACGTTTTT 

GGTTTTAAAGCTTTAAGAGCTTTACGTTTAGAAGATTTAAGAATTCCACCAGCTTATGTGAAAACTTTTTGGGGCCCTCC 

TCATGGTATTCAAGTTGAAAGAGATAGATTAAATAAGTATGGTAGACCACTGCTAGGGTGTACTATTAAGCCTAAATTAG 

GTTTATCAGCTAAAAATTACGGAAGAGCTGTATATGAGTGCTTAAGAGGAGGTCTTGATTTTACTAAAGATGATGAAAAT 

GTAAATTCTCAATCTTTTATGCGCTGGAGAGATCGTTTCTTATTTTGTGCAGAAGCTATTTATAAAGCTCAATCTGAAAC 

TGGCGAAGTAAAAGGACATTATTTAAACGCTACTGCAGGTACTGTAGAAGAAATGTACAAACGTGCTGCTTTTGCTGCTC 

AATTAGGTGTTCCTATTATCATGCATGATTATTTAACAGGTGGTTTTACAGCAAATACATCTTTAGCAATGTATTGTCGT 

GATAATGGTTTATTATTACATATTCACCGTGCTATGCATGCTGTTATTGATAGACAAAGATATCATGGTATTCACTTTCG 

TGTATTAGCAAAAACACTTCGTATGTCTGGTGGTGATCATCTTCATAGTGGTACTGTTGTTGGTAAATTAGAAGGTGAAA 

GAGAAGTAACTCTTGGGTTTGTTGACTTAATGCGTGATGCATACGTTGAAAAAGATAGATCTCGAGGAATTTACTTTACT 

CAAGACTGGTGTGGTATGGGTGGAACAATTCCTGTTGCCTCTGGTGGTATTCATGTTTGGCATATGCCTGCTCTTACAGA 

AATTTTTGGTGATGATGCTTGTCTTCAATTTGGTGGTGGTACTTTAGGTCATCCTTGGGGTAATGCTCCAGGCGCTGTAG 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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CTAATCGTGTTGCTTCAGAGGCTTGTGTTCAAGCTAGAAATGAAGGTAGAGATTTATCTCGTGAAGGAGGGGATGTTATT 

CGTGAAGCTTGTAAATGGAGTCCAGAACTT 

 

>U21006.1 Euglena mutabilis ribulose 1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large 

subunit (rbcL) mRNA, chloroplast gene encoding chloroplast protein, partial cds 

ATTATCGCCTTACTTATTACACTCCTGATTATCAAGTGTCAGAAACAGATATTTTGGCTGCTTTTCGTATGACTCCTCAA 

CCAGGGGTTCCTGCCGAAGAATGTGGAGCTGCTGTTGCTGCTGAATCTTCTACGGGTACATGGACTACTGTTTGGACAGA 

TGGATTAACTCAATTAGATAGATATAAAGGTCGTTGTTACGATTTGGAACCTGTTCCTGGTGAAAGTAACCAATATATTG 

CTTACGTGGCATATCCTATTGATCTTTCTGAAGAAGGTTCGGTAACCAACCTTTTAACTAGTATAGTTGGTAATGTATTT 

GGATTTAAAGCTTTACGTGCTTTACGTTTAGAAGATTTGCGCATTCCACCAGCATATTCTAAAACTTTCTGGGGTCCTCC 

TCATGGTATTCAAGTGGAAAGGGATAGACTTAATAAATATGGTCGTCCTTTATTGGGTTGCACTATTAAACCAAAATTGG 

GTCTTTCTGCAAAAAACTATGGACGTGCTGTATACGAATGTCTAAGAGGTGGTTTGGACTTTACAAAAGATGATGAAAAT 

GTTAATTCTCAATCTTTTATGCGTTGGAGAGATCGTTTCTTATTTTGTGCTGAGGCGATTTACAAAGCACAAACAGAAAC 

AGGCGAAGTAAAAGGTCATTATTTAAATGCTACTGCAGGTACTTGCGAAGAGATGTACAAACGTGCTTCTTTTGCCGCAC 

AAATTGGTGTTCCAATTATAATGCATGACTATTTAACAGGTGGTTTTACGGCTAACACTTCCTTGGCAATGTATTGTCGT 

GATAATGGTTTATTATTACATATTCATCGCGCTATGCATGCTGTTATCGATCGTCAAAGAAATCATGGTATTCACTTCCG 

TGTATTGGCTAAAACACTTCGTATGTCTGGTGGTGATCATCTTCATTCTGGAACAGTTGTTGGTAAATTAGAAGGTGAAC 

GCGAAGTAACGTTAGGTTTTGTAGATTTAATGCGTGATGCTTACGTTGAAAAAGATCGTTCTCGTGGAATTTATTTTACT 

CAAGATTGGTGTGGTATGGGTGGTACAATGCCTGTTGCTTCAGGTGGCATTCATGTATGGCATATGCCGGCTCTTACTGA 

AATTTTTGGTGATGATGCTTGTCTTCAATTTGGTGGTGGAACTTTAGGTCATCCTTGGGGAAATGCTCCAGGTGCTGCTG 

CTAATCGTGTAGCTTCTGAGGCTTGCGTACAAGCTCGAAATGAAGGTCGTGATCTTTCTCGTGAAGGTGGTGATGTTATT 

CGTGAGGCTTGTAAATGGAGTCCAGAACTT 

 

>U21005.1 Euglena geniculata ribulose 1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase 

large subunit (rbcL) mRNA, chloroplast gene encoding chloroplast protein, partial 

cds 

ATTATCGCCTTACTTATTACACTCCTGATAATCAAGTGTCAGAAACAGATATTTTGGCTGCTTTTCGTATGACTCCTCAA 

CCAGGGGTTCCTGCCGAAGAATGTGGAGCTGCTGTTGCTGCTGAATCTTCTACGGGTACATGGACTACTGTTTGGACAGA 

TGGATTAACTCAATTAGATAGAGATAAAGGTCGTTGTTACGATTTGGAACCTGTTCCTGGTGAAAGTAACCAATATATTG 

CTTACGTGGCATATCCTATTGATCTTTTTGAAGAAGGTTCGGTAACCAACCTTTTAACTAGTATAGTTGGTAATGTATTT 

GGATTTAAAGCTTTACGTGCTTTACGTTTAGAAGATTTGCGCATTCCACCAGCATATTCTAAAACTTTCTGGGGTCCTCC 

TCATGGTATTCAAGTGGAAAGGGATAGACTTAATAAATATGGTCGTCCTTTATTGGGTTGCACTATTAAACCAAAATTGG 

GTCTTTCTGCGAAAAACTATGGACGTGCTGTATACGAATGTCTAAGAGGTGGTTTGGACTTTACAAAAGATGATGAAAAT 

GTTAATTCTCAATCTTTTATGCGTTGGAGAGATCGTTTCTTATTTTGTGCTGAGGCGATTTACAAAGCACAAACAGAAAC 

AGGCGAAGTAAAAGGTCATTATTTAAATGCTACTGCAGGTACTTGCGAAGAGATGTACAAACGTGCTTCTTTTGCCGCAC 

AAATTGGTGTTCCAATTATAATGCATGACTATTTAACAGGTGGTTTTACGGCTAACACTTCCTTGGCAATGTATTGTCGT 

GATAATGGTTTATTATTACATATTCATCGCGCTATGCATGCTGTTATCGATCGTCAAAGAAATCATGGTATTCACTTCCG 

TGTATTGGCTAAAACACTTCGTATGTCTGGTGGTGATCATCTTCATTCTGGAACAGTTGTTGGTAAATTAGAAGGTGAAC 

GCGAAGTAACGTTAGGTTTTGTAGATTTAATGCGTGATGCTTACGTTGAAAAAGATCGTTCTCGTGGAATTTATTTTACT 

CAAGATTGGTGTGGTATGGGTGGTACAATGCCTGTTGCTTCAGGTGGCATTCATGTATGGCATATGCCGGCTCTTACTGA 

AATTTTTGGTGATGATGCTTGTCTTCAATTTGGTGGTGGAACTTTAGGTCATCCTTGGGGAAATGCTCCAGGTGCTGCTG 

CTAATCGTGTAGCTTCTGAGGCTTGCGTACAAGCTCGAAATGAAGGTCGTGATCTTTCTCGTGAAGGTGGTGATGTTATT 

CGTGAGGCTTGTAAATGGAGTCCAGAACTT 

 

>U21004.1 Euglena anabaena ribulose 1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large 

subunit (rbcL) mRNA, chloroplast gene encoding chloroplast protein, partial cds 

ACTATCGTCTTACTTATTATACACCTGATTACCAAGTAGCAGAAACTGATATACTTGCAGCTTTCCGTATGACTCCTCAA 

CCTGGTGTTCCTGCTGAAGAGTGCGGTGCAGCTGTGGCAGCTGAAAGTTCGACAGGTACATGGACTACAGTATGGACAGA 

CGGTTTAACACAATTAGACAAATATAAAGGTAGATGTTATGATTTAGAGCCTGTTCCAGGTGAAAATAATCAATATATCG 

CTTACGTAGCATATCCTATTGATCTTTTTGAAGAAGGTTCAGTAACTAACCTTTTAACTTCAATCGTTGGTAACGTATTT 

GGTTTTAAAGCTCTTCGAGCTCTTCGTTTAGAAGATTTACGAATCCCACCGGCATACGTTAAAACATTCTGGGGCCCTCC 

ACATGGTATCCAAGTAGAACGTGATAAATTAAATAAATATGGGCGTCCTCTTTTAGGTTGTACAATCAAACCAAAACTAG 

GTTTATCAGCTAAAAATTATGGTCGTGCTGTTTATGAATGTTTACGTGGTGGACTTGATTTTACGAAAGATGATGAAAAT 

GTAAATTCACAATCATTTATGCGTTGGAGAGACCGTTTCCTTTTCTGTGCTGAAGCTATCTATAAAGCTCAATCAGAAAC 

AGGTGAAATTAAAGGTCACTATTTAAATGCTACTGCAGGTACATGTGAAGAGATGTATAAACGTGCTAATTATGCCGCTC 

AAATAGGAGTCCCTATTGTGATGCATGATTATTTGACAGGTGGATTTACAGCCAATACTTCATTGGCTATGTTCTGTCGT 
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GATAATGGATTACTATTACATATTCACCGTGCTATGCATGCAGTAATTGATCGTCAAAGAAATCACGGTATCCATTTCCG 

TGTATTAGCTAAAACTCTTCGTATGTCAGGAGGAGACCACTTACACTCAGGAACTGTTGTAGGAAAATTAGAAGGTGAAC 

GTGAAGTTACATTAGGTTTCGTTGATTTAATGCGTGATCCTTATGTTGAGAAAGATAGATCACGAGGTATTTATTTTACT 

CAAGATTGGGTTGGGCTAGGCGGAACTATTCCTGTGGCATCAGGCGGTATTCACGTTTGGCACATGCCAGCACTAACAGA 

GATTTTTGGTGATGATGCTTGTTTACAATTTGGCGGAGGAACTCTTGGTCATCCATGGGGCAACGCACCTGGCGCAGCTG 

CTAACCGAGTTGCATCAGAAGCTTGCGTACAAGCAAGAAATGAAGGACGTGATTTATCTCGTGAAGGTGGTGACGTTATT 

CGTGAGGCTTGCAAATGGAGTCCAGAACTT 

 

>U21009.1 Euglena stellata ribulose 1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large 

subunit (rbcL) mRNA, chloroplast gene encoding chloroplast protein, partial cds 

ATTATAGACTTACTTATTATACGCCTGATTATCAAGTTGCAGAAACAGATATTTTAGCAGCTTTTCGTATGACTCCACAA 

CCAGGTGTTCCTGCTGAAGAGTGTGGTGCTGCTGTTGCCGCTGAGTCATCAACAGGTACTTGGACTACTGTTTGGACAGA 

TGGTTTAACTCAATTAGATCGTTATAAAGGTAGATGCTATGATTTAGAACCTGTTCCAGGTGAATCAAATCGGTATATTG 

CTTATATTGCTTATCCAATTGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACAAACTTATTAACAAGTATTGTTGGTAACGTTTTT 

GGTTTCAAAGCATTACGTGCACTTCGTTTAGAAGATTTACGTATTCCGCCAGATTATGCTAAAACATTCTGGGGTCCTCC 

ACACGGTATTCAGGCTGAAAGAGACAGGTTAAACAAGTATGGTAGACCTTTATTAGGTTGTACTGTTAAACCTAAATTAG 

GTTTATCTGCTAAAAACTACGGTAGAGCTGTTTATGAGTGTTTACGTGGTGGTCTTGATTTTACGAAAGACGATGAGAAT 

GTAAATTCACAATCGGTTATGCGTTGGAGAGACCGTTCCNTTTTCTGTGCTGAGGCTATTTATAAAGCTCAAGCAGAAAC 

AGGAGAGGTAAAAGGGCATTATTTAAATGCTACTGCTGGTACTGTTGAAGAAATGTTTAAGCGTGCTGTTTTTTCGGCGC 

AATTAGGTGTACCTATTATTATGCATGACTACATAACAGGTGGTTTTACAGCTAATACTTCATTATCTATGTATTGTCGT 

GATAATGGTTTATTACTTCACATTCACCGTGCTATGCACGCCGTTATTGACCGTCAAAGAAATCACGGTATTCACTTCCG 

TGTTTTAGCTAAAACTCTTCGTATGTCAGGTGGTGACCATTTACATTCAGGTACTGTTGTAGGTAAGCTTGAAGGTGAAC 

GTGAAGTTACTTTAGGTTTCGTTGATTTAATGCGTGACCCTTACGTTGAGAAAGATCGTTCAAGAGGTATTTACTTTACA 

CAAGACTGGTGTGGTATGGGTGGTACAATGCCTGTAGCATCTGGTGGTATTCATGTATGGCATATGCCTGCTCTAACTGA 

AATTTTCGGTGATGACGCTTGCTTACAGTTTGGTGGAGGTACTTTAGGTCACCCTTGGGGTAATCGACCAGGTGCTGCTG 

CTAACCGTGTTGCTTCTGAAGCTTGTGTTCAAGCTCGAAATGAAGGTCGTGACCTTTCTCGTGAAGGTGGTGATGTTATT 

AGAGAAGCTTGTAAGTGGAGTCCTGAACTT 

 

>U21008.1 Euglena pisciformis ribulose 1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase 

large subunit (rbcL) mRNA, chloroplast gene encoding chloroplast protein, partial 

cds 

ATTACAGACTTACATATTATACACCTGATTATCAAGTTTCTGATACTGATATTTTAGCCGCTTTTCGTATGACGCCTCAA 

CCAGGAGTTCCTGCTGAAGAGTGCGGTGCTGCTGTAGCTGCAGAATCTAGTACTGGTACTTGGACCACTGTTTGGACAGA 

TGGCCTTACTCAATTAGATAGATATAAAGGGCGCTGCTATGATTTAGAACCTGTTCCAGGAGAATCTAATCAATATATAG 

CTTACGTTGCTTATCCTATAGATCTTTTTGAAGAAGGTTCGGTTACGAACTTGCTAACAAGTATCGTAGGTAATGTTTTT 

GGTTTTAAAGCTTTAAGAGCTCTACGCCTAGAAGATTTACGTATTCCACCTGCTTATATCAAAACTTTTTGGGGTCCACC 

GCATGGTATCCAAGTTGAACGTGATAGATTAAATAAATATGGTCGACCTTTATTAGGTTGTACGATTAAACCTAAATTAG 

GTTTATCTGCTAAGAATTATGGTCGAGCAGTTTACGAATGTTTAAGAGGAGGCCTTGATTTTACTAAAGATGATGAAAAT 

GTAAATTCACAGTCTTTTATGCGTTGGAGAGATCGTTTCTNNNNNNGATCTGAAGCTATTTACAAAGCTCAATCTGAAAC 

AGGTGAAGTTAAAGGACATTATCTAAATGCTACAGCTGGTAATGTTGAAGAAATGTATAAACGTGCTGCATTCGCTGCTC 

AACTGGGTGTTCCAATTGTTATGCATGACTACTTAACAGGTGGTTTTACAGCTAATACATCTCTTTCAATGTACTGCCGT 

GACAATGGTTTACTTTTACATATTCATCGTGCAATGCATGCTGTTATCGATCGTCAGAGAAATCATGGTATTCATTTCCG 

TGTGCTTGCAAAAACTCTTCGAATGTCAGGTGGGGATCATCTTCATTCAGGTACTGTTGTAGGTAAATTAGAAGGTGAAC 

GTGAAGTAACTCTAGGTTTTGTTGATTTAATGAGAGATCCTTATGTAGAAAAAGATCGTAGTAGAGGGATCTACTTTACA 

CAAGACTGGTGTGGTATGGGTGGGACAATGCCAGTTGCGTCAGGTGGTATCCATGTTTGGCATATGCCTGCTTTAACAGA 

AATCTTTGGTGATGATGCTTGTCTTCAATTTGGTGGCGGTACTTTAGGTCACCCTTGGGGTAATGCACCAGGTGCTGCTG 

CAAATCGTGTTGCTTCTGAGGCGTGTGTGCAAGCGAGAAATGAAGGGCGTGACCTTTCTCGTGAAGGAGGTGATGTTATT 

CGTGAAGCTTGCAAATGGAGTCCAGAATT 

 

>AF499674.1 Percursaria percursa strain UWCC MA230 ribulose-1,5-bisphosphate 

carboxylase/oxygenase large subunit (rbcL) gene, partial cds; chloroplast 

AGGTACTGGCTTTACAGCTGGTGTAAAAGACTACCGTTTAACTTATTACACACCTGATTATCAAGTAAAAGATACTGATA 

TTTTAGCAGCATTTCGTATGACTCCTCAACCAGGAGTACCAGCAGAAGAAGCAGGTGCAGCTGTTGCTGCTGAATCATCA 

ACAGGTACTTGGACAACTGTATGGACTGATGGTTTAACATCTTTAGATCGTTATAAAGGTCGTTGTTATGATATTGAACC 

ATTAGGTGAAGATGATCAATATATTGCATATATTGCTTATCCTTTAGACTTATTTGAAGAAGGGTCAGTTACAAACTTAT 

TTACTTCAATTGTAGGTAACGTTTTTGGTTTCAAAGCTTTACGTGCTTTACGTTTAGAAGATTTACGTATTCCGCCAGCT 
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TATGTTAAAACATTCCAAGGTCCTCCACATGGTATTCAAGTTGAACGTGATAAATTAAACAAATATGGTCGTGGTTTATT 

AGGTTGTACAATTAAACCAAAATTAGGTCTTTCAGCTAAAAACTATGGACGTGCTGTTTATGAATGTTTACGAGGTGGTC 

TTGATTTTACAAAAGATGATGAAAATGTAAACTCACAACCTTTCATGCGTTGGCGTGATCGTTTCTTATTTGTTGCTGAA 

GCAATTTATAAATCTCAAGCTGAAACTGGTGAAGTTAAAGGGCATTACTTAAATGCAACAGCAGGTACGTGTGAAGCAAT 

GATGGAACGTGGCCAATTTGCTAAAGATTTAGGTGTTCCAATTATTATGCATGACTATATTACTGGTGGTTTTACAGCTA 

ACACTTCATTATCTAATTTCTGTCGTGCTAGTGGATTATTACTACATATTCACCGTGCAATGCACGCCGTTATTGACCGT 

CAACGTAATCACGGTATTCACTTCCGAGTATTAGCAAAAATCTTACGTATGTCTGGGGGTGACCACTTACATTCAGGAAC 

AGTTGTAGGTAAATTAGAAGGTGAACGTGAAATTACTTTAGGTTTTGTTGACCTAATGCGTGACGATTACATTGAAAAAG 

ATCGTAGTCGTGGTATTTACTTTACACAAGACTGGGTTAGTTTACCTGGAACAATGCCAGTAGCTTCAGGTGGTATTCAC 

GTATGGCACATGCCAGCATTAGTTGAAATTTTTGGTGATGATGCGTGTTTACAATTTGGTGGTGGTACATTAGGACACCC 

TTGGGGTAATGCTCCAGGTGCTGCTGCAAACCGTGTTGCTTTAGAAGCTTGTACACAAGCTCGAAATGAAGGACGTGATT 

TAGCATCTGAAGGTGGTGATGTAATTCGTGCCGCTTGTAAATGGAGTCCTGAATTAGCTGCAGCTTGTGAAGTAT 

 

>AB097614.1 Umbraulva amamiensis chloroplast rbcL gene for ribulose 1,5-

bisphosphate carboxylase large subunit, partial cds, specimen_voucher: SAP:095052 

AGCAGGTACTGGCTTTAAAGCTGGTGTAAAAGATTACCGTTTAACTTATTACACACCTGATTATCAAGTAAAAGATACTG 

ATATTTTAGCAGCATTTCGTATGACTCCTCAACCAGGAGTACCAGCAGAAGAAGCTGGTGCAGCTGTTGCTGCTGAATCA 

TCAACAGGTACTTGGACAACTGTATGGACTGATGGTTTAACATCTTTAGATCGTTATAAAGGTCGTTGTTATGATATTGA 

ACCATTNNNAGGTGAAGATGATCAATATATTGCATATATTGCTTATCCTTTAGACTTATTTGAAGAAGGATCAGTTACAA 

ACTTATTTACTTCAATTGTAGGTAACGTTTTTGGTTTCAAAGCTTTACGTGCTTTACGTTTAGAAGATTTACGTATTCCA 

CCAGCTTATGTTAAAACATTCCAAGGTCCACCACATGGTATTCAAGTTGAACGTGATAAATTAAACAAATATGGTCGTGG 

TTTATTAGGTTGTACAATTAAACCAAAATTAGGTCTTTCAGCTAAAAACTATGGACGTGCTGTTTATGAATGTTTACGAG 

GTGGTCTTGATTTTACAAAAGATGATGAAAACGTAAACTCACAACCTTTCATGCGTTGGCGTGATCGTTTCTTATTTGTT 

GCTGAAGCAATTTATAAATCTCAATCTGAAACTGGTGAAGTTAAAGGTCACTATTTAAATGCAACAGCAGGTACATGTGA 

AGAAATGATGGAACGTGGTCAATTTGCTAAAGATTTAGGTGTGCCAATTATTATGCATGACTATATTACTGGTGGTTTTA 

CAGCTAACACTTCATTAGCTCATTTCTGTCGTGCTAGTGGATTATTATTACATATTCACCGTGCAATGCACGCTGTTATT 

GACCGTCAACGTAATCACGGTATCCATTTCCGAGTATTAGCAAAAATCTTACGTATGTCAGGGGGTGACCACTTACATTC 

AGGAACAGTTGTAGGTAAACTAGAAGGTGAACGTGAAATTACTTTAGGTTTTGTTGACTTAATGCGTGATGATTACATTG 

AAAAAGATCGTAGTCGTGGTATTTACTTTACTCAAGATTGGGTAAGTTTACCTGGAACAATGCCAGTAGCTTCAGGTGGT 

ATTCACGTATGGCACATGCCCGCATTAGTTGAAATCTTTGGTGATGATGCATGTTTACAATTTGGTGGTGGTACATTAGG 

ACACCCTTGGGGTAATGCTCCAGGAGCTGCTGCAAACCGTGTTGCTTTAGAAGCTTGTACACAAGCTCGAAATGAGGGAC 

GTGATTTAGCATCTGAAGGTGGTGATGTAATTCGTGCTGCTTGTAAATGGAGTCCT 

 

>AB097612.1 Umbraulva japonica chloroplast rbcL gene for ribulose 1,5-bisphosphate 

carboxylase large subunit, partial cds, specimen_voucher: SAP:095050 

AGCAGGTACTGGCTTTAAAGCTGGTGTAAAAGATTACCGTTTAACTTATTACACACCTGATTATCAAGTAAAAGATACTG 

ATATTTTAGCAGCATTTCGTATGACTCCTCAACCAGGAGTACCAGCAGAAGAAGCTGGTGCAGCTGTTGCTGCTGAATCA 

TCAACAGGTACTTGGACAACTGTATGGACTGATGGTTTAACATCTTTAGATCGTTATAAAGGTCGTTGTTATGATATTGA 

ACCATTNNNAGGTGAAGATGATCAATATATTGCATATATTGCTTATCCTTTAGACCTATTTGAAGAAGGATCAGTTACAA 

ACTTATTTACTTCAATTGTAGGTAACGTTTTTGGTTTTAAAGCTTTACGTGCTTTACGTTTAGAAGATTTACGTATTCCA 

CCAGCTTATGTTAAAACATTCCAAGGTCCACCACACGGTATTCAAGTTGAACGTGATAAATTAAATAAATATGGTCGTGG 

TTTATTAGGTTGTACAATTAAACCAAAATTAGGTCTTTCAGCTAAAAACTATGGACGTGCTGTTTATGAATGTTTACGAG 

GTGGTCTTGATTTTACAAAAGATGATGAAAACGTAAACTCACAACCTTTCATGCGTTGGCGTGATCGTTTTTTATTTGTT 

GCTGAAGCAATTTATAAATCTCAATCTGAAACTGGTGAAGTTAAAGGGCATTACTTAAATGCAACAGCAGGTACATGTGA 

AGAAATGATGGAACGTGGTCAATTTGCTAAAGATTTAGGTGTTCCAATTGTTATGCATGACTATATTACTGGTGGTTTTA 

CAGCTAACACTTCATTAGCTCATTTCTGTCGTGCTAGTGGATTATTATTACATATTCACCGTGCAATGCATGCTGTTATT 

GACCGTCAACGTAATCACGGTATTCATTTCCGAGTATTAGCAAAAATCTTACGTATGTCAGGGGGTGACCACTTACATTC 

AGGAACGGTTGTAGGTAAACTAGAAGGTGAACGTGAAATTACTTTAGGTTTTGTTGACTTAATGCGTGATGATTACATTG 

AAAAGGATCGTAGTCGTGGTATTTACTTTACTCAAGATTGGGTAAGTTTACCTGGCACAATGCCAGTAGCTTCAGGTGGT 

ATTCACGTATGGCATATGCCAGCATTAGTTGAAATCTTTGGTGATGATGCGTGTTTACAATTTGGTGGTGGTACATTAGG 

ACACCCTTGGGGTAATGCTCCAGGAGCTGCTGCAAACCGTGTTGCTTTAGAAGCTTGTACACAAGCTCGAAATGAAGGAC 

GTGACTTAGCATCTGAAGGTGGTGATGTAATTCGTGCTGCTTGTAAATGGAGTCCT 

 

>OR114681.1 Ulvella burmanica isolate CS20236801 ribulose-1,5-bisphosphate 

carboxylase/oxygenase large subunit (rbcL) gene, partial cds; chloroplast 

ATGGTTCCACAAACAGAAACTAAAGCAGGTACTGGTTTTAAAGCCGGTGTAAAAGATTACCGTTTAACTTATTATACACC 
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TGATTATCAAGTAAAAGATACTGATATTTTAGCAACTTTCCGTATGACTCCTCAACCAGGAGTTCCTGCGGAAGAGGCTG 

GTGCAGCAGTAGCTGCTGAATCATCAACAGGTACTTGGACAACTGTATGGACAGATGGTTTAACATCTTTAGATCGTTAT 

AAAGGTCGTTGTTATGATATTGAACCATTAGGAGAAGATGATCAATATATTTGTTATATTGCATACCCATTAGATTTATT 

TGAAGAAGGATCTGTTACAAATTTATTTACTTCAATTGTAGGTAATGTTTTTGGTTTTAAAGCATTACGTGCTTTACGTT 

TAGAAGATTTACGTATTCCGCCTGCTTATACTAAAACTTTTCAAGGACCACCACATGGTATTCAAGTAGAACGTGATAAA 

TTAAATAAATATGGAAGAGGTTTATTAGGTTGTACAATTAAACCAAAATTAGGTCTTTCAGCTAAAAATTACGGTCGTGC 

TGTTTACGAATGTTTACGTGGTGGTCTTGATTTTACAAAAGATGATGAAAATGTAAATTCTCAACCATTTATGCGATGGC 

GTGATCGTTTCTTATTTACTGCTGAAGCTATTTATAAATCTCAATCTGAAACTGGTGAAGTTAAAGGACATTATTTAAAT 

GCTACAGCAGGAACATGTGAACAAATGATGGAACGTGGACAATTTGCTAAAGATTTAGGTGTTCCAATTATTATGCATGA 

TTATATTACTGGTGGTTTTACAGCTAATACATCATTAGCACATTTTTGTCGTGCTAGTGGATTATTGTTACATATTCATC 

GTGCAATGCATGCAGTTATTGATCGTCAACGTAATCATGGTATTCATTTTCGAGTATTAGCTAAAATTTTACGTATGTCA 

GGAGGTGATCACTTACATTCAGGTACAGTTGTAGGTAAATTAGAAGGTGAACGTGAAATTACTTTAGGTTTTGTTGACTT 

AATGCGTGATGATTACATTGAAAAAGATCGTAGTCGTGGTATATATTTTACTCAGGATTGGGTTTCGCTTCCTGGAACAA 

TTCCAGTAGCTTCAGGTGGTATTCATGTATGGCATATGCCAGCATTAGTTGAAATTTTTGGTGATGATGCGTGTTTACAA 

TTTGGTGGTGGAACATTAGGACATCCATGGGGTAATGCTCCAGGAGCAGCAGCAAATCGTGTTGCTTTAGAAGCTTGTAC 

ACAAGCTCGAAATGAAGGACGTGATTTAGCTGCTCAAGGTGGTGATGTTATTCGTGCTGCTTGTAAATGGAGTCCTGAAT 

TAGCTGCAGCTTGTGAAGTATGGAAAGAAATTAAATTTGAATTTGATACTATT 

 

>KC767960.1 Jaoa bullata ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large 

subunit (rbcL) gene, partial cds; chloroplast 

TATCGTTTAACTTATTATACACCTGATTATCAAGTAAAAGATACTGATATTTTAGCAGCTTTCCGTATGACTCCTCAACC 

AGGAGTACCTGCAGAAGAGGCTGGTGCAGCAGTAGCTGCTGAATCATCAACAGGAACTTGGACAACTGTATGGACTGATG 

GTTTAACATCTTTAGATCGTTATAAAGGTCGTTGTTACGATATTGAACCATTAGGAGAAGATGATCAATATATTTGTTAT 

ATTGCATATCCATTAGATTTATTTGAAGAAGGTTCTGTTACAAATTTATTTACTTCAATTGTAGGTAATGTTTTTGGTTT 

TAAAGCATTACGTGCTTTACGTTTAGAAGATTTACGTATTCCACCTGCTTATACTAAAACTTTCCAAGGGCCACCACATG 

GTATTCAAGTAGAACGTGATAAATTAAATAAATATGGAAGAGGTTTGTTAGGTTGTACAATTAAACCAAAATTAGGTCTT 

TCCGCTAAAAATTACGGTCGTGCTGTTTACGAATGTTTACGTGGTGGTCTTGATTTTACAAAAGATGATGAAAATGTAAA 

TTCTCAACCATTTATGCGCTGGCGTGATCGTTTCTTATTTACTGCTGAAGCTATTTATAAATCTCAATCTGAAACTGGTG 

AAGTAAAAGGACATTATTTAAATGCTACAGCAGGTACCTGTGAACAAATGATGGAACGTGGACAATTTGCTAAAGATTTA 

GGTGTTCCAATTATTATGCATGATTATATTACGGGTGGTTTTACAGCTAATACATCATTAGCACATTTTTGTCGTGCTAG 

TGGATTATTATTACATATTCACCGTGCAATGCATGCAGTTATTGATCGTCAACGTAATCATGGTATCCATTTTCGAGTGT 

TAGCAAAAATTTTACGTATGTCAGGAGGTGATCACTTACATTCAGGTACAGTTGTAGGTAAATTAGAAGGTGAACGTGAA 

ATTACTTTAGGTTTTGTTGACTTAATGCGTGATGATTACATTGAAAAAGATCGTAGTCGTGGTATTTATTTCACACAAGA 

TTGGGTGTCGCTTCCTGGAACAATTCCAGTAGCTTCAGGTGGTATTCATGTATGGCATATGCCAGCATTAGTTGAAATTT 

TTGGTGATGATGCATGTTTACAATTTGGTGGTGGAACACTAGGACATCCATGGGGTAACGCGCCAGGAGCAGCGGCAAAT 

CGTGTTGCTTTAGAAGCTTGTACACAAGCTCGAAATGAAGGACGTGATTTAGCTGCTCAAGGTGGTGATGTTATTCGTGC 

CGCTTGTAAATGGAGTC 

 

>KY283837.1 Oocystis borgei isolate LXD43 ribulose-1,5-bisphosphate 

carboxylase/oxygenase large subunit (rbcL) gene, partial cds; chloroplast 

TTAACATACTATACACCAGATTATCAAGTTAAAGATACTGATATTCTTGCAGCATTCCGTATGACACCACAACCAGGTGT 

ACCACCAGAAGAATGTGGTGCAGCTGTAGCAGCTGAATCATCTACAGGTACTTGGACAACTGTATGGACTGACGGTTTAA 

CTACTCTAGATCGATACAAAGGTCGTTGTTATGATATCGAACCAGTTCCTGGTGAAGAGAACCAATATATTGCATATGTA 

GCATATCCTTTAGATCTATTCGAAGAAGGTTCTGTTACAAACTTATTTACATCAATCGTAGGTAACGTATTCGGTTTCAA 

AGCTTTACGTGCATTACGTTTAGAAGATCTTCGTATTCCTCCAGCTTACGCTAAAACTTTCCAAGGTCCTCCACACGGTA 

TTCAAGTTGAACGTGACAAACTAAACAAATATGGACGTGGTCTTTTAGGTTGTACAATTAAACCTAAATTAGGTTTATCA 

GCTAAAAACTACGGTCGTGCTGTTTATGAGTGTTTACGTGGTGGTCTAGATTTTACTAAAGATGATGAAAACGTAAACTC 

ACAACCATTTATGCGTTGGAGAGATCGTTTCTTATTCGTAGCAGAAGCTACTTATAAAGCACAAGCAGAAACTGGTGAAA 

TTAAAGGTCACTATTTAAACGCTACTGCTGGTACTGCTGAAGAAATGATTAAACGTGCAGTATGTGCAAAAGAACTAGGT 

GTACCTATTATTATGCACGACTACATTACAGCAGGTTTCAGTGCAAATACTAGCTTAGCTAACTACTGTCGTGATCATGG 

TCTACTTCTACACATTCACCGTGCAATGCACGCTGTAATTGACCGTCAAAGAAATCATGGTATTCACTTCCGTGTTTTAG 

CGAAAATTCTTCGTATGTCTGGTGGTGATCACTTACACTCAGGTACTGTTGTAGGTAAACTAGAAGGTGAACGTGAAGTA 

ACTTTAGGTTTCGTTGATCTAATGCGTGATGATTACATTGAGAAAGATCGTAGCCGTGGTATTTACTTTACTCAAGATTG 

GGCTTCTCTACCTGGTGTAATGCCAGTAGCTTCTGGTGGTATTCACGTATGGCACATGCCGGCTCTTGTTGAGATCTTTG 

GTGATGATGCTTGTTTACAATTCGGTGGTGGTACTCTAGGTCACCCTTGGGGTAATGCTCCAGGTGCTGTTGCAAACCGT 

GTTGCTTTAGAAGCTTGTACACAAGCTCGTAACGAAGGTCGTGATTTAGCACGTGAAGGTGGTGAC 
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>JQ963236.1 Ulva prolifera isolate 201106107-1-1r ribulose-1,5-bisphosphate 

carboxylase/oxygenase large subunit (rbcL) gene, partial cds; chloroplast 

GCAGGTGCAGGATTTAAAGCTGGTGTAAAAGATTACCGTTTAACTTATTACACGCCTGATTATCAAGTAAAAGATACTGA 

TATTTTAGCAGCATTCCGTATGACTCCTCAACCAGGAGTACCAGCAGAAGAAGCGGGTGCGGCTGTTGCTGCTGAATCAT 

CAACAGGTACTTGGACAACTGTATGGACTGATGGTTTAACATCTTTAGATCGTTATAAAGGTCGTTGTTATGACATTGAA 

CCATTAGGAGAAGATGATCAATATATTGCTTATATTGCTTATCCTTTAGATTTATTTGAAGAAGGTTCAGTTACAAACTT 

ATTTACTTCAATCGTAGGTAATGTTTTTGGTTTTAAAGCTTTACGTGCTTTACGTTTAGAAGATTTACGTATTCCACCAG 

CTTATGTTAAAACATTCCAAGGTCCACCTCACGGTATTCAGGTTGAACGTGATAAATTAAACAAATATGGTCGTGGTTTA 

TTAGGTTGTACAATTAAACCAAAATTAGGTCTTTCAGCTAAAAACTATGGACGTGCTGTTTATGAGTGTTTACGAGGTGG 

TCTTGATTTTACAAAAGATGATGAAAACGTAAACTCACAACCTTTCATGCGTTGGCGTGATCGTTTCTTATTTGTTGCTG 

AAGCAATTTATAAATCTCAAGCTGAAACTGGTGAGGTTAAAGGACATTACTTAAATGCAACAGCAGGTACATGTGAAGAA 

ATGATGGAACGTGGTCAATTTGCTAAAGATTTAGGTGTTCCAATTATTATGCATGACTATATTACTGGTGGTTTTACAGC 

TAACACTTCATTAGCTCATTTCTGTCGTGCTAGTGGATTATTATTACACATTCACCGTGCTATGCACGCTGTTATTGATC 

GTCAACGTAATCACGGTATTCACTTCCGAGTATTAGCGAAAATTTTACGTATGTCAGGTGGTGACCACTTACACTCAGGA 

ACAGTTGTAGGTAAATTAGAAGGTGAACGTGAAATTACTTTAGGTTTCGTTGACTTAATGCGTGATGATTACATTGAAAA 

AGATCGTAGTCGTGGTATTTATTTTACACAAGACTGGGTTAGTTTACCAGGTACAATGCCTGTAGCTTCTGGTGGTATTC 

ACGTTTGGCACATGCCAGCATTAGTTGAAATTTTTGGTGATGACGCATGTTTACAATTTGGTGGTGGTACATTAGGACAC 

CCTTGGGGTAATGCTCCAGGAGCCGCTGCAAACCGTGTTGCTTTAGAAGCTTGTACACAAGCTCGAAATGAAGGGCGTGA 

TTTAGCATCTGAAGGTGGTGATGTAATTCGTGCTGCTTGTAAATGGAGTCCTGAATTAGCTGCAGCTTGTGAAGTTTGGA 

AAGAAATTAAATTTGAATTTGATA 

 

>FJ715715.1 Acrochaete repens strain E093db ribulose-1,5-bisphosphate 

carboxylase/oxygenase large subunit (rbcL) gene, partial cds; chloroplast 

GATTATCGTTTAACTTATTATACACCAGATTATCAAGTAAAAGATACTGATATTTTAGCAGCTTTTCGTATGACTCCTCA 

ACCAGGGGTTCCTGCAGAAGAAGCTGGTGCAGCAGTTGCTGCTGAATCATCAACAGGTACTTGGACAACTGTATGGACAG 

ATGGTTTAACATCTTTAGATCGTTATAAAGGTCGTTGTTATGACATTGAACCGTTAGGAGAAGATGATCAATATATTGCA 

TATATTGCGTATCCATTAGATTTATTTGAAGAAGGATCTGTTACAAATTTATTTACTTCAATTGTAGGTAACGTTTTTGG 

TTTTAAAGCTTTACGTGCTTTACGTTTAGAAGATTTACGTATTCCACCAGCTTATACTAAAACTTTCCAAGGACCACCAC 

ATGGTATTCAAGTTGAACGTGATAAATTAAATAAATATGGACGAGGTCTATTAGGTTGTACAATTAAACCAAAATTAGGT 

CTTTCAGCTAAAAATTATGGTCGTGCTGTTTACGAATGTTTACGTGGTGGTCTTGATTTTACAAAAGATGATGAAAACGT 

AAATTCTCAACCATTTATGCGTTGGCGTGATCGTTTCTTATTTACTGCTGAAGCAATTTATAAATCTCAGTCTGAAACTG 

GTGAAGTTAAAGGACATTATTTAAATGCTACAGCAGGAACATGTGAACAGATGATGGAACGTGCACAATTTGCTAAAGAT 

TTAGGTGTTCCGATTGTTATGCATGACTATATCACTGGTGGTTTTACAGCTAATACTTCATTAGCACATTTCTGTCGTGC 

TAGTGGATTATTATTACATATTCACCGTGCAATGCACGCAGTTATCGATCGCCAACGTAATCACGGTATTCATTTCCGAG 

TATTAGCAAAAATTTTACGTATGTCTGGAGGTGATCATTTACATTCAGGTACAGTTGTAGGTAAATTAGAAGGTGAACGT 

GAAATTACTTTAGGTTTTGTTGACTTAATGCGTGATGATTACATTGAAAAAGATCGTAGTCGTGGTATTTACTTTACGCA 

AGATTGGGTTTCACTTCCTGGAACAATTCCAGTAGCTTCAGGTGGTATCCATGTATGGCATATGCCAGCATTAGTTGAAA 

TTTTTGGTGATGATGCATGTTTACAATTTGGTGGTGGAACATTAGGACATCCATGGGGTAATGCTCCAGGAGCTGCTGCA 

AATCGTGTTGCTTTAGAAGCTTGTACACAAGCTCGAAATGAAGGACGTGATTTAGCTGCTCAAGGTGGTGACGTTATCCG 

TGC 

 

>AF157390.1 Lepocinclis ovata ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase 

large subunit (rbcL) mRNA, partial cds; chloroplast gene for chloroplast product 

CATGGACTACTGTTTGGACAGATGGTTTAACACAATTAGATAGATATAAAGGTCGTTGTTATGATCTTGAACCAGTCCCT 

GGAGAAAGTAATCAATATATTGCTTATATTGCATATCCTATTGATCTTTTTGAAGAAGGATCAGTTACTAACCTTTTAAC 

TTCTATTGTAGGTAACGTATTTGGTTTCAAAGCTCTTCGTTCTCTTCGTTTAGAAGATTTACGTATTCCACCTGCATATG 

CTAAAACTTTTTGGGGTCCTCCACATGGTATTCAAGTAGAAAGAGACAGATTAAATAAATATGGACGTCCATTACTTGGA 

TGTACTATTAAACCAAAATTAGGTCTTTCTGCTAAAAACTACGGAAGAGCTGTATATGAATGTCTTCGTGGTGGATTGGA 

CTTTACTAAAGATGACGAAAACGTTAACTCACAATCTTTTATGCGTTGGAGAGACCGTTTCCTTTTCTGTGCTGAAGCCA 

TTTATAAAGCTCAAACAGAAACTGGTGAAATCAAAGGACATTATTTAAATGCAACAGCAGGTACTTGTGAAGAAATGTAC 

AAAAGAGCAGCTTATGCAGCTCAGATAGGGGTTCCCATCATAATGCATGACTATATTACTGGTGGTTTCACAGCTAACAC 

TTCATTATCTATGTACTGTCGTGATAATGGTTTATTACTTCACATTCACCGTGCTATGCACGCTGTAATTGACCGTCAAA 

GAAATCATGGTATTCATTTCCGTGTTCTTGCTAAAACACTTCGTATGTCAGGTGGTGATCATCTTCATTCAGGTACTGTT 

GTAGGTAAATTAGAAGGAGAACGTGAAGTAACTTTAGGGTTCGTAGACTTAATGCGTGATCCTTATGTAGAAAAAGATCG 

TTCTAGAGGTATTTACTTTACACAAGACTGGTGTGGTTTGGGTGGTACAATGCCAGTGGCTTCAGGTGGTATTCATGTTT 
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GGCATATGCCTGCTTTAACAGAAATTTTTGGAGATGATGCTTGTCTTCAATTTGGTGGTGGAACTTTAGGTCA 

 

>OP265104.1 Ulva capillata voucher DK_020 ribulose-1,5-bisphosphate 

carboxylase/oxygenase large subunit (rbcL) gene, partial cds; chloroplast 

AAAGATTACCGTTTAACTTATTACACGCCTGATTATCAAGTAAAAGATACTGATATTTTAGCAGCTTTCCGTATGACTCC 

TCAACCAGGAGTACCGGCAGAAGAAGCTGGTGCGGCTGTTGCTGCTGAATCATCAACAGGTACTTGGACAACTGTATGGA 

CTGATGGTTTAACATCTTTAGATCGTTATAAAGGTCGTTGTTATGATATTGAACCGTTAGGAGAAGACGACCAATATATT 

GCTTATATTGCTTATCCGTTAGACTTATTTGAAGAAGGGTCGGTTACAAACTTATTTACTTCAATTGTAGGTAACGTTTT 

TGGTTTTAAAGCTTTACGTGCTTTACGTTTAGAAGATTTACGTATTCCACCAGCTTATGTTAAAACATTCCAAGGTCCGC 

CTCATGGTATTCAGGTTGAACGTGATAAATTAAACAAATATGGTCGTGGTTTATTAGGTTGTACAATTAAACCAAAATTA 

GGTCTTTCAGCTAAAAACTATGGACGTGCTGTTTATGAATGTTTACGAGGTGGTCTTGATTTTACAAAAGATGATGAAAA 

CGTAAACTCACAACCTTTTATGCGTTGGCGTGATCGTTTCTTATTTGTTGCTGAAGCAATTTATAAATCTCAAGCTGAAA 

CTGGTGAGGTTAAAGGACATTACTTAAATGCAACAGCAGGTACATGTGAACAAATGATGGAACGTGGTCAATTTGCTAAA 

GATTTAGGTGTTCCAATTATTATGCATGACTACATTACTGGTGGTTTTACAGCTAATACTTCATTATCTAATTTCTGTCG 

TGCTAGTGGATTATTATTACACATTCACCGTGCTATGCACGCTGTTATTGACCGTCAACGTAATCATGGTATTCACTTCC 

GAGTTTTAGCTAAAATTTTACGTATGTCAGGTGGTGACCACTTACACTCAGGAACAGTAGTAGGTAAATTAGAAGGTGAA 

CGTGAAATTACTTTAGGTTTCGTTGACTTAATGCGTGACGATTACATTGAAAAAGATCGTAGTCGTGGTATTTACTTTAC 

ACAAGATTGGGTTAGTTTACCAGGTACAATGCCTGTAGCTTCAGGTGGTATTCATGTTTGGCATATGCCAGCATTAGTTG 

AAATCTTTGGTGATGATGCATGTTTACAATTTGGTGGTGGTACATTAGGACACCCTTGGGGTAATGCTCCAGGAGCTGCT 

GCAAACCGTGTTGCTTTAGAAGCTTGTACACAAGCTCGAAATGAAGGACGTGATTTAGCATCTGAAGGTGGTGACGTAAT 

TCGTGCTGCTTGTAAATGGAGTCCTGAATTAGC 

 

>AJ001885.1 Dysmorphococcus globosus partial rbcL gene for ribulose bisphosphate 

carboxylase large subunit, strain SAG 20-1 

GCTGGATTTAAAGCAGGTGTAAAAGATTACCGTCTTACTTATTATACTCCAGACTATGTTGTAAAAGATACAGATATTTT 

AGCAGCATTCCGTATGACACCTCAGCCAGGTGTTCCGCCAGAAGAGTGTGGTGCTGCTGTTGCTGCTGAATCTTCAACAG 

GTACATGGACTACAGTATGGACTGATGGTCTAACAAGTTTAGATCGTTATAAAGGTCGTTGTTATGACATTGAGCCGGTT 

CCTGGCGAAGACAATCAATATATTGCTTATGTTGCTTATCCAATTGACTTATTTGAAGAAGGTTCTGTTACAAACATGTT 

TACTTCAATTGTAGGTAACGTATTTGGGTTCAAAGCTTTACGTGCCTTACGTCTTGAAGATTTACGTATTCCTCCAGCTT 

ATGTAAAAACATTCTCTGGACCTCCACATGGTATTCAAGTAGAACGTGACAAAATCAATAAATATGGTCGTGGTCTTTTA 

GGTTGTACAATTAAACCAAAATTAGGTTTATCAGCTAAAAACTATGGACGTGCAGTTTATGAATGTTTACGTGGTGGTTT 

AGATTTCACAAAAGATGATGAAAACGTAAACTCACAACCATTTATGCGTTGGAGAGACCGTTTCTTATTTGTTGCTGAAG 

CAATTTATAAAGCTCAAGCTGAAACTGGTGAAGTTAAAGGTCATTATTTAAATGCTACTGCAGGTACTGCAGAAGAAATG 

TTAAAACGTGCACAATGTGCTAAAGAATTAGGTGTACCTATTATTATGCATGACTATTTAACAGGTGGTTTCACTGCTAA 

CACTTCTTTAGCTATTTATTGTCGTGATCATGGTTTATTATTACACATTCACCGTGCAATGCACGCTGTTATTGACCGTC 

AAAGAAATCATGGTATTCACTTCCGTGTTCTTGCTAAAGCTTTACGTATGTCTGGTGGTGATCATTTACACTCTGGTACA 

GTTGTAGGTAAATTAGAAGGTGAACGTGAAGTAACTTTAGGTTTTGTTGACTTAATGCGTGATGATTATATTGAAAAAGA 

TCGTAGTCGTGGTATTTACTTTACACAAGACTGGTGTTCTATGCCTGGTGTAATGCCTGTTGCTTCAGGTGGTATTCATG 

TTTGGCAT 

 

>KY283834.1 Oocystis lacustris isolate LXD12 ribulose-1,5-bisphosphate 

carboxylase/oxygenase large subunit (rbcL) gene, partial cds; chloroplast 

TTAACATACTATACACCAGATTACCAAGTTAAAGATACTGATATTCTTGCAGCTTTCCGTATGACACCTCAACCAGGTGT 

TCCACCAGAAGAGTGTGGTGCAGCGGTAGCAGCTGAATCATCTACTGGTACTTGGACAACTGTATGGACAGATGGTCTAA 

CTACTCTAGATCGATACAAAGGTCGTTGTTATGATATCGAACCAGKTCCTGGTGAAGAAAATCAATATATTGCATATGTA 

GCTTATCCGCTAGATCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACAAACCTACTAACTTCTATTGTAGGTAACGTTTTTGGTTTCAA 

AGCTCTTCGTGCATTACGTCTAGAAGATCTTCGTATTCCACCAGCTTATGCAAAAACTTTCCAAGGTCCTCCACACGGTA 

TTCAAGTTGAACGTGACAAATTAAACAAATATGGACGTGGTCTTTTAGGTTGTACAATTAAACCAAAACTAGGTTTATCA 

GCTAAAAACTATGGTCGTGCTGTTTACGAATGTTTACGTGGTGGTCTAGATTTTACAAAAGATGATGAAAACGTAAACTC 

TCAACCATTTATGCGTTGGAGAGATCGTTTCTTATTCGTTTCAGAAGCAATTTATAAAGCTCAAGCTGAAACAGGTGAAA 

TTAAAGGTCACTATTTAAATGCAACTGCGTCACACAGTGATGAAATGATCAAACGTGCTGAATGTGCTAAAGAACTAGGT 

GTACCTATTATTATGCACGACTATATCACTGCTGGTTTTACTGCTAACACTTCTTTAGCAGAATACTGTCGTGATCATGG 

TCTACTTCTACACATTCACCGAGCAATGCACGCGGTTATTGACCGTCAAAGAAATCACGGTATCCACTTCCGTGTTTTAG 

CAAAAGCTCTTCGTATGTCTGGTGGTGACCACTTACATTCTGGTACTGTTGTAGGTAAACTAGAAGGTGAACGTGAAGTA 

ACTTTAGGTTTCGTTGATCTAATGCGTGACGATTACATTGAAAAAGATCGTAGTCGTGGTATTTACTTTACTCAAGACTG 

GGCATCTCTACCTGGTGTAATGCCAGTAGCGTCTGGTGGTATTCACGTATGGCATATGCCAGCTCTTGTAGAAATCTTCG 
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GTGATGATGCATGTCTACAATTTGGTGGTGGTACTCTAGGTCACCCTTGGGGTAACGCTCCTGGTGCTGCTGCAAACCGT 

GTAGCTCTAGAAGCTTGTACACAAGCTCGTAACGAAGGTCGTGACCTTGCTCGTGAAGGTGGTGAC 

 

>AF189063.1 Prasiola fluviatilis ribulose bisphosphate carboxylase large subunit 

(rbcL) gene, partial cds; chloroplast gene for chloroplast product 

TTACTACACTCCAGATTATCAAGTAAAAGAAACTGATATTCTTGCAGCTTTTCGTATGACTCCTCAATCAGGAGTTCCGG 

CTGAAGAATGTGGGGCAGCTGTTGCAGCTGAATCTTCAACTGGTACATGGACAACTGTATGGACTGATGGATTAACAAGC 

TTAGACAAATATAAAGGTCGTTGTTATGATATCGAACCAGTTGCAGGTGAAGACAACCAATATATTGCATACGTAGCATA 

TCCTCTTGATTTGTTTGAAGAAGGTTCTGTAACAAATTTATTTACATCGATTGTAGGAAACGTTTTTGGATTTAAAGCGC 

TTCGTGCCTTACGTCTGGAAGATTTACGTATTCCACCTGCATACGCAAAAACGTTTCAAGGAGCTCCTCATGGAATTCAA 

GTTGAACGTGATAAATTAAATAAATACGGTCGTGGTTTATTAGGTTGTACAATTAAACCTAAATTAGGTCTTTCAGCTAA 

AAACTATGGTCGAGCTGTTTATGAATGTTTACGTGGTGGATTAGACTTTACAAAAGATGATGAAAATGTAAATTCTCAGC 

CATTTATGCGTTGGAGAGATCGTTTTTTATTTGTAGCAGAAGCGATTTACAAATCTCAAGCAGAAACAGGGGAAATTAAA 

GGCCATTATCTAAACGCAACTGCTGGAACGTGTGAAGAAATGATGAAACGTGCAGAATATGCAAAAGACCTTGGTATGCC 

AATTGTTATGCACGATTACCTAACAGGTGGTTTTACTGCAAACACATCATTATCACTTTATTGTCGTGATAACGGTTTAT 

TACTTCACATTCACCGTGCAATGCATGCTGTAATTGATCGTCAAAAAAATCATGGTATGCATTTCCGTGTTCTTGCTAAA 

GCATTACGTTTATCGGGTGGTGATCATCTTCACTCAGGTACTGTTGTTGGTAAATTGGAAGGTGAACGAGAAGTTACTTT 

AGGATTCGTTGATTTAATGCGTGATGATTATATTGAAAAAGATCGAAGCCGTGGAATTTATTTTACTCAAGATTGGGTGT 

CACTTCCGGGTGTTATGCCAGTAGCTTCTGGTGGTATTCATGTATGGCACATGCCTGCGTTAGTAGAGATTTTTGGTGAT 

GATGCATGTTTACAATTTGGTGGTGGTACTCTTGGACACCCTTGGGGTAATGCACCAGGTGCAGCAGCAAACCGTGTTGC 

CTTAGAAGCTTGTACTCAAGCTCGTAATGAAGGACGAGATCTTGCTCGTGAAGGTGGAGATGTCATTCGTGCAGCATGTA 

AATGGAGTCCTGAATTAGCGGCTGCTTGTGAAGT 

 

>AF189065.1 Prasiola linearis ribulose bisphosphate carboxylase large subunit 

(rbcL) gene, partial sequence; chloroplast gene for chloroplast product 

GGTTTAAGCAGGGGTAAAAGATTACCGACTAACTTACTACACTCCAGATTATCAAGTAAAAGAAACTGATATTCTTGCAG 

CTTTTCGTATGACTCCTCAATCAGGGGTTCCAGCTGAAGAATGTGGTGCAGCTGTTGCAGCTGAATCTTCGACTGGTACA 

TGGACAACTGTGTGGACTGATGGATTAACAAGTTTAGATAAATATAAAGGTCGTTGTTATGACATTGAACCAGTTGCAGG 

TGAAGACAACCAATATATTGCATATGTAGCATACCCTCTTGATTTATTTGAAGAAGGTTCGGTAACAAATTTATTTACAT 

CAATTGTAGGAAACGTTTTTGGATTTAAAGCACTTCGTGCTCTACGTCTTGAAGATTTACGTATTCCACCTGCATACTCA 

AAAACGTTTCAAGGAGCTCCTCATGGAATTCAAGTTGAACGTGATAAATTAAATAAATACGGTCGTGGTTTATTAGGTTG 

TACAATTAAACCTAAATTAGGTCTTTCGGCTAAAAACTATGGTCGAGCAGTTTATGAGTGTTTACGTGGTGGATTAGACT 

TTACAAAAGATGATGAAAACGTAAATTCTCAACCATTTATGCGTTGGAGAGATCGTTTTTTATTTGTAGCTGAAGCAATT 

TACAAATCTCAAGCAGAGACTGGCGAAATTAAAGGTCATTATCTAAATGCAACTGCTGCAACATGTGAAGAAATGATGAA 

ACGTGCAGAGTATGCCAAAGACCTTGGTATGCCAATTGTTATGCATGATTACTTAACGGGTGGTTTTACTGCAAATACAT 

CATTATCACTTTATTGTCGTGACAACGGTTTATTACTTCACATTCACCGCGCAATGCACGCTGTAATTGATCGTCAAAAA 

AATCATGGTATGCATTTCCGTGTTCTTGCTAAAGCATTACGTTTGTCGGGTGGTGATCATCTTCACTCTGGTACTGTTGT 

TGGTAAATTAGAAGGTGAACGAGAAGTTACTTTAGGATTTGTTGATTTAATGCGTGACGATTATATTGAAAAAGATCGAA 

GCCGTGGAATTTATTTTACTCAAGATTGGGTATCACTTCCTGGTGTTATGCCAGTAGCTTCTGGTGGTATTCATGTATGG 

CATATGCCTGCATTAGTAGAAATTTTTGGTGATGATGCATGTTTACAATTTGGTGGTGGTACTCTTGGTCACCCTTGGGG 

TAATGCACCAGGTGCAGCAGCAAACCGAGTTGCTTTAGAAGCTTGTACTCAAGCTCGTAATGAAGGACGTGATCTTGCCA 

GAGAAGGTGGAGATGTTATTCGTGCAGCATGTAAATGGAGCCCTGAATTAGCAGCTGCTTGTGAAGT 

 

>JN102134.1 Jaoa prasina ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large 

subunit (rbcL) gene, partial cds; chloroplast 

TTATACACCTGATTATCAAGTAAAATATACTGATATTTTAGCAGCTTTCCGTATGACTCCTCAACCAGGAGTTCCTGCGG 

AAGAGGCTGGTGCAGCAGTAGCTGCTGAATCATCAACAGGTACTTGGACAACTGTATGGACGGATGGTTTAACATCTTTA 

GATCGTTATAAAGGTCGTTGTTATGATATTGAACCATTAGGAGAAGATGATCAATATATTTGTTATATTGCATATCCATT 

AGATTTATTTGAAGAAGGATCTGTTACAAATTTATTTACTTCAATTGTAGGTAATGTTTTTGGTTTTAAAGCATTACGTG 

CTTTACGTTTAGAAGATTTACGTATTCCACCTGCTTATACTAAAACTTTTCAAGGACCACCACATGGTATTCAAGTAGAA 

CGTGATAAATTAAATAAATATGGAAGAGGTTTATTAGGTTGTACAATTAAACCAAAATTAGGTCTTTCTGCTAAAAATTA 

TGGTCGTGCTGTTTACGAATGTTTACGTGGTGGTCTTGATTTTACAAAAGATGATGAAAATGTAAATTCTCAACCATTTA 

TGCGTTGGCGTGATCGTTTCTTATTTACTGCTGAAGCTATTTATAAATCTCAATCTGAAACTGGTGAAGTTAAAGGACAT 

TATTTAAATGCTACAGCAGGAACATGYGAACAAATGATGGAACGTGGACAATTTGCTAAAGATTTAGGTGTTCCAATTAT 

TATGCATGATTATATTACTGGTGGTTTTACAGCTAATACATCATTAGCACATTTTTGTCGTGCTAGTGGATTATTATTAC 

ATATTCATCGTGCAATGCATGCAGTTATCGATCGTCAACGTAATCATGGTATTCATTTTCGAGTATTAGCTAAAATTTTA 
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CGTATGTCAGGAGGTGATCACTTACATTCAGGTACAGTTGTAGGTAAATTAGAAGGTGAACGTGAAATTACTTTAGGTTT 

TGTTGACTTAATGCGTGATGATTACATTGAAAAAGATCGTAGTCGTGGTATATATTTTACGCAGGATTGGGTTTCGCTTC 

CTGGAACAATTCCAGTAGCTTCAGGTGGTATTCACGTATGGCATATGCCAGCATTAGTTGAAATTTTTGGTGATGATGCA 

TGTTTACAATTTGGTGGTGGAACATTAGGACATCCATGGGGTAATGCTCCAGGAGCAGCAGCAAATCGTGTTGCTTTAGA 

AGCGTGTACACAAGCTCGAAATGAAGGACGTGATTTAGCTGCTCAAGGTGGTGATGTTATTCGTGCTGCT 

 

>AY035984.1 Lepocinclis ovum strain SAG 1244-8 ribulose-1,5-bisphosphate 

carboxylase/oxygenase large subunit (rbcL) mRNA, partial cds; chloroplast 

CATGGACTACTGTTTGGACTGATGGATTAACTCAGCTAGACAGATATAAAGGTCGTTGTTACGATTTAGAGCCTGTTCCA 

GGTGAAAGCAATCAGTATATTGCTTATGTTGCTTATCCAATTGAATTGTTTGAAGAAGGATCTGTTACAAACTTATTAAC 

TTCTATTGTAGGTAACGTTTTTGGTTTTAAAGCTCTTCGTGCTTTACGTTTAGAAGATTTACGTATTCCACCAGCTTATG 

TTAAAACTTTCTGGGGTCCTCCTCATGGTATTCAAGTTGAGCGTGATAAACTTAACAAATACGGACGACCTTTACTTGGA 

TGTACTATTAAACCAAAATTAGGTTTGTCAGCTAAAAACTATGGTCGTGCAGTTTATGAGTGTTTGCGTGGTGGGTTAGA 

CTTTACTAAAGATGACGAAAACGTAAACTCACAATCATTTATGCGTTGGCGTGATCGTTTCCTTTTCTGTGCAGAAGCTA 

TTTATAAAGCGCAAAATGAAACTGGTGAAATCAAAGGTCATTATTTAAATGCTACAGCAGGAAATGTTGAAGAAATGTAT 

AAAAGAGCGATTTTTGCTGCTCAGATCGGAGTTCCGATCGTGATGCATGACTATTTGACAGGAGGTTTTACAGCTAACAC 

TTCGTTATCTATGTATTGCCGTGATAATGGTTTATTACTTCATATTCACAGAGCTATGCACGCTGTTATTGACCGTCAAA 

GAAATCATGGTATTCACTTCCGTGTTTTAGCTAAAACTCTTCGTATGTCTGGTGGTGATCACCTTCATTCAGGTACAGTT 

GTAGGTAAATTAGAAGGTGAACGTGAAGTTACTTTAGGATTTGTTGATTTAATGCGCGATGCTTATATTGAAAAAGATCG 

TTCACGTGGTATTTATTTTACTCAAGACTGGTGTGGTTTAGGTGGTACTATCCCTGTAGCTTCAGGAGGTATTCACGTTT 

GGCATATGCCTGCTCTTGTTGATATTTTGGGTGATGATGCTTGTCTTCAATTTGGTGGTGGAACTTTAGGTCA 

 

>EU484407.1 Umbraulva olivascens voucher GALW0015530 ribulose-1,5-bisphosphate 

carboxylase/oxygenase large subunit (rbcL) gene, partial cds; chloroplast 

ACTGGCTTTAAAGCTGGTGTAAAAGATTACCGTTTAACTTATTACACACCTGATTATCAAGTAAAAGATACTGATATTTT 

AGCAGCATTTCGTATGACTCCTCAACCAGGAGTACCAGCAGAGGAAGCAGGTGCAGCTGTTGCTGCTGAATCATCAACAG 

GTACTTGGACAACTGTATGGACTGATGGTTTAACATCTTTAGATCGTTATAAAGGTCGTTGTTATGATATTGAACCATTA 

GGTGAAGATGATCAATATATTGCATATATTGCTTATCCTTTAGACTTATTTGAAGAAGGATCAGTTACAAACTTATTTAC 

TTCAATTGTAGGTAACGTTTTTGGTTTCAAAGCTTTACGTGCTTTACGTTTAGAAGATTTACGTATTCCACCAGCTTATG 

TTAAAACATTCCAAGGTCCACCACATGGTATTCAAGTTGAACGTGATAAATTAAACAAATATGGTCGTGGTTTATTAGGT 

TGTACAATTAAACCAAAATTAGGTCTTTCAGCTAAAAACTATGGACGTGCTGTTTATGAATGTTTACGAGGTGGTCTTGA 

TTTTACAAAAGATGATGAAAACGTAAACTCACAACCTTTCATGCGTTGGCGTGATCGTTTCTTATTTGTTGCTGAAGCAA 

TTTATAAATCTCAATCTGAAACTGGTGAAGTTAAAGGTCATTACTTAAATGCAACAGCAGGTACATGTGAAGAAATGATG 

GAACGTGGTCAATTTGCTAAAGATTTAGGTGTTCCAATTGTTATGCATGACTATATTACTGGTGGTTTTACAGCTAACAC 

TTCATTAGCTCATTTCTGTCGTGCTAGTGGGTTATTATTACACATTCACCGTGCAATGCACGCCGTTATTGACCGTCAAC 

GTAATCACGGTATCCATTTCCGAGTATTAGCAAAAATCTTACGTATGTCAGGGGGTGACCACTTACATTCAGGAACAGTT 

GTAGGTAAACTAGAAGGTGAACGTGAAATTACTTTAGGTTTTGTTGACTTAATGCGTGATGATTACATTGAAAAAGATCG 

TAGTCGTGGTATTTACTTTACACAGGATTGGGTAAGTTTACCTGGAACAATGCCAGTAGCTTCAGGTGGTATTCATGTAT 

GGCACATGCCTGCATTAGTTGAAATTTTCGGTGATGATGCATGTTTACAATTTGGTGGTGGTACATTAGGACACCCTTGG 

GGTAATGCTCCAGGAGCTGCTGCAAACCGTGTTGCTTTAGAAGCTTGTACACAAGCTCGAAATGAGGGACGTGATTTAGC 

ATCTGAAGGTGGTGATGTAATTCGTGCTGCTTGTAAATGGAGTCCTGAATTAGCTGCAGC 

 

>KP233768.1 Ulva pertusa strain UL082 ribulose-1,5-bisphosphate 

carboxylase/oxygenase large subunit (rbcL) gene, partial cds; chloroplast 

ATGTCACCACAAACAGAAACTAAAGCAGGTACTGGCTTTAAAGCTGGTGTAAAAGATTACCGTTTAACTTATTACACGCC 

TGATTATCAAGTAAAAGATACTGATATTTTAGCAGCGTTTCGTATGACTCCTCAACCAGGAGTACCGGCAGAAGAAGCAG 

GTGCAGCTGTTGCTGCTGAATCATCAACAGGTACTTGGACAACTGTATGGACTGATGGTTTAACATCATTAGATCGTTAT 

AAAGGTCGTTGTTACGATATCGAACCATTAGGAGAAGACGATCAATATATTGCTTATATTGCTTATCCTTTAGATTTATT 

TGAAGAAGGATCAGTTACAAACTTATTTACTTCAATTGTAGGTAACGTTTTTGGTTTTAAAGCTTTACGTGCTTTACGTT 

TAGAAGATTTACGTATTCCACCAGCTTATGTTAAAACATTCCAAGGTCCACCTCATGGTATCCAGGTTGAACGTGATAAA 

TTAAACAAATACGGTCGTGGTTTATTAGGTTGTACAATTAAACCAAAATTAGGTCTTTCAGCTAAAAACTATGGACGTGC 

TGTTTATGAATGTTTACGAGGTGGTCTTGATTTTACAAAAGATGATGAAAACGTAAACTCACAACCTTTCATGCGTTGGC 

GTGACCGTTTCTTATTTGTTGCTGAAGCAATCTATAAATCTCAATCTGAAACTGGTGAAGTTAAAGGACATTATTTAAAT 

GCAACAGCAGGTACATGTGAAGAAATGATGGAACGTGGTCAATTTGCTAAAGATTTAGGTGTTCCAATCGTTATGCATGA 

CTATATTACTGGTGGTTTTACAGCTAACACTTCATTAGCTCATTTCTGTCGTGCTAGTGGATTATTATTACATATTCACC 

GTGCTATGCACGCTGTTATTGATCGTCAACGTAATCACGGTATTCACTTCCGAGTATTAGCGAAAATTTTACGTATGTCA 
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GGTGGTGACCACTTACATTCAGGAACAGTAGTAGGTAAATTAGAAGGTGAACGTGAAATCACTTTAGGTTTCGTTGACTT 

AATGCGTGATGACTATATTGAAAAAGATCGTAGTCGTGGTATTTACTTTACTCAAGATTGGGTTAGTTTACCTGGTACAA 

TGCCTGTAGCTTCAGGTGGTATTCACGTGTGGCATATGCCTGCACTAGTTGAAATCTTTGGTGATGATGCATGTTTACAA 

TTCGGTGGTGGTACATTAGGACACCCTTGGGGTAATGCTCCAGGAGCCGCTGCAAACCGTGTAGCTTTAGAAGCTTGTAC 

ACAAGCTCGAAACGAAGGACGTGATTTAGCATCTGAAGGTGGTGATGTAATTCGTGCTGCTTGTAAATGGAGTCCTGAAT 

TAGCTGCAGCTTGTGAAGTATGGAAAGAAATTAAATTTGAATT 

 

>OP265107.1 Ulva capillata voucher DK_113 ribulose-1,5-bisphosphate 

carboxylase/oxygenase large subunit (rbcL) gene, partial cds; chloroplast 

AAAGATTACCGTTTAACTTATTACACGCCTGATTATCAAGTAAAAGATACTGATATTTTAGCAGCTTTCCGTATGACTCC 

TCAACCAGGAGTACCGGCAGAAGAAGCTGGTGCGGCTGTTGCTGCTGAATCATCAACAGGTACTTGGACAACTGTATGGA 

CTGATGGTTTAACATCTTTAGATCGTTATAAAGGTCGTTGTTATGATATTGAACCGTTAGGAGAAGACGACCAATATATT 

GCTTATATTGCTTATCCGTTAGACTTATTTGAAGAAGGGTCGGTTACAAACTTATTTACTTCAATTGTAGGTAACGTTTT 

TGGTTTTAAAGCTTTACGTGCTTTACGTTTAGAAGATTTACGTATTCCACCAGCTTATGTTAAAACATTCCAAGGTCCGC 

CTCATGGTATTCAGGTTGAACGTGATAAATTAAACAAATATGGTCGTGGTTTATTAGGTTGTACAATTAAACCAAAATTA 

GGTCTTTCAGCTAAAAACTATGGACGTGCTGTTTATGAATGTTTACGAGGTGGTCTTGATTTTACAAAAGATGATGAAAA 

CGTAAACTCACAACCTTTTATGCGTTGGCGTGATCGTTTCTTATTTGTTGCTGAAGCAATTTATAAATCTCAAGCTGAAA 

CTGGTGAGGTTAAAGGACATTACTTAAATGCAACAGCAGGTACATGTGAACAAATGATGGAACGTGGTCAATTTGCTAAA 

GATTTAGGTGTTCCAATTATTATGCATGACTACATTACTGGTGGTTTTACAGCTAATACTTCATTATCTAATTTCTGTCG 

TGCTAGTGGATTATTATTACACATTCACCGTGCTATGCACGCTGTTATTGACCGTCAACGTAATCATGGTATTCACTTCC 

GAGTTTTAGCTAAAATTTTACGTATGTCAGGTGGTGACCACTTACACTCAGGAACAGTAGTAGGTAAATTAGAAGGTGAA 

CGTGAAATTACTTTAGGTTTCGTTGACTTAATGCGTGACGATTACATTGAAAAAGATCGTAGTCGTGGTATTTACTTTAC 

ACAAGATTGGGTTAGTTTACCAGGTACAATGCCTGTAGCTTCAGGTGGTATTCATGTTTGGCATATGCCAGCATTAGTTG 

AAATCTTTGGTGATGATGCATGTTTACAATTTGGTGGTGGTACATTAGGACACCCTTGGGGTAATGCTCCAGGAGCTGCT 

GCAAACCGTGTTGCTTTAGAAGCTTGTACACAAGCTCGAAATGAAAGACGTGATTTAGCATCTGAAGGTGGTGACGTAAT 

TCGTGCTGCTTGTAAATGGAGTCCTGAAATAGC 

 

>MZ902950.1 Ulva siganiphyllia voucher NOU218824 ribulose-1,5-bisphosphate 

carboxylase/oxygenase large subunit (rbcL) gene, partial cds; chloroplast 

CGTTTAACTTATTACACGCCTGATTATCAAGTAAAAGATACTGATATTTTAGCAGCATTCCGTATGACTCCTCAACCAGG 

AGTACCGGCAGAAGAAGCGGGTGCGGCTGTTGCTGCTGAATCATCAACAGGTACTTGGACAACTGTATGGACTGATGGTT 

TAACATCTTTAGATCGTTACAAAGGTCGTTGTTATGACATTGAACCATTAGGAGAAGATGATCAATATATTGCTTATATT 

GCTTATCCTTTAGATTTATTTGAAGAAGGTTCAGTTACAAACTTATTTACTTCAATTGTAGGTAATGTTTTTGGTTTTAA 

AGCTTTACGTGCTTTACGTTTAGAAGATTTACGTATTCCACCAGCTTATGTTAAAACATTCCAAGGTCCACCTCACGGTA 

TTCAGGTTGAACGTGATAAATTAAACAAATATGGTCGTGGTTTATTAGGTTGTACAATTAAACCAAAATTGGGTCTTTCA 

GCTAAAAACTATGGACGTGCTGTTTATGAGTGTTTACGAGGTGGTCTTGATTTTACAAAAGATGATGAAAACGTAAACTC 

ACAACCTTTCATGCGTTGGCGTGATCGTTTCTTATTTGTTGCTGAAGCAATTTATAAATCTCAAGCTGAAACTGGTGAGG 

TTAAAGGACATTACTTAAACGCAACAGCAGGTACATGTGAAGAAATGATGGAACGTGGTCAATTTGCTAAAGATTTAGGT 

GTTCCAATTATTATGCATGACTATATTACTGGTGGTTTTACAGCTAACACTTCATTAGCTCATTTCTGTCGTGCTAGTGG 

ATTATTATTACACATTCACCGTGCTATGCACGCTGTTATTGATCGTCAACGTAATCACGGTATTCACTTCCGAGTATTAG 

CGAAAATTTTACGTATGTCAGGTGGTGACCACTTACACTCAGGAACAGTTGTAGGTAAATTAGAAGGTGAACGTGAAATT 

ACTTTAGGTTTCGTTGACTTAATGCGTGATGATTACATTGAAAAAGATCGTAGTCGTGGTATTTATTTTACACAAGATTG 

GGTTAGTTTACCAGGTACAATGCCTGTAGCTTCTGGTGGTATTCACGTTTGGCACATGCCAGCATTAGTTGAAATTTTTG 

GTGATGACGCATGTTTACAATTTGGTGGTGGTACATTAGGACACCCTTGGGGTAATGCTCCAGGAGCTGCTGCAAACCGT 

GTTGCTTTAGAAGCTTGTACACAAGCTCGAAATGAAGGACGTGATTTAGCATCTGAAGGTGGTGATGTAATTCGTGCTGC 

TGTAAATGGAGTCCTGAATAGC 

 

>EU484405.1 Umbraulva olivascens voucher GALW0015529 ribulose-1,5-bisphosphate 

carboxylase/oxygenase large subunit (rbcL) gene, partial cds; chloroplast 

GGCTTTAAAGCTGGTGTAAAAGATTACCGTTTAACTTATTACACACCTGATTATCAAGTAAAAGATACTGATATTTTAGC 

AGCATTTCGTATGACTCCTCAACCAGGAGTACCAGCAGAGGAAGCAGGTGCAGCTGTTGCTGCTGAATCATCAACAGGTA 

CTTGGACAACTGTATGGACTGATGGTTTAACATCTTTAGATCGTTATAAAGGTCGTTGTTATGATATTGAACCATTAGGT 

GAAGATGATCAATATATTGCATATATTGCTTATCCTTTAGACTTATTTGAAGAAGGATCAGTTACAAACTTATTTACTTC 

AATTGTAGGTAACGTTTTTGGTTTCAAAGCTTTACGTGCTTTACGTTTAGAAGATTTACGTATTCCACCAGCTTATGTTA 

AAACATTTCAAGGTCCACCACATGGTATTCAAGTTGAACGTGATAAATTAAACAAATATGGTCGTGGTTTATTAGGTTGT 

ACAATTAAACCAAAATTAGGTCTTTCAGCTAAAAACTATGGACGTGCTGTTTATGAATGTTTACGAGGTGGTCTTGATTT 
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TACAAAAGATGATGAAAACGTAAACTCACAACCTTTCATGCGTTGGCGTGATCGTTTCTTATTTGTTGCTGAAGCAATTT 

ATAAATCTCAATCTGAAACTGGTGAAGTTAAAGGTCATTACTTAAATGCAACAGCAGGTACATGTGAAGAAATGATGGAA 

CGTGGTCAATTTGCTAAAGATTTAGGTGTTCCAATTGTTATGCATGACTATATTACTGGTGGTTTTACAGCTAACACTTC 

ATTAGCTCATTTCTGTCGTGCTAGTGGGTTATTATTACACATTCACCGTGCAATGCACGCCGTTATTGACCGTCAACGTA 

ATCACGGTATCCATTTCCGAGTATTAGCAAAAATCTTACGTATGTCAGGGGGTGACCACTTACATTCAGGAACAGTTGTA 

GGTAAACTAGAAGGTGAACGTGAAATTACTTTAGGTTTTGTTGACTTAATGCGTGATGATTACATTGAAAAAGATCGTAG 

TCGTGGTATTTACTTTACACAGGATTGGGTAAGTTTACCTGGAACAATGCCAGTAGCTTCAGGTGGTATTCATGTATGGC 

ACATGCCTGCATTAGTTGAAATTTTCGGTGATGATGCATGTTTACAATTTGGTGGTGGTACATTAGGACACCCTTGGGGT 

AATGCTCCAGGAGCTGCTGCAAACCGTGTTGCTTTAGAAGCTTGTACACAAGCTCGAAATGAGGGACGTGATTTAGCATC 

TGAAGGTGGTGATGTAATTCGTGCTGCTGGTAAATGGAGTCCTGAATTAGCTGCAGC 

 

>OQ687104.1 Ulva chaugulii isolate RJ265 ribulose-1,5-bisphosphate 

carboxylase/oxygenase large subunit (rbcL) gene, partial cds; chloroplast 

TTAAAGCTGGTGTAAAAGATTACCGTTTAACTTATTACACGCCTGATTATCAAGTAAAAGATACTGATATTTTAGCAGCG 

TTCCGTATGACTCCTCAACCAGGAGTACCAGCAGAAGAAGCTGGTGCGGCTGTTGCTGCTGAATCATCAACAGGTACTTG 

GACAACTGTATGGACTGATGGTTTAACATCTTTAGATCGTTATAAAGGTCGTTGTTACGACATTGAACCATTAGGAGAAG 

ACGATCAATATATTGCTTATATTGCTTATCCTTTAGATTTATTTGAAGAAGGGTCAGTTACAAACTTATTTACTTCAATT 

GTAGGTAACGTTTTTGGTTTTAAAGCTTTACGTGCTTTACGTTTAGAAGATTTACGTATTCCACCAGCTTACGTTAAAAC 

ATTCCAAGGTCCACCTCATGGTATTCAAGTTGAACGTGATAAATTAAACAAATATGGTCGTGGTTTATTAGGTTGTACAA 

TTAAACCAAAATTAGGTCTTTCAGCTAAAAACTATGGACGTGCTGTTTATGAATGTTTACGAGGTGGTCTTGATTTTACA 

AAAGATGATGAAAACGTAAACTCACAACCTTTCATGCGTTGGCGTGATCGTTTCTTATTTGTTGCTGAAGCAATTTATAA 

ATCTCAAGCTGAAACTGGTGAAGTTAAAGGGCATTATTTAAATGCAACAGCAGGTACATGTGAAGAAATGATGGAACGTG 

GTCAATTTGCTAAAGATTTAGGTGTTCCAATTATTATGCATGACTATATTACTGGTGGTTTCACAGCTAACACTTCATTA 

GCTCATTTCTGTCGTGCTAGTGGATTATTATTACACATTCACCGTGCTATGCACGCTGTTATTGACCGTCAACGTAATCA 

CGGTATTCACTTCCGAGTATTAGCGAAAATTTTACGTATGTCGGGTGGTGACCACTTACACTCAGGAACAGTAGTAGGTA 

AATTAGAAGGTGAACGTGAAATTACTTTAGGTTTCGTTGACTTAATGCGTGATGATTACATTGAAAAAGATCGTAGTCGT 

GGTATTTACTTTACACAAGATTGGGTTAGTTTACCAGGTACAATGCCTGTAGCTTCAGGTGGTATTCATGTTTGGCACAT 

GCCGGCATTAGTTGAAATTTTCGGTGATGACGCATGTTTACAATTTGGTGGTGGTACATTAGGACACCCTTGGGGTAATG 

CTCCAGGAGCCGCTGCAAACCGAGTTGCTTTAGAAGCTTGTACACAAGCTCGAAACGAAGGACGTGATTTAGCAGCTGAA 

GGTGGTGATGTAATTCGTGCTGCTTGTAAATGGAGTCCTGAATTAGCTGCAGCTTGTGAA 

 

>AF189068.1 Pleurastrum erumpens ribulose bisphosphate carboxylase large subunit 

(rbcL) gene, partial cds; chloroplast gene for chloroplast product 

AAAGATTACCGTTTAACATACTATACACCAGAATACCAAGTTAAAGAAACTGATATTCTTGCAGCTTTTCGTATGACACC 

TCAACCAGGTGTTCCACCAGAAGAAGCTGGTGCAGCAGTAGCAGCAGAATCATCAACAGGTACTTGGACTACTGTATGGA 

CTGATGGTTTAACTAGCTTAGATAGATACAAAGGTCGTTGCTACGATATTGAACCTGTTGCGGGCGAAGAAAACCAATTT 

ATTGCATATGTAGCTTATCCACTAGATCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTAACTAATTTGTTTACATCTATTGTAGGTAACGT 

TTTTGGTTTTAAAGCTCTTCGTGCTTTACGTTTAGAAGATCTTCGTATTCCTCCTGCTTACGTTAAAACTTTCCAAGGTC 

CTCCTCATGGTATCCAAGTTGAGCGTGATAAACTGAATAAATACGGCCGTTCTCTTCTTGGTTGTACAATCAAACCAAAA 

TTAGGACTTTCTGCCAAAAATTATGGTCGTGCAGTTTATGAGTGTTTACGTGGTGGTCTAGATTTTACTAAAGATGATGA 

AAACGTAAATTCTCAAGCATTTATGCGTTGGAGAGATCGTTTTCTTTTTGTAGCTGAAGCGCTTTACAAATCACAAGCAG 

AAACGGGTAAAATTAAAGGTCATTACTTAAACGCTACAGCCGGTACTTGTGAAGAAATGCTAAAAAGAGCTGAGTGTGCA 

AAAGAATTAGGTGTACCTATTATCATGCATGACTATTTAACTGGTGGTTTTACTGCAAACACTACTTTGGCTCATTACTG 

CCGCGATCATGGTCTATTATTACACATTCACAGAGCTATGCATGCTGTTATTGACCGTCAAAGAAACCATGGTATGCATT 

TCCGTGTTTTAGCAAAAGCTCTTCGTTTATCTGGTGGTGACCATTTACACTCAGGTACTGTTGTAGGTAAATTAGAAGGT 

GAGCGTGAAGTAACTTTAGGTTTTGTAGATCTAATGCGTGATGATTACGTTGAAAAAGATCGTAGCCGTGGTATCTACTT 

TACTCAAGACTGGGTATCTCTACCAGGTACAATGCCAGTAGCTTCTGGTGGTATTCACGTTTGGCATATGCCTGCACTAG 

TTGAAATCTTTGGTGATGATGCTTGTTTACAATTCGGCGGTGGAACACTGGGCCATCCGTGGGGTAACGCTCCTGGTGCA 

GCTGCAAACCGCGTTGCTTTAGAAGCATGTGTACAAGCTCGTAACGAAGGACGTGATTTAGCTCGTGAAGGTGGTGATGT 

TATTCGTGCTGCTTGCAAGT 
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