Supplementary Figure 4
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GATCATCTGAAGATCAGCTATTAGAAGAGAAAGATCAGTTAAGCCCTTTGGACCCGATCAACTTGATACAAGAACTTCTGATTTCAACTTCTTTGGCTTA

1
(1) @® 1 GATCATCTGAAGATCAGCTATTAGAAGAGAAAGATCAGTTAAGCCCTTTGGACCCGATCAACTTGATACAAGAACTTCTGATTTCAACTTCTTTGGCTTA

(2) o

954 ACTTATABGTGAAGTGATACTATCCAGTTACTGCCTGTTTGAAAACTTGCCTGCATTCTGAGCCACTGCTTTAATGGT

101 ACTCTCTCTGAAACGATGAAATAACAAGTTATATCTTGGCTTTTCAGCTCTGCATTGTTTTGGGTTCTCTTGGCTGTTACTGCCAGGACCCATATGTAA
101 ACTCTCTCTGAAACGATGAAATABIACAAGTTATATCTTGGCTTTTCAGCTCTGCATTGTTTTGGGTTCTCTTGGCTGTTACTGCCAGGACCCATATGTAA

20 K--E--A--E--N--L--K--K--Y-=F--N-<A--G--D--P--D--V--A--D--N--G--T--L--F--L--D--l--L--R--N--W--K--E--E

201 AAGAAGCAGAAAACCTTAAGAAATATTTTAATGCAGGTGATCCAGATGTAGCAGATAATGGAACTCTTTTCTTAGACATCTTGAGGAATTGGAAAGAGGA
201 AAGAAGCAGAAAACCTTAAGAAATATTTTAATGCAGGTGATCCAGATGTAGCAGATAATGGAACTCTTTTCTTAGACATCTTGAGGAATTGGAAAGAGGA

29

63 --S--D--R--K--1--M--Q--S--Q--1--V--8-=F--Y--F-2K--L-«F--K--N-=F--K--D--D--Q--R--1--Q--K--8--V--E--T-

301 GAGTGACAGAAAAATAATGCAGAGCCAAATTGTCTCCTTTTACTTCAAACTTTTTAAAAACTTCAAAGATGACCAGAGGATCCAAAAGAGTGTGGAGACC

301 GAGTGACAGAAAAATAATGCAGAGCCAAATTGTCTCCTTTTACTTCAAACTTTTTAAAAACTTCAAAGATGACCAGAGGAT CCAAAAGAGTGTGGAGACC
63
96 -1--K--E--D--1--N--=V--K-=F--F--N--S--N--K--K--K-=R--D--D--F--E-=K--L-=T--N--Y--S--V--T--D- “N--V--

401 ATCAAGGAAGACATTAATGTCAAGTTTTTCAATAGCAACAAAAAGAAACGGGATGACTTBGAAAAGCTGACCAATTATTCGGTAACTGACT AATGTCC
401 ATCAAGGAAGACATTAATGTCAAGTTTTTCAATAGCAACAAAAAGAAACGGGATGACTTIIGAAAAGCTGACCAATTATTCGGTAACTGACT AATGTCC

129 Q- -R--K--A--V--H--E-«L--1--Q-=V--M--A--E--L-=S--P--A--A--K--1--G--K--R--K--R--S8--Q--M--F--R--G--R--R
501 AACGCAAAGCAGTACATGAACTCATCCAAGTGATGGCTGAACTGT CJICCAGCAGCTAAAATAGGGAAGCGAAAAAGGAGT CAGATGTTTCGAGGTCGAAG
501 AACGCAAAGCAGTACATGAACTCATCCAAGTGATGGCTGAACTGT ClCCAGCAGCTAAAATAGGGAAGCGAAAAAGGAGT CAGATGTTTCGAGGT CGAAG
129 -R--R
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601 AGCATCCCAATAATGGTTGTCCTGCCTGCACTATTTG_GGGGAATATATTTTTAG
601 AGCATCCCAATAATGGTTGTCCTGCCTGCACTATTTG GGGGAATATATTTTTAG

e S

701 ACTCATCAATCAAATAAGTATTTATAATAGCAACTTTTGTGTAATGAAAATGAATATCTATTAATATATGTATTATTTATAATTCCTATATCCTGTGACT
701 ACTCATCAATCAAATAAGTATTTATAATAGCAACTTTTGTGTAATGAAAATGAATATCTATTAATATATGTATTATTTATAATTCCTATATCCTGTGACT

%1GTTTCACTTAATCITTTGTTTTCTGACTAATTAGGCGAGGCTATGTGATTACAAGG TTTATCTCAGGGGCCACCTAGGCAGCCAACCTAAGCAAGATCC
801 GTTTCACTTAATC

TTTGTTTTCTGACTAATTAGGCGAGGCTATGTGATTACAAGGEBTTTATCTCAGGGGCCACCTAGGCAGCCAACCTAAGCAAGATCC

1 ACTTATA GTGAAGTGATACTATCCAGTTACTGCCTGTTTGAAAACTTGCCTGCATTCTGAGCCACTGCTTTAATGGTITGTCAGACAGAACTTGAATGT
TGTCAGACAGAACTTGAATGT

101 GTCAGGTGACCCTGATGAAAACATAGCATCTCAAGAGATTTCATGCCTGGTGCTTCCAAATATTGTTGACAACTGTGACTGTACCCAAATGGAAAGTAAC
1055 GTCAGGTGACCCTGATGAAAACATAGCATCTCAAGAGATTTCATGCCTGGTGCTTCCAAATATTGTTGACAACTGTGACTGTACCCAAATGGAAAGTAAC

201 TCATTTGTTAAGATTATCAATATCTAATATATATGAATAAAGTGTAAGTTCACAACT
1155 TCATTTGTTAAGATTATCAATATCTAATATATATGAATAAAGTGTAAGTTCACAACT

e Macaca mulatta Chlorocebus sabaeus
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