Cryptosporidium oocyst

HIV
30
23 1
20 40 55.17
2158 1 20 17.24
17
6.89
5 17.24
2
2 6.89
1 344
6 20
14 46.66
1 12 40
20 3
4 4 13.33
16.6
HIV
9 30
1 3.33
transmission) 4 13.33
drug users, IVDU) 2 6.66
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40

(hematocrit) 34.80 £ 9.04 1
368 0.77 1
5,090 + 2,660 neutrophil 54.93 £ 15.36
lymphocyte 29.98 £ 1221 CD4+  CD8+ lymphocyte
103.72 £ 134203 939.79 £ 619.54
CD4.CD8 0.5 0.04
0.33 8
(4
oral candidiasis

(0C) 9  pneumonia co-trimoxazole 5
pulmonary tuberculosis 8 sinusitis 4 pruritic papular eruption

(PPE) 15 oral hairy leukoplakia (OHL) 8
bronchitis, hepatitis B, hepatitis C, genital herpes, vaginal candidiasis, Mycobacterium
avium complex, saimonefla group G, herpes zoster, condyloma acuminata

tuberculosis meningitis 15 /i D)
55.1 31.9 44.8 21.5
44.8 45.8
44.8 20.6 ( 6)
Cryptosporidium HIV

modified Kinyoun acid fast stain oocyst

sporozoite
oocyst
(3
Sheather sugar flotation 1000

00cyst 46 (4



Hct RBC WBC Ne |_y Mo Eo Ba pPit CD4 CDS8

co W) AR o5 () (%) () %) (%) <A SPAeRe
CRL 4170 378 430 334 45 87 64 1 384 74 1035 007
CR3 2110 404 120 151 4 11 28 17 358 15 231  0.06
CR5 4020 358 380 444 41 116 26 06 130 62 1023  0.06
CR6 4310 440 653 737 92 7 10 1 120 147 1688  0.09
CR7T 3600 474 173 528 27 191 12 0 155 32 363  0.08
CR8 3480 390 950 33 5% 8 3 0 341 736 2207 033
CR1I0 3290 311 284 582 27 112 23 0 212 33 595  0.06
CRI13 3090 350 412 60 38 2 0 17 347 106 1149  0.09
CR17 3800 470 534 69 16 10 6 0 181 26 317 0.8
CR18 4320 4.04 810 593 30 8 22 0 201 147 1688  0.09
CR19 2540 355 540 63 32 4 1 01 343 82 487 0l
CR20 3030 308 6.80 528 31 11 45 04 313 259 970 027
CR21 2540 280 25 8 6 10 1 0 18 139 708 0.2
CR22 3720 379 550 528 29 152 22 04 214 139 1188  0.12
CR23 2440 219 170 688 16 115 29 1 113 26 339  0.08
CR26 ND N> ND ND ND ND ND ND ND ND ND ND
CR27 4080 467 122 467 30 84 U 1 315 59 1927 025
CR29 2920 414 794 64 25 632 09 0 346 71 1230  0.06
CR30 2870 332 6.82 698 24 468 09 09 283 36 552 0.6
CR31 4280 507 100 5.3 29 74 48 07 320 78 556  0.14
CR32 63.80 320 469 305 54 42 45 05 250 70 9%  0.07
CR34 4520 415 750 346 38 83 91 06 243 144 2362  0.06
CR36 1640 144 120 662 24 82 13 03 157 29 156  0.19
CR45 3840 396 740 61 32 7 0 0 265 71 1113 0.06
CR46 2950 337 310 819 84 68 11 02 35 36 146 025
CR50 3470 397 599 547 26 87 64 06 180 90 1132 0.8
CR51 3690 300 6.65 533 36 82 2 01 250 120 1593  0.08
CR52 2850 310 240 52 3 6 9 1 282 4 100 004
CR53 3590 382 376 525 43 4 2 0 282 100 679  0.I5

CR55 3390 428 942 512 23 9 14 04 462 129 725 017
4 ! CD4+  CDB+lymphocyte
Hct = Hematocrit, RBC= Erythrocyte count, WBC = White blood cell count, Ne = Neutrophils
Ly = Lymphocyte, Mo = Monocyte, Eo = Eosinophili, Ba = Basophil, Pit = Platelet,
CD4 = CD4+lymphocyte, CD8 = CD8+lymphocyte
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Pneumonia Pulmonary TB

ND ND
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4 oocyst  Cryptosporidium Sheather sugar flotation
1,000

| v 5 ¥

0ocyst

30 oocyst

0ocyst 3 0ocyst

35 60 4.64 £ 0.65
30 48 4,07+ 057 CRl
oocyst 40 65

5381049 40 60 4.69 +
0.39 CR3 CR5 CRo6 CR7 CR8 CR10 CR13 CR17 CR18 CR20 Cr21
CR22 CR23 CR26 CR27 CR29 CR30 CR31 CR32 CR34 CR36 CRd5 CR46 CR50 CRl
CR52CR53  CR% oocyst
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75 90 8.43+0.44 55 10

6.25 1 0.42 CR19 ( )
oocyst
oocyst 1 2, 3 1
2
Cryptosporidium PCR PCR primers
PL P2 CR1 CR3 CR5 CR6 CR7 CR10 CR13 CR20 CR21
CR32  CR34 650-670 36.66
PCR 5 7 PCR PCR
PCR primers ~ (P3 P4 PCR
480-500 PCR
PCR 6
8 CR1 CR3 CR5 CR6 CR7 CR8 CR10 CR13 CR17 CR18 CR19

CR20 CR21 CR22 CR23 CR26 CR27 CR29 CR30 CR31 CR32 CR34 CR36 CR45 CR46
CR50 CR51 CR52 CR53  CR55

DNA ssu rRNA gene
primers P3( 9)
DNA AGecT
primer primer P4 DNA

complementary strand ( 10)



CR1

CR3

CRS

CR6

CRY

CR8

CR10
CR13
CR17
CR18
CR19
CR20
CR21
CR22
CR23
CR26
CR27
CR29
CR30
CR3L
CR32
CR34
CR36
CR45
CR46
CR50
CR51
CR52
CR53
CR55

()
3.5-6.0(4.64 £0.65

)
45-5.8(5.19 £0.31)
4.8-6.5(5.26£0.36)
4.8-5.8(5.26 £0.33)
4.5-6.0(5.28 £0.42)
4.2-6.0(5.22£0.46)
5,0-6.0(5.22£0.29)
4.5-5.8(5.24£0.32)
4.5-6.0(5.2240.42)
4.8-6.0(5.25£0.34)
7.5-9.0(8.43£0.44)
4.8-6.0(5.28 £0.35)
4.2-6.2(5.2840.47)
4,860 (5.36 £0.37)
4.0-6.5(5.38 £0.49)
4.5-6.5(5.32£0.45)
4.0-6.0(5.26 £0.49)
4.2-6.2(5.2740.44)
4,0-6.0(5.33£0.43)
4.8-6.0(5.33 £0.35)
5.0-6.0(5.30£0.35)
4.2-6.0(5.2740.53)
4.6-6.0(5.35 £0.47)
4.8-5.8(5.2740.31)
4.8-6.0(5.30£0.41)
4.8-6.0(5.20£0.41)
4.8-6.2(5.35 £0.47)
4.2-6.0(5.23£0.46)
4.2-6.0(5.30£0.50)
4,0-6.0(5.37£0.36)

7 0ocyst

(Shape Index)

oocyst ( t

(fl)
3.0-4.8(4.07 £0.57)
4.0-5.2(4.63 £0.39)
4,0-6.0(4.69+0.44)
4,0-5.0(4.70£0.32)
4,0-5.8(4.7240.47)
4,0-5.2(4.6240.43)
4.0-5.8(4.60 £0.42)
4.0-5.0(4.5840.35)
4,0-5.6(4.5840.39)
4.0-5.2(4.5940,42)
5,5-7.0(6.25 +0.42)
4,0-5.5(4.64£0.45)
4.0-6.0(4.66 £0.52)
4,0-5.8(4.6740.42)
4,0-5.8(4.65£0.48)
4.0-6.0(4.67 £0.57)
3.5-5.4(4.56£0.46)
4.0-6.0(4.68£0.51)
4.0-5.8(4 58+0.48)
4.0-5.8(4.62£0.43)
4.0-5.8(4.66£0.52)
4,0-5.5(4.5940.48)
4,0-5.0(4.65£0.45)
4,0-5.0(4.61£0.39)
4.0-5.5(4.6240.41)
4.0-5.0(4.58 £0.37)
4.5-6.0(4.63 £0.40)
4.0-5.2(4.5640.33)
4.0-5.2(4.660.38)
4,0-5.0(4.65£0.33)

30 oocyst
= oocyst /

*

1.04-138 (1.14 £0.08
1.04-1.25 (1.120.06
1.00-1.45 (113 + 0.08
1.04-1.25 (1,124 0.05
1.03-1.25(1.1240.06
1.04-1.25 (113 £0.06
1.03-1.05 (114 + 0.08)
1.04-1.40 (1.15 + 0.09)
1.04-1.33 (1.140.08)
1.04-1.25 (1,16 + 0.11
1.30-1.47(1.35£0.07
1.04-1.25 (1.14% 007
1.03-1.25 (1.14 + 007

)
)
)
)
)
)

)
( )

( )

( )

1.04-145 (115 £ 0.10)
1.03-138 (1.16 £0.08)
1.04-130 (115 + 0.08)
1.04-125 (1.16 £ 0.10)
1,03-1.25 (113  0.07)
1.04-133 (L17 + 0.07)
04-1.43 (116 + 0.10)
1.03-1.38(1.15 £ 0.10)
1.04-150 (1.15 £0.10)
1.04-1.33(1.16 £0.07)
1.04-1.25(1.15  0.07)
1.04-130 (115 + 0.07)
1.04-1.25 (1.16 £ 0.07)
1.04-133 (116 + 0.07)
1.04-1.25(1.15 £0.06)
1.04-138 (1.14£0.07)
1.08-1.25 (1.16 + 0.08)

00cyst
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4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 M1

650-670 bp

5 PCR PCR primers ssu IRNA gene 1
Cryptosporidium 650-670 ! ! 2% agarose gel electrophoresis

M 123456 78910101213 415M

480-500 b

6 PCR PCR primers ssu IRNA gene 1
Cryptosporidium 2% agarose gel electrophoresis 480-500 !
M X/MHind I, Ml 0 174/Hind,  1=CR1, 2=CR3, 3=CR5, 4= CR6, 5=CR7,
6=CR8, 7=CR10, 8=CR13, 9=CR17, 10=CR18, 11=CR19, 12=CR20, 13=CR21, 14=CR22
15=CR23



49

M 1 2 3 4 5 6) 7 487 :9° 40! 41 12 13: 14 "15; ‘M1

7 PCRs u5- 5 PCR primers ssu IRNA gene 1
Cryptosporidium 650-670 ! ! 2% agarose gel electrophoresis

M 1 2 8 4407667 (8390N10"111 12 13 14 15 M1

8 PCR PCR primers ssu IRNA gene 1
Cryptosporidium 480-500 ! ! 29% agarose gel electrophoresis

M XMHind I, Ml 0 174/Hind |  1=CR26, 2=CR27, 3=CR28, 4= CR29,
5=CR30, 6=CR31, 7=CR32, 8=CR36, 9=CR45, 10=CR46, 11=CR50, 12=CR51, 13=CR52,
14=CR53 ~ 15=CR55

DNA
CR§ CR21  CR29 2 CR3 CR5 CR6

CR7 CR10 CR13 CR17 CR18 CR20 CR22 CR23 CR26 CR27 CR30 CR31 CR32 CR34
CR36 CR45 CR46 CR50 CR51 CR52 CR53  CR55 3 CR1
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4 CR19 (1)
Cryptosporidium

CRI C. felis (GenBank
Accession Number AF112575) CR19 C. maris
(Genbank Accession Number L19069) CR8CR2L  CR29

c. meleagridis (Genbank Accession Number AF112574)
CR3 CR5 CR6 CR7 CR10 CR13 CR17 CR18 CR20 CR22 CR23 CR26 CR27
CR30 CR31 CR32 CR34 CR36 CR45 CR46 CR50 CR51 CR52 CR53  CR55

c.parvum HCNV4 isolate (Genbank
Accession Number AF093489) ( 12)
DNA C.parvum 2

bovine genotype
human genotype
DNA  ssu rRNA
C.parvum®1  human genotype
(B
Cryptosporidium PCR
oocyst oocyst Sheather
sugar flotation DNA 1 1 PCR
DNA agarose gel electrophoresis
DNA 1:2500
oocyst 2,034 oocyst 4
DNA 250 DNA TE buffer
2 oocyst 127,125 oocyst
PCR DNA 1 oocyst
6356.25 oocyst PCR DNA
1:2500 oocyst PCR 3 oocyst



Signal G:260 A:615C:216 T:325

DT POP6{dR Sst-AnyPnmer)

BD Matrix-24/11/98

Points 143510 8480 Pk 1Lloc: 1435

CCG (G rMTTCAGCTC<AATAGC6TATATTAAAGTTGTTGGAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTATATATAATATTT GATTAATATTT ATAT AATATT AACATAATTCATATT
100 110 120 1349

E E ulh hm i MUWUI‘ w”lu.JU wMuMl TN umMMMuMM“ o

ACIAAATTT ATT /iGT ATATGAAfTTTT ACTTT(‘I?GAA AATTA iﬁGT GCT TAA AG(aZ AGGCAT ATGCCTTG AAT CCAGC AT GG AAT AAT ATTAAAGATTTTT A CTTTCTTATT GGTT CTA
- 10

Nowm mwMJu..w.mhmbdummt..m.h,um.u.m.m MLMM

VGATA AAA ATAAT GATT AAT AG GGACAGTT GGG GGCATT T GTATTT AACAGT ca GAg g TGAAAT TCTT a g AT TT GTT AAA GACATACT AATGCG AAAGCATT TGC CAAG GAT GTT
270 280 200 300 310 320 330 340 350 360 370

TCATTAATCAAGAACGAAAGTTAG ATCGAAGACGATCAGATA CCGT C TACT CTT AAC CAT AAACTATG CCAACTAG A GATTGGGA GG TTGTTCCTTACTCCTTCA O

410 420 430 440 450 460 470 480

~©
o
S0

9 electropherogram primer P3



Sigrtt! G:465 A:1177 C:645 T:675
DT POP6{dR Set-AnyPrimer}

BD Matrix-24/11/98

Points 1160 to 8480 Pk 1 Loc: 1160

CCAATCTCTAG TTG GCATAGTTTATG GTTAA GACTACGA CGGTATCTGATCGTCTTCGATCCCCTAACTTTCGTTCTTGATTAA7 GAAAACA' CCTT GGCAAAT GCTTT CGCATT AGTTTGT CTTT AACAAAT |
10 20 30 40 . 60 70 80 90 100 110 120 130

(AU l..t..l,(]u.uu T e e

CT AAGAATTT CACCT CTG ACT GTT AAAT ACAAATGCCCC CAACT GT CCCT ATTAAT CATTATTTTT AT CTT AG AACCAAT AA GAAA GAT AAAAAT CTTT AATATT ATT CCAT G CT GGAGT AT
L40 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 26

Jmmm““mM‘hwmu}“mmm“l‘h‘.‘i“mmmm.Ml‘uuAMA“M“WL“MULL“Mu.“l

TCAAGGCAT AT 6 CCT GCTTTAAGCACT CT AATTTT CT CAAA GTAAAATTT CAT AT ACTAATAAAT TTA GTAAT ATGAAT TATG TTAATATT AT ATAAAT ATTA AT CAAAT ATTj
270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 370

KT AT AT AAAT TAT TA ACA GAAAT C CAACT ACGAGCTTT TTAAC GCAACAACTTTA ATACACGCT ATT G GA GCT GGAATT ACCGC6 GCTGCTGGCACCAGACTTGCC
380 390 400 410 420 430 440 450 460 470 480

§in 10 electropherogram primer P4



Cryptosporidium

1 CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATACCTTA-
1 CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA-
1:CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA-
1:CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA-
1:CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA-
1:CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA-
1 CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA-
1 CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA-
1 CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA-
1:CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA-
1:CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTT-GTA- - -TAA
1:CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA-
1 CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA-
1:CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA-
1:CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA-
1 CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA-
1:CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA-
1:CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA-
1:CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA-
1:CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA'
1 CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA-
1 CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA-
1:CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA-
1:CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA-
1:CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA-
1 CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA-
1 CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA-
1 CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA-
1 CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA-
1 CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA

****************************** ok kg ke k k ok k ko K K Kk k ok kK K Kk ok ok kK A Kk ok ok kA A Ak ok kK Ak kKK

- -TATT--~ACT-AT- -TT-TTTITT--TT
- TATT- ~-ACT-AT- -TT-TTTTT--TT
--A--TATT---ACT-AT--TT-TTTTT--TT
90 :TATA-AAATA  TTTT-G--ATGAA--TAT- TTATATA-A-TATTAACATAATTC: -

--TATT---ACT-AT--TT-TTTTT--TT
- -TATT---ACT-AT--TT-TTTIT--TT
--TATT---ACT-AT--TT-TTTTT- -TT
- TATT---ACT-AT--TT-TTTTT- -TT

>3 >3 0>
—
b
—
—

90 TATA-AAATA  TTTT-G--ATGAA--TAT-TTATATA-A- TATTAACATAATTCE--

152
152
151
--TATT---ACT-AT--TT-TTTTT--TT 152
--ACT-A-AA--T-T-T- -AT 148
151
152
152
152

87 TCTATA-ATA--mm- TT--A-CT-AAGGTATA-TAT- TATATTATCAAC- - -A-TC -—-CTTCCT- --A-TTAT-ATT-TCT-AA--A 146

90 :TATA-AAATA  TTTT-G--ATGAA-TAT-TTATATA-A-TATTAACATAATTC:- -A- - TATT- - -ACT-AT- -TT-TTTTT- -TT 152
90 TATAT-AATA—-—TTT-G- -ATTAA- - TAT-TTATATA-A- TATTAACATAATTC :--A - - TATT- -- ACT-A-AA-—T-T-T- -AT 148
90 :TATA-AAATA  TTTT-G--ATGAA--TAT-TTATATA-A-TATTAACATAATTC:--A- -TATT- - -ACT-AT--TT-TTTTT- -TT 152
90 TATA-AAATA  TTTT-G--ATGAA-- TAT-TTATATA-A- TATTAACATAATTC: -A- -TATT- -- ACT-AT--TT-TTTTT- -TT 152
-A- -TATT- - -ACT-AT--TT-TTTTT- -TT 152

A-TATT- - -ACT-AT- - TT-TTTTT- -TT 152

90 :TATAT-AATA--— TTT-n— ATTAA_TAT-TTATATA-A-TATTAAPATAATTP - -A- -TATT- --ACT-A-AA---T-T-T- -AT 148
90 :TATA-AAATA-- - TTTT-G--ATGAA-- TAT-TTATATA-A-TATTAACATAATTC" -A- -TATT- - -ACT-AT- -TT-TTTTT--TT 152
90 :TATA-AAATA-- -AcTATT- - -ACT-AT--TT-TTTTT--TT 152
90 :TATA-AAATA-- -TTTT-G- -ATGAA- - TAT-TTATATA-A-TATTAACATAATTC - -A- -TATT- - -ACT-AT- -TT-TTTTT--TT 152
90 : TATA-AAATA-- --A- -TATT- - -ACT-AT- -TT-TTTTT- -TT 152
90 TATA-AAATA-- --A- -TATT- - -ACT-AT- -TT-TTTTT- -TT 152
90 : TATA-AAATA-- --A- TATT- --ACT-AT--TT-TTTTT- -TT 152
90 : TATA-AAATA-- --A- -TATT- - -ACT-AT- -TT-TTTTT- -TT 152
90 : TATA-AAATA-- --A- -TATT- - -ACT-AT- -TT-TTTTT- -TT 152
--A- -TATT- - -ACT-AT- -TT-TTTTT--TT 152

90 TATA-AAATA  TTTT-G- --A- -TATT- - -ACT-AT- -TT-TTTTT--TT 152
90 : TATA-AAATA—TTTT-G- --A- -TATT- - -ACT-AT--TT-TTTTT--TT 15
90 :TATA-AAATA-- -TTTT-G- --A--TATT- - -ACT-AT--TT-TTTTT--TT 152

11 ! b ! DNA ssu IRNA gene !

53



CRI

CR3

CR5

CR6

CR7

CR8

CR10
CR13
CR17
CRI8
CR19
CR20
CR21
CR22
CR23
CR26
CR217
CR29
CR30
CR31
CR32
CR34
CR36
CR45
CR46
CR50
CR51
CR52
CR53
CR55

165 TTGATAATA- TGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGC- TTTTGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAATAA-T 248
153 .TAG-T-ATA- TGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCAT- ATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAAT-A-T 233
153 TAG-T-ATA-TGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCAT-ATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAAT-A-T 233
152 TAG-T-ATA-TGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCAT-ATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAAT-A-T 232
153 :TAG-T-ATA- TGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCAT- ATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAAT-A-T 233
149 TAG-T-ATA-TGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCAT-ATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAAT-AT 229
152 TAG-T-ATA-TGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCAT-ATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAAT-AT 232
153 TAG-T-ATA-TGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCAT- ATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAAT-A-T 233
153 TAG-T-ATA-TGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCAT-ATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAAT-AT 233
153 :TAG-T-ATA-TGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCAT- ATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAAT-A-T 233
147 T--AT-ATAG- GAAACTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGC- AACTGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAATAAGT 228
153:TAG-T-ATA_TGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCAT- ATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAAT-A-T 233
149 :TAG-T-ATA-TGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCAT-ATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAAT-AT 229
153 TAG-T-ATA-TGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCAT-ATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAAT-A-T 233
153 TAG-T-ATA-TGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCAT- ATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAAT-A-T 233
153 :TAG- T-ATA- TGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCAT-ATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAAT-A-T 233
153 :TAG- T-ATA-TGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCAT- ATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAAT-A-T 233
149 TAG- T-ATA-TGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCAT- ATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAAT-A-T 229
153 TAG-T-ATA-TGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCAT-ATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAAT-AT 233
153 TAG-T-ATA-TGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCAT-ATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAAT-AT 233
153 TAG-T-ATA-TGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCAT-ATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAAT-AT 233
153 :TAG-T-ATA- TGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCAT- ATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAAT-A-T 233
153 TAG-T-ATA-TGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCAT-ATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAAT-A-T 233
153 :TAG-T-ATA-TGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCAT-ATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAAT-A-T 233
153 TAG-T-ATA-TGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCAT-ATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAAT-A-T 233
153 TAG-T-ATA-TGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCAT-ATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAAT-A-T 233
153 TAG-T-ATA-TGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCAT-ATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAAT-AT 233
153 TAG-T-ATA-TGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCAT-ATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAAT-A-T 233
153 TAG-T-ATA-TGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCAT-ATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAAT-A-T 233
153 :TAG-T-ATA- TEAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGGTTAAAGCAGGCAT- ATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAAT-A-T, 233
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249 : AAAAGATTTTTATCTTTTTTTTATTGGTTCTAAGATAAAAA-TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGA 336
234 :TAAAGATTTTTATC- - TTTTTTATTGGTTCTAAGATAAGAA- TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGA 319
234 :TAAAGATTTTTATC- - TTTTTTATTGGTTCTAAGATAAGAA - TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGA 319
233 :TAAAGATTTTTATC- - TTTTTTATTGGTTCTAAGATAAGAA- TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGA 318
234 :TAAAGATTTTTATC- - TTTTTTATTGGTTCTAAGATAAGAA- TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGA 319
230 :TAAAGATTTTTATC--TTTCTTATTGGTTCTAAGATAAAAA-TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGA 315
233 :TAAAGATTTTTATC-- TTTTTTATTGGTTCTAAGATAAGAA-TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGA 318
234 TAAAGATTTTTATC-- TTTTTTATTGGTTCTAAGATAAGAA-TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGA 319
234 TAAAGATTTTTATC- -TTTTTTATTGGTTCTAAGATAAGAA-TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGA 319
234 :TAAAGATTTTTATC- - TTTTTTATTGGTTCTAAGATAAGAA- TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGA 319
229 -AAGGACTTTTGTC-TTTCTTATTGGTTCTAGGACAA-AAGTAATGGTTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTCGTATTTAACAGCCAGA 313
234 :TAAAGATTTTTATC-- TTTTTTATTGGTTCTAAGATAAGAA- TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGA 319
230 :TAAAGATTTTTATC-- TTTCTTATTGGTTCTAAGATAAAAA- TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGA 315
234 - TAAAGATTTTTATC- - TTTTTTATTGGTTCTAAGATAAGAA- TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGA 319
234 :TAAAGATTTTTATC- - TTTTTTATTGGTTCTAAGATAAGAA- TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGA 319
234 :TAAAGATTTTTATC- - TTTTTTATTGGTTCTAAGATAAGAA - TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGA 319
234 :TAAAGATTTTTATC- - TTTTTTATTGGTTCTAAGATAAGAA- TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGA 319
230 : TAAAGATTTTTATC- - TTTCTTATTGGTTCTAAGATAAAAA- TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGA 315
234 :TAAAGATTTTTATC- - TTTTTTATTGGTTCTAAGATAAGAA- TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGA 319
234 :TAAAGATTTTTATC- - TTTTTTATTGGTTCTAAGATAAGAA- TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGA 319
234 :TAAAGATTTTTATC- - TTTTTTATTGGTTCTAAGATAAGAA- TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGA 319
234 :TAAAGATTTTTATC-- TTTTTTATTGGTTCTAAGATAAGAA- TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGA 319
234 :TAAAGATTTTTATC- - TTTTTTATTGGTTCTAAGATAAGAA- TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGA 319
234 :TAAAGATTTTTATC- - TTTTTTATTGGTTCTAAGATAAGAA - TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGA 319
234 :TAAAGATTTTTATC- - TTTTTTATTGGTTCTAAGATAAGAA - TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGA 319
234 :TAAAGATTTTTATC-- TTTTTTATTGGTTCTAAGATAAGAA- TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGA 319
234 :TAAAGATTTTTATC- - TTTTTTATTGGTTCTAAGATAAGAA- TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGA 319
34 :TAAAGATTTTTATC- - TTTTTTATTGGTTCTAAGATAAGAA- TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGA

234 TAAAGATTTTTATC--TTTTTTATTGGTTCTAAGATAAGAA-TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGA 319
234 :TAQAGATTITTATCE: - TTTTTTATTGGTTCTAAGATAAGAA. TAATGATTAATAGGGACAGTTGGCGGCATTTGTATTTAACAGTCAGA, 319
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GGTGATATTCTTAGATTTGTTAAAGACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATC 426

:GGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAGACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATC 409
:GGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAGACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATC 409
:GGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAGACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATC 408
:GGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAGACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATC 409
:GGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAGACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATC 405
:GGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAGACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATC 408
:GGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAGACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATC 409
:GGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAGACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATC 409
:GGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAGACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATC 409
:GGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAGACGAACTACTGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATC 403
:GGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAGACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATC 409
:GGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAGACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATC 405
:GGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAGACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATC 409
:GGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAGACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATC 409
:GGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAGACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATC 409
:GGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAGACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATC 409
:GGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAGACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATC 405
:GGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAGACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATC 409
:GGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAGACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATC 409
:GGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAGACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATC 409
:GGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAGACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATC 409
:GGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAGACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATC 409
:GGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAGACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATC 409
:GGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAGACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATC 409
:GGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAGACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATC 409
:GGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAGACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATC 409
:GGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAGACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATC 409
:GGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAGACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATC 4

GRIGARR TG LIAGAT AT AMAGACAAAC TAATRGAMAGCATITGLCAAGSATG LITTLATT AN LANGAAGGARAGTTAGRGRATC i

GAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTAGAGATTGGAGGTTGTT 491
GAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 474

:GAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 474

GAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 473
GAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 474
GAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 470
GAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 473
GAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 474
GAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 474
GAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 474
GAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTAGAGATTGGAGGTTGTT 468
GAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 474
GAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 470
GAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 474
GAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 474
GAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 474
GAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 474
GAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 470
GAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 474
GAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 474
GAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 474
GAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 474
GAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 474
GAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 474
GAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 474
GAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 474
GAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 474
GAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 474
GAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 474
GAAGACGATCAGATACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 474
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CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATA-ATT-T 88
CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATA-ATT-T 88
CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATACCTTAT 90

Cg m HCNV4
[}

s b s e s s s s

CRI CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATACCTTAT 90
c.miris CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTT-GTA- TAAT 87
CRI9 o CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTT- GTA- - TAAT 87
C.meleagridis : CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATA-ATT-T 88

CR8, CRZ1, CR29 CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATA-ATT-T 88

m HCNV4 89 ATATAAA-ATATTTTGATGAA- -TA--T-TTATATAATATTAACATAATTCATATT- - -ACT--ATTTTTTT--TTTT-AGT-A 157

89 ATATAAA-ATATTTTGATGAA- -TA- - T-TTATATAATATTAACATAATTCATA-—-—--TT-- -ACT--ATTTTTTT--TTTT-AGT-A 157

u 91 ATATA-ATATTTTTTTTTAAA--TAT-TATTATGTAAGATTAACATAATTCATATT-T-TTTAAGACTGAATTT- - TTAGTTTTGA-TAA 171

CRI ol ATATA-ATATTTTTTTTTAAA. . TAT- TATTATGTAAGATTAACATAATTCATATT. T. TTTAAGACTGAATTT- - TTAGTTTTGA.TAA 171
C.maris 88 CTATA-ATA——TTACT-AAGGTATATATTA-- TATTATCAACATCCTTCCTATTATATTT- - - -CT-AA----A ----T_A-T-A 150
o 88 CTATA-ATA-—-TTACT-AAGGTATATATTA- TATTATCAACATCCTTCCTATTATATTT AA-memeeee Ao T-A-T-A 150
C.meleagridis 89 ATATATA-ATA-TTTGATTAA- - TA- -T- TTATATAATATIAACATAATTCAT A TT —ACT- -A- - -AATT-- TATT-AGT-A 153
CR8, CRZ1, CR29 89 ATATATA-ATA-TTTGATTAA--TA--T-TTATATAATATTAACATAATTCATA-- ACT- -A- - -AATT--TATT-AGT-A 153

C.parvum HCNV4 15 8 :TATGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCATATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAAT-A-TTAAAGATTTTTA 245
H 15 8 : TATGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCATATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAAT- A-TTAAAGATTTTTA 245
l. 172 :TATGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCTTTTGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAATAA-TAAAAGATTTTTA 260

CRI 172 : TATGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCTTTTGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAATAA-TAAAAGATTTTTA 260
C.miris 151 :TAGGAAACTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCAACTGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAATAAGT - AAGGACTTTTG 239
CRI9 151 :TAGGAAACTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCAACTGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAATAAGT - AAGGACTTTTG 239

C.melea g ridis 154 . TATGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCATATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAAT-A- TTAAAGATTTTTA 241
CR8, CR21, CR29 154 :TATGAAATTTTACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCATATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAAT-A-TTAAAGATTTTTA 241

246 :1C- - TTTTTTATTGGTTCTAAGATAAGAA- TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGAGGTGAAATTCTTA 332

Cgm HCNV4 2 46 :TC- -TTTTTTATTGGTTCTAAGATAAGAA - TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGAGGTGAAATTCTTA 332
261 TCTTTTTTTTATTGGTTCTAAGATAAAAA-TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGAGGTGATATTCTTA 349

CRI 261 :TCTTTTTTTTATTGGTTCTAAGATAAAAA - TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGAGGTGATATTCTTA 349
C.maris 240:TC- -TTTCTTATTGGTTCTAGGACAA- AAGTAATGGTTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTCGTATTTAACAGCCAGAGGTGAAATTCTTA 326
CRI9 240:TC- -TTTCTTATTGGTTCTAGGACAA- AAGTAATGGTTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTCGTATTTAACAGCCAGAGGTGAAATTCTTA 326
C.meleagridis  242:TC--TTTCTTATTGGTTCTAAGATAAAAA- TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGAGGTGAAATTCTTA 328
CR8, CRZ1, CR29 242:TC--TTTCTTATTGGTTCTAAGATAAAAA- TAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGAGGTGAAATTCTTA 328

33 :GATTTGTTAAAGACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGACGATCAGA 422

C.parvum HCNV4
CR XX :GATTTGTTAAAGACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGACGATCAGA 422

3
333
c.felis 350 :GATTTGTTAAAGACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGACGATCAGA 439
CRI 350 GATTTGTTAAAGACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGACGATCAGA 439
C.mdiris 327 :GATTTGTTAAAGACGAACTACTGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGACGATCAGA 416
CRI9 327 GATTTGTTAAAGACGAACTACTGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGACGATCAGA 416
C.m eleag ridis 329 :GATTTOTTAAAGACAAAITAATOCHIAAACCATTTnITAA(BNAT(3TTTTNATTAATPAABAam a AAOTTAfyytATIIAAftAMATTASIA 4 ft
CR8, CRZL, CR29 329 [l
c.parvum HCNV4 Z%
; 440 :TACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTAGAGATTGGAGGTTGTT 491
CRI 440 : TACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTAGAGATTGGAGGTTGTT 491
C.muris 417 :TACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTAGAGATTGGAGGTTGTT 468
CRI9 - 417 : TACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTAGAGATTGGAGGTTGTT 468
C.meleagridis 419 :TACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 470
CR8, CR21, CR29 419 :TACCGTCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 470
12 ! ! ! DNA (RNA gene !
Cryptosporidium Lo I DNA ! Cryptosporidium
CR xx CR3, CR5, CR6, CR7, CR10, CR13, CR17, CR18, CR20, CR22, CR23,

CR26, CR27, CR30, CR31, CR32, CR34, CR36, CR45, CR46, CR50, CR51, CR52, CRS3,
CR55
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C.parvum bovine
C.parvum CPF
C.parvum CPM-1
C.parvum CPRM1
C.parvum GCHL
C.parvum HFL5
C.parvum IOWA
C.parvum TAMU
C.parvum-K2
c.parvum-MT
c.parvum-Pl
g.parvum HCNV4

XX

C.parvum bovine
C.parvum CPF
C.parvum CPM-1
C.parvum CPRM1
C.parvum GCHL
C.parvum HFL5
C.parvum IOWA
C.parvum TAMU
c.parvum-K2
c.parvum-MT
C.parvum-Pl
C.parvum HCNV4

R xx

C.parvum bovine
C.parvum CPF
C.parvum CPM-1
C.parvum CPRM1
C.parvum GCHL
C.parvum HFL5
C.parvum IOWA
C.parvum TAMU
C.parvum-K2
c.parvum-MT
c.parvum-Pl
C.parvum HCNV4
CR xx

C.parvum bovine
C.parvum CPF
C.parvum CPM-1
C.parvum CPRM1
C.parvum GCHL
C.parvum HFL5
C.parvum IOWA
C.parvum TAMU
C.parvum-K2
c.parvum-MT
C.parvum-P|
%.parvum HCNV4

R xx

.parvum bovine
.parvum CPF
parvum CPM-1
.parvum CPRML
.parvum GCH1
parvum HFL5
parvum IOWA
parvum TAMU
parvum-K2
Jparvum-MT
C.parvum-P|
C.parvum HCNV4

XX

C
C
C
C
C
C
C
C
[
C

13

:CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTﬁg
CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA
CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA 89
:CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA 89
CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA 89
CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA 89
CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA 89
CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA 89
CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA 89
_CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA 89
.CEAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA 89
1:CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA 89
1:CCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGTTAATAATTTA 89

PR PR R R R PR R

90 TATA-AAATA-TTTTG-ATGAA--TATTTATATAATATTAACATAATTCATATTACTA -—---mmmmees’ TATAT--TTTAGTATATGAAATTTT 165
90 TATA-AAATA-TTTTG-ATTAA--TATTTATATAATATTAACATAATTCATATTACTA-AATT-T-T-T-GTTTGGTATATGAAATTTT 168
90 TATA-AAATA-TTTT-AATTAA--TATTTATATAATATTAACATAATTCATATTACTATAATTAT-T-T--TTTGGTATATGAAATTTT 169
90 TATA-ATATA-TTTTG-ATGAA--TATTTATATAATATTAACATAATTCATATTACTA-———T-TTTTT--TTTGGTATATGAAATTTT 166
90 TATA-AAATA-TTTTG-ATGAA--TATTTATATAATATTAACATAATTCATATTACTA -TATAT--TTTGGTATATGAAATTTT 165
90 :TATA-AAATA-TTTTG-ATGAA--TATTTATATAATATTAACATAATTCATATTACTA --TT--TTTGGTATATGAAATTTT 162
90 TATA-AAATA-TTTTG-ATGAA--TATTTATATAATATTAACATAATTCATATTACTA -TATAT--TTTGGTATATGAAATTTT 165
90 TATA-AAATA-TTTTG-ATGAA--TATTTATATAATATTAACATAATTCATATTACTA -TATAT - -TTTGGTATATGAAATTTT 165
90 TATAT-TATACTTTT T-AAGGTGTTTATATAATATTAACATAATTCATATTACTAT-ATT-T-T-T---TTGGTATATGAAATTTT 166
90 TATA-AAATA-TTTTG-ATGAA--TATTTATATAATATTAACATAATTCATATTACTA------ TATAT--TTTGGTATATGAAATTTT 165
90 TATAT-AATA--TTT---TTAA--TATTTATATAATATTAACATAATTCATATTACTATAATT-T-T-T--ATTGGTATATGAAATTTT 165
90 TATA -AAATA-TTTTG -ATGAA- -TATTTATATAATATTAACATAATTCATATTACTAT --TT-TTTTT--TTTGGTATATGAAATTTT 168

TATA-AAATA-TTTTG-ATGAA--TATTTATATAATATTAACATAATTCATATTACTAT--TT-TTTTT--TTTGGTATATGAAATTTT 168

16 6:ACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGC-ATATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAATATTAAAGATTTTTATCTTTCTTATﬂSS
16 9 :ACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGC-ATATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAATATTAAAGATTTTTATCTTTCTTATT 256
170 :ACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGC-ATATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAATATTAAAGATTTTTATCTTTCTTATT 257
167 :ACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGC-ATATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAATATTAAAGATTTTTATCTTTCTTATT 254
166 :ACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGC-ATATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAATATTAAAGATTTTTATCTTTCTTATT 253
163 :ACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGC-ATATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAATATTAAAGATTTTTATCTTTCTTATT 250
166 :ACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGC-ATATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAATATTAAAGATTTTTATCTTTCTTATT 253
166 :ACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGC-ATATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAATATTAAAGATTTTTATCTTTCTTATT 253
167 :ACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGCGTTA-GCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAATATTAAAGATTTTTATCTTTCTTATT 254
166 :ACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGC-ATATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAATATTAAAGATTTTTATCTTTCTTATT 253
166 :ACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGC-ATATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAATATTAAAGATTTTTATCTTTCTTATT 253
16 9 :ACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGC-ATATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAATATTAAAGATTTTTATCTTTCTTATT 256
16 9 :ACTTTGAGAAAATTAGAGTGCTTAAAGCAGGC-ATATGCCTTGAATACTCCAGCATGGAATAATATTAAAGATTTTTATCTTTCTTATT 256

2 52 GGTTCTAAGATA-AGAATAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGAGGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAdSl
257 GGTTCTAAGATA-AGAATAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGAGGTGAAATTCTTAGATTTGTTATUNG 344
258 :GGTTCTAAGATA-AGAATAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGAGGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAG 345
255 :GGTTCTAAGATA -AGAATAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGAGGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAG 342
254 :GGTTCTAAGATA-AGAATAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGAGGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAG 341
251 :GGTTCTAAGATA-AGAATAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGAGGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAG 338
254 :GGTTCTAAGATA-AGAATAATGGTTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGAGGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAG 341
254 :GGTTCTAAGATA-AGAATAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGAGGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAG 341
255 :GGTTCTAAGATA -AGAATAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGAGGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAG 342
254 :GGTTCTAAGATA -AGAATAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGAGGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAG 341
254 :GGTTCTAAGATA-AAAATAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGAGGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAG 341
257 :GGTTCTAAGATA-AGAATAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGAGGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAG 343
257 :GGTTCTAAGATA-AGAATAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGCATTTGTATTTAACAGTCAGAGGTGAAATTCTTAGATTTGTTAAAG 343

3 52:ACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGACGATCAGATACCGTCGTAd40
345 :ACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGACGATCAGATACCGTCGTAG

346 :ACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGACGATCAGATACCGTCGTAG 434
343 :ACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGACGATCAGATACCGTCGTAG 434
342 :ACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGACGATCAGATACCGTCGTAG 430
339:ACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGACGATCAGATACCGTCGTAG 427
342 :ACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGACGATCAGATACCGTCGTAG 430
342 :ACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGACGATCAGATACCGTCGTAG 430
343 :ACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGACGATCAGATACCGTCGTAG 431
342 :ACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGACGATCAGATACCGTCGTAG 430
342 :ACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGACGATCAGATACCGTCGTAG 430
344 :ACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGACGATCAGATACCGTCGTAG 432
344 :ACAAACTAATGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGACGATCAGATACCGTCGTAG 432

441 TCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 471
434 TCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 474
435 TCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 475
435 TCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 472

471
431 TCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 23 i
431 TCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 471
432 TCTTAACCATAAACTATOfTAAr TATIACJAT Tanzuify T'TFTT'T 172
431iTCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT 471

471
4 33 TCTTAACCATAAACTATGCCAACTAGAGATTGGAGGTTGTT j;i

! B ! DNA rRNA gene !

Cryptosporidium parvum ! ! I Cryptosporidium

CRxx
CR26, CR27,
CR55

CR3, CRS, CR6, CR7, CRIO, CR13, CR17, CR18, CR20, CR22, CR23,
CR30, CR31, CR32, CR34, CR36, CR45, CR46, CR50, CR51, CR52, CRS3,

57
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