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RESUME :

La région de Tlemcen (Algerie occidentale) est un grand réservoir de la biodiversité
végétale. Mais cette région a subi une pression anthropozoogéne importante conduisant a la
déforestation et la dématorralisation.

Ce travail a été realisé au niveau des matorrals du versant sud de la région de Tlemcen
au nord-ouest d’Algérie. Dans cette étude nous avons adoptés des criteres floristiques,
écologiques et biogéographiques.

La comparaison des spectres biologiques montre 1’importance des Thérophytes. Cette
thérophytisation témoigne la perturbation des formations végétales des certaines écosystemes
qui se transforme en pelouse.

Cette recherche est étoffée par une synthése phylogénétique par le logiciel MEGA 0.06
et la méthode neighbour-joining qui a permis de mettre en exergue les facteurs écologiques
qui ont jalonné 1’évolution de ces taxons en adaptation avec les changements climatiques qu’a
connu la région.

MOTS CLES : Phylogénie, Thérophytes, Tlemcen, Matorrals, Semi-arid.

ABSTRACT:

The region of Tlemcen (Western Algeria) is a great reservoir of plant biodiversity. But
this region has undergone significant anthropozoogenic pressure leading to deforestation and
demateralisation.

This work was carried out at the matorrals level of the southern slope of the Tlemcen
region in the north-west of Algeria. In this study we adopted floristic, ecological and
biogeographical criteria.

The comparison of biological spectra shows the importance of Therophytes. This
therophytisation demonstrates the disruption of plant formations of some ecosystems that
turns into lawn.

This research is supplemented by a phylogenetic synthesis using the MEGA 0.06
software and the neighboring joining method, which highlighted the ecological factors that
marked the evolution of these taxa in adaptation to the climate change in the region.

KEY WORDS: Phylogeny, Therophytes, Tlemcen, Matorrals, Semi-arid.
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INTRODUCTION GENERALE :

La couverture végétale constitue une des composantes principales des milieux
naturels. La vegeétation joue un rdle fondamental dans la structure et le fonctionnement des

écosystemes dont elle constitue une expression du potentiel biologique.

La biodiversité, terme avancé dans la communauté scientifique lors du premier Forum
National sur la Diversité Biologique (Washington, 1986), fait référence au nombre et a la
variété de formes des organismes vivants, ainsi qu’a leurs attributs écologiques et leur
contenu genétique. Elle constitue un enjeu social, politique, économique, scientifique et

éthique.

Sur une superficie totale de 9017.69 Km2, la wilaya de Tlemcen couvre une superficie
foresticre totale de 1’ordre de 199 488 ha (1), dont 137 217 ha (2) de forét et le reste compose

de maquis et broussaille.

Les foréts claires occupent approximativement 43 000 ha (3) et représentent pres de
20% de la superficie forestiére. Ces formations sont localisées dans les Monts de Tlemcen
versant sud, Meurbah, Djabel Asses et Ouled Nehar.

Les monts de Tlemcen font partie du patrimoine forestier national algérien, ces
derniers offrent un modéle d’étude trés intéressant pour la diversité des paysages et la
remarquable répartition de la couverture végétale conditionnée par un nombre important de
facteurs ecologiques ; TINTHOIN (1948).

DAHMAN (1996) signale que l'analyse de la richesse floristique des différents
groupements, de leurs caracteres biologiques et chronologiques permettrait de mettre en
évidence leur originalité floristique, leur état de conservation et, par conséquent, leur valeur
patrimoniale. La connaissance des particularités biologiques et écologiques des especes de
méme que l'identification des facteurs historiques et actuels a l'origine des fluctuations de la

flore sont indispensables, a toute action de conservation de la biodiversité.

Selon LOISEL (1978), la végétation est le résultat de I’intégration des facteurs

floristiques, climatiques, géologiques, historiques, géomorphologiques et édaphiques.



D’un point de vue purement biogéographique la flore méditerranéenne actuelle
correspond a divers ensembles hétérogénes liés a la paléo-histoire de la région déclarent
QUEZEL (1985), QUEZEL et al. (1980).

Le paysage forestier et pré forestier connait des transformations rapides régressives
liées aux différents processus de dégradations. A ce sujet ; BONIN et al (1980) mentionnent
qu’il est infiniment probable que cette évolution régressive de ces écosystemes (foréts, pré-
foréts et matorrals), soit engagée et peut devenir irréversible. (TOMASSELLI ; 1976) et
(QUEZEL ; 1981)

QUEZEL (1976), souligne que les foréts méditerranéennes se rapportaient aux
matorrals et se rencontrent aux étages arides, et semi-arides et recouvrent de vastes étendues.
En Oranie et sur les monts de Tlemcen, un peuplement particulier occupe une place
importante dans les phases dynamiques de la couverture végétale, les formations végétales

sont représentées essentiellement par les matorrals degradés.

Selon GERMAIN (1952), les influences anthropiques ne changent pas le fond
floristique en lui-méme, mais si elles les réduisent parfois ; elles se traduisent surtout par les
apports des plantes rudérales, culturales et nitrophiles mais aussi par des plantes épineuse

et/ou toxique.

Selon BOUAZZA et BENABADJI (2001) .Ces derniers (2007) soulignent aussi que,
au niveau de Djebel Mékaidou ( sud de Sebdou ), il y a une trentaine d’années on observait un
taillis de chéne vert riche en espéces ligneuses (une vingtaine d’especes d’arbustes et de
lianes).L’inventaire floristiques de 2004 dévoile la disparition du chéne vert et la quasi-
¢limination des arbustes (3especes recensées seulement ) et le développement d’une steppe a

Stipa tenacissima (alfa) ou dominent les especes végétales annuelles.

La biodiversit¢ au niveau d’un paysage est donc la résultante des processus de
perturbation, de succession et de 1’organisation spatiale des gradients environnementaux qui

en découle ; FROISE (1999).

Cette étude se proposait de réaliser la connaissance de diversité génétique multi-espéces
d’arbres et d’arbustes, dans le but de caractériser les communautés végétales du versant sud de la

région de Tlemcen ;



Nous allons présenter ce travaille en cings chapitres :

YV V. V V V

Analyse bibliographique.
Milieu physique.

Etude bioclimatique.
Approche floristique.
Synthese phylogénétique.



CHAPITRE 1: ETUDE

BIBELIOGR APHIQUE.



I.1. MEDITERRANEE :

Estimée a 25000 espéces ou 30000 espéeces et sous especes, la richesse floristique de
la région méditerranéenne équivaut a environ 10% des végétaux supérieurs du globe présents
sur seulement 1.6% de la surface terrestre ; MEDAIL & QUEZEL (1997).

Les paysages méditerranéens offrent un modele d’étude de I’évolution floristique et
végetale dont la variabilité et leurs différences restent trés remarquables. La végeétation permet
de caractériser 1’état d’un écosystéme et engendre ses modifications naturelles ou provoquées

car elle est la meilleure résultante du climat et des sols.

Divers travaux récents ont attiré l'attention des biologistes et des généticiens sur
I'intérét remarquable que présentent les foréts méditerranéennes, du point de vue de leur
richesse spécifique végeétale, tant au niveau des essences qui les constituent que des espéeces
qui participent au cortege des habitats qu'elles individualisent; QUEZEL P (1974);
QUEZEL P (1974).

Le bassin méditerranéen a été décrit comme I'une des régions les plus riches et les plus
complexes sur les plans géologique, biologique et culturel ; BLONDEL et al(2010). Par sa
diversité biologique et son degré d'endémicité élevés, il constitue I'un des 34 "points chauds"
de la planete ; MYERS et al(2000). Toutefois, nulle part ailleurs, les milieux naturels n'ont
été aussi modifiés qu'en région méditerranéenne ; la perte et la dégradation des habitats y
figurent parmi les menaces les plus sérieuses d'érosion de la biodiversité ; RISERVATO et al
(2009). Cette pression anthropique est nettement plus intense en Afrique du Nord ; GARCIA
et al(2010) et il est prévu qu'elle s'intensifie dans la perspective d'un réchauffement climatique
qui exacerbera l'aridité de la région ; HULME et al(2001). Ces changements globaux ne sont
pas sans consequences sur la santé publiqgue, DAILY et P.R.EHRLICH (1996),
S.W. LINDSAY et M.H. BIRLEY(1996), aussi est-il urgent d'identifier les menaces et
d'élaborer des réponses adéquates pour conserver la biodiversité et pérenniser les différents
services des écosystemes ; W.R. TURNER et al(2007).

Selon QUEZEL et al (1980), I’étude et la préservation de la biodiversité du bassin
méditerranéen présente un grand intérét pour sa grande richesse liée a 1’hétérogénéité de
facteurs historiques, paléogéographiques, paléo-climatiques, écologiques et géologiques qui le

caractérisent, ainsi que I’impact sécuritaire anthropique.
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Les études de paléoécologie et de phylogéographie confirment bien que les zones
refuges forment des territoires-clés pour expliquer I’organisation et [’originalité de la

biodiversité méditerranéenne.

Ces refuges abritent des especes reliques et des lignées végétales anciennes, et ils se
localisent notamment : (i) dans certaines régions méridionales epargnées par le front glaciaire,
notamment les grandes péninsules (Ibérie, Italie, Balkans, Anatolie) et les Tles et (ii) dans les
secteurs ou la topographie (massifs, isolés, gorges, falaises, vallons cdtiers) et/ou le climat
local particulier (importante, humidité, atmosphérique) ont facilité la persistance de ces flores
anciennes ; un des exemples les plus remarquables est celui des vallons cotiers humides et
chauds d’Andalousie méridionale qui abritent des populations vegeétales reliques d’origine
tertiaire (ex : Rhododendron ponticum, Prunus lusitanica, Psilotum nudum) ; vestiges des

foréts laurifoliées du Tertiaire.

L’étude d’un jeu de données génétiques des populations méditerranéennes de plus de
quatre-vingt especes a permis 1’identification et la délimitation d’une cinquantaine de zones

refuges péri-méditerraneennes, MEDAILI & DIADEMA (2009).

Trente-trois sont situées dans la partie occidentale du bassin et dix-neuf a I’Est. 1l
existe une congruence spatiale significative entre ces cinquante-deux refuges et les zones
majeures de biodiversité méditerranéenne : la totalité des territoires a fort taux d’endémisme
végétal est incluse dans les refuges identifiés et la moitié des refuges est englobée dans les dix
points-chauds régionaux de richesse floristique. Ces résultats suggerent que des mécanismes
évolutifs et biogéographiques similaires ont eu une influence déterminante sur la biodiversité
actuelle, et expliquent les congruences entre secteurs riches en endémiques et zones
d’originalité génétique. Jusqu’a I’avenement de la société industrielle les écosystemes du nord
et du sud de la méditerranée occidentale ont subi des impacts anthropiques et des pratiques
agro-sylvo-pastorales pluri-séculaires, qui ont conduit a des formations économiques et
sociales radicales survenues ont engendré de nouvelle dynamiques paysageres avec de prends
changements de structure et de compositions spécifiques pour de nombreux types
d’écosystemes (pelouses, prairies, matorrals, foret). La fracture majeurs dans ’utilisation des
milieux méditerranées entre le nord et le sud date de la fin de la premiére guerre mondial et,
depuis les évolutions observées sont radicalement déférentes ; BARBERO et al(1990) ;
MAZZOLENI et al(2004).



La région méditerranéenne est 1I’un des 34 points chauds du monde (hot spots),
représente une diversité biologique exceptionnelle soulignée récemment face a la crise
actuelle d’extinction d’espéces due a des changements globaux et les facteurs

anthroozoogenes menacent cet héritage biologique unique BLONDEL et MEDAIL(2005).

La région méditerranéenne est ['une des 25 points chauds pour biodiversité de la
planete, ces « Points chauds » se caractérisent a la fois par des niveaux exceptionnels
d’endémisme végétal et des niveaux critiques de pertes d’habitats (d’au moins 70%), ils

constituent dés lors, 1’objet principal des efforts de conservation ; NADIN (2008).

La flore méditerranéenne actuelle est formée d’un mélange complexe d’especes aux
origines biogéographiques variées et plus ou moins anciennes. Elle est le résultat de
différenciations locales a partir d’espéces ancestrales, et de multiples migrations de végétaux,
répétées au fil du temps. L’histoire géologique particulierement mouvementée de cette région
et les fortes variations climatiques survenues depuis 2 millions d’années (Ma) constituent des
facteurs historiques clés pour expliquer cette biodiversité trés hétérogéene, THOMPSON
(2005).

La diversité végétale des foréts méditerranéennes, beaucoup plus accusée que celle des
foréts européennes, s'explique par des facteurs paléogéographiques; VERLAQUE et
al(1997) et historiques mais aussi par des criteres écologiques actuels ; QUEZEL (1985). Par
ailleurs, le monde méditerranéen, plus que toute autre région du monde, offre pour sa flore et
pour ses paysages majeurs, d'étroites interrelations avec les activités humaines qui l'ont
faconné depuis pres de 10 000 ans, THIRGOOD (1981) Pons et QUEZEL (1985).

Les communautés forestieres analysées ont été sélectionnées sur la base: (i) des divers
étages de végétation: infra-méditerranéen, therrno-méd., méso-méd., supra-méd., montagnard-
méd., oro-méd., et alti-méd., QUEZEL (1974) QUEZEL & BARBERO (1982), (1985), (ii)
du bioclimat (aride, semi-aride, sub-humide et humide) établi selon LA CLASIFICATION
D’EMMBERGER (1939) affinee par DAGET (1977), (iii) des essences forestiéres
dominantes qui structurent les peuplements, (iv) de la nature du substrat, et (v) de la situation
géographique. Afin de garantir au maximum une bonne homogénéité des données, les
communautés retenues sont quasi-exclusivement celui es étudiées et définies sur le pourtour
méditerranéen depuis une trentaine d'années par trois des auteurs (M. B., R. L. & P. Q.) (En
particulier: ABI-SALEH & al (1976) AIME & al (1986) BARBERO (1970), BARBERO
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& LOISEL (1983), BARBERO & Quezel (1976), (1979), (1980), (1986), (1994),
BARBERO & al. (1971), (1976), (1981), (1982), BOYER & al. (1983), El HAMROUNI &
LOISEL (1979), LOISEL (1976), QUEZEL & BARBERO (1986), (1988), QUEZEL &
al. (1987), (1992) ou par leur équipe, GRUBER (1967) GAMISONS (1976) (1978), (1979),
(1988), (1991), DAHMANI-MEGREROUCHE (1998), EI HAMROUNI (1994). Les
peuplements sélectionnés se situent en Afrique du Nord (42), Syrie-Liban (21), Gréce (22),
Crete (9), Chypre (9), Corse (12), et France continentale méditerranéenne (30), soit un total de
145 communautés forestieres, pré-forestieres ou pré-steppiques. Cet échantillonnage autorise
des comparaisons entre les groupements (i) de Méditerranée occidentale et orientale, (ii) de
Méditerranée septentrionale et méridionale, mais aussi (iii) entre les situations continentales et
insulaires. N'ont pas été considérées ici les foréts de Macaronésie, car ces peuplements a
dominante de laurifoliés, bien que de souche essentiellement méditerranéenne ou méridionale
QUEZEL (1995), aient une organisation sylvigénétique fort differente SANTOS-GUERRA
(1990).

L'ensemble des relevés a été effectué selon la méthode phytosociologique développée
par BRAUN-BLANQUET (1932), et sur des surfaces généralement voisines de 100 m2. Pour
chaque communauté, ont été dénombrés : (i) le nombre de taxons (espéces et sous-especes),
(if) le nombre d'endémiques sensu lato (soit les endémiques et les sub-endémiques de la
région considérée) c'est-a-dire les taxons a répartition restreinte ou morcelée dans la méme
unité biogéographique, et (iii) la richesse en ligneux dominants et associés, en se limitant aux

phanérophytes de taille potentielle égale ou supérieure a 2 m (lianes exclues).

La nomenclature suivie est généralement celle proposée par le "Med-Checklist",
GREUTER & al. (1984-1989), sauf indication contraire.

C’est aussi que la région méditerranéenne est considérée parmi les régions les plus
peuplées du monde, ce qui rend ce patrimoine biologique vulnérable et fragile face a un
climat changeant ; QUEZEL et MEDAIL(2003).

La conservation, des foréts et de la végétation forestiére du bassin méditerranéen,
constitue un probléme complexe du fait de 1’hétérogénéité des situations et des multiples
usages et pressions anthropiques pratiqués par les diverses entités culturelles de la
Méditerranée depuis des millénaires, QUEZEL & MEDAIL (2003).



1.2. EN AFRIQUE :

L'Afrique du Nord présente une multitude de paysages et de milieux diversifiés. Cette
diversité est liée principalement & son climat. On peut identifier de nombreux types
d’écosystémes : cOtiers, insulaires, montagneux, désertiques, oasiens et de zones humides. Les
composantes de ces écosystémes se sont constituées et développées sous des conditions

bioclimatiques trés différentes des conditions présentes.

Les milliers d’espéces végétales nord Africaines constituent pour la plupart des
ressources génétiques dont certains sont des cas de spéciation a 1’échelle planétaire. Certains
sont d’intérét économique pour é&tre cultivables, oléagineuses, fourrageres, aromatiques,

médicinales et ornementales.

La situation actuelle est qualifiée de dramatique dans les divers pays d’Afrique du
Nord et seuls des programmes ambitieux de gestion écologique intégrée permettront de sauver
les lambeaux de foréts qui subsistent, ou de préserver quelques zones qui sont encore restées
miraculeusement a I’abri de ces destructions, QUEZEL & MEDAIL, (2003).

La flore de I’Afrique nord occidentale méditerranéenne est relativement bien connue
MAIRE R., (1952), pour son analyse historique. L’ Afrique du Nord a joué également un role
important dans I’introduction et la naturalisation d’espéces exotiques, arbres surtout. Le

palmier dattier d’origine encore discutée ZOHARY et al. (1993)

D'apres QUEZEL (1983), la flore de I'Afrique méditerranéenne est diversifiée sur le
plan phytogéographique suite a des modifications climatiques depuis le Miocene ce qui a

provoqué la migration de la flore tropicale.

L’introduction d’especes arbustives fourrageres, souvent exotiques, en plantations
monospecifiques, a en général été préférée a la réintroduction d’especes autochtones. Ainsi,
pres d’un million d’hectares ont été plantés en Cactus (Opuntia ficus-indica, Atriplex halimus
et Acacia saligna dans le nord de I’ Afrique selon Le HOUEROU (1995).

QUEZEL(1983) explique cette importante diversité biogéographique de I'Afrique
méditerranéenne par les modifications climatiques durement subies par cette région depuis le
Miocene et qui ont entrainé des migrations de flores tropicales et extratropicales dont on

retrouve actuellement quelques vestiges.



Les matorrals a xérophytes épineux en coussinets (1957), caractérisent, en Afrique du
Nord, les étages montagnards et oro-méditerranéens, ou ils constituent, localement au moins,
des stades de dégradation des formations & Thurifére, & Cedre voire a Chéne vert. Les
matorrals sur substrat siliceux, sont souvent désignés sous le terme de maquis. lls peuvent
dériver des divers types de foréts, par dégradation naturelle ou plus souvent anthropique ; ils
en persistent des lambeaux appréciables, sur substrat calcaires occupent des surfaces énormes
en Afrique du Nord, et individualisent de multiples groupements QUEZEL P., (2000).

Les lignées meéso-mégathermes xeérophiles s'incluent dans un ensemble africain
actuellement bien développé en Afrique seche et en particulier dans la corne orientale et le rif,
mais aussi dans la portion sud-occidentale de la péninsule arabique. Elles sont a peine
présentes dans la paléo flore circum-méditerranéenne au moins pour les arbres:
Acacia...DRANCAENA (1988), voire ARGANIA (1985). DYKSTERHUIS (1994), NOY-
MEIR et al. (1989), MILCHUNAS et LAUENROTH (1993), MILTON et al. (1994) et
ANDERSON et BRISKE (1995) ; ajoutent que la transformation des steppes arborées et
herbacées au profit des steppes a ligneux bas se produit dans les écosystémes d’Afrique du
Nord depuis plusieurs décennies déja ; ce qui témoigne d’une dégradation avancée des terres
de parcours et donc des services de fourniture de nourriture. Les steppes ou brousses typiques
de la zone sahelienne présentent ca et la les manifestations du remplacement des déeclins des
especes fourragéres, en particulier des graminées pérennes et croissance des especes peu ou
non palatables. Ce phénomeéne de remplacement des especes le long d’un gradient de

dégradation est bien connu et a été etudié a de nombreuses reprises.

Dans le nord de I’Afrique, la régénération des parcours a été, durant les quatre
derniéres décennies, le défi a relever pour de nombreuses actions d’aménagement comme
pour des travaux de recherche expérimentale sur la restauration. Le développement de
I’écologie de la restauration a permis, a travers I’approche « restauration-réhabilitation
réaffectation» ARONSON J. et al (1995), de comprendre les processus dynamiques de la

dégradation comme de la reconstitution des écosystemes.



1.3. AU MAGHREB :

Les matorrals peuvent avoir un schéma progressif ou régressif et dans les conditions

actuelles, les actions anthropozoogénes privilégient grandement le processus de dégradation.

Celle-ci est particulierement évidente dans le Maghreb semi-aride, selon BARBERO
et al. (1995), ou elle conduit a une extension des formations a pelouses annuelles voire a une

prolifération des espéces toxiques ou épineuse non consommeées par le bétail.

Le HOUEROU (1985), évoquant cette dynamique, note que les caractéristiques
phytosociologiques des foréts de pin d’Alep arides se retrouvent dans les steppes d’alfa sous
I’isohyete 200mm aussi bien en Tunisie qu’en Algérie ou en Lybie. La végétation primitive
des steppes arides, ajoute HADDOUCHE 1. (2009), n’a donc pas été partout steppique

contrairement a ce qu'on le pense.

D’aprés QUEZEL (2000) ; Les stades de dégradation des formations arborées
comprennent essentiellement des formations chamaephytiques, extrémement développées au
Maghreb ; qu’il s’agisse de matorrals secondaires a la dégradation forestiére, trés variés et trés
riches floristiquement, ou en bioclimat aride et semi-aride, de steppes beaucoup plus
uniformes et généralement dominées du point de vue physionomique par une ou un petit

nombre d’especes.

Des pelouses d’especes vivaces, ou annuelles, dérivent le plus souvent de la
dégradation de ces formations. Il QUEZEL P. (2000) ajoute que les matorrals constituent les
structures de dégradation de végétation sans doute les plus remarquables du Maghreb, en
raison de leur richesse floristique, et en endémiques, en particulier dans certaines régions
jouant un véritable role de centre de formation d’espéces, notamment le Rif, les Atlas
marocains et le littoral oranais.Leur structure varie en fonction des substrats. Sur silice, ils
s’organisent essentiellement autour des Cistaceae et des Ericaceae, et sur calcaire autour des

Lamiaceae (Rosmarinus surtout) voire des Fabacées.

QUEZEL et al. (1994) signalent que « la flore et la végétation méditerranéenne
occupent une grande partie des pays du Maghreb, Sahara exclu, c¢’est-a-dire environ
700000Km2 s’étendant du Maroc a la Tunisie, sur une bande de territoire large de 400 a 700
Km, située entre les rivages de 1’ Atlantique, la Méditerranée occidentale et le golfe de Gabes.
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Ses limites méridionales correspondent a son contact avec la région Saharo-Arabe ; c’est-a-
dire, pour Capot-rey Capot-rey R.; (1953), au niveau de I’isohyéte des 100 mm, encore que, a
I’heure actuelle, celui des 150 mm soit plus significatif du point de vue écologique et

biologique.

Quercus suber colonise des surfaces importantes au Maghreb, occupe essentiellement
le thermo-méditerranéen et partiellement le méso-méditerranéen, la majeure partie des terrains
primitifs, notamment dans le Plateau Central Marocain, le Rif, la Kabylie et la Kroumirie
ajoute QUEZEL P. (2002).

1.4. EN ALGERIE :

L 'Algerie presente une richesse floristique importante. Sa flore est estimee a 3994, le
nombre de taxons endemiques est de 464 (387 especes, 53 sous-especes et 24 varietes), soit
11.61 % des plantes vasculaires algeriennes (Radford E.A., Catullo G., Montmollin B.,
2011.). Plus de trois quart (77.9%) des taxons endemiques stricts d'Algerie ou subendemiques
sont des plantes plus ou moins rares en Algerie, les endemiques plus ou moins communes
representent moins du quart du total ; Vela E., BENHOUHOUS., (2007.).

L’ Algérie posseéde une des flores les plus diversifiées et les plus originales du bassin
méditerranéen. Cette flore compte 3 139 especes répartis dans pres de 150 familles parmi
lesquelles 653 especes sont endémiques, soit un taux d’endémisme d’environ 12,6 %. En ne
considérant que le secteur phytogéographique oranais, celui-ci conserve environ 1 780
especes vegétales du total de la flore algérienne soit environ 57 % de la flore du pays, mais 95
% de la flore méditerranéenne maghrébine (cette derniére comptant 1 865 espéces selon
QUEZEL (2002).

Environ 14 % (250 espéces) de ces éléments floristiques sont répertoriés au niveau de
la flore de QUEZEL & SANTA (1962-1963) comme strictement inféodés aux parcelles

cultivées.

D’autre part en Algérie occidental notamment, a partir des matorrals, on peut le
résumer comme suit. A la matorralisation liée a la dégradation des structures forestiéres et
préforestieres, succédes vite une dématorralisation avec disparition des ligneux autres que les

résineux et apparition d’espéces annoncent la steppisation. Celle-ci est caractérisée sur les
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massifs montagneux par le développement de Stipa tenecissima de Artemesia herba halba et

parfois, plus au sud de Noaea mucronata et Lygeumm spartum, suivant le type de sol.

Cependant malgré I’importance de thérophytes, les chmaephytes gardent une place
importante dans les formations végétales. 1ls sont les plus fréquent dans les matorrals et mieux
adaptés a 1’aridit¢ QUEZEL (2002).

DAHMANI (1996) souligne que les chaméphytes sont plus fréquentes dans les
matorrals. Leur nombre reste toutefois moins important que celui des thérophytes et des
hémicryptophytes sauf en milieu nettement aride comme dans le cas de la chénaie méridionale
du Sud d'Aflou (Atlas Saharien), ou les chaméphytes jouent le réle le plus important apres les
thérophytes. Les géophytes sont partout les moins bien représentées « 10%» avec une légere
supériorité dans les formations forestiéres, préforestiéres et matorrals par rapport aux pelouses
et matorrals xériques «5%» Leur nature et leur signification sont toutefois différentes selon le
cas. Les pelouses sont essentiellement thérophytiques et hémicryptophytiques. Les

nanophanérophytes et chaméphytes n'apparaissent que sporadiquement.

D’aprés HADDOUCHE (2009) la végétation de la région de Naama est formée en
grande partie par des especes vivaces ligneuses (chmaephytes) ou graminéennes. Arbustive ou
buissonnante, elle est discontinue formant des touffes couvrant 10 a 80% de la surface du sol.
C’est une végétation basse et traque une hauteur variable ente 10 et 60 cm. Ces especes
vivaces sont particulierement adaptées aux conditions climatiques et édaphiques arides. Un

grand nombre d’entre elle gardent leur verdure en saison séche.

Les rigueurs climatiques et ’instabilité structurale du sol (substrat sablonneux, 50%)
favorisent le développement des especes a cycle de vie court. AIDOUD (1983), signale que
dans les hauts plateaux algériens, 1’augmentation des thérophytes est en relation avec un
gradient croissant d’aridité. BARBERO et al. (2001) montrent que la thérophytisation est
considérée comme le stade ultime de dégradation des différents écosystéemes avec la
dominance des especes subnitratophiles liées aux surpaturages. Cet appauvrissement du tapis
végetal se traduit par la disparition progressive des phanérophytes et I’extension des

chamaephytes.
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1.5. EN ORANIE :

HADJADJ AOUL (1995) signale une avancée du matorral qui a pris la place des
foréts sur 220 000 ha. Les matorrals de I'Oranie sont moins riches en endémiques,
probablement en raison de leur dégradation plus poussée et des conditions climatiques plus
arides. Les endémiques qui subsistent sont surtout des chamaephytes et des

nanophanérophytes.

L’Oranie, région naturellement la moins arrosée et la moins boisée de toute 1’ Algérie
septentrionale connait la déforestation la plus intense. Il y a a peine un siecle, des rapports
attestent que cette région possédait une armature végétale ligneuse honorable ou de nature a

assurer 1’équilibre écologique et méme économique.

QUEZEL et al. (1992) précisent que : « de 1915 a 1989, prés de 450 000 ha de
formations forestiéres ont été détruits et reconvertis par défrichement et que c’est dans 1’étage
semi-aride que 1’agression des parcours est la plus intense car la majorité des peuplements

sont ouverts et la biomasse consommable se concentre dans la strate herbacée ».

Stipa tenacissima et d’autres espéces steppiques pré-sahariennes sont présentes méme
sur les cotes d’Oranie, ou elles constituent des faci¢s de dégradation. Ces formations végétales
qui constituent le caractére le plus original de 1’Algérie occidentale, communément appelées
steppe a Stipa tenacissima, bien que caractéristiques du bioclimat aride supérieur ou elles sont
fréquentes, existent également au sous-étage inférieur dans le Chott EI-Gharbi. Ces steppes
d’alfa constituent, tel que cela a été depuis longtemps suggéré, une séquence transitoire de la
forét a la steppe a chamaephytes ; cela est signalé par plusieurs chercheurs et nous ne citerons
que quelques-uns d’entre eux DJEBAILIS et al. (1982), ACHOUR-KADI-HANIFI et al.
(1992) et QUEZEL et al. (1992).

1.6. LE CAS DE TLEMCEN :

La région de Tlemcen est donc composée de trois sous ensemble : les monts des Trara
au Nord, le bassin de Tlemcen entre les deux massifs et au Sud les Monts de Tlemcen,
DESPOIS et RAYNAL (1972).

Dans la région de Tlemcen, le patrimoine forestier, comme celui des autres zones

méditerranéennes, a connu depuis des décennies une continuelle régression due a une action
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conjuguée de I’homme (déboisement, surpaturage) et du climat (sécheresse estivale,
irrégularité des pluies, averses violentes).Une telle évolution a provoqué la substitution d’une
végétation mésophytique d’origine, par une végétation xérophytique a des degrés les plus
divers. Parmi les travaux les plus récents réalisés sur la végétation et 1’influence
anthropozoique dans 1I’Oranie et la région de Tlemcen, citons ceux de ALCARAZ (1982),
BENABDELLI (1983), BENABADJI (1995), BOUAZZA (1995), AINAD-TABET (1996),
BOUAZZA et BENABADJI (1998,2001) et (2002) et BESTAOUI et al. (2007).
BOUAZZA et BENABADJI (2001) signalent qu’il existe également sur les monts de
Tlemcen (Traras et Sidi Djilali) un autre type de matorral appartenant a la méme unité
syntaxonomique : 1’association a Helianthemum pilosum et Thymus ciliatus. Il s’agit de
formations ligneuses basses avec alfa, diss, romarin, thym et asphodéle. Elles occupent les
intervalles ente les taillis et les matorrals a chéne vert et diss, avec ou sans alfa. Elles occupent
parfois I’ampelodesmaie (formation herbeuse a diss) ou la chamaeropaie (formation ouverte a
palmier nain). Cette formation a alfa et romarin réunit notamment, outre ces especes,
Hedysarum aculeolatum, Asperula hirsuta, Helianthemum rubellum... 11 s’agit d’un
groupement dérivant de la dégradation des groupements a chéne vert, pin d’Alep, romarin,
globulaire et alfa. A son nivau, les espéces du matorral se raréfient et sont remplacées par des
thérophytes plus ou moins nitrophiles. Quelques rares vestiges forestiers persistent néanmoins

(chéne vert, filaire), mais sont représentés par de tres rares individus.

La répartition biogéographique de 1’ensemble des essences forestiéres de la zone
permet d’avancer le caractere xérophile de cette derniére. Les principales formations sont des
chénaies de Chéne vert (Quercus ilex) plus ou moins dégradées. Aux altitudes, allant de 900 a
1500 m des monts nord occidentaux, le Chéne zeen (Quercus canariensis), le chéne vert
(Quercus ilex) et le Chéne liege (Quercus suber) sont présents. Le Pin d’Alep (Pinus
halepensis) est localisé dans les altitudes intermédiaires entre 800 et 900 m et le Thuya est
concentré dans les parties basses des Monts de Tlemcen. Mais, avec la péjoration du climat, le
thuya remonte plus en altitude ; selon LE TREUCH, (1995).

AYACHE et al (2008) soulignent que la flore de la région apparait, sur le plan
phytogéographique, comme un ensemble hétérogene lié a la diversité des climats et des
substrats qu’elle occupe ainsi qu’aux facteurs historiques. L’importance progressive de
I’élément plurirégional témoignerait de I’importance de 1’action anthropique dans

I’uniformisation et la banalisation de la flore.
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Avec plusieurs d’hectares de ces espaces pré-forestiers, ¢’est déja le cas de Hafir,
Béni-Saf, Oran, Maghnia et Sidi-Djilali, qui sont aujourd’hui matorralisés voire thérophytisés.
Ces foréts « fossilisees, encore comptabilisées dans les statistiques forestiéres, masquent en
partie I’accélération de la régression des écosystémes forestiers sur toute 1’Afrique du nord

QUEZEL (2000).

Dans un autre travail, BESTAOUI (2009) ajoute que I’impact humain par la coupe,
les incendies et le paturage importants sur ce type de milieu (monts de Tlemcen) ne facilite
pas I’individualisation des groupements. En effet, partout I’ouverture des milieux entraine la
pénétration plus ou moins intense des especes de matorrals Rosmarinetea officinalis et de

pelouse, ce qui ne facilite pas les diagnoses qui restent encore un sujet d’actualité.
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CHAPITRE 1l :

MILIEU PHYSIQUE.



I1.1. Situation géographique :

Notre étude porte sur les matorrals du versant sud de la région de Tlemcen. La région de
Tlemcen s’étend sur une superficie de 9.018 km 2. Elle est située a I’extréme Nord-Ouest de

I’ Algerie. Elle limité géographiquement :

e Au Nord par la mer Méditerranée.

e Au Nord-Est par Ain-témouchent.

e A I’Est par Sidi Bel-Abbes.

e A I’Ouest par la frontiére Algéro-Marrocaine.

e Au Sud par Naama.
La région de Tlemcen est comprise entre 34° et 35° 40’ de latitude Ouest. Elle présente une
unité géographique qui lui donne une place de grande importance non seulement en Oranie

mais aussi en Algerie.
Pour notre étude on a choisi quatres stations :

= TLEMCEN;

= HAFIR;

= SEBDOU,

= SIDI-DJILALL.

Tableau n° 1 : Les coordonnées géographiques des stations d’études.

Stations Latitude Longitude Altitude
Tlemcen. 34°40° N 1°30° W 960 m.
Hafir. 34°47° N 1°26> W 1272 m.
Sebdou. 34°38’ N 1°20° W 890 m.
Sidi-Djilali. 34°43° N 1°57” W 1282 m.

(Source: Carte topographique, Google, 2017)
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Figure n° 01 : Carte de situation geographique des stations d’étude. (D’apres :
Google Maps 2017).

17



Jw

Légonde

—— lyete o 12 )X

o Lo g Bclematiqons
Lamtes & wn commbile buplugr sphagen

W Seb bumide frals S0 Soond wride Fale
Wb Sab bemade frond w1 Semi aride bl d
S Soond wride don SA Seml aride dund
o wide ield

wo

N

w

"

Figure n° 02 : Situation géographique de la zone d’étude. (D’aprés :
MEDJAHDI B. et al.2013).
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Figure n°03 : Points-chauds (hotspots) régionaux de biodiversité végétale de la
région méditerranéenne. (D’aprés : Medail & Quézel 1997, complété).

11.2. Apercus géographique et géomorphologique :

La région d’étude se localise dans la partie occidentale de I’ Algérie, d’autre part elle

est traversée par la route nationale N°22 reliant le Nord au Sud, caractérisant :

= Les monts de Tlemcen ;
= et ces hautes plaines steppiques.

11.2.1. Les monts de Tlemcen :

BENMENSOUR (2008), signalé que a 1’échelle stratigraphique établie a partir des
travaux de DOUMERGUE (1910) ; AUCLAIR et BICHLER (1967) ; et BENEST, (1972,
1981, et 1985). La base des appellations stratigraphique est celle de BENEST, BENSALAH,
BOUABDELLAH, et OUARADAS (1999) ; La série présente de bas en haut :

1. Les gres de Boumediene (Oxfordien supérieur-Kimmeéridgien supérieur p.p)

2. Les calcaires de Zarifet (Kimmeéridgien supérieur).
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Les Dolomies de Tlemcen (Kimméridgien terminal).
Les marno-calcaires de Raourai (Tithonien basal).
Les calcaires de Lato.

Les Dolomies de Terni (Tithonien inférieur).

Les marno-calcaires de Hariga (Tithonien supérieur).

Les marno-calcaires de Ouled Mimoune (Tithonien supérieur & Berriasien basal).

© o N o g B~ w

Les argiles de lamoriciére (Berriasien moyen a Valanginien).

10. Les gres de Berthelot (Hauterivien a Berriasien inférieur).

GRECO J (1966) avait noté qu’il existe toujours une érosion dite naturelle. Elle est en
général tres faible et variable avec les formations végétales, elle est forte sous les foréts
denses que sous les prairies (steppe). Les monts de Tlemcen occupent une position
particuliére formeés de reliefs accidentés a forte pente (plus de 20%). Ces monts sont couverts
d’un tapis végétal assez dense ; 1’érosion y est plus ou moins faible a I’exception de quelques

ild6ts comme la zone d’El Khemis ou la roche-mere affleure.

11.2.1.1 Nord des monts de Tlemcen :

Au nord des monts de Tlemcen le Jurassique s’enfouit trés rapidement sous des
épaisseurs importantes du Miocene essentiellement marneux. Ceci a été mis en évidence par
diverses études géophysiques par sondages électriques menées dans la région ALGEO
(1979).

11.2.1.2 Sud des monts de Tlemcen :

Selon COLLIGNON (1986), le versant sud des monts est une succession de plateaux
s’¢levant en escalier jusqu’a des altitudes de 1800 m, le Jurassique disparait aussi sous les

dépbts neogenes essentiellement conglomératiques appelées conglomérats des hauts plateaux.

11.2.2. Les hautes plaines steppiques :

BENSALAH M. (2005) signale que les formations détritiques continentales couvrent
de vastes etendues dans les Hautes Plaines oranaises au Sud des Monts de Tlemcen et sont
datées de I’Eocéne moyen-supérieur et du Miocéne supérieur. Ainsi, analysant les formations

éocenes,
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BENSALAH M. (1989) et BENEST et al. (1995) ont individualisé 3 aires principales
de dépdts typiques de la zonation alluvial fans.

= Une zone proximale ou fluvio-torrentielle ;
= Une zone intermédiaire ou d’inondation ;

= Une zone distale (sebkha).

11.3. Hydrologie :

Les seules prospections effectuées avant 1970 sont celles du barrage Meffrouch et une
profonde reconnaissance dans la région de Beni Bahdel. Les prospections ont ensuite touché
les piémonts sud des monts de Tlemcen ou les ressources en eau ont toujours été faibles
BENSAOQULA et al (2003). Dés les années 80, le développement industriel ainsi que la
démographie de la région de Tlemcen ont poussé les autorités locales a multiplier les
prospections par forages pour mobiliser une ressource en eau plus grande. Ceci explique la
montée en fleche du nombre de meétres linéaires forés entre 1980 et 2000. La situation devient
alors plus stable car les débits mobilisés sont assez suffisants pour subvenir aux besoins de la

population.
11.3.1 Les monts de Tlemcen :

Le bassin versant de la Tafna, s’étend sur la totalité de la wilaya de Tlemcen sur une
superficie de 7245 km2. Globalement, BOUANANI A. (2000) 18 I’a subdivisé en trois
grandes parties :

= Partie orientale avec comme principaux affluents I’oued Isser et 1’oued Sikkak) ;

= Partie occidentale comprenant la Haute Tafna (Oued Sebdou et Oued Khemis) et
I’Oued Mouilah ;

= Partie septentrionale : qui débute pratiquement du village Tafna et s’étend jusqu’a la
plage de Rachgoun, embouchure de la Tafna sur la mer. Les oueds Boukiou,

Boumessaoud et Zitoun sont les principaux affluents de cette partie.

MEGNOUNIF et al, (1999) ont noté que les Monts constituent une barriere aux

masses d’air chargées d’humidité provenant du Nord a travers la Méditerranée.
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BENSAOQULA et al, (2003) ajoutent que les ressources en eau aux piémonts sud des monts

de Tlemcen ont toujours été faibles.
11.3.2 Les hautes plaines steppiques :

L’hydrologie de la zone steppique est constituée d’oueds qui ne coulent qu’en période de

crue.
On distingue 03 écoulements des eaux :

e Un écoulement vers le Nord par la vallée de Mekkera (Nord-Est d’El -Gor) ;

e Un écoulement vers 1’Ouest : les eaux arrivent de djebel Mekkaidou, passent par
Magoura pour rejoindre la vallée de la Moulouya ;

e Un écoulement endoréique au centre ou les eaux convergent vers Dayat El Ferd pres

d’El-Aouedj MEZIANE (2004).
11.4. Pédologie :

Le sol est I'élément principal de I'environnement et régle la répartition de la végétation,
il se développe en fonction de la nature de la roche-meére, la topographie et les caractéristiques

du climat.

Il faut noter que «les sols restent presque toujours dans les conditions climatiques
Méditerranéennes, sous la dépendance de la roche-meére qui leur a donné naissance en raison
de leur impuissance a modifier radicalement le substratum géologique, Nahal (1984) ;
QUEZELet Barbero (1985).

11.4.1. Sols des monts de Tlemcen :

Selon BRICHETEAU J. (1954), les sols sont en général assez profonds, ceci est
observé toujours en position de pente. Ces sols sont en général plus ou moins profonds de
type brun forestier sur lequel se développent les grandes structures végétales de I’Ouest de

I’ Algérie. Cette végétation croit sur les sols.
11.4.1.1. Sols fersiallitiques (sols rouges méditerranéens) :

IIs sont largement répandus sur les monts de Tlemcen et se rencontrent principalement

sur les parties assez bien arrosées. Ce sont des sols riches en fer et en silice. lls sont
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considérés comme anciens et dont 1’évolution est accomplie sous forét caducifolié en
condition fraiche et humide. Leur rubéfactions correspond & une phase plus chaude a
végétation sclérophylle et donne des sols rouges fersialitiques ou terra rosa. Ce type de sols

apparait lié a la présence de la roche-mére calcaire ou dolomitique dure et compacte.

11.4.1.2. Sols lessivés et podzoliques :

Ils sont caractérisés par une faible profondeur et un lessivage assez accentué¢ C’est
principalement la perméabilité de la roche-meére et la présence d’un humus acide qui ont
favorisé la formation de ce type de sols selon MESLI-BESTAOUI K. (2009).

AINAD-TABET M. (1996) ajoute : « quant aux sols marrons, ils sont fréguemment
localisés dans des zones de piémont relativement seches et a pluviométrie faible, au pied de

montagnes calcaires fortement érodées

11.4.2. Les hautes plaines steppiques :

Les caracteres généraux des sols des hautes plaines steppiques ont été dégagés des
travaux de AUBERT (1978) ; POUGET (1980) ; DURAND (1954) et (1958) ; RUELLAN
(1970) ; HALITIM (1988) ; DJEBILI (1984) ; BENABADJI (1991) ; (1995) ; BOUAZZA.
(1991) et (1995) ; BENABADJI et al. (1996) ; BOUAZZA et al. (2004) et BENABADJI et
al. (2004) ; DUCHAUFOUR (1976) classe les sols de la zone steppique en :

e Sols peu évolués (regosols, lithosols) ;
e Sols calcimagnésiques (rendzine grise) ;
e Sols isohumiques ;

e Sols bruniféres (sols halomorphes).

MAZOUR et ROOSE (1993) signalent que 1’érosion augmente avec les années et
avec L’agressivité des pluies : on peut donc s’attendre a une majoration de I’érodibilité des
sols de Tlemcen. L’érosion a été la plus forte sur sol fersialitique (5 a 20t/ha/an), moyenne sur
les sols vertiques gris (E = 0.5 a 6 t/ha/an) et faible sur les sols bruns calcaires (E = 0.5 a 3.6
t/ha/an) et les rendzines (E < 2t/ha/an).
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Le classement des sols en fonction des risques (par ordre décroissant) est donc un peu
différent :

= Risques de ruissellement : vertisols, sols fersialitiques, sols bruns calcaires,
rendzine ;

= Risques d’érosion en nappe : sols fersialitiques, vertisols, sols bruns calcaires,
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Figure n° 04 : Log litostratigraphique synthétique des monts de Tlemcen,
(D’apres : BENEST et al 1999).

I1.5. Les choix des stations :

Les stations qui on a choisi représentent les formations des matorrals qui fait I’objet de

notre étude, donc nous avons pu choisir (04) stations représentatives dans la zone d’étude :
11.5.1. Description des stations :
11.5.1.1. Station n°01 de Tlemcen :

A c6té de Tlemcen au chemin de wilaya n°107 reliant Tlemcen a Sebdou situé notre

zone d’étude s’éleve a ’altitude 960 m.
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La végétation de cette station est constituée essentiellement par Olea europea,

Quercus ilex, Thymus ciliatus, Ampelodesma mauritanicum, Chamaerops humilis ...

Photo n° 01 : Station de Tlemcen. (Zenagui N, 2017).

11.5.1. 2. Station n°02 Hafir :

La forét se trouve dans sa totalité au sein de la Wilaya de Tlemcen, a cheval sur deux
communes, la commune de Sebra et la commune d’Ain Ghoraba. Notre station située

approximativement a 1172 m d’altitude.

En générale la forét de Hafir est composée essentiellement de peuplements naturels de
chéne liege. On apercoit que des rares traces de régénération naturelle, malgré I’existence
d’un sol gréseux profond. Le reste du massif est occupé par des peuplements de chéne vert, de
chéne zeen et de taillis de Thuya. La série méso- méditerranéenne du chéne liege est

fortement représentée a Hafir.

Notre station d’étude caractérisée par la présence de Quercus ilex, Quercus coccifera
pistacia atlantica, Olea europea...; la strate arbustive est représentée par Rosmarinus
officinalis. Thymus ciliatus, Ulex bovinii... ; la strate herbacée représenté par Plantago

logopus, Paronychia argentea, Reseda alba...
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Photo n°02 : Station de Hafir. (Zenagui N, 2017).

Photo n°03 : Station de Hafir. (Zenagui N, 2017).
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11.5.1.3. Station n°03 de Sebdou :

Cette station est un matorral dégradé, située au sud de Tlemcen et s’éléve a une

altitude d’environ 1027 m. Le taux de recouvrement par la végétation est estimé a 30 a 35 %.

Sur le plan floristique, on note la présence de Quercus ilex et Pinus halepensis, une
strate arbustive comprenant stipa tenacissima, Rosmarinus officinalis et une strate herbacee

diversifiée qui domine la station.

Photo n°04 : Station de Sebdou. (Zenagui N, 2017).

11.5.1.4. Station n°04 de Sidi EI-Djilali :

A coté de Sidi Dijilali a la droite du chemin de wilaya n°107 reliant Sebdou a Sidi-
Djilali se situe notre station avec une exposition Nord Est et une altitude approximative de
1282 m, par un taux de recouvrement estimé a 40%, caractérisé par :

Dans la strate arborée, bien qu’elle soit dégradée par 1’action antropozoogene, on
remarque une présence de Juniperus Oxycedrus et de Quercus ilex ; la strate arbustive est

représentée par Rosmarinus officinalis ; la state herbacée représenté par Plantago logopus.
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Photo n° 05 : Station de Sidi-Djilali. (Zenagui N, 2017)
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CHAPITRE I :
ETUDE BIOCLIMATIQUE.



INTRODUCTION :

Le climat est ensemble des facteurs du milieu qui intervient en écologie, tels que la
température, le vent, ’humidité, les précipitations, etc. Les parametres climatiques sont
directement responsables de la répartition et du développement des plantes ; comme ils

interviennent fortement dans la formation et 1’évolution du sol.

Le climat joue un réle essentiel dans la détermination de la répartition des plantes.

EMBERGEUR (1971) a particulierement souligné ce rble en ce qui concerne la
végétation méditerranéenne. Ses recherches ’on conduit & une méthode originale de

caractérisation de ce que nous appellerons : Le Bioclimat ; DAHANE (2012).

DAGET (1977) confirme qu’il y a toujourS un contraste trés net entre les saisons :
I’'une estivale longue et seéche, 1’autre hivernale courte peu froide et humide a précipitations

violentes et de courtes durées.

Le bioclimat méditerranéen est défini a partir de la distribution annuelle des
températures et des précipitations, la saison chaude, 1’été, étant également la saison séche
QUEZEL P. et MEDAIL F., (2003). Il a été établi que le domaine bioclimatique
méditerranéen de type actuel existe depuis le Pliocene moyen SUC J-P., (1984) et SUC J-P.
& POPESCU S.M., (2006).

Le climat en région méditerranéenne est un facteur déterminant en raison de son

importance dans 1’établissement, I’organisation et le maintien des écosystemes AIDOUD,
(1997).

D’aprés DE. MARTONNE (1926), TURRIL W.B (1929), GAUSSEN (1954),
WALTER et al (1960), MONEY et al (1973), BENABADJI (1991, 1995), BOUAZZA
(1991 ,1995) le climat méditerranéen est caractérisé par un éteé sec et un hiver doux.

BARBERO et QUEZEL. ; BARBERO M., LOISEL R. et QUEZEL P., 1982 ont
caractérisé bioclimatiquement la végétation forestiere sur le pourtour méditerranéen. lls
abordent la notion d’étage de végétation en tenant compte des facteurs climatiques majeurs et
en particulier la tempeérature moyenne annuelle et qui permet de traduire par ses variations les

successions globales altitudinales et latitudinales de la végétation. Les auteurs signalent les
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variations secondaires qui se produisent en fonction de 1’augmentation de la xéricité qui

induisent le passage aux foréts pré-steppiques.

Les études bioclimatiques sur I’Oranie et sur la région de Tlemcen sont nombreuses, il
convient de citer les plus récentes : QUEZEL et al(1980), ALCARAZ (1983),
DJEBAILI(1984), DAHMANI (1984), AIME (1991), HADJAJ (1995), BENABADJI et
BOUAZZA (2000), HASNAOUI (1998, 2008), MEZIANE (2004,2010), MERZOUK
(20120)...

Le climat de la région de Tlemcen est de type méditerranéen est confirmé par plusieurs
auteurs. Plusieurs travaux antérieurs BENABADJI (1991, 1995) ; BOUAZZA (1991,1995)
et BOUAZZA et BENABADJI (2007) ont permis de rappeler et de préciser, que le climat du
versant sud de la région de Tlemcen est de type méditerranéen semi-aride et aride.

Les facteurs qui influent sur le climat de la région de Tlemcen sont :

= Lasituation géographique,
= [’exposition,
= Laposition charniére entre Sahara et la mer Méditerranéen,

= [’altitude.
111.1. Méthodologie :

e Le choix de stations météorologiques :
Le climat régional est défini a ’aide des données climatiques enregistrées par les trois

stations météorologiques installées dans la région d’étude (Hafir, Saf-saf, Sebdou).

Le choix de ces stations correspond a la prise en compte de la variation géographique
régionale tant au point de vue de I’altitude ou de la distance par rapport a la mer ; mais aussi

les positions topographiques qui sont assez diversifiées (Tab n° 2) ;
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Tableau n° 2 : Données géographiques des stations metéorologiques retenues.

Stations Latitude (N) Logitude (W) Altitude (m)
Hafir 34°47° 1°26° 1270.

Saf-Saf 34°52' 1°17 592.

Sebdou 32°42' 1°18' 1100.

I11.2. Facteurs climatiques :

La croissance des végétaux dépend de deux facteurs essentiels HALIMI (1980) :

= L’intensité et la durée du froid (dormance hivernale).
= Ladurée de la secheresse estivale (maturation).
= Lapluie et la température sont la charniére du climat BARI et al (1970).
Pour mieux appréhender le bioclimat de la zone d’étude deux paramétres essentiels

sont pris en considération, a savoir les précipitations et la température.

EMBERGER (1939) montre que les données bioclimatiques influentes
considérablement sur I’individualisation des peuplements végétaux. Deux principaux

parametres sont pris en considération, les précipitations et les températures.
111.2.1. Précipitations :

DJEBAILI (1978), la pluviosité est definie comme étant le facteur primordial qui
permet de déterminer le type du climat.

Les zones recevant plus de 400 mm sont considérées comme semi-aride, sub-humides
ou humides EMBERGER(1930), selon I’importance des précipitations.

111.2.1.1. Régimes pluviométriques :

Pour BELGAT(2001), I’intensité des pluies et leurs fréquences jouent un réle
prépondérant sur :

» La stabilité ou I’instabilité des sols, combinés au facteur physique du sol, elles

peuvent favoriser ou défavoriser la stabilité structurale du sol.
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= Elles agissent sur la solubilité et la migration des nutriments dans le sol. En

consequence elles participent a la répartition spatiale des espéces.

= Elles accélérent ou elles bloquent I’évolution des matériaux organiques et

minéraux, et elles interviennent dans la formation des sols.

La connaissance de la moyenne annuelle de la pluie est d’un grand intérét, mais pour
compléter les études de la distribution de la pluie, il faut y ajouter celle du régime
pluviométrique, ¢’est-a-dire la maniére dont cette quantité totale de pluie se répartie entre les
différentes saisons ANGOT (1916).

Selon HALIMI (1980), les régimes pluviométriques se trouvent sous I’influence de deux

groupes de facteurs :

1. Les facteurs géographiques : altitude, latitude, distance a la mer, orientation des
versants.
2. Les facteurs météorologiques : masse d’air, centre d’action, trajectoires des
dépressions.
% Régime mensuelle :

La latitude et I’altitude des stations ont une liaison directe avec 1’importance et la
fréquence des pluies. Ceci a été confirmé par CHAABANE (1993). Ce dernier précise que le
gradient pluviométrique est décroissant d’Est en Ouest. Cela est dii au fait que les nuages
chargés de pluie g  ui viennent de 1’ Atlantique sont arrétés ou déviés vers I’Est par la Sierra
Nevadas en Espagne et aussi par la barriere constituée par les hautes montagnes du Maroc qui
ne laissent passer que les nuages les plus hauts.
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Tableau n° 03 : Précipitations moyennes mensuelles et annuelles.

Stations J F M A M J Jt At |S (@] N D P.Annuelle
(mm)

Hafir 66,96 | 76,00 | 62,07 | 53,45 | 40,14 | 8,65 | 7,21 | 9,52 | 19,52 | 25,94 | 53,84 | 60,68 | 483,98

1980-2010.

Saf-saf 419 471 |501 |351 |29 6,3 12 138 |148 |255 |49 40,9 | 3447

1986-2013.

Sebdou 48,59 | 49,35 | 43,86 | 32,29 | 33,13 | 10,72 | 4,79 | 7,7 | 19,38 | 29,62 | 45,02 | 44,81 | 369,26

1980-2016.

Source (O.N.M).

A partir de précipitation de trois stations météorologiques (Hafir (1980-2010), Saf-saf
(1986-2013) et Sebdou (1980-2016)) on a estimé que les mois de juillet et ao(t sont les plus

secs. Les précipitations estivales sont tres faibles, n’excédent pas 10 mm.

rapport les autres stations.

Enfin, la station de Hafir est exceptionnelle par la différence des précipitations par
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< Régimes saisonniers :

Définie par CHAABANE A (1993), la méthode consiste & un aménagement des
saisons par ordre décroissant de pluviosité, ce qui permet de définir un indicatif saisonnier de
chaque station. Cette répartition saisonniére est particulierement importante pour le
développement des annuelles dont le réle est souvent prédominant dans la physionomie de la

végétation.

Csr =PsX4/Pa

Avec :

Ps : précipitations saisonnieres

Pa : précipitations annuelles
Crs : Coefficient relatif saisonnier de MUSSET
Selon CORRE J (1961), si les pluies d’automne et de printemps sont suffisantes, elles

seront florissantes, si par contre la quantité tombée pendant ces deux saisons est faible, leur

extension sera médiocre.

Tableau n° 04 : Régimes pluviométriques saisonniers des stations

météorologiques.

saisons Hiver Printemps Eté Automne type de
Stations (H) (P) (E) (A) régime
Hafir 203,6 155,7 25,38 99,3 HPAE
1980-2010
Saf-saf 129,9 114,2 11,3 89,3 HPAE
1986-2013
Sebdou 142.8 109,3 23,21 94,02 HPAE
1980-2016
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Figure n° 06 : Régimes saisonniers des précipitations pour les trois stations.
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D’apres nos résultats (Tab.n°4, Fig.n°6) nous constatons que le régime saisonnier est

de type HPAE Ceci indique que I’hiver et le printemps restent toujours pluvieux. Mais avec

un apport plus important de pluies en saison d’Hiver. La saison estivale est toujours seche.

111.2.2. Température :

La temperature est le second facteur constitutif du climat influant sur le

développement de la végétation. Les températures moyennes annuelles ont une influence

considérable sur I’aridité du climat. Ce sont les températures extrémes plus que les moyennes

qui ont une influence sur la végétation, sauf si elles sont exceptionnelles et de courte durée

GRECO J (1966).

La température moyenne annuelle influe considérablement sur I’aridité du climat.

La caractérisation de la température en un lieu donné se fait a partir de quatre variables

au minimum & savoir :

Les températures moyennes mensuelles ;

Les températures maximales ;

Les températures minimales ;

L’écart thermique.

Tableau n° 05 : Températures moyennes mensuelles et annuelles.

111.2.2.1. Températures moyennes mensuelles :

Mois J F M A M J Jt At S @) N D T (°C)
Stations Moyenne
Hafir 8,28 | 8,79 | 10,66 | 12,69 | 16,08 | 20,19 | 24,95 | 24,44 | 23 16,83 | 11,72 | 9,68 | 15,61
1980-2010
Saf-Saf 91 [10,1 |12 141 | 16,8 |19,2 | 221 |222 |19,7 |17,2 |135 |9,73 | 1548
1986-2013
Sebdou 6,48 | 7,92 | 9,33 | 11,71 | 14,97 | 23,74 | 27,2 | 28,24 | 23,82 | 18,95 | 14,81 | 9,76 | 16,41
1980-2016
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A partir de (Tab n°®5), pour les trois stations, le mois de janvier est le plus froid alors
que ao(t est le mois le plus chaud. Les températures varient entre 6,48°C a Sebdou et 9.1°C a
Saf-saf pour la nouvelle période.

La période la plus froide s’étale de décembre a mars. HADJADJ AOUEL (1995)
entend par saison froide, la période pendant laquelle les températures sont les plus basses de
I'année et ou les températures moyennes sont inférieures a 10°C.

Les mois juillet et aolt sont considérés comme les mois les plus chauds de I’année.
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Figure n°07 : moyennes mensuelles des températures pour les trois stations

météorologiques.

o Température moyenne minimale du mois le plus froid « m » :
D’apres les valeurs de température mesurable dans les trois stations étudies on a

estimeé le mois le plus rigoureux est janvier et la période le plus froid est la période hivernale
(décembre, janvier et février).

A partir des valeurs statistiques climatiques (Température) des stations
météorologiques (Hafir, Saf-saf et Sebdou) on a estimé que la moyenne des températures
minimale du mois le plus froid est (3,20 °C) pour Hafir et (2,9 °C) pour Saf-saf et (3,2 °C)
pour Sebdou devant la nouvelle période.

o Température moyenne maximale du mois le plus chaud « M » :

Le maxima thermique « M » peut constituer un facteur limitant pour les plantes.

La moyenne des températures maximales du mois le plus chaud « M » varie avec la
continentaliteé.

L’analyse des facteurs climatiques des stations metéorologiques montrent que les
températures les plus élevées sont enregistrée au mois d’aolt pour la station de Hafir

(32,35 °C), pour Saf-saf (31,1 °C) et pour Sebdou (32,35 °C) pour la nouvelle période.
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Tableau n° 06 : Moyenne des températures maximales et minimales des trois

stations.

Stations M (°C) | m(°C)

Hafir 32,35 3,2
1980-2010

Saf-saf 31,1 2,9
1986-2013

Sebdou 32,35 3,2
1980-2016

111.2.2.2 Amplitudes thermiques, continentalité :

o,

s Amplitudes thermiques :
L’amplitude thermique a une influence certaine sur la végétation, elle a une action

directe sur le cycle biologique du couvert végétal.

Elle est définie par la différence des maxima extrémes d’une part et les minima
extrémes d’autre part. Sa valeur est écologiquement importante a connaitre ; car elle présente
la limite thermique extréme a laquelle chaque année les végétaux doivent résister DJEBAILI
(1984).

% Indice de continentalité :
D'aprées DEBRACH (1959), quatre types de climats peuvent étre calculés a partir de
M et m.

M - m < 15°C : climat insulaire ;
15°C < M-m < 25°C : climat littoral ;

25°C < M-m < 35°C : climat semi continental ;

M-m > 35°C : climat continental.
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Tableau n° 07 : Indice de continentalité de DEBRACH.

Stations M (°C) m (°C) | Amplitudes Type du climat
thermiques
M-m

Hafir 32,35 3,2 29,15 Semi continental.
1980-2010

Saf-saf 31,2 29 28,3 Semi continental.
1986-2013

Sebdou 32,35 3,2 29,15 Semi continental.
1980-2016

Selon la classification de DEBRACH (1959), les trois stations posséde un climat semi

continental pour la nouvelle période.

Cette semi continentalit¢ entraine I’installation des espeéces Chamaephytes et
Phanerophytes caractérisées notamment par les especes suivantes: Thymus ciliatus,

Rosmarinus officinalis, Quercus ilex.
111.2.3. Autre facteurs climatiques :
111.2.3.1. Le vent :

Les vents estivaux de terre, caractérisés par une grande violence et un fort pouvoir

desséchant, tel que le sirocco au Maghreb, font tomber I'humidité atmosphérique a moins de

30 % et contribuent a propager les incendies en transportant des étincelles et surtout
des brandons sur de grandes distances. Par ailleurs, D’action du vent accélere
I’évapotranspiration, accentue 1’aptitude des végétaux a s’enflammer et facilite la propagation

des incendies ; QUEZEL et MEDAIL (2003).

C’est le sirocco qui intervient de 15 jours environ au Nord a 22 jours au Sud. Ce

courant chaud, toujours sec, est une des causes principales de la quasi-stérilité des hautes
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plaines. Le sirocco est plus fréquent a I’Est (30 j) qu’a I’Ouest 15 j/an en moyenne, il souffle

surtout en été, son maximum de fréquence a lieu en juillet DJEBAILI (1984).
111.2.3.2. La neige :

Au-dessus de 600-700 m, la neige apparait presque régulierement chaque hiver ou elle

fond tres rapidement. Ce n’est que sur les sommets au-dela de 1000 m que 1’enneigement peut

durer ; HADJADJ-AQOUL (1995).

D’aprés ; DJEBAILI (1978) dans les hautes plaines, La neige ne dépasse guere 10

cm.
111.3. Synthese bioclimatique :

Une combinaison des données pluviométriques et des températures, est tres

intéressante pour caracteriser ’influence du climat de la région.
111.3.1. Classification des ambiances bioclimatiques en fonction de "'t"" et ""'m"* :

RIVAS et MARTNEZ (1981) utilise la température moyenne annuelle "t" avec la

température moyenne des minima comme critere de définition des étages de végeétation.

» Thermo-méditerranéen : T > 16°C et m > +3°C.

=  Méso-méditerranéen : 12°C < T < 16°C et 0°C < m < +3°C.

= Supra-méditerranéen : 8°C < T < 12°C et -32°C <m < 0°C.

A partir de cette échelle, nous avons affecté a chaque station son étage de végeétation
correspondant (Tab n°8).
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Tableau n° 08 : Etages de végétation et type du climat.

Stations T (°C) m (°C) Etage de végétation
Hafir 15,61 3,2 Méso-méditerranéen.
1980-2010
Saf-saf 15,48 29 Méso-méditerranéen.
1986-2013
Sebdou 16,41 3,2 Thermo-méditerranéen.
1980-2016

111.3.2. Diagramme Ombrothérmique de Bagnouls et Gaussen :

De nombreux travaux DE MARTONNE (1926), CIAGOBE (1961), ont proposé
diverses formules pour caractériser la saison séche qui joue un réle capital dans la distribution

de la végétation, notamment par sa durée et son intensité selon BAGNOULS et GAUSSEN

(1953).

Selon BAGNOULS et GAUSSEN (1953), un mois est dit biologiquement sec si, "le
total mensuel des précipitations exprimées en millimetres est égal ou inférieur au double de la
température moyenne, exprimée en degrés centigrades” ; cette formule (P inférieur ou égal

2T) permet de construire des diagrammes ombrothermiques» traduisant la durée de la saison

seche d'apres les intersections des deux courbes.

D’aprés les trois diagrammes ombrothermiques de Bagnouls et Gaussen des trois

stations météorologiques (Hafir, Sebdou et Saf-saf.) (Fig 08), la saison séche est exprimée de

mois d’avril au mois d’octobre.
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Figure n° 08 : Diagramme ombrothermique des trois stations (Hafir, Saf-saf, Sebdou).

44



I11.3.3. Indice d’aridité DE MARTONNE :

En se basant sur des considérations essentiellement géographiques, DE MARTONNE

(1927) a définit I’aridité du climat par la formule qui suit :

| =P/ (T + 10)

AvVec :

e P lapluviométrie moyenne annuelle (mm).
e T :latempérature moyenne annuelle (°C).

Tableau n° 09 : Indice d’aridité de De Martonne.

Stations P (mm) T (°C) + 10 Indice de DE MARTONNE
(mm/°C)
Hafir 483,98 25,61 18,9
1980-2010
Saf-saf 3447 25,48 13,53
1986-2013
Sebdou 369,26 26,41 13,98
1980-2016

L’aridit¢ augmente quand la valeur de I’indice diminue. Au niveau mondial, De
Martonne a proposé six grands types de macroclimats allant des zones désertiques arides

(I < 5) aux zones humides a forét préponderante (1 > 40).
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Figure n° 09 : Abaque pour le calcul de I’indice d’aridité de De Martonne.

I11.3.4. Quotient pluviothermique d’Emberger :

L’indice d’Emberger prend en compte les précipitations annuelles P, la moyenne des
maxima de température du mois le plus chaud (M en °C) et la moyenne des minima de
température du mois le plus froid (m en °C) EMBERGER (1955).

Il est particulierement adapté aux régions méditerranéennes dans lesquelles il permet
de distinguer différents étages climatiques. Dans ces régions, Emberger a remarqué que
I’amplitude thermique (M—m) est un facteur important de la répartition des végétaux. L’indice

d’Emberger Q2 est donné par la formule :

Q. =2000 P / (M?-m?)
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Ou:

Le quotient pluviothérmique d’Emberger est déterminé selon la formule suivante

(STEWART, 1969).

Avec :

e P :moyenne des précipitations annuelles (mm),

Qs =3,34 P/ M-m

e M : moyenne des maximas du mois le plus chaud (°K=°C+273,2),

e m: moyenne des minimas du mois le plus froid (°K=°C +273,2).

Tableau n°10 : Quotient pluviothermique d’Emberger.

Stations P (mm) M (°K) m (°K) Q2 Etage bioclimatique
Hafir 483,98 305,35 276,4 55,45 Semi-aride a hiver
frais.
1980-2010
Saf-saf 3447 304,4 276,1 40,68 Semi-aride a hiver
frais.
1986-2013
Sebdou 369,26 305,35 276,4 55,45 Semi-aride a hiver
frais.
1980-2016

Nous avons calculé le (Q2) des stations considérer (Tab n°10), ensuite nous avons

installé chaque station sur le climagramme pluviothermique d’Emberger (Fig n°09).

La lecture du climagramme pluviothermique classe les trois stations Hafir et Saf-saf et

Sebdou a I’étage semi-aride a hiver frais.
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Figure n° 10 : Climagramme pluviothermique d’Emberger.
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CONCLUSION :

Des études récentes (LIONELLO et al., 2006) ; sur les changements globaux, ont
montré que la région méditerranéenne pouvait étre soumise a des variations climatiques

complexes.

D’aprées VELEZ (1999) les conditions climatiques ont été particulierement
défavorables au cours des années 80, caractérisées par des sécheresses, extrémement graves,
qui ont fortement affecté I’ensemble des pays du bassin méditerranéen, en particulier le

Maroc, I’ Algérie, le Portugal, I’Espagne et la France.

L’exploitation des données a mis en évidence la saison séche qui débute généralement
en mai et se prolonge a octobre. Les précipitations saisonniéres montrent que globalement les

saisons automnales (A) et hivernales (H) sont les plus arrosées.

BENABADJI et BOUAZZA (2000) soulignent que I’accroissement des processus
anthropiques (pastoralisme, agriculture) constitue avec les variations climatiques les facteurs

de dégradation du sol et de la végétation.

Pour HOUEROU (1971) les conséquences du climat sont a 1’origine de 1’un des

mécanismes essentiels de la dégradation de la végétation méditerranéenne en géné
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CHAPITRE IV :
APPROCHE FLORISTIQUE.



INTRODUCTION :

La diversité végétale méditerranéenne est le produit pour beaucoup, d’une utilisation
traditionnelle et harmonieuse du milieu par I’lhomme QUEZEL (1999).

Les écosystémes de I’Afrique du Nord ont été marqués par I’impact drastique et
croissant des activités humaines. Les écosystémes ont été fortement perturbés au cours des
derniéres décennies sous I’effet d’une longue histoire d’exploitation intensive des ressources
naturelles. LE-HOUEROU (1995) et AIDOUD (1983).

La végétation de la région de Tlemcen (la zone d’étude) se présente, dans la majorité
des cas, sous forme de matorrals plus ou moins dégradés dont le cortége floristique tend a étre
homogénéisé par 1’influence anthropique. Les stades forestiers plus ou moins stable sont trés
rares.

D’aprées BOUAZZA et al. (1998), les zones pré-forestiéres et steppiques sont le
théatre d’un déséquilibre écologique néfaste et continu qui résulte de la trés forte charge
qu’elles subissent, d’une part, et de leur faible production d’autre part.

La végeétation est donc utilisée comme le reflet fidéle des conditions stationnelles, elle
en est I'expression synthétique selon BEGUIN et al. (1979) et RAMEAU (1987).

L’analyse de la richesse floristique des différents groupements et leurs caractéres
biologiques et morphologiques permet de mettre en évidence leurs originalités floristiques
leurs états de conservation et leurs valeurs patrimoine DAHMANI (1997).

L’¢étude de la végétation concerne la description des groupements de leurs conditions
situationnelles. La végétation est définie comme un ensemble de plantes réunies dans une
méme station par suite d’exigences écologiques identiques ou voisines CHERIF (2012).

Donc la végétation demeure toujours 1’expression la mieux combinée et la plus
significative des facteurs climatiques, édaphique et les pressions de I’homme ; CHERIF
(2012).

Nous entamons dans cette partie une étude de la flore inventoriée dans les différentes
stations de méme que nous étudierons sur le plan morphologique, biologique et
phytogéographique les espéces inventoriées.

Les stations d’études qui on a choisi est caractérisée par une diversité floristique liée a

la conjugaison des facteurs écologiques qui sont aussi tres variés.
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IV.1.Echantillonnage :
DAGNELIE (1970) Définit 1’échantillonnage comme « un ensemble d’opérations qui
ont pour objet de prélever dans une population des individus devant constituer 1’échantillony.

«+ Définition de I’échantillonnage :

L’échantillonnage est I’examen d’une partie des sujets de la population dont plusieurs
échantillons peuvent étre constitués. L’échantillon en lui-méme n’est pas intéressant, ce sont
les conclusions sur la population que I’on peut tirer de son observation qui en font I’intérét
(Inférence).

+ La taille de I’échantillon

Elle se repose notamment sur :

1. La variabilité des caractéristiques que 1’on mesure.
2. Lataille de la population.

3. Les méthodes d’échantillonnage et d’estimation.

«+ Types d’échantillonnage :

On distingue plusieurs types d’échantillonnage :

e Echantillonnage aléatoire simple : Ce type consiste & choisir des individus de telle
sorte que chaque membre de la population a une chance égale de figurer dans
I’échantillon. Ce choix peut se faire avec remise (un individu peut étre choisi plusieurs
fois) ou sans remise (un individu déja choisi ne peut I’étre de nouveau, c’est le cas

habituel).

e Echantillonnage systématique : L’échantillonnage systématique est une méthode qui
exige aussi I’existence d’une liste de la population (chaque individu est numéroté de 1

jusqu’a N).

e Echantillonnage stratifié : Dans ce cas on a une démarche de sélection :

* On subdivise la population en strates (groupes relativement homogeénes) qui sont
mutuellement exclusives.

* Proportionnellement a son importance dans la population, on calcule combien il faut
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d’individus au sein de I’échantillon pour représenter chaque strate.

» Dans chacune des strates, on choisit au hasard le nombre nécessaire d’individus.

e Echantillonnage en grappes : L’échantillonnage en grappes entraine la division de la
population en groupes (grappes). On sélectionne au hasard un certain nombre de
grappes (unités primaires) pour représenter la population, Ainsi que tous les individus
des grappes choisies (RONDEUX, 1999).

IV.2. Méthodologie :

DELPECH et al. (1985) définie la communauté végétale comme suivant « Ensemble
de végétaux, structuré et généralement homogene, occupant une station ». Utilisé de longue
date en phytosociologie, et plus tard en typologie des stations, ce concept est habituel aux
forestiers. 1l repose sur la notion d’homogénéité et d’aire minimale « sur laquelle la quasi-

totalité des espéces de la communauté vegétale sont représentées » (DELPECH et al, 1985).

IV.2.1. Méthode de I’aire minimale :

Il faut que la surface du relevé soit au moins égale a "l'aire minimale™, ou autrement
dit "une surface suffisamment grande pour contenir la quasi-totalité des espéces présentes sur
I'individu d'association™” ; GUINOCHET (1973).

Dans un relevé, toutes les espéces doivent étre notées, aucune ne peut étre négligeée.
Néanmoins, il convient de remarquer avec GUINOCHET (1955) que beaucoup s'imaginent
que plus un relevé comporte d'espéces (est «riche»), meilleur il est ; c'est au contraire souvent

un indice qu'il porte sur plusieurs individus d'association et qu'il est, par conséquent, mauvais.

Sur le terrain, on trace en premier lieu une surface d’un metre carré (1 m?) pour noter
les noms de toutes les especes qui s’y trouvent.

Par la suite on double la surface (2 m?2) pour identifier uniquement les espéces
nouvelles qui apparaissent et ainsi de suite (4 m?, 8 m?, 16 m?,...) jusqu’a ce qu’il n’y ait plus

d’espéces nouvelles. GOUNOT., (1969).

L’aire minimale est congue comme 1’aire sur laquelle la quasi-totalité des espéces de
la communauté végétale est représentée MICHAL (2006). C’est une approche classique qui

reposa sur la méthode des surfaces emboitées. Les placettes dans ce systéme ont une unité
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primaire de 01 m2, et chaque nouvelle placette est double de surface de la précédente et ainsi
de suite. Les placettes impaires (1, 3, 5, 7 et 9) ont une forme carrée, et les placettes paires (2,
4, 6 et 8) ont une forme rectangulaire.

Cette aire minimale est définie a lI'aide de la "courbe aire-espéce” (cf. GOUNOT, 1969
; GODRON, 1971 ; WERGER, 1972 ; MORAVEC, 1973 ; GUINOCHET, 1973). Dans la
pratique, la valeur de l'aire minimale s'apprécie assez facilement ; elle est sensiblement
constante pour les divers relevés d'un groupement déterminé, mais varie beaucoup d'un
groupement a l'autre ; OZENDA (1982). Cette aire est de l'ordre de 100 & 400 m? pour les
groupements forestiers, de 50 a 100 m? pour les formations de matorral ; BENABID (1984),
de 20 & 50 m? pour les groupements de prairies, de pelouses et d'fermes et quelques métres

carrés seulement pour les plus denses et homogenes ; OZENDA (1982).

Figure n° 11 : Le systéme emboité pour déterminé 1’aire minimale
(MUELLER-DOMBOIS et ELLENBERG ; 1974)
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Figure n°12 : Determination de I'aire minimale par établissement de la courbe
aire-especes (sources : LACOSTE et SALANON, 2001)

IV.2.2. Les critéres analytique :

Les especes présentes dans chacun des relevés sont affectées de deux coefficients, le
premier exprimant leur abondance-dominance (estimation du nombre d'individus et surface de
recouvrement), le second leur sociabilité (mode de répartition des individus sur la surface

étudiée).

= Echelle d'abondance-dominance (BRAUN-BLANQUET et al., 1952) :
Chaque relevé de vegeétation consiste a faire un inventaire exhaustif de toutes les especes

végétales rencontrées selon les strates. Pour donner une image plus fidéle de la végétation
réelle, chaque espéce est accompagnée d’un indice d’abondance-dominance allantde 1 & 5 sur

I’échelle de Braun Blanquet :

[ ]
+

: individus rares (ou tres rares) et recouvrement tres faible ;
: individus assez abondants, mais recouvrement faible ;

- individus trés abondants, recouvrement au moins 1/20 ;

: nombre d'individus quelconque, recouvrement 1/4 a 1/2 ;

: nombre d'individus quelconque, recouvrement 1/2 a 3/4 ;

[
g A W N -

: nombre d'individus quelconque, recouvrement plus de 3/4.
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Soulignons, que I'étude de la composition floristique reste purement qualitative tant qu'on
utilise que le critére présence-absence, elle devient semi-quantitative dés qu'on travaille en
abondance-dominance ou en % de recouvrement (DE FOUCAULT, 1980 ; GILLET et al,
1991).

= Echelle de sociabilité (BRAUN-BLANQUET et al, 1952) :
: individus isolés
: en groupes
: en troupes
: en petites colonies
: en peuplements denses

g1~ W N

SAUVAGE (1951) et BARTOLI (1966) soulignent I'imprécision de cette échelle. Ce
caractére analytique est effectivement plus subjectif que celui de I'abondance-dominance car
il n'a pas la méme signification pour chaque espece (RAMEAU, 1988). En pratique, la
sociabilité est souvent en relation avec le type biologique des especes et possede donc une
valeur informative moindre que le coefficient de recouvrement (abondance-dominance); c'est
pourquoi certains auteurs ne l'utilisent plus (GEHU & RIVAS-MARTINEZ, 1981;
OZENDA, 198

IVV.3. Composition systématique :

Tableau n°11 : Compositions par familles dans les quatre stations.

Stations | Tlemcen Hafir Sebdou Sidi-Djilai Zone d’étude
Familles Nombre | % Nombre |% Nombre |% Nombre | % Nombre | %
Anacardiacées 1 1,72 0 0 1 1,92 0 0 2 0,89
Aracées 1 1,72 2 1,26 0 0 0 0 2 0,89
Aristholochiacées 1 1,72 0 0 0 0 0 0 1 0,44
Apiacées 3 5,17 5 3,16 1 1,92 1 1,66 7 3,13
Astéracées 11 18,96 23 14,55 10 19,23 14 23,33 42 18,83
Boraginacées 0 0 6 3,79 0 0 1 1,66 6 2,69
Brassicacées 1 1,72 5 3,16 1 1,92 4 6,66 6 2,69
Caprifoliacées 0 0 2 1,26 0 0 0 0 2 0,89
Caryophyllacées 1 1,72 3 1,89 1 1,92 5 8,33 6 2,69
Cistacées 1 1,72 8 5,06 2 3,84 1 1,66 10 4,48
Crassulacées 0 0 2 1,26 0 0 0 0 2 0,89
Cupressacées 0 0 0 0 0 0 1 1,66 1 0,69
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Convlvulacées 1 1,72 1 0,63 0 0 0 0 1 0,69
Chénopodiacées 0 0 1 0,63 0 0 0 0 1 0,69
Dipsacacées 1 1,72 2 1,26 1 1,92 1 1,66 2 0,89
Euphorbiacées 0 0 4 2,53 1 1,92 1 1,66 4 1,79
Ericacées 0 0 2 1,26 0 0 0 0 2 0,89
Fabacées 2 3,44 17 10,75 4 7,69 5 8,33 25 11,21
Fagacées 1 1,72 3 1,89 1 1,92 1 1,66 3 1,34
Géraniacées 1 1,72 2 1,26 0 0 2 3,33 2 0,89
Globulariacées 0 0 1 0,63 0 0 0 0 1 0,69
Iridacées 0 0 1 0,63 0 0 0 0 1 0,69
Juncacées 1 1,72 1 0,63 0 0 0 0 1 0,69
Lamiacées 5 8,62 10 6,32 6 11,52 7 11,66 17 7,62
Liliacées 4 6,89 11 6,96 2 3,84 1 1,66 11 4,93
Linacées 1 1,72 2 1,26 0 0 0 0 2 0,89
Malvacées 1 1,72 3 1,89 0 0 1 1,66 4 1,79
Orchidacées 0 0 1 0,63 0 0 0 0 1 0,69
Oléacées 2 3,44 3 1,89 0 0 0 0 3 1,34
Oxalidacées 0 0 1 0,63 0 0 0 0 1 0,69
Palmacées 1 1,72 1 0,63 1 1,92 0 0 1 0,69
Papavéracées 1 1,72 1 0,63 0 0 1 1,66 1 0,69
Plantaginacées 1 1,72 3 1,89 1 1,92 3 5 4 1,79
Poacées 5 8,62 11 6,96 12 23,07 7 11,66 17 7,62
Pinacées 0 0 1 0,63 1 1,92 0 0 1 0,69
Primulacées 1 1,72 1 0,63 1 1,92 0 0 1 0,69
Renonculacées 1 1,72 2 1,89 1 1,92 1 1,66 3 1,34
Résédacées 0 0 2 1,89 1 1,92 2 3,33 3 1,34
Rubiacées 1 1,72 5 3,16 0 0 0 0 4 1,79
Rutacées 0 0 1 0,63 0 0 0 0 1 0,69
Rhamnacées 1 1,72 1 0,63 1 1,92 0 0 2 0,89
Rosacées 1 1,72 2 1,26 0 0 0 0 2 0,89
Salicacées 0 0 1 0,63 0 0 0 0 1 0,69
Scrofulariacées 0 0 3 1,89 0 0 0 0 3 1,34
Solanacées 1 1,72 0 0 0 0 0 0 1 0,69
Thymeleacées 1 1,72 1 0,63 2 3,84 0 0 2 0,89
Urticacées 1 1,72 0 0 0 0 0 0 1 0,69
Valérianacées 0 0 1 0,63 0 0 0 0 1 0,69
Total 58 100 158 100 52 100 60 100 223 100
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Figure n°13 : Répartition par familles de la zone d’étude.
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Figure n°14 : Répartition par familles des stations Tlemcen et Hafir.
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Figure n°15 : Répartition par familles des stations Sebdou et Sidi-Djilali.
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Au niveau de la zone d’étude, le cortege floristique réalisé a permis de comptabiliser
223 espéces appartenant a 48 familles. La répartition des familles est hétérogene.

Les Astéracées, les Lamiacées et les Poacées dominent les quatres stations d’étude
(Tlemcen, Hafir, Sebdou, Sidi-Djilali).

Les autres familles ont un pourcentage faible a tres faible et qui sont généralement
mono-génériques (Chénopodiacées, Pinacées) et parfois méme mono-spécifiques (Palmacées,
Crassulacées, Orchidacées, Rutacées, Rosacées...)

e Station de Tlemcen (N°01) :
La famille la plus dominante de cette station est celle des Astéracées qui est au nombre

de (8 espéces) suivie par la présence des Poacées et Lamiacees (5 especes), les autres familles

ont trés faible pourcentage.

e Station de Hafir (N°02) :

La famille la plus répandus dans cette station ¢’est aussi la famille qui la plus répandus

dans la regne végétale les Astéracées au nombre (23 especes) suivie par les Fabacées au
nombre (17 especes), puis les familles de Liliacées et Poacées par présentation de (11
espéces), et Lamiacées au nombre (10 especes), et le Cistacées (8 espéces), les autres familles
ont un pourcentage faible a tres faible.

e Station de Sebdou (N°03) :

Dans cette station les Poacées noté une forte contribution au nombre (12 especes),

suivie par les Astéracées (10 especes), puis les Lamiacées (6 espéces), les autres familles ont
un pourcentage faible a trés faible.

e Station de Sidi-Djilali (N°04)

La famille la plus dominante de cette station est celle des Astéracées au nombre (14

especes), suivie par les Poacées et Lamiacées par (7 especes), puis les Fabacées et les

Caryophyllacées par (5especes), les autres familles présentent par tres faible pourcentage.

D’une fagon générale, les résultats obtenus montrent que les interactions entre la
végétation, les facteurs climatiques et les reliefs jouent un réle prépondérant dans la

dynamique des peuplements végétaux.
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IV.4. Caractérisation biologique :

» Type biologique :
Au cours de leur évolution, les milieux se transforment par modification progressive de leur

flore constitutive.

Chaque formation végétale présente une physionomie relativement homogene, due a la

dominance d'une (ou plusieurs) forme biologique.

En effet, les divers stades d'une série évolutive possédent des caractéristiques
environnementales qui. Sélectionnent des végétaux ayant un type d'organisation

morphologique et biologique adapté (durée de vie et facon de passer la saison défavorable).

e Phanérophyte(PH) : (Phanéros = visible, phyte = plante)

Ce type biologique regroupe les arbres et les arbustes dont les bourgeons se situent au-dessus

de 50 cm par rapport au sol (ex : Saule, Camélia...),

e Chaméphyte(CH) : (Chami = a terre)

Ce type biologique regroupe des arbustes et des vivaces dont les bourgeons se situent en-
dessous de 50 cm par rapport au sol (Ex : Bruyére, Millepertuis...),

e Heémicryptophyte(HE) : (crypto = caché)

Ce type biologique regroupe les vivaces dont les organes permettant de passer la mauvaise
saison (bulbe, rhizome...) se développent au niveau du sol alors que la partie aérienne

disparait (ex : Iris, Carotte...).

e Géophyte(GE) :

Ce type biologique regroupe les vivaces dont les organes permettant de passer la mauvaise

saison (bulbe, rhizome...) se développent dans le sol alors que la partie aérienne disparait

(ex : Safran, Pomme de terre...).

e Thérophyte(TH) : (theros = été)

Ce type biologique regroupe les annuelles qui se conservent uniquement sous forme de

graines (ex : Laitue, Pétunia...).
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Figure n°16 : Classification des types biologiques de Raunkiaer.
» Le spectre biologique :

Le spectre biologique selon GAUSSEN et al (1982) est le pourcentage des divers types
biologiques.

RAMADE (1984) recommande 1’utilisation du spectre biologique en tant qu’indicateur de
la distribution des autres caractéres morphologiques et probablement des caracteres

physiologiques.

Tableau n°12 : Pourcentages des types biologiques dans les quatre stations.

Stations Zone d’étude | Tlemcen Hafir Sebdou Sidi-Dijilali
Types
B?/([))Iogiques Nmbr | % Nmbr | % Nmbr | % Nmbr | % Nmbr | %
Phanérophytes 17 762 |6 10.35 |13 8.23 3 577 |2 3.33

Chamaephytes 49 42,61 |12 20.69 |37 2342 |11 21.15 |11 18.33

Hémicryptophytes |21 9,41 |8 1379 |14 |886 |3 577 |4 6.66
Géophytes 21 941 |6 1035 |19 |12.02 |6 1153 |1 1.66
Thérophytes 115 |51,56 |26  |44.83 |75 |47.47 |29 |55.76 |42 |70
Total 223 |100 |58 |100 |158 |100 |52  |100 |60  |100
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Figure n°17 : Pourcentage des types biologiques de quatre stations (Tlemcen,
Hafir, Sebdou, Sidi-Djilali).
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Figure n°18 : Pourcentage des types biologiques de la zone d’étude.

Les types biologiques sont conditionnés par les facteurs du milieu et c’est la
dominance de 1’un ou de ’autre qui donne le nom a la formation végétale. Celle-ci est donc

I’expression physionomique qui reflete les conditions du milieu.

Le dénombrement des espéces des monts de Tlemcen par type biologique a été

effectué sur la totalité des espéces de chaque station.

Le tableau ci-dessus montre la répartition des types biologiques par station qui est tres
hétérogéne :

+«» Station n°1: Tlemcen : TH > CH > HE >GE = PH.

«»+ Station n°2: Hafir : TH > CH > GE > HE > Ph.

++ Station n°3: sebdou : TH > CH > HE > PH > GE.

«» Station n°4: Sidi-Djilali : TH > CH > HE > PH > GE.
<+ Zone d’étude: TH > CH > HE = GE > PH.
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DAGET (1980) pense que, de toute facon, le taux de théophytes est lié, quelle que soit
I’échelle de I’analyse et le niveau de perception adopté, a I’ouverture de la végétation et

I’humidité globale du milieu.

FLORET et al (1982) signale que plus un écosystéeme est influencé par ’homme, plus

les thérophytes y prennent de I’importance.

Dans notre zone d’étude, chaque type de formation montre que la proportion la plus

¢levée est celle des thérophytes ce qui confirme I’impact de I’homme sur ces milieux.

DAGET (1980) et BARBERO et al. (1990) s’accordent pour présenter la théophytie

comme ¢étant une forme de résistance a la sécheresse ainsi qu’aux fortes températures des
milieux arides. La signification de la thérophytie a été abondamment débattue par ces auteurs

qui Iattribuent :

- Soit a ’adaptation a la contrainte du froid hivernal ou a la sécheresse estivale,
- Soit aux perturbations du milieu par le paturage, les cultures, etc.

Malgré la dominance des thérophytes, les Chamaephytes gardent une proportion
particulierement importante au niveau des stations étudiées, DAHMANI (1996) souligne que
les Chamaephytes, qui sont généralement plus fréquentes dans les matorrals et plus

JORTY4

matorrals xériques en situation méridionale.

Le Chamaerops humilis est une espéce Chamaepytique qui témoigne le stade de

dégradation d’une forét (matorral).

DAHMANI (1996) signale que les géophytes sont certes moins diversifiées en milieu
dégradé mais elles peuvent dans certains cas de représentation a tendance monospécifique

(surpaturage, répétition d'incendies), s'imposer par leur recouvrement.

Enfin les phanérophytes sont les moins représentées, dans I'ensemble 7,62 % (sauf a la
station de Sidi-Djilali) traduisent les changements d’état du milieu sous ’action de facteurs

écologiques et surtout anthropozoiques.
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Selon KOECHLIN(1961), les types biologiques constituent des indices de la stratégie

de vie des especes.

Quant aux Phanérophytes sont les moins abondants dans la zone d’étude, ils sont en
nombre de 06 : Withania frutescens, Ziziphus lotus, Phillyrea angustifolia, Olea europea,

Quercus ilex, Pistacia lentiscus a Tlemcen.

14 especes a Hafir a savoir: Quercus ilex, Populus alba, Quercus suber, Olea

europea, Pinus halepensis....

La station de Sebdou représenté par Thapsia garganica, Salvia officinalis et

Ampelodesma mauritanicum.

La station de Sidi-Djilali représenté par le Quercus ilex et Lactuca viminea.

IV.5. Indice de perturbation :

L’indice de perturbation calculé permet de quantifier la thérophytisation d’un milieu

(LOISEL et al 1993).

IP = Nombre de chamaephytes + Nombre de thérophytes
Nombre total des espéces

Tableau n°13 : Indice de perturbation des stations étudiées.

Stations Tlemcen Hafir Sebdou Sidi-Djilali Zone

d’étude
Indice de 65% 71% 76% 88% 73%
perturbation

Cet indice a été calculé a partir du nombre d’espéces grace aux 223 relevés réalises sur
le terrain. Pour notre cas, I’indice de perturbation, étant de I’ordre de 73 % pour toute la zone
étudiée, montre la forte dégradation des formations végétales engendrée par 1’action de

I’homme (défrichement, incendies, paturage et urbanisation).

Dans ce contexte, BARBERO et al. (1990) signalent que les perturbations causees par
I’homme et ses troupeaux sont nombreuses et correspondent a deux situations de plus en plus

séveres allant de la matorralisaton jusqu'a la désertification passant par la steppisation.
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IV.6. Caractérisation morphologique :

La forte dégradation agit sur la régénération des especes. La non régénération des vivaces
entraine ainsi des modifications qui donnent des parcours non résilients, ainsi que des

changements dans la production potentielle et la composition botanique WILSON (1986).

Tableau n°14 : Pourcentage des types morphologiques.

Stations Tlemcen Hafir Sebdou Sidi-Djilali Zone d’étude

Types ™ Nmbr | % Nmbr | % Nmbr | % Nmbr | % Nmbr | %
morphologiques

Herbacées annuelles |27 46.55 |90 56.96 |30 57.69 |42 70 123 |55,15

Herbacées vivaces 23 39.66 |50 31.64 |17 32.69 |15 25 64 28,7

Ligneuses vivaces 8 13.79 |28 17.72 |5 9.61 |3 5 33 14,8

Total 58 100 158 |100 |52 100 |60 100 223 |100

zone d'étude

14,80%

55,15%
28,70%

B Herbacées annuelles  ® Herbacées vivaces I Ligneuse vivaces

Figure n°19 : Pourcentage des types morphologiques de zone d’étude.
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39,66% .
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17,72%

56,96%

B Herbacées annuelles B Herbacées vivaces

[ Ligneuses vivaces

31,64%
B Herbacées annuelles ® Herbacées vivaces B Herbacées annuelles B Herbacées vivaces
W Ligneuses vivaces W Ligneuses vivaces
Sebdou Sidi-Djilali
0,
9,616\ 59
57,69%
25%

B Herbacées annuelles ® Herbacées vivaces

I Ligneuses vivaces

Figure n°20 : Pourcentage des types morphologiques des stations d’études (Tlemcen, Hafir,

Sebdou, Sidi-Dijilali).
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De point de vue morphologique, les formations végétales de la zone d’étude sont
marqué par I’hétérogénéité entre les ligneux et les herbacées, et entre les vivaces et les

annuelles.

Nos recherches ont révélé la dominance des especes herbacées annelles avec un
pourcentage (55,15%), les herbacées vivaces (28,7%) en deuxieme position, et enfin les
ligneux vivaces avec (14,8%) ; Cette dominance refléte 1’exposition de cette végétation a

I’action anthropique.

IV.7. Caractérisations biogéographiques :

La phytogéographie étudie la répartition des especes végetales a la surface du globe
selon LACOSTE et al (1969). Les raisons pour lesquelles une espéce ne dépasse pas les
limites de son aire géographique peuvent étre variées : le climat, le sol, I’histoire ou

I'isolement par des obstacles naturels.

L'élément phytogéographique correspond a « I'expression floristique et
phytosociologique d'un territoire étendu bien défini ; il englobe les espéces et les collectivités
phytogéographiques caractéristiques d'une région ou d'un domaine déterminés » d’apres

BRAUN-BLANQUET (1919).

L’étude phytogéographique constitue également un véritable modéle pour interpréter
le phénomene de régression ; OLIVIER et al (1995).
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Tableau n° 15 : pourcentage des types biogéographiques.

Stations

Tlemcen Hafir Sebdou Sidi-Djilali Zone d’étude
Types biogéographiques Nbr % Nbr % Nbr % Nbr % Nbr %
Med. 20 34,48 58 36,07 14 26,92 25 41,66 80 35,87
Euras. 1 1,72 7 4,43 1 1,92 3 5 9 4,03
Paleo-Temp. 2 3,44 6 3,80 3 5,76 4 6,66 8 3,58
Med-Atl. 2 3,44 5 3,16 1 1,92 1 1,66 6 2,69
Ibéro-Maur. 3 517 2 1,26 2 3,84 2 3,33 7 3,13
Cosmo. 2 3,44 3 1,89 1 1,92 0 0 4 1,79
Med-Irano-Tour. 1 1,72 2 1,26 2 3,84 3 5 4 1,79
Macar-Med. 2 3,44 2 1,26 1 1,92 1 1,66 3 1,34
End-N-A. 1 1,72 1 0,63 3 5,76 0 0 5 2,24
Macar-Med-Irano-Tour. 1 1,72 1 0,63 0 0 1 1,66 1 0,44
Circum-Bor. 1 1,72 1 0,63 0 0 1 1,66 1 0,44
Sah-Med. 0 0 1 0,63 0 0 0 0 1 0,44
Canar-Med-Ethiop-Inde. 0 0 1 0,63 0 0 1 1,66 1 0,44
N.A. 0 0 1 0,63 0 0 0 0 1 0,44
N-A-Trip. 0 0 1 0,63 0 0 0 0 1 0,44
Alg-Tun. 0 0 1 0,63 0 0 0 0 1 0,44
W-A:s. 0 0 1 0,63 0 0 0 0 1 0,44
Sah. 1 1,72 1 0,63 1 1,92 1 1,66 1 0,44
Canar-Eth-Merid-N-A. 0 0 1 0,63 0 0 0 0 1 0,44
w-Med. 7 12,06 21 13,22 5 9,61 4 6,66 24 10,76
Euro-Med. 4 6,89 9 5,69 3 5,76 1 1,66 14 6,27
Circum-Med. 4 6,89 2 1,26 2 3,84 2 3,33 10 4,48
Sub-Cosmo. 2 3,44 4 2,53 2 3,84 0 0 3 1,34
Euras-Med. 0 0 3 1,89 0 0 1 1,66 3 1,34
Paléo-Sub-Trop. 0 0 2 1,26 2 3,84 1 1,66 2 0,89
Canar-Med. 0 0 2 1,26 1 1,92 0 0 2 0,89
Eur. 0 0 2 1,26 1 1,92 0 0 3 1,34
End. 0 0 2 1,26 1 1,92 2 3,33 3 1,34
Thermo-Sub. 0 0 1 0,63 0 0 0 0 1 0,44
Alt-Med. 0 0 1 0,63 1 1,92 1 1,66 1 1,34
Canar-Auras-Afr-Sep. 0 0 1 0,63 0 0 0 0 1 0,44
Med-Ethiopie. 0 0 1 0,63 0 0 0 0 1 0,44
Euras-N-A-Trip. 0 0 1 0,63 0 0 0 0 1 0,44
Sub-Med. 0 0 1 0,63 1 1,92 1 1,66 3 1,34
S-Med-Sah. 0 0 1 0,63 0 0 1 1,66 1 0,44
Ibéro-N-A-Sicile. 0 0 1 0,63 0 0 0 0 1 0,44
N-A-Trip. 0 0 1 0,63 0 0 0 0 1 0,44
End-Alg-Mar. 0 0 0 0 1 1,92 0 0 1 0,44
Espagne. 0 0 0 0 1 1,92 0 0 1 0,44
Sah-Sud-Med. 1 1,72 0 0 0 0 0 0 1 0,44
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0,44% 0/44%

0,44% 2,24%  1,79%

= Med. = Eura. = Paleo-Temp. Med-Atl.

= |Ibéro-Maur. = Cosmo. = Med-Irano-Tour. = Macar-Med.

= End-N-A. = Macar-Med-Irano-Tour. = Circum-Bor. = Sah-Med.

= Canar-Med-Ethiop-Inde. = N.A. N-A-Trip. Alg-Tun.

= W-As. = Sah. = Canar-Eth-Merid-N-A. = w-Med.

= Euro-Med. = Circum-Med. = Sub-Cosmo. = Euras-Med.

= Paléo-Sub-Trop. Canar-Med. Eur. End.
Thermo-Sub. Alt-Med. = Canar-Auras-Afr-Sep. = Med-Ethiopie.

= Euras-N-A-Trip. = Sub-Med. = S-Med-Sah. = |béro-N-A-Sicile.

= N-A-Trip. End-Alg-Mar. Espagne. Sah-Sud-Med.

Figure n° 21 : Répartition des types biogéographiques de la zone d’étude.
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Figure n°22 : Répartition des types biogéographiques (stations Tlemcen et Hafir).
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Figure n°23 : Répartition des types biogéographiques des stations d’étude Sebdou et

Sidi-Djilali.
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L’analyse biogéographique de la zone d’étude montre une prédominance des especes

de type biogéographiques méditerranéennes avec un pourcentage de 35,87%, ensuite

I’élément West-méditerranéennes de 10,76% et Européen- Méditerranéen vient en troisieme

position.

Les ¢éléments les plus importants dans la zone d’étude sont Méditérranéens (35,87%) ;

West- méditérranéen (10,76%) ; Européen- Méditerranéen (6,27%° ; et 1’élément Eurasiatiques

(4,03%).

Le taux des autres €léments biogéographiques est trés peu représenté.50% des especes

Paleo-Subtropicale, Circum-méditerranéen, Eurasiatique-Méditerranéen sont mentionnées

comme rares a tres rares par QUEZEL et al (1962-1963).

Tableau n°16 : Inventaire exhaustif de la zone d’étude.

Taxon Famille Type Type Type
biologique | morphologique géomorphologique
Ampelodesma mauritanicum Poacées LV Ch Med.
Avena sterilis Poacées HA Th Macr-Med-Irano-Tour.
Dactylis glomerata Poacées HV He Paleo-Temp.
Briza minor Poacées HA Th Thermo-Subcosmo.
Bromus madretensis Poacées HA Th Euro-Med.
Bromus rubens Poacées HA Th Paleo-Sub-Trop.
Brachypodium distachyum Poacées HA Th Paleo-Sub-Trop.
Agropyron repens Poacées HV Ge Circum-Med.
Aegilops ventricosa Poacées HA Th W-Med.
Aegilops triuncialis Poacées HA Th Med-Irano-Tour.
Hodeum murinum Poacées HA Th Circum-Bor.
Stipa tenacissima Poacées HV Ge W-Med
Lygeum spartum Poacées HV Ge Ibero-Maur
Echinaria capitata Poacées HV Ge W-Med
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Poa bulbosa Poacées HA Th Paleo-Temp.
Avena alba Poacées HA Th Med.Irano.Tour
Schismus barbatus Poacées HA Th Macar-Med
Chamaerops humilis Palmacées HV Ch W-Med.
Arisarum vulgare Aracées HA Ge Circum-Med.
Arum italicum Aracées HV Ge Med-Atlan.
Pistacia lentiscus Anacardiacées LV Ph Circul-Bor.
Pistacia atlantica Anacardiacées LV Ph End-N-A.
Juncus maritimus Juncacées HV Ge Sub-Cosmo.
Asphodelus microcarpus Liliacées HV Ge Canar-Med.
Urginea maritime Liliacées HV Ge Canar-Med.
Ornithogalum umbellatum Liliacées HV Ge Atl-Med.
Muscari neglectum Liliacées HV Ge Eur-med.
Asparagus albus Liliacées HV Ge W-Med.
Asparagus stipularis Liliacées HV Ge Macar-Med. Med.
Asparagus acutifolius Liliacées HV Ge Canar-Med-Ethiop.
Smilax aspera Liliacées HV Ge Inde
Allium sub-hirsutum Liliacées HV Ge Med-Ethiopie
Allium nigrum Liliacées HV Ge Med.
Allium roseum Liliacées HV Ge Med.
Gladiolus segetum Iridacées HA Ge Med.
Orchis maculate Orchidacées HA Ge Med.
Populus alba Salicacées LV Ph Eur.
Quercus coccifera Fagacées LV Ph Paleo-Temp.
Quercus ilex Fagacées LV Ph W-Med.
Quercus suber Fagacées LV Ph Med.
Pinus halepensis Pinacées LV Ph W-Med.
Chenopodium album Chénopodiacées HA Th Med.
Paronychia argentea Caryophyllacées HV He Cosmop.
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Cerastium dichotomum Caryophyllacées HA Th Med.
Herniaria hirsuta Caryophyllacées HA Th Paleo-Temp.
Minuartia montana Caryophyllacées HA Th Med.
Velezia rigida Caryophyllacées HA Th Med.
Silene colorata Caryophyllacées HA Th Med-Iran-Tour.
Adonis annua Renonculacées HA Th Med.
Adonis dentata Renonculacées HA Th Med.
Ceratocephalus falcatus Renonculacées HA Th Med-Irano-Tour.
Ranunculus bullatus Renonculacées HV He Euras.
Papaver rhoeas Papaveracées HA Th Med.
Biscutella didyma Brassicacées HA Th Paleo-Temp.
Lobularia maritima Brassicacéees HA Th Med.
Alyssum campestre Brassicacées HA Th Med.
Raphanus raphanistrum Brassicacées HA Th Med.
Sinapis arvensis Brassicacées HA Th Med.
Brassica nigra Brassicacées HA Th Paleo-Temp.
Reseda alba Résédacées HA Th Euras.
Reseda luteola Résédacées HA Th Euras.
Reseda phyteuma Résédacées HV Ch Med.
Sedum tenuifolium Crassulacées HV Ge Euras.
Sedum Rubens Crassulacées HA Th Euro-Med.
Sedum acre Crassulacées HV He W-Med.
Rosa sempervirens Rosacées LV Ph Med.
Rubus ulmifolius Rosacées HV Ch Med-Atl.
Crateagus oxycantha Rosacées LV Ph Med.
Ulex europeus Fabacées HA Ch Euro-Med.
Ulex bovinii Fabacées HA Ch Eur.
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Ulex parviflorus Fabacées HA Ch Ibero-Mar.
Ononis spinosa Fabacées LV Ch W-Med.
Calycotome villosa Fabacées LV Ch Eur-As.
Cytisus triflorus Fabacées HV Ch W-Med.
Lotus ornithopodioides Fabacées HA Th Med.
Lotus hispidus Fabacées HA Th Med-Atl.
Scorpiurus muricatus Fabacées HA Th Med.
Medicago italica Fabacées HA Th Med.
Psoralea bituminosa Fabacées LV Ch Med.
Trifolium tomentosum Fabacées HA Th Med.
Trifolium angustifolium Fabacées HA Th Med.
Trifolium arvense Fabacées HA Th Paleo-Temp.
Trifolium stellatum Fabacées HV Th Med.
Anthyllis tetraphylla Fabacées HA Th Med.
Anthyllis vulneraria Fabacées HA Th Euro-Med.
Vicia sicula Fabacées HA Th W-Med.
Hippocrepis multisilliquosa Fabacées HA Th Med.
Medicago orbicularis Fabacées HA Th E-Med.
Medicago rugosa Fabacées HA Th Med
Mellilotis sulkata Fabacées HA Th Med
Astragalus armatus Fabacées HV Ch End-N-A
Calycotome spinosa Fabacées LV Ch W-Med
Medicago minima Fabaceées HA Th Euro-Med
Erodium guttatum Géraniacées HA Th Sah-med.
Erodium moschatum Géraniacées HA Th Med.
Oxalis corniculata Oxalidacées HA Ge Cosmop.
Linum strictum Linacées HA Th Med.
Linum usitatissimum Linacées HA Th Med.
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Ruta chalepensis Rutacées HV Ch Med.
Euphorbia dendroides Euphorbiacées LV Ch Med.
Euphorbia peplis Euphorbiacées HA Th Med-Atlan.
Euphorbia nicaensis Euphorbiacées LV Ch W-Med.
Euphorbia paralias Euphorbiacées LV Ch Med-Atlan.
Euphorbia exigua Euphorbiacées HA Th Med-Eur
Rhamnus lycioides Rhamnacées LV Ch W-Med.
Ziziphus lotus Rhamnacées LV Ph Ibero-Maur.
Althaea hirsute Malvacées HA Th Med.
Malva sylvestris Malvacées HA Th Euras.
Malva aegyptiaca Malvacées HA Th Sah-Sud-Med.
Lavatera maritima Malvacées HV Ch W-Med.
Daphne gnidium Thymeleacées HV Ch Med.
Thymelea hirsuta Thymeleacées HV Ch Med.
Eryngium maritimum Apiacées HV Ch Euro-Med.
Eryngium tricuspidatum Apiacées HV Ch W-Med.
Eryngium campestre Apiacées HA Th Euro-Med.
Thapsia garganica Apiacées HA Th Euras.
Daucus carota Apiacées HA Th Med.
Ammoides verticillata Apiacées HA Th Med.
Ammi visnaga Apiacées HA Th Med.
Cistus albidus Cistacées HA Th W-Med.
Cistus ladaniferus Cistacées LV Ch Ibero-Maur.
Cistus villosus Cistacées LV Ch Med.
Cistus salvifolius Cistacées LV Ch Euras-Med.
Cistus monspeliensis Cistacées LV Ch Med.
Tuberaria guttata Cistacées HA Th Med.
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Helianthemum Cistacées HA Th End-NA.
helianthemoides

Helianthemum ledifolium Cistacées HV Ch NA.
Helianthemum hirtum Cistacées HA Th Canar-Euras—ATfr-Sept.
Arbutus unedo Ericacées LV Ch Med.
Erica arborea Ericacées LV Ph Med.
Anagallis arvensis Primulacées HA Th Sub-Cosmop.
Jasminum fruticans Oléacées HV Ph Med.
Olea europea Oléacées LV Ph Med.
Phillyrea angustifolia Oléacées LV Ph Med.
Convolvulus althaoeides Convolvulacées HA Th Macar-Med.
Cerinthe major Borraginacées HA Th Med.
Echium vulgare Borraginacées HV He Med.
Borago officinalis Borraginacées HA Th W-Med.
Cynoglossum cheirifolium Borraginacées HA Th Med.
Cynoglossum clandestinum Borraginacées HA Th W-Med.
Anchusa azurea Borraginacées HA Th Eur-Med.
Ajuga chamaepitys Lamiacées HA Th Euras-med.
Teucrium fruticans Lamiacées LV Ch Med.
Teucrium polium Lamiacées HV Ch Euro-Med.
Lavandula stoechas Lamiacées LV Ch Med.
Salvia verbenaca Lamiacées HA Th Med-Atl.
Sideritis montana Lamiacées HA Th Med.
Marrubium vulgare Lamiacées HV He Cosmo.
Prasium majus Lamiacées LV Ch Med.
Thymus ciliates Lamiacées HV Ch End-NA.
Satureja calamintha Lamiacées HV He Euras.
Ballota hirsute Lamiacées HV He Iber-Maur.

79




Veronica pérsica Scrofulariacées HA Th W-As.
Linaria reflexa Scrofulariacées HA Th Circummed.
Bellardia trixago Scrofulariacées HA Th Med.
Globularia alypum Globulariacées HA Th Med.
Plantago serraria Plantaginacées HA Th W-Med.
Plantago albicans Plantaginacées HA Th Med.
Plantago lagopus Plantaginacées HV He Med
Rubia peregrina Rubiacées HV He Med-Atl.
Galium verum Rubiacées HV Th Euras.
Galium verticillatum Rubiacées HA Th Med.
Galium aparine Rubiacées HA Th Paleo-Temp.
Asperula hirsuta Rubiacées HA Th W-Med.
Lonicera implexa Caprifoliacées LV Ph Med.
Viburnum tinus Caprifoliacées HV Ch Med.
Fedia cornucopiae Valérianacées HA Th Med.
Cephalaria leucantha Dipsacacées HV Ch W-Med.
Scabiosa stellata Dipsacacées HV Th W-Med.
Bellis sylvestris Astéracées HA Th Circummed.
Bellis annua Astéracées HA Th Circummed.
Micropus bombycinus Astéracées HA Th Euras-NA-Trop.
Evax argentea Astéracées HA Th NA-Trip.
Inula montana Astéracées HV He W-Med-Sub-Atl.
Inula viscosa Astéracées HV CH Circum-Med.
Pallenis spinosa Astéracees HV Ch Euro-Med.
Senecio vulgaris Astéracées HV Ch Sub-Cosmop.
Calendula arvensis Astéracées HA Th Sub-Med.
Chrysanthemum grandiflorum Astéracées HA Th End.
Echinops spinosus Astéracees HV He S-Med-Sah.
Carlina racemosa Astéracées HA Th Ibero-NA-Sicile.
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Atractylis cancellata Astéracées HA Th Circum-med.
Atractylis gummifera Astéracées HV Ch Med.
Atractylis humilis Astéracées HV Ch Ibero-Maur
Carduus pycnocephalus Astéracées HA Th Euras-Med.
Centaurea parviflora Astéracées HV He Alg-Tun.
Centaurea pungens Astéracées HV He Sah.
Carthamus caeruleus Astéracées HV He Med.
Hypochoeris radicata Astéracées HV He End.
Sonchus arvensis Astéracées HV Ch Sub-Cosmo.
Reichardia tingitana Astéracées HA Th Med.
Asteriscus maritimus Astéracées HA Ch Canar-Eu-Merid-NA.
Catananche coerulea Astéracees HA Th W-Med.
Picris echioides Astéracees HA Th Euro-Med.
Atractylis carduus Astéracees HA Th Circum Med.
Centaurea granatensis Astéracees HV He W-Med.
Carthamus Coeruleus Astéracees HV He Med.
Cathananche lutea Astéracees HA Th Med.
Centaurea incana Astéracées HV Ch Ibero-Maur.
Centaurea pullata Astéracées HA Th Med.
Chrysanthemum coronarium Astéracées HA Th Med.
Tragopogon porrifolius Astéracées HA Th Circum-Med.
Hedypnois cretica Astéracées HA Th Med.
Koeleria blansae Astéracées HA Th Ende
Senecio cineraria Astéracees HV Ch Euro-Med.
Calendula bicolor Astéracees HA Th Sub-Med.
Scolymus hispanicus Astéracées HV He Med.
Centaurea involucrata Astéracées HA Th End-Alg-Ma.
Centaurea pullata Astéracees HA Th Med.
Centaurea melitensis Astéracees HA Th Circum-Med.
Lactuca virosa Astéracées HV CH Med.
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CONCLUSION :

La richesse de notre zone d’étude est marquée par la dominance des Astéracées suivie
par des Fabacées, des Poacées et des Lamiacées, reconnues par leur résistance a la rigueur des

conditions climatique.

Dans tous les types biologiques, les thérophytes montrent I’importance par un taux le

plus élevé (51,56%), ce qui témoigne une forte action anthropique.
Le schéma général du type biologique, dans les stations, est :
TH > CH > HE = GE > PH.

Les phanérophytes occupent la derniére position, vu leur faible recouvrement.

La répartition biogéographique montre la dominance de 1’élément Méditerranéen

(35,87%).

L’indice de perturbation reste élevé (73 %), ceci montre nettement la souffrance de

cette région et la forte pression anthropique exercée
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CHAPITRE V : SYNTHESE
PHYLOGENETIQUE.



INTRODUCTION :

Tous les étres vivants descendent d’un ancétre commun.

Sur une période d’au moins 3.8 milliards d’années le premier étre vivant sur terre n’a
cesse de se separer en espéces différentes.

Les étres vivants évoluent a partir d’un ancétre commun par une suite de mutations
suivies de spéciations.

Tout au long de I’évolution, les génes accumulent des mutations. Lorsqu’elles sont

neutres ou bénéfiques a I’organisme elles sont transmises d’une génération a I’autre.

La phylogénie est I'étude des relations de parenté entre étres vivants :

« entre individus (niveau généalogique ; seule une généalogie individuelle peut répondre a
la question «qui est l'ancétre de qui? », tandis qu'une phylogénie de groupe peut
répondre a la question « qui est le plus proche parent de qui ? ») ;

« entre populations (a l'intérieur d'une méme espece qui, pour simplifier, peut se résumer a
une population dont les membres sont interféconds : niveau intraspécifique) ;

« entre espéces (niveau interspécifique).

En phylogenése interspécifique, un arbre (dendrogramme) est élaboreé :

o soit par phénétique (phénogramme), la longueur des branches représentant la distance
génétique entre taxons ;
 soit par cladistique (cladogramme), ou I'on place sur les branches les événements évolutifs

(états dérivés de caractéres homologues) ayant eu lieu dans chaque lignée.

Le but de la phylogénie est de classifier les étres vivants. Cette classification est basée
sur les liens de parentés entre especes, seul critere réellement scientifique et utile d’un point

de vue biologique.

V.1.Des généralites :

La phylogénie ou phylogenése est 1’histoire évolutive des étres vivants ou ayant vecu.
1866 — Haeckel introduit le terme « phylogénie ».

1966 — Hennig présente les fondements de la systématique phylogénétique ou cladistique.
« Nothing in biology makes sense except in the light of evolution. » (Theodosius Dobzhansky,
1973).
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1981 — Wiley développe la théorie de la systématique phylogénétique.
Phylogénie = Evolution + Taxonomie

Le début des phylogénies moléculaires basées sur I’analyse comparée de séquences remonte
aux annees 60, aux travaux de Zuckerkandl et Pauling (1965) et Fitch et Margoliash
(1967) sur les séquences protéiques de cytochrome c et de globines. Mais la véritable
révolution moléculaire en phylogénie commence dans les années 1990, suite a I’invention de
la PCR et au développement des techniques de séquencage. Depuis, les données moléculaires

ont profondément modifié notre vision de 1’arbre du vivant.

V.2. De la généalogie a la phylogénie :

GENEALOGIE /PHYLOGENIE

Généalogie : relations de descendance : qui descend
de qui ? (Ancétres identifiés).

Phylogénie : relations de parenté : qui est plus
apparenté a qui ? (Ancétres hypothétiques).

V.2.1. De Lamarck a Haeckel :

Le terme « phylogénie » fut inventé par Ernst Haeckel en 1866 pour définir
I'enchainement des espéces animales et végétales au cours du temps. Jusqu'alors le concept
était exprimé par le terme « généalogie ». Ce n'est que dans la derniére édition de l'origine des
espéces (1872) que Charles Darwin introduisit le mot phylogeny avec la définition suivante :
les lignes généalogiques de tous les étres organisés. Le mot est resté. Nous définirons la

phylogénie comme « le cours historique de la descendance des étres organisés ».

Haeckel lui-méme avait défini la phylogénie comme I'histoire du développement
paléontologique des organismes par analogie avec I'ontogénie ou histoire du développement
individuel. Les termes « développement » et « évolution » sont tous deux issus de
I'embryologie. Pour qualifier les transformations organiques situées dans le temps géologique,
le mot « évolution » supplanta progressivement a la fin du XIXe siecle celui de

« développement » Haeckel fut I'un des artisans de ce succes qui se fit au détriment de
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« transformisme », terme synonyme d' « evolutionnisme » et qui reste le plus souvent associé

a I’oeuvre de J.-B. Monet de Lamarck, quoique ce dernier ne l'utilisat jamais.
V.2.2. L’arbre phylogénétique :

Aujourd’hui, les arbres phylogénétiques sont des cladogrammes, c’est-a dire des
arbres ou tous les groupes présentés sont des clades (= groupes monophylétiques = groupes

comprenant un ancétre et tous ses descendants).

Les ancétres y sont toujours hypothetiques (les fossiles sont traités comme les taxons
actuels), tant il est improbable de tomber exactement des sus dans les archives géologiques
(attention, ces ancétres existent mais la probabilité pour que des individus de la population a
I’origine d’un groupe aient été fossilisés est extrémement faible, de méme que la probabilité
pour que, de surcroit, un paléontologue tombe dessus). Ces arbres fondent aujourd’hui la

classification qu’on nomme classification phylogénétique ou classification cladistique.

Arbres phylogénétiques

Les arbres sont des graphes connexes acycliques,

Nceuds = unités taxonomiques(UT),

Opérationnelles (UTO) = A, B, C, D, E = feuilles de I’arbre,
Hypothétiques (UTH) =F, G, H, | = nceuds internes,
Branches,

Internes = succession d’organismes reliant deux UTH,
Externes = succession d’organismes reliant entre UTH et UTO,
Topologie (forme) de I’arbre = Ensemble des branchements de 1’arbre
(nceuds + branches),

Racine = ancétre commun le plus récent a tous les UTO.

YV VVVVVVVVYVY

V.3. Classification des especes :

V.3.1. Historique :

A reposé longtemps sur :

- le seul aspect morphologique (ex : thalles et cormus),
- le mode de vie,
- les modalités de reproduction sexuée etc...

Andrea Cesalpino (1519- 1603) comme naturaliste, il reconnut le sexe dans les fleurs

et inventa la premiére méthode de botanique : il fondait sa classification sur la forme de la
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fleur, du fruit et sur le nombre des graines (De plantis libri XVI1 ; Florence; (1583); 1 500
espéces décrites et classées). Il rejette les systemes de classification basés sur des criteres
artificiels (comme le godt, les utilisations médicinales ou l'ordre alphabétique) et tente de

trouver un systéme naturel.

La classification de Andrea Cesalpino :

* Arbres ; arbustes ; herbes,
* Arbres avec : ¢ idem pour arbustes et herbes,
* une graine par fruit,
* deux loges pour les graines,
* trois loges pour les graines,
* quatre loges pour les graines,
* plus de quatre loges.

Les deux grands principes :

(1) Classification par division,
(2) Classification par agglomération.

John Ray (1627-1705) ; naturaliste anglais, invente le concept d’espéce selon la
ressemblance morphologique des plantes. Historia plantarum (1686) : 18 000 especes ;
premiére mention de Mono et Dicotylédones !

Pierre Magnol (1638-1715), botaniste francais (Montpellier), invente le concept de
famille pour les plantes. (Charles Plumier, 1646-1704, lui dédit le genre Magnolia)

Joseph Pitton de Tournefort (1656-1708), botaniste francais, propose de réunir les
especes en genre. Pour lui, le genre est ['unité de base de la classification. Les especes sont
des variétés du genre. Sa classification est encore classique : arbres ; arbustes ; herbes. Il
utilise ensuite la corolle : apétales, monopétales, polypétales.

Carl von Linné (1707-1778), naturaliste suédois, codifie les niveaux hiérarchiques
proposés initialement et propose une nomenclature binomiale. La classification de Linné est
fixiste. Elle intégrait monde vivant et minéral. Elle était hiérarchisée avec7 rangs (nombre
supposeé parfait a I’époque — classification = ordre divin). Maintenant, on a multiplié les rangs

intermédiaires.
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REGNE ; EMBRANCHEMENT (sous-embranchement, super-classe); CLASS
(sous-classe, infra-classe, cohorte, super-ordre) ; ORDRE (sous-ordre, infra-ordre, super-
famille) ; FAMILLE (sous-famille, tribu) ; GENRE (sous-genre) ; ESPECE.

Les systemes et méthodes sont nombreux, mais, dans la majorité des cas, les grandes

familles sont retrouvées.

Cela supportait 1’idée d’une classification naturelle, un ordre intrinséque de la

Nature, une création divine .....

Il 'y a alors un effort considérable pour rendre naturelles les classifications existantes.

Les caractéres utilisés sont moins nombreux, mais choisis avec soin.

Classification botanique des Jussieu et animale de Cuvier : fin du 18° siécle.

Début 19° siecle : émergence de la notion d’évolution des espéces. Pour Darwin
(1809-1882), les individus se ressemblent non pas en raison d’une « instruction » divine, mais

en raison d’une pression environnementale et de la sélection naturelle.

La classification a progressivement intégre la phylogénie (Darwin, 1859) dont 1’objet

est la recherche de la généalogie des espéces.

L’arbre généalogique lui-méme, traduisant les liens de parenté constitue une

classification, la classification naturelle.
Le terme de phylogénie est inventé par Ernst Haeckel en 1866 pour définir
I'enchainement des espéces animales et végétales au cours du temps. Jusqu'alors le concept

était exprimé par le terme de généalogie.

Willy Hennig (1903-1976) fonde en 1950 la cladistique, méthode qui permet de faire de la

systématique phylogénétique, cladistique est devenu synonyme de systématique phylogénétique.
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V.3.2. les principes et les méthodes de la systématique :

Un arbre phylogénétique est une représentation graphique de la phylogenése d’un
groupe de taxa. Les nceuds externes représentent les unités taxonomiques et les branches
définissent les relations entre les taxa en terme de descendance. Les nceuds internes

représentent des ancétres hypothétiques.

m O O O »
O

Cladogramme Phylogramme

e Le cladogramme est un dendrogramme exprimant les relations phylogénétiques entre
plusieurs taxa et construit a partir d’une analyse cladistique.

e Le phylogramme est un dendrogramme exprimant les relations phylogénétiques entre
plusieurs taxa et dont la longueur des branches est proportionnelle aux distances

séparant les séquences, exprimées en nombre de substitutions par site.

> Eléments de vocabulaire associé aux cladogrammes :
Degré de parenté : deux taxons de I’arbre sont d’autant plus apparentés que le nombre de
nceuds les connectant est faible (= qu’ils sont proches sur I’arbre). Les groupes liés par un seul

nceud sont nommés groupes-fréres (ex. B et C)
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A
02
01
B
03
C

01- Branche : lien de parenté qui figure
I’évolution et la divergence depuis
I’ancétre commun a A, B et C.

02- Racine : origine de I’arbre figurant
I’origine évolutive des taxons étudiés
(cette origine peut étre inconnue, on
produit alors un arbre non raciné).

03- Neeud : ancétre commun
(hypothétique) qui possede toutes les
caractéristiques définissant le groupe
ABC.

Figure n°24 : Structure d’un arbre phylogénétique.

V.3.2.1. Le cladisme :

Le cladisme (du grec clados = rameau) classifie les organismes d’aprés 1’ordre d’émergence

des ramifications dans un arbre phylogénétique.

La position de ’ancétre donne une direction a 1’arbre et permet de définir les groupes

monophylétiques, paraphylétiques et polyphylétiques.

89



a. Groupes monophylétiques

Figure 7. @ un groupe monophyiétioue comprend un
ancétre et tous ses descendants. DE et CDE sont tous
deux des groupes monophylétioues. b: Le groupe para:
phylEtique comprend un ancére et une partie seulement
e ses descendants. L'un des membres du groupe (icl
D) est plus proche oun taxon hors du groupe (£} qu'il ne
'est e ses collatéraux dans le groupe (C). ¢ Le groupe
polyphylétique comprend des membres (ici BD) sans
ancétre commun dans le groupe.

b. Groupe paraphylétique

A B C D

c. Groupe polyphylétique

Figure n°25 : structure des groupes mono-, para-et polyphylétiques.
D’aprés LECOINTRE & LEGUYADER (2009).

- Un groupe monophylétique comprend un taxon ancestral et tous ses descendants.

- Un groupe paraphylétique : groupe contenant 1’espéce ancestrale et une partie
seulement de ses descendants. Groupe caractérisé par au moins une
symplésiomorphie.

Un groupe polyphylétique comprend un certain nombre d’espéces, mais pas leur
ancétre commun.

V.3.2.2. Notion d’homologie et d’homoplasie :

Chaque branche de I’arbre (ou cladogramme) est définie par des homologies
nouvelles, propres aux diverses especes de la branche émergente.
L’homologie est une ressemblance attribuable & une ascendance commune.

OWEN (1843) ; «Le méme organe sous toutes les variétés de forme et de fonction ».
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Pour les cladistes (HENNIG 1950 qui en a posé les bases, puis ELDREDGE et
CRACRAFT 1980, WILEY 1981 ; NELSON et PLATNICK 1981 ; SCHOCH 1986 ;
MATILE et al 1987 ; d’UDEKEM-GEVERS 1990), le concept d’homologie lui-méme doit
clarifier en distinguant les caracteres dans un état ancestral (plésiomorphes) de ceux qui sont
dans un état dérivé (apomorphes) et sont les seuls a refléter une origine commune.

FITCH (2000) ; Homologie est la relation de deux caractéres qui sont descendus,
généralement avec divergence, d'un caractére ancestral commun.
Homologie :
e Si les structures/caractéres sont hérités d’un ancétre commun, il y a homologie de
descendance ou homologie secondaire
e Si les structures/caractéres sont dites homologues car elles se trouvent a la méme place
dans un plan d’organisation (en connexion avec les mémes structures voisines, quelles
que soient leurs formes et fonctions), il y a homologie primaire
L’homoplasie est I’occurrence d’un caractere dans des lignées (groupes) non apparentées. 1l y
a deux formes différentes d’homoplasie, la convergence (parallélisme) et la réversion.
Convergence : apparition de caracteres analogues due a une évolution convergente dans des
groupes systématiquement différents.
Réversion : le retour d’un caractére a un état ancestral.

Homoplasie

Homologie Convergence Réversion

Figure 4. Différentes catégories de ressemblance. 4a: ressemblance due & I'homologie secondaire; 4b: ressem-
blance due a une convergence ; 4c: ressemblance due a une réversion. Un rond blanc représente |I'état primitif d’un
caractére, un rond noir son état évolué, la fleche le sens de la transformation.

Figure n°26 : Différent catégorie de ressemblance (Homologie, convergence,
réversion).
D’aprés LECOINTRE & LEGUYADER(2009).

V.3.2.3. Parcimonie :

A tout seigneur, tout honneur, les méthodes de parcimonie sont les plus simples a

expliquer et les premiéres a avoir été utilisées en phylogénie. L’idée générale des méthodes de
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parcimonie est due a CAVALLI et SAFARZO (1965), lorsqu’ils ont déclaré qu’on doit
privilégier I’arbre d’évolution qui «nécessite le moins de quantité d’évolution» : on cherche
I’arbre qui nécessite le moins d’événements (mutation, substitution,. . .) pour aboutir & nos
données. Le critére a minimiser est donc le nombre d’événements évolutifs. On doit en plus
étre capable, a topologie fixée, de compter ce nombre d’événements et de chercher parmi tous
les arbres, celui qui le minimise.

La méthode de parcimonie (MP, Maximum Parsimony method) permet la
construction de I’arbre évolutif le plus court. La méthode prend en compte les événements
mutationnels (substitution, insertion/délétion) survenus sur les sites dits informatifs. Un site
est dit informatif si pour la position considérée il existe au moins deux nucléotides différents
et que chacun d’eux est présent au moins une fois. Les cladogrammes sont alors construits
avec des longueurs de branches correspondant a la somme d’événements mutationnels pour

un site donné. L’arbre choisi est le plus court, soit celui qui nécessite le moins de

changements. DIJOUX L. (2009).

V.4. La phylogénie moléculaire :

La phylogénétique moléculaire est I'utilisation
de séquences de macromolécules biologiques pour obtenir des informations sur I'histoire
évolutive des organismes vivants, et notamment sur leurs liens de parenté (leur phylogénie).
C'est un important outil d'étude parmi ceux de I'évolution moléculaire. Le produit d'une
analyse de phylogénétique moléculaire est soit unarbre phylogénétique, soit

un graphe du réseau phylogénétique.

Les macromolécules biologiques telles que I'ADN, I'ARN ou les protéines sont des
composants fondamentaux de tous les étres vivants. Ces molécules sont
des polymeéres constitués de I'enchainement de briques moléculaires de base (les monomeéres)
dont la succession constitue la séquence primaire. Ainsi, I'ADN peut étre considéré comme un
texte écrit dans un alphabet a 4 lettres,
les nucléotides : Adénosine (A), Thymidine (T), Guanosine (G) et Cytidine (C) et les

protéines comme un texte écrit dans un alphabet a 20 lettres, les 20 acides amines.

Elle s'appuie sur le principe suivant lequel les séquences biologiques des organismes
vivants évoluent sous I'influence de mutations successives qui s'accumulent au cours du temps
et font l'objet de processus de sélection naturelle. La parenté entre les organismes vivants est

reflétée par le niveau de similarité des séquences primaires de leur ADN et de leurs protéines.
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Des especes tres proches ont un ancétre commun récent, et donc peu de mutations ont eu le

temps de se produire depuis qu'elles ont divergé.

Jusqu'a une date assez récente, la séquence primaire des molécules biologiques n'était pas
directement accessible. Cependant, au cours des 20 dernieres années, l'avénement de
la PCR et du séquencage de I'ADN par la méthode de Sanger ont permis un developpement
tres important de cette approche, ce qui a eu pour conséquence de profondément remanier la
vision traditionnelle de la classification des organismes. Malgré les problémes qu'elle a pu
rencontrer, la phylogénétique moléculaire a ainsi permis de redonner un nouveau souffle a la
science taxonomique en permettant de mieux comprendre I'évolution de certains traits

morphologiques des organismes.

Par ailleurs, la phylogénétique moléculaire peut étre associée de domaines tels que

la médecine légale ou les tests génétiques.
V.4.1. Construction d’arbres phylogénétiques :
La mise en ceuvre d'un arbre en phylogénétique moléculaire passe par trois étapes :

La construction du jeu de données incluant les séquences de un ou plusieurs génes
marqueurs dans un certain nombre de taxons d'intéréts. Ces séquences peuvent étre

nucléotidiques ou bien protéiques (acides aminés) si la portion d’ADN utilisée est codante.

L'alignement des séquences de ce jeu de données pour obtenir une matrice de
position homologues, c'est-a-dire qui dérivent chacune d'une position ancestrale commune.
Cette etape passe généralement I'utilisation d'un programme d'alignement de séquences mais
les imperfections des algorithmes requiérent bien souvent une édition manuelle des

alignements, ainsi qu'une élimination des positions ambigues.

L'inférence phylogenétique proprement dite par l'analyse de cette matrice de
positions grace a un programme implémentant un algorithme de reconstruction
phylogénétique.

V.4.2. Les molécules utilisées :

e Lacomparaison de séquences d’ADN.
1. Dans les régions codantes, et pour des objets proches, les changements synonymes

possibles facilement peuvent apporter beaucoup d'informations.
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2. On peut utiliser soit les régions codantes soit les régions non codantes, suivant la
profondeur des arbres recherches.

. Les séquences des genes des d’ARN ribosomiques (ARNT).

. Les sequences IGS (grands espaceurs intergeniques) et ITS (petits espaceurs transcrits) des
ARNT.

. Les mémes séquences dans la mitochondrie.

. Des régions hyper variables du génome mitochondrial.

. Les sequences de cytochrome C.

. Les sequences de la ribulose 1,5-bisphosphate carboxylase.

. Les sequences du facteur d'élongation alpha (tuf).

e Lacomparaison des séquences de protéines.
Un code a 20 caractéres qui augmentent le rapport signal sur bruit (homoplasies).

Il existe des ambiguités liées a la dégénérescence du code génétique.

Avant de commencer le travail il faut choisir le marqueur moléculaire approprié au groupe
taxonomique étudié. Quelques exemples :
- Phylogénie de bactéries (16S rDNA)
- Phylogénie d’eucaryotes (18S rDNA, actine, EF1, RPB1)
- Dans notre cas : Phylogénie de plantes (rbcL, 18S rDNA)
- Phylogénie d’animaux
Niveau phylum, classe, ordre (18S rDNA, génome mt)
Niveau famille (RAG2, 12S, 16S mt)
Niveau genre (ITS, protéines mt)

Niveau intra-spécifique (D-Loop, introns)

V.5. Classification pheneétique : Moléculaire
La classification moléculaire repose sur des mesures de la ressemblance des fragments

d’ADN ou ARN (appariements, etc); donc ¢’est une méthode phénétique.

La comparaison des génomes de deux espéces constitue la mesure la plus directe de la
proximité phylogénétique. Les séquences de base homologues correspondent a celles héritées

d’un ancétre commun.
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La systématique est devenue phylogenétique-moléculaire.

Il existe 3 méthodes de comparaison :
- I'hybridation ADN-ADN,
- la cartographie de restriction,
- le séquencage de I'ADN
(La plus précise des méthodes, mais aussi la plus fastidieuse)

s Comment « marche » une hybridation ADN-ADN ?

Quand on fait bouillir double hélice d’ADN ; les ponts hydrogénes (les liaisons les

plus faibles) se rompent.

Quand la température baisse, le mouvement des brins est aléatoire dans la solution et
les séquences complémentaires s’associent (ponts hydrogénes) par appariement des bases

complémentaires (Adénine-Thymine ; Cytosine-Guanine).

A basse température, il y a beaucoup de mésalliance. Par contre, a 60°, il faut qu’il y
ait au moins 80% de base complémentaires pour qu’il y ait appariement stable. La destruction
des brins nouvellement appariés est fonction du nombre de liaisons hydrogéne existant entre

eux : plus la température est faible (facile de détruire), moins les brins sont appariés.

Si un des brins a été marque radioactivement, la mesure de la quantité de radioactivité
en fonction de la température de dénaturation des brins nouvellement appariés est donc une

mesure du degré d’appariement.

La différence entre les molécules d’ADN de deux especes est un indice de leur
¢loignement généalogique, si on admet que I’ADN évolue a un rythme moyen identique dans
chaque lignée étudiée. Vrai pour les oiseaux (SIBLEY & AHLQYIST, 1986, Pour La
Science).

Toutefois, récemment, des mesures faites sur I’ADN mitochondrial ont permis de
montrer que sur un court laps de temps (quelques générations), le taux de mutation pouvait

étre beaucoup plus important qu’on ne le suppose et qu’il pouvait donc apparaitre des
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phénomenes d’hétéroplasmie : deux séquences d’ADNmt différentes chez le méme individu
(GIBBONS, 1998, La Recherche). Les rythmes rapides ne peuvent concerner que le court
terme et les rythmes plus lents pour le long terme. Cela ne remettrait pas en cause toutes les

¢tudes faites sur le long terme, ex : colonisation de I’ Amérique, etc. GIBBONS (1998).

Actuellement, les développements des techniques d’analyse permettent le séquencage

rapide du génome (au moins en partie).
Les caractéres observés sont les séquences de nucléotides (acides aminés). La
ressemblance est évaluée par une distance entre taxon = le pourcentage de nucléotides (acides

aminés) différents entre les deux especes.

» A partir d’une matrice distance plusieurs méthodes sont disponibles pour

construire un arbre :

e Méthode UPGMA : (Unweighted Pair Group Method using Averages) :

La plus simple, mais nécessite que les séquences évoluent a la méme vitesse sur toutes

les branches de 1’arbre (vitesse de mutation).

Cette méthode est utilisée pour reconstruire des arbres phylogénétiques si les séquences
ne sont pas trop divergentes. UPGMA utilise un algorithme de clustérisation séquentiel dans
lequel les relations sont identifiées dans I'ordre de leur similarité et la reconstruction de I'arbre
se fait pas a pas grace a cet ordre. Il y a d'abord identification des deux séquences les plus
proches et ce groupe est ensuite traite comme un tout, puis on recherche la séquence la plus

proche et ainsi de suite jusqu'a ce qu'il n'y ait plus que deux groupes.

e Méthode du Neighbor-Joining (N.J) :
La plus élaborée ; ne nécessite pas une hypothése de constance de la vitesse.

Cette méthode introduit un critére de minimisation de la longueur total de 1’arbre. Elle
conduit a un seul arbre, mais ne choisit pas d’agglomérer nécessairement au départ les especes

les plus proches. C'est la méthode de distances la plus souvent utilisée. Elle assume que les
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distances sont proches de 1’additivité¢, mais pas ultramétrique, donc elle n’implique pas
I’hypotheése d’horloge moléculaire. La méthode NJ consiste a calculer les longueurs des
branches, telles que les distances déduites de 1’arbre soient les plus proches de distances
mesurées entre les séquences ; et ensuite a calculer la longueur de I’arbre, égale a la somme

des longueurs de ses branches.

La méthode des distances avec la construction d’un arbre selon la méthode Neighbor
Joining (NJ) ou méthode du plus proche voisin (SAITOU et NEI, 1987). Cette méthode
consiste a établir une matrice de distance entre chaque paire de séquences et de construire un
arbre phylogénétique a partir de cette matrice en respectant le principe de parcimonie. Les
paires de séquences d’unité taxonomique sont regroupées successivement selon leur similarité

pour obtenir I’arbre phylogénétique le plus parcimonieux. DIJOUX L. (2009).

e Les mesures de bootstrap :

Il est possible d’estimer statistiquement le niveau de confiance d’un arbre phylogénétique
produit par les méthodes du plus proche voisin (NJ), du maximum de parcimonie (MP) et du
maximum de vraissamblace (ML) grace a la méthode du bootstrap (Felsenstein 2004). La
méthode du bootstrap a pour but d’estimer le niveau de confiance des relations entre taxons
prédites par les méthodes de reconstruction phylogénétique. Le principe du bootstrap est de
ré-échantillonner la matrice originale en remplagant les caracteres. Ceci revient a couper la
matrice de données en colonnes individuelles de données et & en sélectionner une au hasard
qui deviendra le premier caractére d’une nouvelle matrice de données. La colonne
sélectionnée est ensuite remise dans le groupe de colonnes issues de la premiére matrice et
une nouvelle colonne de données est tirée au hasard. Le processus est répété jusqu’a ce que la
nouvelle matrice soit de la méme taille que la matrice originale. Certains caractéres pourront
donc étre sélectionnés plusieurs fois alors que d’autres ne seront pas sélectionnés du tout. Ce
processus de bootstrap est répété plusieurs fois, géneralement entre 100 et 1000 fois, et des
phylogénies sont reconstruites a chaque fois. Une fois la procédure de bootstrap terminée, un
arbre consensus est construit a partir des arbres optimaux générés par chacun des 100 ou 1000
bootstraps. Le support de bootstrap indiqué, en pourcentage, pour chaque noeud de I’arbre
consensus correspond au nombre de fois ou ce noeud a été reconstruit durant la procédure de

bootstrap.
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C’est la méthode la plus souvent utilisée pour tester la sor—
fiabilité des branches internes. Le bootstrap consiste a
effectuer un tirage des sites au hasard avec remise. C’est 20 S

la méthode la plus souvent utilisée pour tester la fiabilité
des branches internes. Le bootstrap consiste a effectuer un
tirage des sites au hasard avec remise. Chaque réplication e

o o o »r

produit un nouvel alignement « artificiel » qui est utilisé 100 ™
pour construire un arbre « artificiel ». Pour chaque branche
interne, on calcule le pourcentage d’arbres « artificiels » — E

contenant cette branche. On considere généralement que 1 arbre « bootstrapé » avee les
les branches définies par une valeur de > 90% sont fiables.  valeurs de bootstrap indiquées
au dessus des branches mternes.

Figure n°27 : structure d’arbre phylogénétique bootstrapé.

e A coté des méthodes UPGMA ou Neighbor-Joining, il existe de nombreuses autres
méthodes de construction d’arbres. Le principe est toujours le méme :
(1) Séquengage des nucléotides ;
(2) Alignement des séquences ;

(3) Analyse des alignements.
Dans les premieres methodes, les distances sont calculées pour former des matrices. Des
méthodes probabilistes fonctionnent sans matrice de distance, mais en établissant des

hypotheses sur les probabilités de passage d’un nucléotide a un autre.

e Les méthodes cladistiques :

Les méthodes cladistiques peuvent s’appliquer a des données de séquence, mais les méthodes
probabilistes ne fonctionnent que sur les données de séquence (les caractéres morphologiques

sont « intégrés » et ne permettent pas le calcul d’une probabilité).

Différences de fond avec la méthode cladistigue :

(1) les caractéres observés (des séquences) ne sont pas polarisés (étatprimitif ou évolué).
(2) les cladogrammes issus de classification moléculaire ne permettent pas d’identifier les

homologies et les homoplasies.
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Similarités avec la méthode cladistique :

(1) construction d’un arbre établissant des parentés entre espeéces ou taxons.
(2) les conflits entre arbres morphologiques et arbres moléculaires = conflit entre arbres
morphologiques ou arbres moléculaires.

(3) nécessite de recourir a des méthodes de consensus.

V.6. Méthodologie :
e Dans notre travail, parmi les bases de données des sequences nucléotidiques on a
choisis la GenBank sous [lidentifiant gblaccession|locus, d’aprés le site

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/),

La GenBank est  une banque de séquences  d'ADN, comprenant  toutes  les
séquences nucléotides publiqguement disponibles et leur traduction en protéines.

e On reléve le fichier FASTA des expressions génétiques a partir de site GenBank de

chaque taxon. (voir I’annexe).

Format FASTAT : le format de fichier le plus répandu car trés simple et I'un des plus
pratiques.

C’est une séquence au format FASTA commence par une ligne de titre (nom, définition),
suivie par les lignes de la séquence. La ligne de titre se distingue de la séquence par un
symbole plus grand que (">") en début de ligne. La longueur de cette ligne ne doit pas
excéder 200 caracteres. Il est recommandé de mettre la séquence sous forme de lignes de 80
caractéres maximum.

Leur valeur : fasta.

e Grace au I’logiciel MEGA 0.06 (Molecular Evolutionary Genetis Analysis version
6.0) avec la méthode Neighbor-Joining (N.J) (TAMURA et al. 2013), nous avons pu
traiter les séquences de nucléotides pour obtenir 1’arbre phylogénétique des espéeces de
chaque station d’étude. Les phylogénies de relation de voisin des séquences furent
construites a ’aide du logiciel MEGA 0.06 (TAMURA et al. 2013). Pour estimer la
robustesse des noeuds, les valeurs des bootstraps (BP) (FELSENSTEIN 1985) ont été
calculées avec 1000 réplicas pour les analyses N.J et MP et 100 réplicas pour
I’analyse ML.

99


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/
https://fr.wikipedia.org/wiki/Base_de_donn%C3%A9es
https://fr.wikipedia.org/wiki/S%C3%A9quence_(acide_nucl%C3%A9ique)
https://fr.wikipedia.org/wiki/Nucl%C3%A9otide
https://fr.wikipedia.org/wiki/Prot%C3%A9ine
https://fr.wikipedia.org/wiki/Nucl%C3%A9otide

Seules les valeurs de bootstrap supérieures a 50 % sont rapportées, les nceuds sont
considérés comme faiblement soutenus en dessous de cette valeur seuil, moyennement
soutenus (BP= [50-70%]), bien soutenus (BP= [70-80%]) ou robustes (BP > 80%), DIJOUX
L. (2009).

e Dr’autre logiciel pour traiter les séquences de nucléotide par exemple MEGA3 et
MEGA4 .

Les reconstructions phylogénétiques ont été réalisées a partir de plusieurs méthodes,
certaines basées sur les distances comme la méthode du plus proche voisin (Neighbour
Joining: NJ, logiciel MEGA3, KUMAR et al. 2004), d’autres sur 1’état de caractéres avec des
méthodes de parcimonie (Maximum Parsimony: MP, logiciel MEGA3, KUMAR et al. 2004),
deux méthodes probabilistes ont également été testées, méthode du Maximum de
vraisemblance (Maximum Likelihood: ML, logiciel PhyML,) et la méthode de 1’inférence
Bayésienne (Bayesian Inference: B, logiciel Mr Bayes). (MATTIO L. 2008)

Trois méthodes de reconstruction phylogénétiques ont été appliquées aux alignements
finaux : Neighborjoining (NJ) et Maximum Parsimony (MP) grace au logiciel MEGA4
(TAMURA et al. 2007) et Maximum Likelihood (ML) grace au logiciel PHYML
(GUINDON et GASCUEL 2003). DIJOUX L. (2009).

V.7. Résultats :
Les résultats sont exprimées sous forme un cladogramme pour chaque station d’étude.
Chaque cladogramme de notre résultats obtenu comprend un ensemble des clades

correspondant les valeurs de bootstrap variant entre faible soutenu a robuste.

Voir annexe.

V.8. Discussion :

Chaque clade des arbres phylogénétiques de chaque station d’étude représentant une
collection d'especes avec des caracteres communs. L'étude phylogénie nrDNA ITS réalisée ici
montre un haut niveau de congruence avec reconstruction de phylogénie par HORANDL et
al. (2005) et PAUN et al. (2005).
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> Le cladogramme 01 : (Station de Tlemcen)

Ce cladogramme représente 58 especes de la station de Tlemcen qui compte 08 clades.

e Clade01 :

b Ampelodesma_mawitanicum__(Thesium_mauritanicum)
Thapsia_garganica

Trilcdsurm_stellatism

Ceaphne_gaidicem

Calycotome_villosa_{Villosallosa)

Rubia__peregrina

43 Erodium_micschatum

A

Pour le premier clade de I’arbre phylogénétique de la station de Tlemcen on a 7
espéces ; les valeurs de bootstrap sont trés faibles soutenu de BP < 24% ; ces taxons
présentent une physionomie du matorral arbustif, ils sont généralement formés par des
Chamaephytes parmi ces derniére 1’Ampelodesma mauritanicum cet espece correspond aux
stade de dégradation et Calycotome villosa qui se développent dans une ambiance
bioclimatique sub-humide inferieur a semi-aride supérieur, avec Erodium moschatum qui se
développe dans les conditions favorables a leur épanouissement.

e Clade02:
Allium_nignam
F : Arisaumwlgans

Ce clade se compose de deux espéces qui forment un groupe monophylétique de trés
faiblement soutenu BP= 7% ; ces especes sont des géophytes; un de ces deux especes
appartient a la famille des Liliacées (Allium nigrum), tandis que 1’autre appartient a la famille
des Aracées (Arisarum vulgare) ; Du point de vue agronomique, dans un sol peu travaillé les

géophytes et les espéces a multiplication végétative préférentielle sont nettement abondantes ;
DELPECH (1980).

e Clade03:
Asparagus_aculilius
0 Inula_vscosa
17 Alractylis__hurmilis

Ce clade constituée 3 especes, les valeurs de bootstrap diminuées de BP < 17%, ce

groupement végétale représentent de formation herbacée, pour la premiére espece Asparagus

101



acutifolius de la famille des Liliacées, qui est une origine Européen ; la deuxieme espece
Inula viscosa se regroupe avec la troisieme espéce Atractylis humilis pour former un groupe
monophylétique qui ont de la méme famille des Astéracées.

e Clade 04 :

Picris_echioides
Ammiices_vedicillala_{Ammoidespesilia)
Fallems_spinosa

Adgilogs (rundialis

0 3 Tragopogon_porrifolus
Hardeum_murinurm

m

Adrachylis_caduus

i

Asparagus _slipulans

Ce clade contient 8 especes forment de 4 groupes monophylétiques, les valeurs de
bootstrap sont de faiblement soutenus BP < 32% ce clade formés par des espéces herbacées
se caractérisent par des taxons thérophytiques telles que : Picris echioides, Tragopogon
porrifolius, Ammoides verticilatta, qui est une espéce endémique a I'Afrique du Nord.dans le
cas de thérophisation DAGET (1980) pense que, de toute facon, le taux de thérophytes est lié,
quelle que soit 1’échelle de 1’analyse et le niveau de perception adopté, a I’ouverture de la
végétation et a I’humidité globale du milieu. Aussi DAGET (1980), BARBERO et al (1990)
s’accordent pour présenter la « thérophytie » comme étant une forme de résistance a la
secheresse ainsi qu’aux fortes températures des milieux arides. La signification de la

thérophytie a été abondamment débattue par ces auteurs qui 1’attribuent :

1. Soit a I’adaptation a la contrainte du froid hivernal ou a la sécheresse estivale ;

2. Soit aux perturbations du milieu par le paturage, les cultures etc...
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e Clade05:

i - b e ey e
13 : Laciuca_wrasa
2 Avena_sierilis

0 L Lirusm_stricium

Eryngium_campes ine

o 13 Mamsbium_silgse
] { Paparer_Moais
Sideriils_momana
—}'4{: Flantago_lagopus
o 17 Scolymus_hispanicus
1 _|_ Cllea_sunopea_var,_Dleasier_(0lea_suropea)

Thymus _cilistus{Andriasdaddianes)

_[l = Catanan_checasmlea
Withania_frilescens
] —— Conuluilus_alihasxdes

= _|— Litica_dicica
& Cistus_albidus

Les valeurs de bootstrap sont trés faibles soutenu BP < 36% ; ce clade représente 16

especes dominées par les especes herbacées qui présentent une formation des matorrals, dans
ce clade on trouve Olea europea qui est une espece phanerophytique qui ont une origine
méditerranéenne, cet espéce faconne la physionomie des monts de Tlemcen par leur
adaptation aux conditions xériques de milieu et par leurs capacités de supporter le poids de la
surcharge animale et les autres formes de stress anthropiques principalement les feux et les
coupes ; Wittania frutescens on le rencontre généralement dans les zones ou le systeme de
compensation hydrique reste prépondérant pour sa survie ; signalé par BOUAZZA et al
(2001) ; a ce clade la formation de pelouse signalé par la présence de Plantago logopus et
Papavers rhoeas ; aussi on remarque Avena stirilis et Thymus ciliatus qui caractérisent les

steppes a 1’étage bioclimatique aride moyenne et superieur.

e Clade 06 :

g Centaurea_granatensis
{ Philly rea_anguestioli

0 — LUrginea_manima_{Charybdismaritima)
12 _: Adoms_dentala_{Adonis_palaasiing)
£ Asphodelus_micrecarpus_(Lupinus_microcanpus)

Ce clade contient 5 especes de taux de similarité inférieur a 46%, ce groupement
présentent par Urginea maritima et Asphodelus microcarpus qui révélent un milieu dégradé,

indiquent un gradient croissant d’anthropisation.
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e Clade 07 :

Quescus_ilex
5 Aristolochia_longa
_11.‘_ Fubus_ulmifolivs

Ce clade se compose de 3 especes ; les valeurs de bootstrap sont tres faible soutenu de

BP < 14%, on remarque deux herbacées qui forme un groupe monophylétique Aristolochia
longa et son descendant Rubus ulmifolius. Ce clade aussi caractériser par Quercus ilex c’est

une espece phanérophytique qui représente le matorral méditerranéenne.

e Clade 08 :

;-:.l: Ballis_sy vestns_|Bellsmbunciioisg
Saldka_weitanaca

Sedum_acre
Ll _'l'|_ i _aegy plisca
’ Pistazia_kniscus
44-1-'— Sinapis_arwmnsis
0 P Eirnmus_rubans
|: Junces_maninu
I L— Pareaychia_argniaa
" —— Anagall &_arensis

2 Balloca_ hirsuta
T'— Fiziphus_[abes

Ce clade contient 12 especes de taux de similarité inférieur a 44%, ce groupement
végétal caractérisé par la présence des especes herbacées sauf 2 espéces Pistacia lentiscus et
Ziziphus lotus sont des arbustes qui se développent en zone méditerranéenne. Ce clade aussi
se regroupe des especes thérophytiques telles que : Bellis sylvestris ; Selvia verbinaca ; Malva
aegyptiaca ; Pistacia lentiscus ; Bromus rubens ; Anagalis arvensis et Ballota hirsuta ; ce
type biologique serait trés probablement le terme ultime de 1’évolution végétale, et il
représente 1’expression actuelle de 1’adaptation aux habitats productifs et perturbés ; GRIME
(1977). Le nombre des phanérophytes, des hémicryptophytes et des géophytes régresse avec
I’aridité et I’ouverture du milieu, tandis que celui des thérophytes et des chamaephytes

progresse, signale KADI-HANIFI (1976).

» Le cladogramme 02 : (Station de Hafir)

158 espéces présenter le cladogramme de la station de HAFIR obtenu comprend un
ensemble des clades de 01 a 08.
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e Clade01:
Ce clade comprend 60 espéces, il se compose de 4 sous-clades,

...l"'l

wl

AT

I "..4.(
e
B

Sous-clade (A) :

Pour le premier sous-clade, il contient 18 espéces ; pour ce groupement les valeurs de
bootstrap montrent une robustesse élevée pour les nceuds 87% < BP < 99%, et bien soutenus a
la valeur 70%, et on remarque de moyennement soutenus BP = [51%,64%], les valeurs de
bootstrap restantes sont notés par faiblement soutenus BP = [7%,10%] ; dans sous-clade on
remarque des taxons forestiers sont actuellement thérophytisés ; aussi ce groupement est

envahies par des espéces annuelles souvent nitrophiles et disséminées par les troupeaux, par
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exemple les ovins qui apprécient les espéces annuelles qui traduit un degré de perturbation
important ; parmi les especes présentes: Anagallis arvensis, Salvia verbeneca, Malva
sylvestris, Reseda alba, Papaver rhoeas ; Ces annuelles, a cycle court, qui correspond le plus
souvent a celui de la culture en place, sont bien adaptées a la répétition des fagons culturales.
Cette dualité dans I'origine de I'extension des thérophytes qui distinguent deux types d'habitats
pour les annuelles des pelouses méditerranéennes :

-les habitats xériques ou les thérophytes se comportent comme des stress-tolérantes au sens de
GRIME (1977).

- les habitats productifs et perturbés ou les thérophytes se comportent plutdt comme des
ruderales au sens de GRIME (1977).

Sous-clade (B) :

—c—————

o BT

Cependant le deuxiéme sous-clade formé par 12 especes, a forte a diminution des
valeurs de bootstrap dans sous-clade allant de robuste 85% < BP < 99% jusqu’a faiblement
soutenus 1% < BP < 44% ; on remarque une forte contribution des groupes monophylétiques ;
les Astéracées (Bellis, Chrysanthemum, Hypochoeris) et les Fabacées (Lotus hispidus,
Anthyllis vulneraria) imposé sa présence dans ce groupement, aussi on observe un cortége
floristique d’une formation herbacées basé par une dominance des thérophytes, et faible
présence des géophytes et des hémécripthophytes cela peut s’expliquer par la pauvreté du sol
en matieres organiques. LE HOUEROU (1979). Aussi ces deux types biologiques s’adaptent

bien a I’aridité du climat.

Sous-clade (C) :

Ce sous-clade composé de 5 espéces, les valeurs de bootstrap sont faible soutenu de

BP< 28%, ceci explique que les caractéristiques morphologiques de ce groupement végétale
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sont identiques ; on observe des taxons thérophytique annuelle telles que : Daucus carota,
Echium vulgare, Cerinthe major.
Sous-clade (D) :

& 3 ;- L
}
5

Ce sous-clade correspond 25 especes ; on remarque une forte contribution des groupes
monophylétiques; par exemple le groupe sceur Atractylis humilis et Carduus
pycnocephalus de BP = 99% ; qui sont similaire les deux sont de la méme famille des
Astéracées se développent dans les sols gravicole ; en générale les valeurs du bootstrap de
sous-clade sont variées entre robuste BP > 91% et faible soutenu 0 <BP <25%:; ce
groupement de sous-clade indique les étages climatiques humide, sub-humide et semi-aride ;
on observe des phanérophytes telles que (Olea europea, Lonicera implexa, Jasminum
fruticans...) ; la présence des thérophytes telles que (Ammi visnaga, Micropus bombycinus..),
et des chameaphytes telles (Chamaerops humilis, Ampelodesma mauritanicum, Cistus,
Cytisus, Globularia, Eryngium) au détriment des especes caractéristiques d’une ambiance
sylvatique et sont bien adaptés aux zone steppique, ces espéces thermophile méditerranéenne
épineuse sont accessibles au troupeau ; ALCARAZ (1982) souligne que Chamaerops humilis
L., témoin de I’ouverture de végétation favorisée par 1’action anthropozoogene. En effet, cette
espece est un indicateur de dégradation des formations a chéne vert ; QUEZEL et al. (1992) ;
finalement on peut dit Les Chamaephytes sont mieux adaptées que les Phanérophytes a la
sécheresse car ces derniers sont plus xérophiles. RAUNKIER (1905) signalé que le paturage
favorise d’une manicre globale les Chamaephytes souvent refusées par le troupeau.
BOUAZZA M. et al (2001) considérent que Olea europea, Ceratonia siliqua et Chamaerops
humilis subsp. argentea. Il semble que Ceratonia siliqua et Olea europea soient dans leur
biotope naturel, car I’ambiance sylvatique existe encore dans les stations situées aux piémonts

de Tlemcen (Hafir par exemple).
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e Clade 02 :

Clade composeé par 15 especes ; les valeurs de bootstrap sont robustes dans plusieurs
nceuds 90% < BP < 99% ,cette robustesse diminue a moyenne soutenu 57% < BP < 64%, et
diminue plus,a trés faible soutenu 0 < BP < 35% ; ce clade représente une dominance des
especes annuelles, aussi la présence de la famille des Astéracées telles que (Calendula,
Pallenis, Carina, Sonchus ..) parmi ces taxons il y a des especes héliophiles et xérophyles.
Selon DELABRAZE (1974), le feu modifie la structure du tapis végétal. 1l favorise aussi la
régénération d’especes annuelles et il empéche le développement d’une strate arbustive assez

dense.

e Clade 03 :

Ce clade constitue 10 espéce parmi ces espéce on a des chamaephytes telles que
(Cistus villosus, Erica arboria) et des thérophytes telles que (Linum strictum, Anthyllis
tetraphylla....) ; d’une part, les valeurs de bootstrap sont présentent moyennement soutenu
pour le nceud de groupe monophylétique Helianthemum helianthemoides et Centaurea
parviflora (BP=52%) sont des herbacées, se développent dans la région méditerranéenne ;
d’autre part les valeurs de bootstrap sont tres faibles soutenu de BP < 37% ; les espéces sont

probablement identiques morphologiquement.
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e Clade 04 :

Dans ce clade 12 espéces , une faible soutenu 0% < BP < 43% et on observe robuste sur deux
nceuds de ce clade (99%) on remarque une forte contribution des Poacées telles que : Avena
sterilis, Briza minor, Agropyron_repens, Hordeum murinum... qui indique une dégradation au
niveau de cette station ; on a des groupes monophylétique telles que Teucrium fruticans et son
descendant Teucrium polium les deux de la méme famille Lamiacée qui se développent en

zone méditerranéenne.

e Clade 05 :

4 especes dans ce clade ; la présence de Calycotome villosa indique que la région d’une
physionomie du matorral arbustive ; les especes annuelles Chenopodium album et Cerastium
dichotomum qui formé un groupe monophylétique, dans ce cas BARBERO et al (1990) ;
Signalé que, la dématorralisation est particulierement évidente dans le Maghreb semi-aride,
ou elle conduit a une extention des formations de pelouse a annuelle et souvent a une
prolifération des especes non appétant pour le bétail ; les valeurs de bootstrap sont trés faible

soutenu dans ce clade BP est inferieur a 9%.

e Clade 06 :

4 especes dans ce clade qui est de taux de similarités robustes avec de BP = 99% , et
aussi on remargue faible soutenus par (11%) de bootstrap ; sont des espéces vivaces dominés
par des hémécriptophytes ( Marrubium, Inula, Eryngium) qui sont des héliophiles et

xerophiles sauf Smilax aspera qui est chameaphyte et ¢’est une espéce médicinale.
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e Clade 07 :

Ce clade a faible soutenu 1% < BP < 15% ; les trois espéces sont des thérophytes ;
Brachypodium distachyum et Reseda luteola formé un groupe monophylétique, et Borago

officinalis qui est une espece héliophile préférence les milieux riche en nitrate.

e Clade 08 :

Ce clade contient 48 espéces qui constitue plusieurs groupes monophylétiques ; ce
matorral est riche et varié représente des formations arborés et arbustives se développent a
I’étage bioclimatique humide et jusqu’au semi-aride ; les valeurs du bootstrap est aussi variée
entre augmentation et diminution, premiérement robuste 84% < BP < 99%, ensuite bien
soutenu BP = 78% et moyennement soutenus 60% < BP < 69% jusqu’a faiblement soutenus
0 < BP < 46% ; la présence des phanérophytes telles que : (Pinus halipensis, Quercus ilex,
Quercus suber ...) aux les chamaephytes telles que: (Euphorbia paralias, Euphorbia
dendroides,Ulex bovini, Helianthemum hirtum....) et les thérophytes telles que : (Bromus
rubens, Aegilops triucialis, Sinapis arvensis, Plantago albicans, Lotus ornithopodioides... ),
ce changement de la physionomie de la végétation est du, d’une part a une forte
anthropisation liée surtout au paturage, aux coupes de bois, aux incendies favorisant

I’accélération des processus d’érosion, et d’autre part, a une sécheresse récurrente et
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persistante ; comme le souligne CHERFI et al (2011); On observe la présence de la
géophyte Urginea maritima ; BOUAZZA et al. (2001) signalée que, cette espece présente
une amplitude écologique trés large. Elle s’accommode de divers types de sols, a condition de
disposer d’une humidité suffisante, son développement est spectaculaire. Aussi la présence de
Ulex boivini, cette Fabaceae, signalée rare par QUEZEL et SANTA en 1962, prend de plus

en plus d’ampleur sur le versant Nord-Ouest des Monts de Tlemcen.

> Le cladogramme 03 : (Station de Sebdou)
e Clade 01 :

M Tewcrnum_fruticans

d dziphusictus

7 — Quercus_|lex
1k} ———————————— Halianthiemum_firum
I Anagalis_anendis_(anagallis_arensis)
= - 18]  — Paronychia__arpentea
1B e Epphetrbiiin__ iy
Ampelodesma_mauntanicem _{Thesium_maurd tanicum)

L&} 0 — Cantaurea malitensis

& Centauren__involucrala
158 e Cenlaurea_pungens

Pinus_halegansis
0 Augileps_{riuncialis

Heseda_siba
e, Thapsia_garganica
A ‘ - Chamasrops_humilis
Urginea_mamtima_{Charybois_maritima)
1 40 Sdonis_dentalaChrsteila_dentata)

a4 Sinapisanensis
B a2 L Pea_bulbosa
Hromiug_iubens

100k Bromus_madrilensis
18 Calycolame_spinasa
! Aovena_alba_{pelyrmorphia_alba)
Catanancha_lulca
] ————— Schismus_barbalus
o ——— Siipa_tlenacissima_{Macrochloa_tenacissima)
74

Daclyls_glomerata

Pour le premier clade contient 28 especes, il se compose de 2 sous-clade terminaux A
etB;

18 espéces dans le sous-clade (A) ; les valeurs de bootstrap de chaque nceud restent
diminuées (BP<50%), excepté pour le groupe morphotype Centaurea de taux de similarité
BP [78-80%] descendu de la famille des Astéracées, sont des espéces non épineuse, avec un
fruit akene ; d’un autre coté on remarque les taxons Quercus ilex ; Pinus halipensis, Ziziphus

lotus... qui caractérisent la région méditerranéen notamment dans notre station d’étude les
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matorrals des monts de Tlemcen, ces especes se développent dans 1’étage bioclimatique sub-
humide au semi-aride ; on remarque la présence des chamaephytes suivant qui sont
accessibles au troupeau telles que Urgenea maritima, Chamaerops humilis témoin d’une
ambiance thermophile. QUEZEL et al. (1992) précisent a ce sujet que les peuplements du
méso-méditerranéen semi-aride constituent des groupements du type pre-forestier. Les
groupements appartenant a ces unités sont fréquents dans la zone d’étude. Ils sont
généralement formés de Chamaephytes et d’Hémicryptophytes développés sur substrat

calcaire,

Cependant, 10 espéces dans le sous-clade (B), généralement on observe tres faible
soutenu des valeurs de bootstrap 0% < BP < 44% ; dans sous-clade nous montrent qu’il y a
une formation de steppisation organisé par des espéces thérophytiques telles que Stipa
tenacissima ; Avena ; on remarque aussi une formation de pelouse avec les espéeces
monophylétiques telles que Bromus rubens et Bromus madritensis qui sont des especes
xérophiles de la méme famille des Poacées de taux de similarités robuste BP=100%, ce qui
indique qu’ils posseéde les méme caractéristiques morphologiques. D'autre part, sous I'effet du
surpaturage, le couvert végétal se dégrade fortement avec un grand développement de
Poacées, déclaré par BALHACINI et al (2013).

Au niveau du Djebel Mékaidou (sud de Sebdou), il était possible il y a une trentaine
d’années d’observer un taillis de chéne vert riche en especes ligneuses (une vingtaine
d’especes d’arbustes et de lianes). Un nouvel inventaire floristique réalisé en 2004 a permis de
constater la disparition du chéne vert et la quasi élimination des arbustes (3 espéces recensées
seulement) et le développement d’une steppe a Stipa tenacissima (alfa) ou dominent les
especes végetales annuelle ; souligne par GHEZLAOUI et al (2011).

D’aprés LE FLOC’H (2001), un changement visible sur la physionomie des

formations végétales est généralement le résultat des interventions anthropozoique
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e Clade 02 :

BF r— AR AIADCH
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Ce clade présente 22 espéces ; qui compose par des groupes monophylétiques telles
que Marrubium vulgare et leur descendant Thymelea hirsuta; Calendula arvensis et
Calendula bicolor les deux espéces appartiennent a la famille des Astéracées qui est 1’une des
familles les plus répandue dans le régne végétal ; les valeurs de bootstrap montrent une
robustesses élevées pour les nceuds entre plantago psyllium et le groupe monophylétique
Lygeums partum et leur descendant Echinaria capitata 80% < BP < 100% ; ce groupement
développent a 1’étage semi-aride qui confirme par la présence de Pistacia atlantica, d’autre
part on a les taxons Asphodelus microcarpus, Plantago, Medicago qui présentent une
formation du matorral dégradés avec des especes post culturales des pelouses qui indique une
action anthropique ; a ce sujet QUEZEL (1976), souligne que les foréts méditerranéennes se
rapportaient aux matorrals et se rencontrent aux étages arides, et semi-arides et recouvrent de
vastes étendues, en Oranie et sur les monts de Tlemcen, un peuplement particulier occupe une
place importante dans les phases dynamiques de la couverture végétale, les formations

végétales sont représentées essentiellement par les matorrals dégradés.
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> Le cladogramme 04 : (Station de Sidi-Djilali)

Cet arbre phylogénétique compose 60 especes de la station Sidi-Djilali.

e Clade 01 :
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T
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% Scabiosa_stellala_ {Rosa_stellata)
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15
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3
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Ce clade compose par 31 especes ; ce groupement végétale constituée par des espéces
herbacées thérophytiques telles que Papave rhoeas, Bellis annus, Medicago orbicularis ; qui
présentent une formation des especes post culturales des pelouses indique 1’anthropisation
dans cette région, dans ce cas BARBERO et al (1990) constatent que I’anthropisation et le
paturage enrichit le sol en nitrates en favorisant ’installation des especes rudérales ; d’autre
coté on remarque une forte diminution dans les valeurs de bootstrap BP < 41%, excepté pour
le groupe morphotype reseda qui sont des herbacées a petites fleurs odorantes appartenant de
la famille Résédacées ; et le groupe monophylétique Atractylis cancellata et leur descendant
Scabiosa stellata de BP= 99% ; ces espéces sont morphologiquement similaires I'une a l'autre,

car leur valeur de bootstrap est robuste.
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e Clade 02 :

et ——— ¥y
e Atractylis_humilis

! _|: Chrysanthemum_congnarnism
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Ce clade présente 11 espéces, on remarque la dominance de la famille des Astéracées
telles que : Centaurea, Atractylis, Echinops, Chrysanthemumm....; les valeurs de bootstrap
allant de trés faiblement soutenus de 0 < BP < 49% vers moyennement soutenus a
BP=[63-69%)] ; d’autre cotés on remarque aussi la présence des phanérophytes (Quercus ilex,
Juniperus oxycedrus) de taux de similarité trés fort BP=92% sont des taxons xériques,
arborées qui caractérisent le matorral méditerranéen, qui se développent a [’étage
bioclimatique humide, dans ce cas d’aprés ALCAREZ C (1991), le Génevrier oxycedre
constitue le compagnon le plus fréquent du Chéne vert, mais qu'il résiste, mieux que ce

dernier, a la sécheresse et la dégradation, sur les Hauts Plateaux steppiques.

e Clade 03 :

Ajuca_chamaepitys

Fi _|: Broeniis_fubers
Pl Bizcutsla_ suriculata

Ce clade compose de 3 espéces ; les valeurs de bootstrap sont trés faible BP < 24%, ce
groupement formé des espéces annuelles thérophytiques avec le groupe monophylétique
Bromus rubens et leur descendant Biscutella auriculata, ces taxons indique la dégradation

dans cette régions.

e Clade 04 :

Paronychia_ageniea
13 |— Rosmaninus_officinalis

2 especes representent ce clade, Paronychia argentea est une espéce de la famille
Charyophyllacées qui se regroupe avec 1’espece Rosmarinus officinalis de la famille
Lamiacées pour former un groupe monophylétique avec un faible soutenu BP=13% ; les deux
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especes sont des heliophiles qui sont adaptés aux conditions xériques indicatrice le
surpaturage.

e Clade05:

i': Alyssum_campasing_{Tulasioma_fimbeatum_)
B Lanabera_meartima_{Mala_wigands)
Cistus_wllosus
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Zziphora_capitata

Centaunsa_incana
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Plantago_albicans

-
#® B

Sinnpis_anensis

9 espéces regroupent ce clade, les valeurs de bootstrap sont faibles 0%< BP < 35%
sauf le groupe monophylétique Alyssum campestre et leur descendent Lavatera maritima qui
sont & moyennement soutenus BP= 61% ; ce groupement végétale compose des thérophytes
telles que : Avena, Aegilops, Plantago, sinapis... ces taxons nous montrent qu’il y a une
formation de steppisation, dans ce cas FLORET et al (1982) signale que plus un écosystéeme
est influencé par ’homme, plus les thérophytes y prennent de l’importance. Aussi on

remarque la présence de Cistus villosus qui indique des formations ligneuses claires et basse.

CONCLUSION :

La biodiversité des matorrals des monts de Tlemcen se révéle intéressant que ce soit

pour des études écologiques ou phylogénétiques.

D’apres notre syntheése phylogénétique, nous montrent que la région d’étude

représente une diversité des communautés végétales riches et variantes.

On remarque que la station de Hafir est la plus importante, ou le cladogramme de cette
station indique trois partie confirmer la présence d’un gradient physionomique de la
végetation en tres fort collération avec le climat et 1’altitude :

- La premiere partie (a) de cladogramme contient des espéces post culturales des

pelouses méditerranéenne (méso-méditerranéenne).

- La deuxiéme partie (b) de cladogramme contient les especes des matorrals dégradés
appartenant a [’étage thérmo-méditerranéen chauds (Olea europea, Ampelodesma

mauritanicum,..)
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- La troisiéme partie (c) de cladogramme compte les espéces de 1’écosysteme forestier

dans I’étage bioclimatique humide (Quercus ilex, Quercus suber...).

Globalement le cladogramme de la station HAFIR se rattache aux variations des types
biologiques. Ce cladogramme dominé par un taux fort élevé de thérophytie et I’importance

des éléments d’origine méditerranéenne.

Cette flore Oranaise est caractérisée par la prépondérance, par ordre décroissant, des

Asteraceae, Fabaceae et Poaceae,

Cependant, le cladogramme de station de Tlemcen se révéle une formation de matorral
par la présence des taxons arborés telles que Quercus ilex, Olea europea, et des taxons
arbustives basses les principales espéces formant ces groupements sont : Asparagus
acutifolius, Ziziphus lotus... suivie par une dégradation par la présence de Urginea

maritima...

Puis, les cladogrammes des stations de Sebdou et Sidi-Djilali représentent les
matorrals non forestiers par la présence d’une association végétale du Pin d’Alep (Pinus
halepensis) et du Chéne vert (Quercus ilex), avec le romarin (Romarinus officinalis), la
globulaire (Globularia alypum), 1’alfa (Stipa tenacissima) qui se substitue ici au diss

(Ampelodesma mauritanicum).

Cette association représente deux formations :

o Forét claire a Pinus halepensis, pauvre en especes,
o Matorral a Rosmarinus officinalis, globulairia alypum et Stipa
tenacissima.

La présence de I’Ampelodesma mauritanica, Dactylis glomerata dans ce cladogramme

marquent la dematorralisation de la zone d’étude (Sebdou).
La classe Ononido Rosmarinetea BRAUN-BLANQUET (1947) est bien représentée,

la présence de Romarin, du Doum, du Diss enseigne déja sur la manifestation d’une certaine

dégradation qui est, par ailleurs, représentée par des especes comme 1’asphodele.
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CONCLUSION GENERALE.



CONCLUSION GENERALE:

La région de Tlemcen offre un modele d’étude trés intéressent par sa diversité
floristique et syntaxonomique, du moment que les monts de Tlemcen se classe comme 48 éme
point sensible « Hot spot » dans le circum-méditerranéen. Le taux d’endémisme est tres élevé
vue les changements climatiques qu’a vécu la zone a travers I’histoire (glaciation, crise

méssininienne....)

Notre étude s’articule sur une approche phylogénétique, par la méthode de parcimonie
réalisée a I’échelle des matorrals des monts de Tlemcen, sur la base de données moléculaire

(ITS) stockés dans la base de données de génes internationale (Genbank).

Le logiciel gratuit MEGA 0.06 nous a permis de ranger en matrice les fasta des
especes que constitue la flore de la région (TAMURA et al. 2013). Ce traitement nous a
permis d’avoir pour chaque station étudiée un arbre phylogénique dans lequel nous avons pu

suivre 1’évolution de chaque espéce dans son cladogramme terminal.

La zone de notre étude distingue par une diversité floristique composée de 223 especes
répartie en 48 familles. Les familles les mieux représentées sont les Asteracées, les Fabacées,
les Poacées et Lamiacées avec respectivement (18,83%), (11,21%) et (7,62%). Ces quatre
familles détiennent presque 46% de la richesse totale du site. Sur le plan floristique les
conditions de régression (climat, homme) favorisent I’installation d’un endémisme qui
apparait au niveau de ces matorrals a Chamaerops humilis. En outre un certain nombre
d’espéces non endémique (Quecus ilex, Daphne gnidium, Cératonia...) fagonne certains
faciés encore présents en vestige et/ ou en religue (HASNAOUI ; 1998).

Le spectre biologique est typique de I’ambiance bioclimatique méditerranéenne avec
une prédominance des Thérophytes (51,56%), des Chaméphytes (42,61%), les Géophytes et
les Hémicryptophytes représentent avec (9,41%) et alors que les Phanérophytes ne sont que
(7,62%), qui témoignent la présence d’une formation forestiere ou pré foresticre.

Les matorrals a sclérophytes qui rejettent des souches sont plus rares et remplacées
par des Chamaephytes et sont remplacées par des Chamaephytes adaptés aux feux courants et
répétitifs. BARBERO (1995).

L’indice de perturbation (73%) révéle une dégradation du couvert végeétal, dans ce cas
les formations forestieres remplacées par des especes steppiques et herbacées qui sont tres

sensibles et menacées par les actions anthropiques.
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En considérant les types morphologiques, la végétation de la région étudiée est
dominée par les plantes herbacées (83,85%).

Sur le plan chorologique I'élément méditerranéen est partiellement prépondérant
(36%). L’accroissement des activités anthropiques au niveau des versants sud des monts de
Tlemcen (coupes, défrichement, surpaturage, carrieres, incendies), associé aux péjorations

climatiques engendrent des perturbations profondes des formations végétales en place.

A Téchelle de la synthése phylogénétique la topologie des arbres (N.J) ont fait
ressortir a chaque fois des regroupements monophylétiques et polyphylétiques significatifs

d’interactions dépendantes de I’environnement végétatif.

L’¢étude de la structure et de la dynamique a révélé que I’état de dégradation des

matorrals des monts de Tlemcen est assez avancé.
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Fastat format des stations d’étude '

» Fasta format de la station de Tlemcen :
Picris echioides L.

>DQ451730.1 Picris echioides maturase K (matK) gene, partial cds; plastid
AAAATCAATTCTTGCTTCAAAGGGGACGTTTCTTTTGATGAATAAATGGAAATATTACTTTGTCAATTTC
TGGAAATCTTATTTTTACCTGTGGTCTCAACCAGGAAGGATTTATATAAACCAATTATCCAACCATTCCC
TTGACTTTCTGGGTTATCGTTCAAGTGTGCGGCTAAAGCCTTCAATGGTACGCAGTCAAATGCTAGAAAA
TGCATTTATAATTGAAAATGCTATTAAGAAGTTTGAGACTATTGTTCCAATTATGCCTCTGATTGGATCA
TTGGCTAAATCTAAATTTTGTAACACATTGGGGCATCCTATTGGTAAGGCGATTTGGGCTGATTTCTCAG
ATTATGATATTATTGACCGCTTTGGGCGTATATACAGAAATCTTTCTCATTATCATAGTGGATCTTCAAA
AAAAAAGAGTTTGTATCGAGTAAAGTATATACTTCGACTTTCTTGTGCTAGAACTTTAGCTCGTAAGCAT
AAAAGTACTGTACGTGCTTTTTTGAAAAGATTCGGCTCGGAATTATTGGAAGAATTCTTTACGGAAGAAG
AACAAGTTTTTTCCTTGACCTTTCCGAGAGTTTCTTCCATTTCGCGGAGGTTATCTAGAAGGCGGATTTG
GTATTTGGATATTATTTGTATCAATGATTTGGCCAATCATGAATGATTCGTTATGAAACCTTGTATAAAT
TTCATCACTAAATAATACAAAAAATAATGTAAATAATGAAGAGCTAAAAAAATAAATAAAAAAATTATTT
ATTTTGATTCTGAAATGTTGAGGTAGTATGTAGTAAGGATGAAATCAACTGAGTATTCAACCTTTTCTTG
TCTAATGAAGGAACTGAGTTTTAGATGTATACAGAGGGAAAGC

Pallenis spinosa (L.) Cass.

>EF211015.1 Pallenis spinosa voucher Karis 951 (S) PsbA (psbA) gene,
partial cds; psbA-trnH intergenic spacer, complete sequence; and tRNA-His
(trnH) gene, partial sequence; chloroplast
ACGTAATGCTCATAATTTCCCTCTAGACTTAGCTGCTATTGAAGCTCCATCTACAAATGGATAAGACTTT
GGTCTGATTGTATAGGAGTTTTTGAACTAAAAAAGGAGCAATAATGCACTCTTGATAAAACAAGAGGGCA
TTATTGCTCCTTTTTTTTATTTAGTACTATTTGCCTTATATAGTTTCTTTAAAAATAACAAGGGCTTCCT
ATAATTTGGTTCGATCCGCGTGTTTTCTCTTTGTATTCATTTATATTTATATTCTAGGTTTCTATATCCT
TTTCCCAATCTTTTATGAAGTTTTATTTCCAATTCAATTTCAATAGAAAATAGATAAAAATGAAAATTTT
ACTTATTTATTACTTTGATTTCCTTATGCTCCTTTTTTTATGTTAATGGAAAAATAAAGTAATACTAGAT
AATACTAGAGGGGCGGATGTAGCCAAGTGGATCAAGGCAGTGGATTG

Lactuca virosa L.

>LT722640.1 Lactuca virosa plastid DNA containing petB-petD IGS, specimen
voucher M. Cubr 47387 (B), isolate LAC-246
ATAGAGAAGAGATAGCATAGATCTTTTGAATTCATCATTTATCACTTGGGGTAGGAACAATAGTATTTTA
TTGCTACAAGTATGGATTATTGAAAATAATAAGACATGTATTTGGATATTTCCCTTGAACTCCGCAATAT
TTTTTATTTGACATAAATAGTTGAAGGGAATTTTCCGAAGAGAAAATGGATTATGGGAGTGTGTGACTTG
AACTATTGATTGGTCTGTGCAGATATCTGATTATCTGCCACATTTAATTCACAACCAAATGTGTCTTTGT
TCCAACCATCATGTAAGCCCATACAGAGGATAGGCTGGTTCGCTTAAAGAGAATCTTTTCTATGATCAGA
TAGGAATCATGTCATACATGAGCAGGCTCCGTAAGATCTAGTTCACCTAACTTCAGATTGAATTTAATAG
TATACAAATGCATTCATTTCCTCTGCATTGATGCAATCTAGGATACTATCGGAGTGAAAAAAGGGTCTAA
AGAAGAACAGAGGCTAGGCTATATTAGTAACAAGTAAATCCTTTGTGTGTGTTTATAAAAGGTCTCTTTG
GGGATAAACACCAATCATAAGGTCTGAGACGACCCATAAAGCAATTGATCATATCACGATCTATTTTATA
AGCCTACTTGGGTATTGAGTATTTATTTATAAGAACTTAATTTTTTGCACTCGATAGTTTCAACTCGAGA
AAAAAGAATCCAGTAAAATTTTTATTTTACTTACATAAAACCATTCATATATCGTATATGTTCATATATC
GTATATGCGGGTGTCTAGATAACATATATTTTATATGGATTCATTTGTTTCTTTTGATTCTTGCTCGAGC
CGGATGATGAAAAATTATCATGTCCGGTTCCTCCGGGGGATGGATCTATAAGAATTCGCCTATCCCAAT

Inula viscosa (L.) Ait.

>GU817476.1 Dittrichia viscosa isolate 1509 tRNA-Lys (trnK) gene, partial
sequence; and maturase K (matK) gene, partial cds; plastid
GATTTGGGCCGATTTCTCAGATTCTGATATTATTGAGCGATTTGGGCGCATATACAGAAATCTTTCTCAT
TATAATAGTGGATCTTCAAAAAAAAAGAGTTTGTATCGAGTAAAGTATATACTTCGACTTTCTTGTGCTA
GAACTTTAGCTCGTAAGCATAAAAGTAGCGTACGTGCGTTTTTGAAAAGATTCGGTTCGGAATTATTGGA
AGAATTCTTTACGGAAGAAGAACAAGTTTTTTCCTTGACCTTTCCAAGAGTTTCTTCTATTTCSCGAAGG
TTATCTAGAAGGCGGATTTGGTATTTGGATATTGTTTGTATCAATGATTTGGCCAATCATGAATGATTTT
TTATGAAACGTTGTAAATAAAAATTGGATCACTAAAGAATCTAATAAAATAAACAATGAAAAGCYAAARAA



AAAATGATTTATTTCTATTCTGAAAAGTYGATGTAGTATGTAGTAAGGATTMAATTC

Catananche caerulea L.

>EU531675.1 Catananche caerulea isolate assem38.0.1 maturase K (matK) gene,
partial cds; chloroplast
TTTTTTGAGATCCACNTATGATAATGAGAAAAATTTCTGTATATACGCCCANAGCGGTCAATAATATCAG
AATCTGAGAAATCGGCCCAAATCGCCTTACCAATAGGATGCCCCAATGTGTTACAAAATTTAGATTTAGC
CAATGATCCAATCAAGGGCATAATTGGAACAATAGTCTCAAACTTCTTAATAGCATTTTCGATTAGAAAT
GCATTTTCTAGCATTTGACTGCGTACCATTGAAGGCGTTAGCCGCACACTTGAACGATAACCCAGAAAGT
CAAGGGAATGATTGGATAATTGGTTTATATAAATCCTTCCTGGTTGAGACCACAGGTAAAAATAAGATTT
CCAGAAATTGACAAAGTAATATTTCCATTTATTCATCAAAAGAAACGTCCCTTTTGAAGCAAGAATTGAT
TTTCCTTGATACCTAACATAATGCATGAAAGGATCTTTGAACAAGCATAAATTCCCTTCAAAAGCCCTGG
GAAAAACTTCTGCAAGATGCTCTATTTTTGCATAGAAATATATTCGTTCAATAAGGGCTCCAGAAGATGT
TGATCGTAAGTGAGAAGATTGGTTTCGGAGAAAGAGGAAGCCAGATTCATATTCACATACATGAGAAGTA
TATAGGAAGAAGAATAGTCTGTGATTTCTTTTTGAAAAAGAAGAACTGGCTTTCTTTGAATTTGAAGTAA
TAAGACTATCCCAATTATGACACTCATGGAGAAAGAATCTTAATAAATGCAAAGAGGAAGCATCTTTTAT
CCAATAGCGAAGAGCCTGAACTAAG

Centaurea granatensis

>FJ459709.1 Centaurea granatensis clone 13 PsbA (psbA) gene, partial cds;
and psbA-trnH intergenic spacer, partial sequence; chloroplast
TACAAATGGATAAGACTTTGGTCTGATTGTATAGGAGTTTTTGAACTAAAAAAGGAGCAATAGCTTCCCT
CTTGTTTTATCAAGAGGGCGTTATTGCTCCTTTTTTTATTTAGTAGTATTTACCTTACACAGTTTCTTTA
AAAAAAAGAAGGGGCTTTTCTAGTTTGGTTCGATTAGCGTGTTTTATCTTTGTATTAATTTCTATTATAG
GTTTATATATCCTTTTCCCAATCGTTTATGAAGTTTTATTTCCAATTCAATTTCAATCTAAAATAGATAA
AAATTATAATTTTGATTATTTATTGCTTTTATTTTAGAAATAAGAAAGAAATAATATGCTCTTTTTTTAT
GTTAATGGAAAAATAAAATATAG

Tragopogon porrifolius L.

>113647.1 Tragopogon porrifolius L. chloroplast ribulose-1,5-bisphosphate
carboxylase/oxygenase gene, complete cds
ATGTCACCACAAACAGAGACTAAAGCAAGTGTTGGATTCAAAGCTGGTGTTAAAGATTATAAATTGACTT
ATTATACTCCTGAATATGAAACCAAGGATACTGATATTTTGGCAGCATTTCGAGTAACTCCTCAACCTGG
AGTTCCGCCTGAAGAAGCAGGGGCCGCAGTAGCTGCCGAATCTTCTACTGGTACATGGACAACTGTGTGG
ACCGATGGACTTACGAGCCTTGATCGTTACAAAGGCCGATGCTATGGAATCGAGCCTGTTCCTGGAGAAG
AAAATCAATTTATTGCTTATGTAGCTTACCCATTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAACATGTT
TACTTCCATTGTAGGTAATGTATTTGGGTTCAAAGCCCTGCGTGCTCTACGTCTGGAAGATTTGCGAATC
CCTACTGCGTATGTTAAAACTTTCCAAGGTCCCCGTCACGGCATCCAAGTTGAGAGAGATAAATTGAACA
AGTATGGTCGTCCCCTGTTGGGATGTACTATTAAACCTAAATTGGGATTATCCGCTAAAAACTACGGTAG
AGCTGTTTATGAATGTCTTCGTGGTGGCCTTGATTTTACTAAAGATGATGAGAACGTGAACTCCCAACCA
TTTATGCGTTGGAGAGACCGTTTCTTATTTTGTGCCGAAGCTATTTTTAAATCACAAGCTGAAACAGGTG
AAATCAAAGGGCATTACTTGAATGCTACTGCGGGTACATGTGAAGAAATGATGAAAAGGGCCATATTTGC
CAGAGAATTGGGAGTTCCTATCGTAATGCATGACTACCTAACAGGGGGATTCACTGCAAATACTCGCTTG
GCTCATTATTGCCGAGATAATGGCCTACTTCTTCACATCCACCGCGCAATGCATGCAGTTATTGATAGAC
AGAAGAATCATGGTATACACTTTCGTGTACTAGCTAAAGCGTTACGTATGTCTGGTGGAGATCATATTCA
TTCCGGTACAGTAGTAGGTAAACTTGAAGGGGAAAGAGAAATCACTTTGGGCTTTGTTGATTTACTGCGT
GATGATTTTATTGAAAAAGATAGAAGTCGCGGTATTTATTTCACCCAAGACTGGGTCTCTCTACCAGGTG
TTCTGCCTGTAGCTTCGGGCGGTATTCACGTTTGGCATATGCCTGCCCTGACCGAGATCTTTGGGGATGA
TTCCGTACTACAGTTCGGTGGAGGAACTTTAGGGCACCCTTGGGGAAATGCACCCGGTGCCGTAGCTAAT
CGAGTAGCTCTAGAAGCATGTGTACAAGCTCGTAATGAGGGACGCGACCTTGCTATTGAGGGTAATGAAA
TTATCCGTGAGGCTGCCAAATGGAGTCCTGAACTAGCTGCTGCGTGTGAAGTATGGAAGGAGATCAAATT
TGAGTTTAAGCCAGTGGATACTTTGGATCAATAA



Scolymus hispanicus L.

>AF218332.1 Scolymus hispanicus NADH dehydrogenase (ndhF) gene, partial
cds; chloroplast gene for chloroplast product
GATAGTTGGTTGTATTCACCTATTTTTGGAATAATTGCTTGGTCTACGGCGGGATTAACCGCATTTTATA
TGTGTCGGATCTATTTACTTACTTTTGAAGGACATTTAAACGTTCATTTTCAAAATTACAGTGGAAAACG
GAATACCCCCTTCTATTCAATATCTCTATGGGGTAAAGAAGGTTCGAAAATAAGTAAAAAAAACTTTCGT
TTGGTAACTTTATTAAAAATGAAAAAGAATCCACGTCCTTCTTTTTTTTCAAATCAAGTATCTAAAATTG
GTATCCTTATGAATCGGATAATACTATGTTATTCCCACTTGTATTGATTCTATTTACTTTGTTCGTTGGA
TTCGTAGGAATTCCTTTCAATCAAGACGTTGATATATTATCCAAATGGTTAACCCCGTCTATAAATCTTT
TACATAAAAATTCAAACAATTCCATAGATTGGTATGAATTTTGTAAAGATGCAATTTTTTCAGTCAGTAT
AGCCTCTTTCGGGATATTTATAGCATTTTTTTTATATAAACCTGTTTATTCATCTTTTCAAAATTTGGAC
TTCATTAATTCATTTGTTAAAATCGGTCCTAATAGAATTTTTTATGACAAAATAAAAAATGCTATATATG
ATTGGTCATATAATCGGGGTTACATAGATGCCTTTTATGGAACATTCTTAATTGCGGGGATGAGAAAATT
GGCCAACTTCGCTCATTTTTTTGATAGACGAATAATTGATGCAATTCCAAATGGAGTTGGTCTTATGAGT
TTCTTTATAGCAGAGGTTATTAAATCGGTAGGGGGTGGGCGTATTTCTTCTTATTTGTTCTTTTATTTTT
CTTATGTAGCAATTTTTTTATTAATTTACTACTTTTTCAATCTTTGA

Bellis sylvestris L. (Bellis rotundifolia)

>AF492656.1 Bellis rotundifolia from Spain internal transcribed spacer
5.83 ribosomal RNA gene, and internal transcribed spacer 2, complete
sequence
TCGAAACCTGCAAAGCAGAACGACCCGCGAACATGTTACAACAACCAAGCCATGATGGGTCGGGTGTAAG
TTCGATCCTCGTGGCACACCGTCGATGTGCGTCTTTGATGCCCATTAGGGCTTCTTGGTCGTTACATTGA
CGTAACAAAACCCCGGCACTGGATGTGCCAAGGAAAATAAAATTTAAGAATGGCTCGTTCCATGAAGCCC
CGTTCGCGGTGTGCTCATGGAGCGTGGCTTCTTTATAATCATAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGG
CTCACGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCG
AGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTCGGTTGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGC
GTCGCCCCCATCATCCCATCCTTGTGATGCTTTGATGGGGGCGGATACTGGTCTCCCGTTTATCACTGAG
CGGTTGGCCAAAATAAGAGTCCCATTTGACGGGCACACGACTTGTGGTGGTTGAAAAAACCGGAATCGTG
TCGTGTGTCTGGATGAAAGGGTGCATCTTTAAAGACCCAATGTGTTGTCATGTGATGACGCTTCGA

Atractylis carduus

>AY772276.1 Atractylis carduus tRNA-Leu (trnlL) gene and trnL-trnF
intergenic spacer, partial sequence; chloroplast
TGATAACTTTCAAATTCAGAGAAACCCTGGAATTAATAAAAATGGGCAATCCTGAGCCAAATCACGTTTT
CCGAAAACAAACAAAGGTTCAGAAAGCGAAAATAAAAAAGGATAGGTGCAGAGACTCGATGGAAGCTGTT
CTAACGAATGGAGTTGATTGTCTTACGTTGGTAGAGGAATCAATCCTTCTATCGAAACTTCAGAAAAGAT
GAAAGATAAATCTGTATACATAATACAGAAGAATTGTTGTGAATCGATTCCATATTGAAGAAAGAATCGA
ATATTCATTGATCAAACCATTCACTCCATAATCTGATAGTTCTTTTGAAGAACTGATTAATCCGGCGAGA
ATAAAGATAGAGTCCCGTTCTACATGTCAATACCGGCAACAATGAAATTTATAGTAAGAGGAAAATCCGT
CGATTTAAAAAATCGTGAGGGTTCAAGTCCCTCTATCCCCAAAAAGACCATTTGACTCCCTAATTATTTA
CCGGATCCTTTTTATTTATTTTATCCTTTTTTCGTTAGCGGTTCAAAATTCCTTATCTTTCTCATTCACT
ACTCTTTATACAAATGGATCTGAGCGGAAATGCTGTTCTCTTGATATATATGATACATGTACAAATGAAC
ATCTTTGAGCAAGGAATCCCCATTTGAATGATTCACGATCGATATTTTTATTCATACTGAAACTTACAAA
GTTGTTCTTTTGTTTTGACAAATTATAGGACCTGGATGAGGCTTTGTAATACCCTTTCAATTGACATAGA
CCCAAGTTATCTAGTAAAATGAAAATGAGGATGAGACATTAGGAA

Atractylis humilis L.

>HG324301.1 Atractylis humilis satellite DNA locus HinfI, clone 11
TAACTTTTGCTACGGGAGTCCGTTTCAGGCCCACGAACTATCAAAACGAAGCAATGGACGTTATGCACGT
TTCCAGCATTTCAGATTCTTGAAATCAAACATTATCCGGCGACAATCCGGTAAATTGCATTTCGTACGTT
CTTCGGCTTTTCGAATGGATGGCCGCAGTAGTTTGTGGCACGGGAGGGGTTTTCTTCAGGTTCTTTCAGG
CACAAACCTACTCATTAACATTATGGAGGGCCCCCGTAAATTTTCCGAAGAGTCGCCAAGGGATTCTCCG
GATGTGTCCGGACGAGGCTAACAAAGTGTACCCCCGTTGGTGTCTGGGCAAAAACATTAAACGACCT


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/AF492656.1

Ballota hirsuta Benth

>JN680359.1 Ballota hirsuta internal transcribed spacer 1, 5.8S35 ribosomal
RNA gene, and internal transcribed spacer 2, complete sequence
GTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGAAACCTGCAAAGCAGACCGCGAACACGTTCACAA
CAACCCCGGCGCCGCGGGTCGTGGGGGCAACCCCCTGCCCGCGGCACCGAACCCLCGLCGGLGTGLGLGLT
CGCGCCGCGCCGTGCGGGCTAACGAACTCGGGCGCGGCATGCGCCAAGGAAAACACAATGGAGCGTTCCC
CTCCCCTCCTCGGCCCGTTCGCGGGGCGACGGGGAGCGAGGGATGCCCTATCGAATGTCTAAACGACTCT
CGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCA
GAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGCCGAGGGCACGTCTGC
CTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCCCCCTCCCCCGCGGEEGETGGGEGGCEGGAGATTGGCCCCCCGTGLG
CGCCACAATCGCGCGCGGCCGGCCCAAATGCGAATCCGCCGTCGACTCACGTCGCGACCAGTGGTGGTTG
AACCCTCAACTCGCGTGCTGTCGCGCTCCACGGAGTCGTCGGTCCGGAAACAGCAACATAACCCAACGGC
GCGAGCACGCATCGCGCCCACGACCGCGACCCCAGGTCAGGC

Salvia verbenaca (L.)

>KJ584182.1 Salvia verbenaca isolate 67 internal transcribed spacer 1,
partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete sequence; and internal
transcribed spacer 2, partial sequence
TCGAAACCTGCAAAGCAGACCGCGAACACGTGTTTAACACCGACCGACGGCGCACGGCGCGGGGGCGACC
CCCGCCGTGCCTCCGTCACCCCCGCCCGTGCGATCCCTCGGGTCGCGCGGCGCGGGCTAACGAACCCCGG
CGCGGAATGCGCCAAGGAAAACTAAACGAAGCGTCCTCCCCCCCGCGCCCCGTTCGCGGAGTGCGCTGGG
GTGTCGGACGTCTATCAAATGTCATAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGA
ACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTT
GCGCCCGAAGCCATTAGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCCCCACCATGT
GCGGGGGGGCGGATACTGGCCTCCCGTGCGCCCCGGCGCGCGGCTGGCCCAAATGCGATCCCTCGGCGAC
TCATGTCACGACAAGTGGTGGTTGAAATCTCAATCTCTTGCGCCGTCGTGCCACTGCGTCGTCCGTACGG
GCATCCATCAACGACCCAACGGTGGGGGTGCCTCGCAGCGCCCCGACCTTCGACCGC

Sideritis montana L.

>KF529771.1 Sideritis montana isolate SN-6 tRNA-Leu (trnlL) gene, partial
sequence; chloroplast
GACTTAATGATAATTAAATTGAGCCTTATTGTGGGAAACCTACTAAGTGATGACTTTCAAATTCAGAGAA
ACCCCGGAATTAATCAAAATGGGCGATCCTGATCCAAATCCTGTTTTTCAAAACAAAGGTTCAAAAAACC
AAATAAAGGATAGGTGCAGAGACTCAACGGAAGCTGTTCTAACAAATGGAGTTGACTGCGTTGGTAGAGG
AATCCTTTTTACGGAAACTTCAGAAAGGATGAAGGATAAACGTATCTATCGAATACTATATCAAATGATT
AATGATGGCCCGAATCTGTATTTTTTAATATGAAAAATAGAAGAATTGGTGTGAATTGATTCTATATTGA
AGAAAAAATCGAATATTCATTCATCAAACCACTCACTCCATAGTCCGGTAGATCTTTTAAAGACCTGATT
AATCGGACGAGAATAAAGATAGAGTCCCATTCTACATGTCAATACTGGCAACAATGAAATTTATAGTAAG
AGGAAAATCCGTCGACTTT

Thymus ciliatus Desf. (Andrias davidianus)

>JZ574201.1 ADT-1012 Chinese giant salamander (Andrias davidianus) thymus
cDNA library Andrias davidianus cDNA 3', mRNA sequence
GACAAGCGCAGTAGCCGTCAGCGCGGAGTGCGTAGATGTTTGTTTGTATAGGGGTCAAGCGTGGGATAGA
GCGCAGAGTATGGAGGTAGACTACAACCCCATTGATTTGCCCATTAACTCTGGATTTGAAGAAGATTCAG
ACTTTAAGGATTTTGAGGGAGTTGATGTGAAAGACATGCGACTAGAAGCAGAAGCCGTTGTGAATGATGT
TTTGTTTGCTGTCGGCAACATGTTTGTTTCTAAAAATCTGCCTTGTGCCGTGGATGTGGCATACATCAAT
GTGGAGATCAGGGAAGGCACCAGATACTGCTTGGAGCTAACAGAAGCTGGGCTCAGGGTGGTGGGTCATG
CTTTCGACCATGTAAATGATGATTCACAGACTCAGTATCACGAGACAGTGTATTCCTTGTTGGACTCTCT
CAGCCCAGCATACCGCGAGGCATTTGGAAATGCACTGTTACAAAGACTGGAAGCCTTGAAAAGAGATGGA
CAGTCTTGACCGTGTATTCTACCATGAGTTTTAGTTCTTGGTTGTTGCCGGCAGGTACTTTTAAGCATGA
GGCTTTGGTACTTCACTTGCAAATGAAGTTTGACATGTATTTTCAGCTTATGCTCCTCATTCACAAAGCA
GTATTTAGTTGTAATGTGTTGCTGTTAAATTCACTAAGCTTTGTGGATCACTTTCTCTACTATGAGCAAA
AATAAGTATATGGCTGTGCATGTCCACCTATGTGGCACCGTAGGGATATGTCAAGAGTATATTCTGATAA
TGGGTTAGTTTCTAACATAAGAGTACAAGTTCCTCAGCAGAAGTAAAAACCTGCATACTGTCTGAATCAT
CCAATTTGAGGCTGAGCTTGCTTGCTTTTGACACTCGCTGTCTTTTTGCCAAAACCAAGCAGTGTCCATT
GTTTACATTAAGGAGCTTTCATTTGAAGTTACCAGCAACAAAGTAGTTTTATACATTGAATTC



Marrubium vulgare L.

>U78695.1 Marrubium vulgare NADH dehydrogenase (ndhF) gene, chloroplast
gene encoding chloroplast protein, partial cds
GTGGATTTTACCTTTCGTTCCACTTCTAGTTCCTATATTAATAGGAGTGGGACTTGTTCTTTTTCCTACA
GCAACAAAAAATCTTCATCGTCTGTGGGCTTTTCCAAGTATTTTATTGTTAAGTATAGTCATGATTTTTT
CCACGAATATGTCTATTCAGCAAATAAATAGTAGTTATATCTATCAATATGTATGGTCTTGGACCCTCGA
TAATGATTTTTCTTTAGAATTTGGCTGCTTGATTGATCCGCTTACTTCTATTATGTTGATGCTAATCACT
ACTGTTGGAATTATGGTTCTTATTTATAGTGATAATTATATGGCTCACGATCAAGGATACTTGAGATTTT
TTGCTTATATGAGTTTTTTCAGTACTTCCATGTTGGGATTAGTTACTAGTTCCAATTTGATACAAATTTA
TATTTTTTGGGAATTGGTTGGAATGTGTTCCTATCTATTAATAGGGTTTTGGTTCACACGACCTCTTGCG
GCAAATGCTTGTCAAAAAGCGTTTGTAACCAATCGTGTAGGGGATTTTGGTTTATTATTAGGAATTTTAG
GTTTTTATTGGATAACAGGTAGTTTTGAATTTCGAGATTTATTCGAAATACTCAATAACTTGATTTATAA
TAATGAAGTCAACTTTCCATTTGTTATTTTGTGCGCTGCTCTATTATTTGCTGGCGCAGTTGCTAAATCT
GCACAATTTCCCCTTCATGTGTGGTTACCTGATGCTATGGAAGGACCCACTCCTATTTCGGCTCTTATAC
ATGCTGCTACTATGGTAGCGGCGGGGATTTTTCTTGTAGCTCGCCTTTTTCCTCTTTTCCTAGTTATACC
TTATATAATGAATTTAATTGCCTTGATGGGCATAATTACACTATTATTAGGAGCTACTTTAGCTCTTGCT
CAAAAAGACATTAAGAGGAGTTTAGCTTATTCAACAATNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNTTCGCTCTAG
GAATGGGGTCTTATCGAAGTGCTTTATTTCATTTGATTACTCATGCTTATTCCAAAGCATTATTATTTTT
GGGGTCCGGATCCGTTATTCATTCAATGGAAACTCTTGTTGGTTATTCTCCGGATAAAAGTCAGAATATG
GTTCTTATGGGTGGTTTAACAAAACATGTACCGATTACCAAAACCTCTTTTTTATTAGGTACACTTTCTC
TTTGTGGTATTCCGCCGCTTGCTTGTTTTTGGTCAAAAGATGAAATTCTTAATGATAGTTGGTTGTATTC
GCCGATTTTCGCAATAATAGCTTGGGCCACGGCAGGGNNNNCAGCATTTTATATGTTTCGCATTTATTTA
CTTACTTTTGAGGGGCATTTAAACATTCATTTCAAAACTTATAGTGGCAAGGAAAATACCTCTTTCTATT
CCATATCCATATGGGGTAAAGGGTACTCAAAAAGAATTAACCAAAATTTTGATTTATTAAGAAATGAAAG
TTCTCCTTTTTGTTGGAAAAAGACATGTCGAAGTGATGAGAATGCAAGAAAAAAGGGGGAGGGGCGLCCCT
TTTATTAATATTCGACATTTTGATAATCAAAAGTCCTTTTTCTATCCTTATGAATCCCCGAATACGATGT
TATTTGCTTTACTTCTATTAGTCCTATTTACTTTATTTGTTGGATCTATAGGAATTCCTTTTAATCAAAA
AGGAGCAGATTTGGATCTATTATCCAAATGGTTAGCTCCGTTTATTAACCTTTTACATCAAAAGTCAAAG
GATTCGTCAAGTTGGTATGAATTTTTTCAAGATGCCCTTTTTTCAGTTAGTATAGCTTATTGTGGAATAT
TTCTAGCGTCTTTTTTATATAACCCTATTTATTCATCTTTCAAAAATTTTCACTTACTAAATTCATTTGT
CAAGTTAGGTCCGAAAAGAAAACATTTGGATAAAATTATAAACGCCCTATATGATTGGTCATATAATCGT
GCTTATATAGATTCTTTTTATACAATATCCTTTGCCAGGGGGGTAAGGGAATTGGCCCAATTAACACATT
TTTTTGATAGACGAGTAATTGATGGAATTACGAATGGAGTTGGTGTCATGAGTTTCTTNNNN

Adonis dentata (Adonis palaestina)

>AF188061.1 Adonis palaestina clone ApBDY8 isopentenyl
pyrophosphate:dimethyllallyl pyrophosphate isomerase mRNA, partial cds
ATTCATCTTCAGCAGCGCTGTCGTACTCTTTCTATATCTTCTTCCATCACTAACAGTAGTCGCCGACGGT
TGAATCGGCTATTCGCCTCAACGTCAACTATGGGTGAAGTCACTGATGCTGGAATGGATGCTGTTCAGAA
GCGGCTCATGTTCGACGACGAATGTATTTTGGTGGATGAGAATGACAAGGTCGTCGGGCATGATTCCAAA
TACAACTGTCATTTGATGGAAAAGATAGAGGCAGAAAATTTGCTTCACAGAGCCTTCAGTGTTTTCTTGT
TCAACTCAAAATATGAATTGCTTCTTCAGCAACGATCCGCCACAAAGGTAACATTCCCGCTCGTATGGAC
AAACACATGTTGCAGTCATCCTCTCTTTCGTGATTCCGAGCTCATAGAAGAAAATTATCTCGGTGTACGA
AACGCTGCACAAAGAAAGCTTTTAGACGAGCTAGGCATTCCAGCTGAAGATGTCCCAGTTGATGAATTTA
CTCCTCTTGGTCGCATTCTTTACAAAGCTCCATCTGACGGCAAATGGGGAGAGCACGAATTGGACTATCT
CCTATTTATTGTCCGAGATGTGAAATACGATCCAAACCCAGATGAAGTTGCTGATGCTAAGTATGTTAAT
CGCGAGGAGTTGAGAGAGATACTGAGAAAAGCTGATGCTGGTGAAGAGGGACTCAAGTTGTCTCCTTGGT
TTAGATTGGTTGTTGATAACTTTTTGTTCAAGTGGTGGGATCATGTAGAGCAGGGTACGATTAAGGAAGT
TGCTGACATGAAAACTATCCACAAGTTGACTTAAGAGGACTTCTCTCCTCTGTTCTACTATTTGTTTTTT
GCTACAATAAGTGGGTGGTGATAAGCAGTTTTTCTGTTTTCTTTAATTTATGGCTTTTGAATTTGCCTCG
ATGTTGAACTTGTAACATATTTAGACAAATATGAGACCTTGTAAGTTGAATTTGAGGCTGAATTTATATT
TTTGGGAACATAATAATGTTAA



Allium nigrum L.

>KP881227.1 Allium nigrum voucher GD4412 internal transcribed spacer 1,
partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene and internal transcribed spacer
2, complete sequence; and 28S ribosomal RNA gene, partial sequence
TCAGTTTCGTAGGTGCGGAAGGGATCATTGTTGAGTTCATTTTGAATGGATTGAGAAGATATAGTTTTGC
CCATCTAAAACAAGGTAGTAGTGTTTTATATTTGATCTTTGAGATGGAATTCCTTTTGTTGCATTCACCT
TGTTTTCTTCGAAGTAAAAGAAGGAGATGAGAATTATAAGAATGACATGATTTATGCCAAGGATAGCTAT
TGCTGAAGTGTAATGCCTTATTATGGTTTATGCCAAGGTTACTCTGCAAAGCGTTTGAATGACTCTCGAC
AACGGATATCTTGGCTCTCGTGATGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGGCATTTGGTGTGAATTGCAGAAT
CACGCGAACCATCTAGTCTTTGAATGCAAGTTGCGCTCGAGACCATTGGGTCAAGGGCATGTATGTTTGG
GTGTCTTGCAATCGTGTCATTATGAAAACCAACTATCTTAAATAACAAGATTAGCTAACGGTGGATGTGG
AAATTGGCCCTCCGTTCTTTTGGTTTGCGGTTGGTCTAAATGATGGTTGTCGCTAGGCTTTCACATGGTG
AATTGTGAATAGAGTCAACGCATTAAATATCTTGCTGTGTACATGACTTCTAGCCCTGTTGTATAATAAT
TGAAACCATTATCAATTTTTACGTGATTCGTAAGCTTGAACCATGACCTCAAAATCATGCGGGGCCACCC
GTGAKTTTAAGCATTCAAG

Ammoides verticillata (Ammoides pusilla)

>HE602482.1 Ammoides pusilla genomic DNA containing psbA-trnH IGS, specimen
voucher Ait Lafkih, M. 245
AACTTCCCTCTAGACCTAGCTGCTGTTGAGGCTCCATCTACAAATGGGTAAGGCTGAGTTTTAGTATATA
CGAGTTTTTTTTTGAAAAATAAAAAAAAAAGGAGCAATAACCTCTTTCTTGTTTTATCAAGAGGGCGGTA
TTGCTCCTTTTTTTTTTTATTTTTTAAGACTTTTTAGATAAAAAAGATTTTTGAATGATCAAAATTGGCG
GGGCGTTGGTGGGGCGGATGTAGCCAAGTGGATCAAGG

Anagallis arvensis L.

>KT948628.1 Anagallis arvensis 5.8S ribosomal RNA gene, partial sequence;
internal transcribed spacer 2, complete sequence; and 28S ribosomal RNA
gene, partial sequence
ATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGCCGAGGGCACGTCTGCCT
GGGCGTCTCACAACGCGTCGCCCCCCACCCTTTCGTGGAGGGGGCGGATACTGGCTCCCCGTACGCCCCG
CGTGCGGTCGGCCTAAAAGCGAGTCCCGACGATCGAAGTCGTGGCAATTGGTGGTTGTAAAATGCCGTTT
CTCTTTGTCGCGTGCTTCCTTCGGTATGGTTGGCTCCCTGACCCTGAAGCTCCATGCATTTGGTGCCTCG
ATCGCGACCCCAGGTCAGGCGGGATTACCCGCTGAGTTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGAAAAGAAACT
AACAAGGATTCCCTTAGTAACGGCGAGCGAACCGGGAAGTGCCCAGCTTGAAAATCGTGCGGCCTCGGCC
GTTCGAAT

Arisarum vulgare

>EU193577.1 Arisarum vulgare isolate Al29 maturase K (matK) gene, partial
cds; chloroplast
GATCTAAACAACAACACTTCCTATATCCGCTTCTCTTTCAAGAGTATATTTACGCACTTGCTCATGATCA
TGGTTTAAATGTAAATGGTTCAATTTTTTATGAACCCGCGGAGATTTCAGGTTATGACAATAAATTTAGT
TCATTACTTGTGAAACGTTTAATTACTCGAATGTACCAACAGAATTATTTGATCAGTTCTGTTAATGATT
CTAAACAAAATAGATTCATTGGGCATAACAATAATTTTTATTCTCAAATGATATCAGAGGGTTTTGCTGT
CATTGTGGAAATTCCTTTCTCATTGGGATTAGTATCTTCCCTCGAAGAAAAAAAAGAAATACCAAAATCT
CAGAATTTACGATCTATTCATTCAATATTACCATTTTTTGAGGACAAATTATCACATTTAAATTGTGTAT
CAGATATACTAATACCCTATCCCGTACATCTAGAAATCTTGGTTCAAATTCTACAATGCTGGATACAAGA
TGTTCCCTCTTTACATTTATTACGATTCTTTTTTCACGAATATCATAATTGGAATAATCTCATTACTCCA
AAGAAANNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNTCGAACACATTTCTATGAAAAAATAGAACAACATCTCGTAGTACTTTGTTGTAATGAT
TTTCAGAAAACCTTATGGTTGTTCAAGGATCCTTTCATGCATTATGTTAGATATCAAGGAAGAGCAATTC
TGGCTTCAAAAGGGACTCATCTTCTGATGAAGAAATGGAAATATTACTTTGTCAATTTTTGGCAATGTCA
TTTTCACTTTTGGTCTCAACCCAGTAGGATCCACATAAACCAATTCTCAAATTTTTCTTTCTATTTTCTG
GGTTATCTTTCAAGTGTACCAATAAATCCTTCAGCAGTAAAGAGTCAAATGCTAGAGAATTCTTTTTTAA
TAGATACTGTTACTAAAAAATTCGAAACTATAGTTCCAATTATTCCTATAATTGGATCATTGTCAAAAGC
TAAATTTTGTAACGTATCGGGGAATCCCGTTAGTAAGCCAGTTTGGGCCGATTTGTCAGATTCTGATATT
ATCGATCGATTTGGTCGGATATGTAGAAATCTTTCTCATTATTACAGTGGGTCTTCAAAAAAACAGAGTT
TGTATCGAATAAAGTATATACTTCGACTTTCATGTGCTAGAACTTTGGCCCGTAAACATAAAAGTACGGT
ACGCGCTTTTTTGCAAAGATTAGGTTCAGAATTTTTAGAAGAATTCTTTACGGAAGAAGAAAAAGTGCTT



TCTTTAATCTTACCAAGAATTTCTTATCCTTTTCATAAGTTATATAGAGAACGCATTTGGTATTTGGATA
TTATTCGTATAAATGACTTGGTGAATCATTTATGATTCATTAGTCATAAAACCATGTAAATGAAATAGAA
TAGAAACTCCAATTCTCAAGAGAGAAAAAATGTCAGTCATTTTCATTCTGAAATGCCCATGCAGTAATGG
TTGAATCAACTGAGTATTCAAGTTTCTTAGACTTTCTTTTCGGGATCTAATCTAAGTTTTAGATGTATAC
ATAGGGAAAGTCGTGTGCAATGAAAACTGCAAGCACTTGACTTATTATACT

Aristolochia longa L.

>EU531587.1 Aristolochia fontanesii isolate assem26.0.2 RNA polymerase
(rpoCl) gene, partial cds; chloroplast
TAAGCCATATCTTGAGTTGGCAAAGAAGGGAAGATTTCGCGAGACTTTACTTGGTAAACGAGTCGATTAT
TCGGGGCGTTCCGTCATTGTTGTGGGCCCTTCGCTTTCATTACATCGATGTGGATTGCCTCGAGAAATAG
CAATAGAGCTTTTCCAGACATTTTTAATTCGTGGTTTAATCAGACAACATCTTGCTTCCAACATAGGGAT
TGCTAAAAGTAAAATTAGGGAAAACGAACCCATTGTATGGGAAATACTTCAAGAAGTTATGCAGGGGCAT
CCCGTATTGCTGAATAGAGCACCCACCCTGCATAGATTAGGCATACAGGCGTTCCAACCCATTTTAGTGG
AAGGACGTGCTATTTGTTTACATCCATTAGTTTGTAAAGGATTCAATGCAGACTTTGATGGGGATCAAAT
GGCTGTTCATGTACCTTTATCTTTTGAAGCTCAAGCAGAGGCTCATTTACTTATGTTTTCTCATATGAAT
CTCTTGTCTCCAGCTATTGGCGATCCCATTTCCGTACCAACTCAAGAATGGCCT

Asparagus acutifolius L.

>JX574486.1 Asparagus acutifolius voucher A. Marrero s.n. trnD-trnT
intergenic spacer, partial sequence; chloroplast
TATTTTTCTTGTTTCATAAGTAAGAACATTCTACTTGTCATGTTGTAACGTAACAGATACACGAATGATA
TAGTAATATCATATCTACATAAACACAGACTTTAGTGAGAATGATGCAGATTATTAGTAAGGAGTTATTT
TTTATTTTATTGGTAAAATAAAAATAGAAAATCAATCTTTCAATGAGATGAGAAAAAAAAATATATAGAT
AGAGTAAAAAAATAGACCCTTTTTCTTTATTTCTACATTTCTACGTATACCGATCAGGCATTTCTTTTTC
TTTTCTCTAGGACAAATTGGTTATATTATACTCATAGAGCGGTGAATTTTTGGGCCGAGCTGGATTTGAA
CCAGCGTAGACGTGTCGCCAACGAATTTACAGTCCGTCCCCATTAACCGCTCGGGCATCGACCCAGGAAG
AATTCATTCTAGGCTTATTGATAATCTATGATCAACTTCCTTTCGTAGTACCCTACCCCCAGGGGAAGTC
GAATCCCCGTTTCCTCCTTGAAAGAGAGGTGTCCTAACCACTAGACGATGGGGGCATATCCGCCCGACCG
TCATCATACTATGATGATAGTATGAACAGTTTTTTGGAATTGTCAATATAATCTAATGGTATCGCTAGAT
CCGAAGAGTCTTTCTATGTTATGATTCTATAAAATTAGAACATTTTTTTTTTTTTGATGCTTCATTCATG
AAGCATCCCATACTATTCGATATAACGAAAGGAAGTCTAGGATTCCTTCAGTTCAGGCAATGATTGGCCC
GAAAGAAAAGGGGTATGGGGGGTAAAACCTCATTTAATTTCATTTAATTTCTTCAATTTCCACTCATTGC
TTACTTTCTCGTTCAAATAAAATATGATATATCTATCACTATCTCATACTAAGCCAGAAAATTCAAAAAC
GAGAAAAATTTTACCCACTTTTTTCTTCTATTATGAGTCTACTGCATATATACATATATGTAGTAGACTC
ATAATAGAACA

Asparagus stipularis Forsk.

>AB177730.1 Asparagus stipularis chloroplast petB gene, intron
GGGTCTCAACAAGAGAATTCCTATCAATAGTAAAACAAGAGTCGATCTACATTACGCACAAAAAAAAANC
AACAAATTAAATAACAAACAAAAATAGGAAAGAGAAAATTCAAGAGGCCTGTAACGAGCAACATAAAGAA
AGACGAATGAGCTAACTTGATATTTTTAGCATTATCATCACAAAGAAGAGATTCCGGATTTTTTTTTATT
ACTTCCTATCTTGGGGACAAATCGAATCACGTGGCTAATAAGTTTTGAACTTTCTATTACATATCCGGTG
AAATCAGTATTTGTGTGTTTC

Asphodelus microcarpus (Lupinus microcarpus)

>AY618504.1 Lupinus microcarpus var. microcarpus tRNA-Leu (trnlL) gene,
intron; chloroplast
AATTGGATTGAGCCTTGGTATGGAAACTTACCAAGTGATAACTTTCAAATTCAGAGAAACCCTGGAATTG
ACAATGGGCAATCCTGAGCCAAATCCCGTTTTTTCGCAAAAACAAAGAAAAGTTCAGAAAGCGAAAATAA
AAAGGATAGGTGCAGAGACTCAATGGAAGCTGTTCTAACAAACGGAGTTGCCGACATTTACTTTCGTATT
GGGTTAGGAAAGGAATCCTTTCATCGAAATTTTGTAAAGGATCAAGAATAAACGTATATACATATATACG
TATATTTACTGAAATATTATTTCAATTGATTAATAAAGACTGAAAATCTCTGTTTATTGAAAGAGTAATT
GAATATTGATTGATCAAATCATTCATTCCATGATAATCTGATAGATCTTTTTAAGAGCTGATTAATCAGA
CCGGAATAAAGATAGAGTCCCATTCTACATGTCAATACCGACAACAATGAAATTTAGAGTAAGAGG



Ampelodesma mauritanicum (Thesium mauritanicum)

>KP318976.1 Thesium mauritanicum isolate D. L. Nickrent 5193 tRNA-Leu
(trnL) gene, partial sequence; trnL-trnF intergenic spacer, complete
sequence; and tRNA-Phe (trnF) gene, partial sequence; chloroplast
GGAACTTACTAAGTGATAACTTTCAAATTCAGGGAAACCTTGGAATTAATAAAAATAGGCAATCCTGAGC
CAAATCCGGTTTTACGAAAATGCGTGTGGTAGGGGCTTATGAAAACGATAATCGAATAAAAAAAGGAARAA
GGGTAGGTGCAGAGACTCAACGGAAGATGTTCTAACAAATGGAGTTGCTTGTCTTTTGCCGGTATAAGAA
TTCAATTCTTACGTCGAAAGGCCATAAAAGAGAAATCGATAGATATTATACATAAGTACATTAAGTAGAA
GTCAAGTACTGAAATAAAAAAAATGATTAATGACGACTTGAATCTTTCTTTTTTTAGATAAAAAATAGAC
AAATTAATAAGTTAAAAAAAAAAAAATCGAATAGTAATTGATGAAATCATTTACTCCAGAGTCCGATAGA
TTCATTGGGCAAGAATAAAGATAGAGTCCCGTTATACATATCAATACCGATAACAATGAAATTTATAGTA
AGAGGAAAATCCGTCGACTTTAGAAATCGTGAGGGTTCAAGTCCCTCTATCCCCATTATTCCCAAAAGAG
CCGAGTTTCTTTGATTCCTTAATTCTTTATCTTTTTTATCCTATTTTCTGTTTTCGTTACCGGTTCTAAA
TTCGTTCTATTTTACATTTACTCGACTCTTTCACAAACGGATCCGAGCAGAATTTTTTTTTTTATTTTTT
GTGATATTGATATATAGATAATACACGTGGAAATGAACATCTTTGAGCAAGAAATTTCCATTTGAATGAT
TCACAGTTCATATCAGTACTCATATTGAAACTTAAAAAGTTTTCTTTGTTTTCTTTTTGAAAACACAAAA
AATTCCCTGGACTGAATACGCCTTTGTAATTCAAAATTATTTATCCTTTTAATTGATAATTGACATAGAC
TCAAGTCATCTAGTAAAATTAAAATGGCGTCACGAATGGTCGGGATAGCTC

Avena sterilis L.

>KT452970.1 Avena sterilis voucher Liu 313 NADH-plastoquinone
oxidoreductase subunit 1 (ndhA) gene, intron
TAAAATAAAATAGATGGCAAAGTCCTAAATTAGACCAAAGTAATTCTGTCTGCTAGAATAAGAAAAAGAG
CTTCTGAATTGATCTCATCCTTTATAATATAATAAATTTATTTCTTTCTTCAGTAATAACTTAATCTTGG
AATAAAATACTTGTTATAGGAATTAAATTAATAAATGAAAAGATTTGGGTATTAGTTCATAAGGAATTCT
CTATGAATAGAGGAAGGAAATAATTCCAATTTTTTTGTATTGCACTCCACATCTTTTGTCCTACTCTTCT
TTCCCTAGGTAGGGGGTATTTAAAATTAAAAAGAAAAAAAAAAGGGGTAAAGGGTTAATTCGTTCTTTAT
AGCCATTTCCTTAACAAGTGAATGGGAACATACTCTGGATCGGAATACGAAGAAAGTACTACTTGATAAT
TTCCACTAATTTCAAGTCCTTATTATGATTCCTTTTATGGGGCAAAATCTCTAATATCTTAGATTCCCCA
TTCTTAATCCTTTATGTACTTTAGTGTTCCTAACCCTTCACTAACTTTTGATGGATTCTTCTTATGATTA
TAAGTTATAGTAATAACTAGGAATATTCTAGTAATGGAATTCCATATCGCGAATCCTTTATTCTTGCCCG
CTTCAAGATAGGATGACTAATTAAAAAATATCAATCTTGGGATAAAGAGTTTACACTGCTTATGTTTACT
TCAACTTTTTTCTTGTACGTAGGAAATGAGATTTTTCTTTTTACTACAAATTTATAAGGTGTTTTGTTTC
ACTCATATAGCTATCTAGTTTAACTT

Bromus rubens L.

>KP996889.1 Bromus rubens isolate Brube3 external transcribed spacer,
partial sequence
CGGTAGATCCCCCGTTGTAGTTCGGCCGACTACCGGCGCCGTGTCTCGTCACTCTTGTGGCATTGTCCCG
ATGGATTGAACTTGTGGCTTGCGTGCTAGTACCCGACCTAAGGGAAGTGGTGCTTCGGATAATTGTTGCC
TCACGGTGGACGCCCTTTGGGTGTGCCATCGTGACCGAATAGCGCTTGCGGCGTTGCCTCGTACGACAGC
CATATAATGTGCATGTTGATATCACGGCAACCTCGCTCTCGCTTTTGGTCTAGGATGCTGCTCACGATAA
AGGCTCGAGGCCCTTCGGGTTGCCTCGATCCGAAACAATGTTCTCTCTCCGAAATGGCGATTACCGTGTT
CATGTCTTGCCTCTACCTCTCCACGTTTACGTGGTAGGATACGCAACCCTATGGATACGGCCCTCATGGA
GGAGGAGACATGCTTTCTCTAAAGTGGGGACAACCGTGCTCATGTCTTGCCTCTACCTAGCCACAATAAG
TGGTAGGATACGCAACCTATGGGGCGATCCACATGTAGGACAAGGCATGCTCTGTCTGAAATGGCGATTA
CCGTGTTCATGTCTTGCCTCGATCTCTCCACAGTTAATTTCTGTGGTAGGATAAGCAACCCTATGGATAC
GGCCCTCATGGATGATGAGACATTCACAATGCTCTCTCCGAAATGGCGATAACCGGGTACATGTCTTGCC
TCTATCTCTCCACAATTACGTGGTAGGATATGCAACCCTATGATCCGGCCCTCATGGAGGATGAGACATG
CCCGCTCAAAAGCGACAACTGGCTCGGCTGTTGCGTTTGTCTTTCCACGCAAGTGGGATTGCAGAGTAAC
TACCGACGCTGGACGTCACCGAG

Aegilops triuncialis L.

>DQ257538.1 Aegilops triuncialis isolate 012 puroindoline a (Pin a) gene,
complete cds
ATGAAGGCCCTCTTCCTCATAGGACTGCTTGCTCTGGTAGCGAGCACCGCCTTTGCGCAATATAGCGAAG
TTGTTGGCAGTTACGATGTTGCTGGCGGGGGTGGTGCTCAACAATGCCCTATAGAGACAAAGCTAAATTC



GTGCAGGAATTACCTGCTAGATCGATGCTCAACGATGAAGGATTTCCCGGTCACCTGGCGTTGGTGGAAA
TGGTGGAAGGGAGGTTGTCTAGAGCTCCTTGGGGAGTGTTGCAGTCAGCTCGGCCAAATGCCACCGCAAT
GCCGCTGCAACATCATCCAGGGGTCAATCCAAGGCGATCTCGGTGGCATCTTCGGATTTCAGCGTGATCG
GGCAAGCAAAGTGATACAAGAAGCCAAGAACCTGCCGCCCAAGTGCAACCAGGGCCCTCCCTGCAACATC
CCCGGCACTATTGGCTATTACTGGTGA

Pistacia lentiscus L.

>KT792770.1 Pistacia lentiscus isolate F11 internal transcribed spacer 1
and 5.8S ribosomal RNA gene, partial sequence
TGCCAGCAGATCGACCCGTGAACCTGTCATAACATCGGGGGCCCATGGGCTTCGTGCCTGTGTGCCTCCA
CCCGTGCTTCGTCGGGTGTCGGTCGTATGTTTGCGCATGCGACTGCCTCGTCGTTGCGCATTAACGAACC
CCGGCGCGAATTGCGTCAAGGAAATCTTAACGAGAGAGCTCGGTCCTGTCGCCCCGGACACGGTGCGCGET
ACGGGATGTGTGGCCTTCTTTCATTATCAATAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCG

Plantago lagopus L.

>HQ853651.1 Plantago lagopus ACTIN (ACT) gene, partial cds

CCGCATGCTATCTTGCGGTTGGACCTTGCTGGCCGTGATCTCACTGATTATCTCATGAAGATTCTGACAG
AGAGAGGTTACATGTTCACCACAACTGCAGAACGGGAAATTGTTCGTGATGTAAAGGAGAAGCTAGCATA
TGTCGCGATTGATTATGAACAAGAACTGGAAACCGCAAAGAACAGTTCTGCTGTGGAGAAGAACTATGAG
CTTCCCGATGGACAAGTTATCACTATAGGCGCTGAGAGGTTCCGATGCCCAGAAGTGTTGTTCCAACCAT
CTCTTGTAGGAATGGAATCTCCCGGAATACATGAAACAACCTACAACTCCATCATGAAATGTGACGTGGA
TATCAGGAAGGATCTCTACGGAAACGTCGTGCTCAGTGGTGGATCAACTATGTTCCCTGGTATTGCGGAT
CGTATGAGTAAGGAAATAACAGCTCTTGCTCCAAGTAGCATGAAAATTAAGGTGGTC

Quercus ilex L.

>AY465922.1 Quercus ilex from Morocco microsatellite sequence; chloroplast
TTTTTTTTTAGTGAACGTGTCAGTGTCATGTCACATTAATAACTCCTATTTCTTTTTTTTTTGTAAAGAC
GAAGAAACAATTCTATTTTCTCTCCTATCCTATTTACTACGCCGACGAA

Rubia peregrina L.

>HE967478.1 Rubia peregrina subsp. longifolia chloroplast partial matK gene
for maturase K, specimen voucher MIB:ZPL:03399
TATTACGATTATTTTTCCACGAGTATTGGAGTTGGAATACTCTTAGTGTTACAAAGAAACGCCATTTTGA
TTTTTCACCAAAAAGAAATCAAAGATTTTTTTTCTTATTATATAATTCTTATGCATATGAATACGAATCC
ATTTTTGACTTTTTGCGTAACAAATCTTCTTATTTACGATCAACATCTTTTGTATTCTTTCTTGAACGCC
TCTATTTTTATGGAAAAAAAGAACGTCTTGTAGAAGTCGTTGCTAAGGATTTTCAAGTTAGTCTATGGAT
GTTCATAGACCCTTTCATGCATTATGTTAGGTATCAAGTAAAATCAATTCTCGTTTCAAAGGGTACACCT
CTTTGGATAAATAAATGGAAATCTTATCTTGTCAATTTTTGGCAATATCACTTTGATCTGTGGTTTCACT
CGGCAAGGGTTTATAAAACTAAATTGCCCAACCATTCACTTGACTTTATGGGTTATCTTTCAAGTGTGCG
ACTAAATCCGGTAATGTTACAGGGTCAAATGCTAGAAAATTCATTTCTACTCAATAATGCTATTAAGAAA
TTGGATATGCTTGTTCCAAGCATTTCTCTTATTCGATCATTATCTAAAGCTAAATTTTGTAACCCATTAG
GACATCCCATTAGTAAGGCGATTTGGACTTATTTATCAGATTTTGATATGATTGACCGATTTGGGTATAT
ATGCAGAAACCTTTCTCATTATTATA

Rubus ulmifolius Schott.

>KM037130.1 Rubus ulmifolius isolate UlmVZ2 tRNA-Leu gene, partial
sequence; trnL-trnF intergenic spacer, complete sequence; and tRNA-Phe
gene, partial sequence; chloroplast
CCCCAAAAAGACCTGGTTGCCTCGTTGCCTCCCTAATTATTTATCTTCTCTTTTTATTAGCGACTCGAAA
TTGGTTATGTTTCTCAGTCATTCTCACTCTACTCTTTCACAAACCTATCCGAGCAGAAAATTGTTTTCTT
ATCACATCACAAGCCTTGTGTGTGATATATATGATAATGATACGTGTACAAATGTAAATCAGCATCTTTG
AATAATGTGTTAAATTTGAATAATTAACAATCCATATCATTATTTGTACTGTATTGAAACTTACAAAGTT
TTCTTTTTGAAGATACAAGAAATTCTACAAGGGCCGGGATAATACTTTGTAATATCTTTTCGTTTTTTTA



ATTGACATAGACCCAAGTCCTATATTAAAATAAAATGAGGATGATGCGTCGTGAATGGTCGGGATAGCTC
AGCTGGTAGAGCAGAGGACTGAAAATC

Sedum acre L.

>HE999636.1 Sedum acre genomic DNA containing ITS1, 5.835 rRNA gene and
ITS2, specimen voucher Stephenson 5.01.011 diploid
TCGAAGCCTACAAAGCACGACCGCGAATGAGTTTGCAATCGGCGGAGCGTCAAGAGCCCTAGTGGTCATT
GGCGCCTCCTTGCTCGTTTGGCAAGGGGCATTTCCTCCTTGTCTTTCGAATCTAACGAACCCCGGCGCAA
ACTGCGCCAAGGAATCAAAACGAAAAGAACTTGTCCCTCGACCCGTTGATCGGGCTTTGAGGGCCTTGTC
TGTTCATAAAGTATCATAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCA
AAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAATCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGA
AGCCTTTAGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCATGCACTGCGATGCCCCACACAATTGGTTGGGCGA
ATCATGGCCTCCCGTTAGCCCCACTAGCGGATGGCTTAAAAAAGAGCCTCGAGACGGAATGGCGTCGCGA
CAAGTGGTGGTTGAAGAGGCTTCGGCCTTCGAANTTAGCATGTCGTGCGCCTTTCCCCCTCCTTTTGGTC
GAGCAAAGACTTCAATGGAGTGCTTCAATCGCATTCCAGCAACC

Sinapis arvensis L.

>AY964664.1 Sinapis arvensis Theodore 2 putative acetolactate synthase
(ALS) gene, partial cds
TACGCTCCCGACGAGCCCCGCAAGGGCGCTGATATCCTCGTCGAAGCCCTCGAGCGTCAAGGCGTCGAAA
CCGTCTTCGCTTACCCAGGAGGTGCTTCCATGGAGATCCACCAAGCCTTAACTCGATCCTCTACCATCCG
CAACGTCCTCCCCCGTCACGAACAAGGAGGAATCTTTGCCGCCGAGGGTTACGCTCGTTCCTCCGGTAAA
CCGGGAATCTGCATAGCCACGTCAGGTCCCGGAGCCACCAACCTCGTCAGCGGCTTAGCCGATGCGATGC
TTGACAGTGTCCCYCTCGTCGCTATTACWGGACAGGTCCCTCGTCGGATGATTGGTACTGACGCGTTCCA
AGAGACGCCAATCGTTGAGGTAACGAGGTCTATTACGAAACATAACTATCTGGTGATGGATGTTGATGAC
ATACCTAGGATCGTGCAAGAGGCTTTCTTTCTAGCTACTTCCGGTAGACCCGGRCCGGTTTTAGTTGATG
TTCCTAAGGATATTCAGCAGCAGCTTGCGATTCCGAACTGGGATCAGCCTATGCGCTTACCTGGTTACAT
GTCTAGGTTGCCTCAGCCTCCGGAAGTTTCTCAGTTAGGTCAGATCGTTAGGTTGATCTCTGAATCTAAG
AGGCCTGTTTTGTATGTTGGTGGTGGAAGCTTGAACTCGAGTGATGAACTGGGGAGGTTTGTGGAGCTTA
CTGGGATCCCTGTTGCGAGTACTTTGATGGGGCTTGGTTCGTATCCTTGTAACGACGAGTTGTCTCTGCA
GATGCTTGGCATGCACGGGACTGTGTACGCTAATTACGCTGTGGAGCATAGTGATTTGTTGCTGGCGTTT
GGTGTTAGGTTTGATGACCGTGTCACGGGAAAGCTCGAGGCTTTTGCTAGCAGGGCTAAGATTGTGCACA
TAGACATTGATTCTGCTGAGATTGGGAAGAACAAGACGCCTCATGTGTCTGTGTGTGGTGACGTTAAGCT
GGCTTTGCAAGGGATGAACAAGGTTCTTGAGAACCGAGCAGAGGAGCTCAAGCTTGACTTCGGAGTTTGG
AGGAGTGAATTGAGCGAGCAGAAGCAAAAGTTCCCTCTGAGTTTCAAAACGTTTGGAGAAGCCATTCCTC
CGCAGTACGCGATTCAGGTCCTCGACGAGCTAACGCATGGGAAGGCAATCATCAGTACTGGTGTTGGGCA
ACATCAAATGTGGGCAGCGCAGTTTTACAAGTACAGGAAGCCGAGGCAGTGGTTGTCATCATCAGGCCTT
GGAGCTATGGGTTTTGGACTTCCTGCTGCCATCGGAGCCTCTGTGGCCAACCCTGATGCCATTGTTGTGG
ACATTGACGGTGATGGAAGCTTCATCATGAACGTTCAAGAGCTGGCCACAATCCGTGTAGAGAATCTTCC
TGTGAAGATACTCTTGTTGAACAACCAGCATCTTGGCATGGTTATGCAATKGGAAGATCGGTTCTACAAA
GCTAACAGAGCTCACACRTATCTCGGGGACCCGGCAAAGGAGAACGAGATCTTCCCAAACATGCTGCAGT
TTGCAGGAGCTTGTGGGATTCCAGCTGCGAGAGTGACGAAGAAAGAAGAACTCAGAGATGCTATTCAGAC
AATGCTGGATACACCAGGACCATACCTGTTGGATGTGATATGTCCGCACCAAGAGCATGTGTTACCGATG
ATCCCAAGTGGTGGTACTTTCAAAGATGTCATAACAGAAGGGGATG

Thapsia garganica L.

>KT347829.1 Thapsia garganica voucher E:Edmondson & McClintock 2579 30S
ribosomal protein S16 (rpsl6) gene, exon 2 and partial cds; plastid

CGATCCGGTGTGGATTTTTATTCTTACATCCGCCATCTTTTCTATGAATGAAGATGCTCTTGACCCGACA
TCTGTTCTGTTTTAACTAGAATCCTTATTTTTGTTAGGTTGTAATGAAAAATAGAGTACATGATGGAGCT
CGGGTAAAAACTATGGATTCATCTTTCAGGGGGCAAGAATCTAGGGTTAATACCAATCAATAAATTGGAA
CAACTTCGTAAGTATATCAATATATAAATAGAAAGGATCCGATTCAGTCAAGTTTTTCATTCAAAAGTAA
AATTTGTTGGAATTGAGAAAAGTCTTTCGATTCAAAGTGTATCGCGCGGGAATCGAGAGTTTATATGATT
CTTTGATAGAAAGAAATCACAAAAGGGGTATGTTGCTGCCATTTTGTAAGGATTAAGAAGCACCGAAGTA
ATGTCTAAACCCACTGATTTAAAACAAAGAAAAAGGATCCCAGAACAAGGAAACGCCATTTTTCAATTGT
CTCAATAACTGTATAATCTATAATATAATAATAAAGATTAAATGAGACAAACAAGAGGGGGTTAAAGACC
ATTCAAAAAATGAAATAAATTGCCTAAATATTTTTTTCTTTTAAGCTATTTGAGAATTATCCAACTTGAG



TTATGGGTACAAATGATTTTTTTTTTCAGGAAGGGGGAAGAAAAAAATGAGTTAAATCCCATTATAATTT
TTTTTATCAACTCCTTTGCCATTAATTATAATTCTATACGTAGACAAAACTCCAAATCATTTTTTCTCGA
GCCGTACGAGGAGAAAACTTCCTATACGTTTCTAGGGGGGGTCTTGTTCATTTACTTAGATCTATCCCAA
TGAGCCGTCTATCGAATCG

Trifolium stellatum L.

>DE311918.1 Trifolium stellatum tRNA-Leu (trnL) gene, intron; chloroplast
GGACTTAATTGGATTGAGCCTTGGTATGGAAACTTACTAAGTGAAAACTTTCAAATTCAGAGAAACCCTG
GAATTAAAAAGGGGCAATCCTGAGCCAAATCCTTCTTTCTGAAAACAAATAAAAGTTCAGAAAGTTAAAA
TCAAAAAAGGGATAGGTGCAGAGACTCAATGGAAGCTGTTCTAACAAGTGGAGTTGACAACATTTCCCTT
CGCAGTAGGAAAGGAATCGTTCTATCCAATTTTCAGAAAGGAAAATATCGAGGATATGTGTACTCAACTA
CTCTTTCAATTGATTAATGAAGACTTCTAACGTCTAGTTGTAAATTGTAAATATTTCTTTTCTATCACAA
ATGAAAGATTTGAATCAAATCAATTACAACTGGAATAAAAAATGAAATATTCATTGATCAAATCAGTCAC
TCCACCACAGTCTGATGAATTGTTTGAATAACTGATTAATCAGACGAGAATAAAGATAGAGTCCCATTCT
ACATGTCAATACCGACATCAATGAAATTTTTAGTAAGAGGAAAATCCGTCGACTTTAGAAATCGTGAGGG

Urginea maritima (L.) (Charybdis maritima)

>EU531630.1 Charybdis maritima isolate assem78.0.2 RNA polymerase C (rpoCl)
gene, partial cds; chloroplast
GGGAAGATTTCGCGAGACTCTGCTTGGTAAACGGGTCGATTATTCGGGACGTTCCGTCATTGTCGTGGGT
CCTTCGCTTTCATTACATCAATGTGGATTACCTCGAGAAATAGCAATAGAGCTTTTCCAAACATTTGTAA
TTCGTGGTCTAATCAGACAACATATTGTTTCTAACATAGGGATTGCGAAAAGTAAAATTCGGGAAAAAGA
ACCGATTGTATGGGAAATACTTCAAGAAGTTATGCAGGGGCATCCTGTATTGTTGAATAGAGCACCTACC
CTGCATAGATTGGGCATACAGGCGTTCCAGCCTATTTTAGTGGGGGGACGCGCTATTTGTTTACACCCAT
TAGTTTGTAAGGGCTTTAATGCGGACTTTGATGGGGACCAAATGGCTGTTCATGTACCTTTATCTTTGGA
AGCTCAAGCGGAGGCCCGTTTACTTATGTTTTCTCATATGAATCTCTTGTCTCCAGCTATTGGAGATCCC
ATCTCCGTACCAACTCAAGAATGGCCTT

Urtica dioica L.

>KR150201.1 Urtica dioica isolate Kh1l1l7 trnL-trnF intergenic spacer region,
partial sequence; chloroplast
ATGCGTTGCGTTAGTAAAGGAATCCTTCTATCAAAGCTCCATATAAGCGTATCCGTACTGAAATACTCTC
TCTAATGAATCAAATTAATTCTAAGTTGAAAAAAGAGATCAAATATTCATGGATCCTATTGATTTCCATC
AAAATCAGAAAAAAGCTATTCATTGGACAAGAATAAAGATAGAGTCCCATTCTACATGTCAATATCGACA
ACAATGAAATTTATAGTAAGAGGAAAATCCGTCGACTTTAAAAATCGTGAGGGTTCAAGTCCCTCTATCC
CCAAAAAGTCCCATTTGATCCTCTAATTATTGAGCCTATCCTCTCAGTTCATTAGTGGTTCAAAATTCGT
TATGTTTATCGTTCATTCTAATTGGATATAAGTGCAAATTTTTTTATTATCCAACTACTTTTTCATTTTA
ATATATTAAAAACGTATAAATGAACATCTTTGATAAAACGCCCTTAATTTAAATTTAAAATTAATTTTTG
AAATTACTATACGTAAACTTACGTAGTACTCTTTTTGAAGATCTAAAAAAATCCACTAGAGTATAAGTAT
TACTTTGTAATACCCCTTTCATCTTTCTTTTTAATTGACATAGACCCGAATCCTCATTTAAAATGAGAAT
GATGCGCCATCTATGGTCGGGATC

Withania frutescens

>DQ417601.1 Withania frutescens ATP synthase beta subunit (atpB) gene,
partial cds; chloroplast

TTATTAGGAAATAATCGAGTTAGGGCTGTAGCTATGAGTGCTACAGACGGTCTAACGAGAGGAATGGAAG
TGATTGACACAGGAGCTCCTATAAGTGTTCCGGTCGGGGGGGCGACTCTGGGACGAATTTTTAACGTGCT
CGGAGAGCCCGTTGATAATTTAGGGCCTGTAGATACTAGTACAACGTCTCCTATTCATAGATCCGCGCCC
GCCTTTATACAGTTGGATACAAAATTATCTATTTTTGAAACAGGAATTAAAGTAGTAGATCTTTTAGCCC
CTTATCGCCGNGGAGGAAAAATCGGACTATTCGGGGGAGCTGGAGTGGGTAAAACAGTACTCATTATGGA
ATTGATTAACAATATTGCTAAAGCTCACGGGGGCGTATCCGTATTTGGCGGAGTGGGTGAACGTACTCGG
GAAGGAAATGATCTTTACATGGAAATGAAAGAATCTGGAGTGATTAATGAAGAAAATATTGCAGAATCAA
AAGTGGCCCTAGTTTACGGTCAGATGAATGAACCACCGGGAGCTCGTATGAGAGTTGGTTTGACTGCCCT
AACTATGGCGGAATATTTCCGAGATGTTAATGAACAAGACGTACTTCTATTTATTGACAATATCTTCCGT
TTCGTCCAAGCAGGATCCGAAGTATCGGCCTTGTTGGGTAGAATGCCTTCCGCTGTGGGTTATCAACCCA
CCCTGAGTACCGAAATGGGTTCTTTACAAGAAAGAATTACTTCTACCACAGAAGGGTCCATAACCTCTAT
TCAAGCTGTTTATGTACCCGCAGACGATTTGACCGAAAATGCTCCTGCTACGACATTTCGACATTTAGAT



GCTACTACCGTACTATCAAGGGGATTGGCTGCCAAAGGTATTTATCCAGCAGTAGATCCTTTAGATTCAA
CGTCAACCATGCTTCAACCTCGGATCGTTGTTGAGGAACATTACGAAACCGCCCAAAGAGTTAAGCAAAC
TTTACAA

Ziziphus lotus (L.)

>DQ146587.1 Ziziphus lotus 18S ribosomal RNA gene, partial sequence;
internal transcribed spacer 1 and 5.8S ribosomal RNA gene, complete
sequence; and internal transcribed spacer 2, partial sequence
AACCTGCCCAGCAGAACGACCGGCGAACCCGTGAAAAACACACGGGGGGGLCCTCGCGGCCTCGTGCLCCGG
TGCCCCCCTTCGGCCGGAGGGCCGCATCCCGCGCCCCGCGCGGCTGCGGCTTTCCCGGCCGTACAAACGA
ACCCCGGCGCAAACCGCGCCAAGGAACACCTAACGAATTGGCATTCACCCCCCCCGCCTCCGAGATACGT
TGCGCGGTCGGGGTGCGCGTCGTATTCTGTATTCTATATGTCAAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCG
GCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATC
GAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCGTTAGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACACAACG
TTGCCCCCCCCCAACCCCGACCCCGTCGGGGGAAAGGAGGGGGCGGATGCTGGCCTCCCGTGTGCCACGG
TCCGCGGCTGGTCGAAACGCGGGTCCCCTGCGACGAGTGCCGCAGCAATCGGTGGTTGTCCATCCCTCGG
CTCCCCGCTGCGTGCGCGGATCGCTGTCGCGGCCCCAGAGACCCCGGTGCGCCGCCCCGTGCGGLGTCTT
CCAACGCGACCCCAGGTCAGGCGGGGCTACCCGCTGAGTTTAA

Calycotome villosa (Villosa villosa)

>DQ445202.1 Villosa villosa isolate 2 NADH dehydrogenase subunit 1 (nadl)
gene, partial cds; mitochondrial
CCTTTACTAATCATTCCACATATCCTCTCAACCTTTATTACATACCTATTAATCTTACTGGGCGTTGCAT
TTTTTACTCTTCTTGAACGCAAAGCTCTTGGATACTTTCAAATTCGAAAAGGCCCAAACAAAGTTGGAAT
CATTGGAATCCCACAACCATTAGCAGACGCTCTAAAACTCTTCGTAAAGGAGTGAGTAATACCAGCCCCC
TCAAACTACCTACCCTTTATCTTAACCCCTACCATTATACTAATTTTAGCACTTAGACTTTGACAATTAT
TCCCATCCTTTATATTATCCTCCCAAATAATTTTTGGGATACTTTTATTCCTGTGTATTTCTTCCCTAGC
TGTCTACACAACTCTCATGACAGGGTGAGCCTCAAATTCCAAATACGCTCTTTTAGGGGCTATCCGAGCC
ATAGCTCAAACCATTTCTTATGAAGTTACAATAACATTAATTATTATTTTTTACTTATTTTTAACAATAC
AAATAGACATGGTAACAATTCGCTTAATCAACCTCTCTACACCTACCATCACACTCTCATTACCATTAGC
TATTATG

Chamaerops humilis L.

>GF112084.1 cons56 Chamaerops humilis L. var. humilis microsatellite
markers Chamaerops humilis var. humilis STS genomic, sequence tagged site
AAATTGTCTGTTTTTCATATGAATATCTATCCCTCTCATCATTATAGGTGATAAGGGGTCTAATAGGAGT
ATTTTAGGTTCTTTCCTTCGTTTTTCGTATTTTTNAGCACAAATTTCCTTTAGGAGAGGGGGAAATTTAT
GTGCCTTAGCTTGTGAAAGATCAAGGAGTGCAATCCCCATATCCTAGTATTTAAGGTTGTGCAGNTGGGG
AGGGGNATGGGGTGAGGNAGAGAGAGGAGTTNAGGAAGCCTCGTAATAAGGCCCTGTCCCCCATCCTAAC
TTGCTAAGGAGGGCACAAATGCGTAGGAATAAGATCAGT

Cistus albidus L.

>DQ092975.1 Cistus albidus voucher 41PV03 maturase K (matK) gene, partial
cds; chloroplast
ATTTTTACGAAGATTCGTCCATACCATCGGTAGAATTTGTATGACCACGACTGATCTTGAAAGGACTGGA
TGGAAAAAACAGCATGTCGTATCAATGGAGAATTCTCAGAATATATTCAAATTGGCATTCTTTTGTGTGG
AACAAAAAAAATGAATTGAATTCAAAGTTGGGTCAATTGAATAAATGGATAGAGCTCTCTGAGCCCAATT
CTAGTTATAGGAAAACAAAAAGCAACGAGCTTCCGTTCTGAATTTGAACGATTACCCGATCTAATTTAAT
GTTAAAAATAAATTAGCTCCAGTACGGTAAAAGTTTTTCTCCTGAGTGGATTCGTTATTTTTTTTGAGTC
CTAACTATTCTCTTAGTCATTCCCTATTTTCTAGGGGGTAGCCATGAATGTGTAGAAGGAGCAGTATATT
GATAAGGAAAAGAGAGTTTTTTCCAAAATCAAAAGAGCGATTGGGTTGCAAAAATAAAGGATTTTGAACA
ATCTTGTCAGCCTATGAAATCCGTTAGGTGGCGAGGATAGAGAATCCGTTGATGAATTTAGTGGTTCTAT
GGTAGCTATGCATTATTGAATAGAATACCTTGTTTTGACTATATCGCACTATGTATCATTTTATAACAAA
AGGGGTTCCCTTATCTTTTCTTTGGTTCAAATCGAATTGAAAATGGAGGAACTAAAAGTCTATCTAAATC
TAACTAGATGTCGACAAGATAACTTGCTCTACCCACTTCTTTTTCGGGAGTATATTTATGCACTTTCTCA
TGCTCATGTTTTTAATAGCACTCGATTGTTTTTGTTAGAAAATGTGGGTTCTAACAAAAAATTCAGTTTA
TTGATTGTAAAACGATTGATTATTCGCCTGTATCAACAGAATCATTTGATTCGTTTTTCGAATGATTGTA



AGCAGAATCCCGTTTTTGGGCACAACAAGAATTTGTATTCTGAAATGCTATCTGCGGGATTCACCATCAT
TGTTGAAATGCCATTTTCACTACAATTAGTATCTTACTTACAAGGGAAAGAGGTGGTCAAACCTCATAAT
TTACACTCAATTCATTCAATATTTCCTTTTTTAGAAGACAAATTGTCACATTTAAAGTATGTCTTAAATG
GACTAATACCTTATCCGCTGCATTTGGAAATCTTAATTCAAGTCCTTCGTTATTGGGTAAAAGAGTCTTC
CTGTTTGCATTTATTACGGTCCTTTCTCTACGAATATTGTAAACTTAAGAGTCTTATTACTCCAAAAAAA
CCCCTTTCGATTTTAAATCCAAGATTTTTCTTGTTCCTATATAA

Convolvulus althaeoides L.

>AY560272.1 Convolvulus althaeoides voucher Jury, S.L., 17068 Morocco (RNG)
185 ribosomal RNA gene, partial sequence; internal transcribed spacer 1,
5.8S ribosomal RNA gene, and internal transcribed spacer 2, complete
sequence; and 26S ribosomal RNA gene, partial sequence
GCCCGCGACGTCGCGAGAAGTCCACTGAACCTTATCATTTAGAGGAAGGAGAAGTCGTAACAAGGTTTCC
GTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGAAACCTGCTCAGCAGAACGACTTGTGAACAAGTTTATTAT
TTCATTATACTCGAACGGGTTGGGTCCTTTCCCTTGGGAAGGGGCTTGTCTCGGACGAACAACGAACCCC
CGGCGCGGAACGCGTCAAGGAATACCATAACGAGATTGCCCGCTGCCCGCGCTCCGTTCGCGGAATGTGS
GGGGAGCGTTGGTGTCTTACTAAACAATAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATG
AAGAACGCCGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCA
AGTTGCGCCCGAAGCCGTCAGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCCTACTC
GGCATTGYGTCGAGCTGTGGGGAGCGAAAGATGGCCTCCCGTGCCCCTCCCTGGGGCGTGGTTGGCCTAA
ATGCGAGTCCCTGGCGACAGACGTCATGGCGAGTGGTGGTCGTACCCAGTGTGCATATCGTCGCGCCGTG
CCCCTGTCGTTTGTGTGACTAATGACCCTTTTCGAGCTCTCTACATAGAGCGGCTCTCCGACCGCGACCC
CAGGTCAGGCGGGACTACCCGCTGAGTTTAAGCATATCAATAAGC

Daphne gnidium L.

>GQ167393.2 Daphne gnidium isolate DG50 CAZ NADH dehydrogenase subunit F
(ndhF) gene, partial cds; chloroplast
ATTAATTTTAAAAATTACAGTGGAAAAAAAAGTAGTTTATTTTATTCAATAAAATTATGGGGTAAAGAAG
AGGAAAAAACGATTAACAGAAATTTTCCTTTATTCTCTTTATTAACAACTAATAATAACCAACATACTTT
TTTGTTTTGGAAGAAGCCATATGAAATTCGGAGTAAAGTCAAAAGGGAGGCTCTTCTGACTATTACTCAT
TTTGAATCTAATAAAACTTTTTATTATCCTCATGAATCGGATAATACTATGCTATTTTCTATCCTTTTAT
TAGTTCTATTTACTCTCTTTATTGGAGTTATAGGAATTCCTTTCAATCAACAAGAAATTCATTTAGATAT
ATTATCTAAATTGTTAACTCCAGCTATTGATCTTTTACATCAAAATTCAAAAGATTCTGTAGATTGGTAT
GAATTTTTCACAAATGGAATTTTTTCAGTCAGTATAGCTTTTTTTGGAATATTTATAGCATCCTTTTTAT
ATAATCCTTTTTATTCGTCTTTACAAAATTTGAACTTCTTTAATTTTTTTGTGAAAAGAGGACCTAATAG
AAAAATTTGGGACAAAATAATCAATTTTTTATATAATTGGTCATATAATCGTGCTTATATAGATAGTTTT
TATGACATGTCCTTAACAAAAACTACAAGACGATTATCTGAACTAACCGAATTTTTTGATAGGCGAACTA
TTGATGGAATTCTAAATGGGTTAGGCATTTCCTGTTTTTTAATAGGAGAAGGTATCAA

Erodium moschatum

>KX824068.1 Erodium moschatum clone 1 NADH dehydrogenase subunit 1 (nadl)
gene, exon 1 and partial cds; mitochondrial
ACGTACATAGCTCTTCCAGCTGAAATACTTGGAATAATTCTACCACTTCTACTAGGAGTAGCCTTTTTAG
TGCTAGCCGAACGTAAAGTGATGGCTTTTGTGCAACGTCGAAAGGGTCCTGATGTAGTGGGATCCTTCGG
ATTGTTACAACCTCTAGCAGATGGTTTGAAATTGATTCTAAAAGAACCTATTTCACCAAGTAGTGCGTCT
TTCTTCCTTTTTAGAATGGCTCCAGTGGCTACATTTATGTTAAGTCTGGTCGCTTGGGCCGTTGTACCTT
TTGATTATGGTATGGTATTGTCAGATTTGAACATAGGGCTACTTTATTTGTTTGCCATATCTTCGCTAGG
TGTTTATGGAATTATTACAGCAGGTCGGTCTAGTAATTAGGGGGCGGCCGTTCGGTCGCCTATGATACTA
GGACCAATAGGTCAAAAATGGGTTTGTGCCGCAGGTGTTGAATGATCTACTCTACACAGGTGTGG

Eryngium campestre L.

>KY697527.1 Eryngium campestre tRNA-Leu (trnL) gene, partial sequence;
chloroplast

GAACCCTCACGATTTTTAAAGTCAACGGATTTTCCTCTTACTATAAATTTCATTGTTGCCGGTATTGACA
TGTAGAATGGGACTCTATCTTTATTCTCGCCCGATTAATTAGTTCTTCAAAAGAACTATCAGACTGTGGG
GTGAATGCTTTGATCGATGCATATTCCATGCTTTCTTCAATATGGAATCAATCGATTCACAACAAATTGT



TCCGTTTTTCATATAAAAAATACAGATGCAGGTCGTTATTAATCATTTGATAGAGTATTTCAGTACGTAT
ATACGTATATCCTGCATCTTTTCGGAAGTTTAAATGTAAGGATTCCTCTACCAATGCAACACAGTCAACT
CCATTTGTTAGAACAGCTTCCATTGAGTCTCTGCACCTATCCCTTTTCACCTTCTGAACCTTTGTTTGTT
TTTGGAAAACAGGATTTGGCTCAGGATTGCCCATTTTTTTAATTCCCGGGTTTCTCTGAATTTGAAAGTT
CTCACTTAGTAGGTTTCCATACCAAGGCTCAATCCAATTAAGTCCGTAGCGTCTACCGATTTCGA

Juncus maritimus

>KX167387.1 Juncus maritimus voucher NMW3419 5.8S5 ribosomal RNA gene,
partial sequence; internal transcribed spacer 2, complete sequence; and 28S
ribosomal RNA gene, partial sequence
TGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGGCCATTTGGCCGAGGGCACGC
CTGCCTGGGCGTCAGCTGCCCTACAACGCTCCGTGCCAGTATTTATACGGGCGGACGCGGAGCCTGGCCC
TCCGAGCCCTCGGGCCTGGCGGGCCGAAGCGCGTGGCTCCCCAATTGGGGCCGGCTGTGGCGAGTGGTGG
ATTGTTCGCTCACGCGAGCCGTACGTCGCCCGCCGCGCCCCCTGAGGGAGAAGGCCTCGTGTTTCCCCGG
ACGTACGGATGCCGTGCGGCATCCTCGGACCAAGACCCCAGGTCAGGCGGGGCCACCCGCTGAGTTTAAG
CATATAATTAAGCGGAGGAGAAGAAACTTACGAGGATTCCCCTAGTAACGGCGAGCGAACCGGGAGCAGC
CCAGCCTTGGAATCACGCGGCGCCGCCGLCGLCGA

Linum strictum L.

>GQ845289.1 Linum strictum bio-material TMP 1213 tRNA-His (trnH) gene,
partial sequence; psbA-trnH intergenic spacer, complete sequence; and PSII
32 kDa protein (psbA) gene, partial cds; chloroplast
CGCGCATGGTGGATTCACAATCCACTGCCTTGATCCACTTGGCTACATCCGCCCCTACAACCAACCACGT
TTACAGATTCGAAAGATTCAAATTCGTAACATCCGCTAGTATATTTTATCTTTCCTGCTTTCAAATATCG
AAAATCTCTATTATATAGACAGATATATAGAGAATAGAAATAATGGAATAACCTAAAAACCCTCAAATAG
TGAATAATAAACCAATTTTAAAAAATGACTTTTTCTGATTTTCTGATGTTCCGTTATACGATAGTATAGT
CAAATTTACTAAAAACAGACCAATACCAAACCTCTTGCTAAAACAAGAAATTTGGCATTGGTCTGTTCCT
TTTGTTTTTCAAAAATAATATGAATATTACGTAACCTTATCCATTTGAAGATGGAGCTTCAACAGCAGCT
AGGTCTAGAGGGAAATTATGAGCATTACGTTCATGCATAAC

Papaver rhoeas L.

>GQ248175.1 Papaver rhoeas voucher USDA PI533721 maturase K (matk) gene,
partial cds; chloroplast
TTGCGATTCTTTCTCCATGAGTATCGTAATTGCTATAGTCTTATTACTCAAAATAAAGCAATTTCCCTTT
TTTCAAAGGAGAATCAACGCTTTTTCTTCTTCCTATATAATTCTCATGTATATGAATGCGAATCCATATT
AGTTTTTCTCCGTAAACAATCTTTTCGTTTACGATCAACATCTTTTAGAATCCTTCTTGAGCGAATAAAT
TTCTATGGAAAAATGGAGCATCCTGTAGTAGTGTTTAGTAATGATTTTCAGACCTTCCTATGGTTGTTCA
AGGATCCTTTTATGCATTATGTCAGATATCAAGGAAAATCAATTCTGGCTTCAAAGGGAAGTACTCTTTT
GATGAATAAATGGAAATGGAATCTTGTAAATTTATGGCAATGTCATTTTTCCTTGTGGTCTCAACCAGAT
AGAATTAAGATAAATAAATTATCCAATCATTCCCTCGAGCTTTTGAGCTATCTTGCAAGTGTACGACTTA
ACCCTTCGGTGGTAAGGAGTCAAATGATAGAAAGTACATTTATAATGGATATTTGTATTAAGAAGTTTGA
TACCAAAGTCCCAATTATTTCTTTGGTTGGGTCGTTGGCTAAAACGAAATTTTGTAACGTTTCAGGGCAT
CCCATTAGTAAGCCGGCTTGGGCCGATTTATCAGATTCTGATATTCTCGATAGATTTGGACGTATATGCA
GAAATCTTTCTCGTTATTACAGCGGATCTTCAAAAAAAAAGAGTTTGT

Paronychia argéntea

>AJ310958.1 Paronychia argentea partial 18S rRNA gene, internal transcribed
spacer 1, 5.8S rRNA gene, internal transcribed spacer 2 and partial 28S
rRNA gene
CAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGAAACCTGCAACAGCAGAACGACCAGCGAAC
ATGTTTATCATTGGCCGAGGGCGGACACCCTGCTCGCGCAGGGGATAAGCCCGCGGCACACTAACAAACC
CCGGCGCGGACTGCGCCAAGGAACAAAAACTGAACATGCGCACCTGCGCCGCGACCGGTAACCCGGALCGL
GGCTGCGGAGCCATTACTTAACAATAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAG
AACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGT
TGCGCCCGAAGCTTCGGSTGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATTGNGTNTCCCCTCACCCGCTCG
CACGCGGGAGGGAAGGATGATGGCCTCCCGTGCCTAACCGGGCGCGGNTGGCCTAAAAACGGAGCCCTCG
GCTGTGAGCCGCCGCGGCATTTGGTGGTGATTTCATTCAATTCGTSGCGCTYCTCTTAGCCCNGTGATGC
TCGAGCGACCCAGA



Phillyrea angustifolia L.

>AF225282.1 Phillyrea angustifolia ribosomal protein S16 (rpsl6) gene,
partial intron sequence; chloroplast gene for chloroplast product
AGGAATGAAGGTGCTCTTGGCTCGACATCGTTTGTTCTGTTCCACTCGAACCCTTCGTTTTTTTCTTTTT
GTTGGGTTGTAAATAGTCCACGATGGAGCTCGAGTGGAAAGGATTAATTCATTTCTCGGGGGCAAGGATC
TAGGGTTAATGCCAATCAATAAATTGGAACAACTTCGTAAATATATCTTCGAGATAGAAATGGAAAGGAT
CCAATTTGAGCAAGTTTCCAATTCAAAAGCAAAACCTGTTGGAATTGATCAAACGTTTTCGATCCAAAGT
GTATCACGCGGGAATCAACTGTCCGTAGGATTCTTTGATAGAAAGAAAAATCACAAAAAAGGGTATGTTG
CTGCCATTTTGAAAGGATTAAGAAGCACCGAAGTAATGTCTAAACCCAATGATTTAAAACAAAGATAAAG
GATCCCAGAACAAGGAAACACCCTTTTAATTGTCTCGATAGTCTCAATAACTGGATCAGACTGAAGAATC
AAAATAGAATTTTAAACGAGACAAACAAAAGGGGGTAAAGACCACTCAATAAATGAAATTTATTAAAGAT
TTTTTTCTTTAAGCTATTTGAGAGTTATCCAACTTGAGTTATGAGTACGAATGGTTTCTTTTTCATTTTC
AGGAAGGAAGAAGAAAAAAAAAAAAGACTTAAATCATAGTCTAATTGATTTTATAGGCTCATTTGTCATT
TATTAGAATTCCATACATAGACAAAACTTAGAATCAAATCATTTTTTCTCGAGCCGTACGAGGAGAAAAC
TTCCTATACGTTTCTAGGGGGGTATTGTTCATCTA

Olea europea var. Oleaster (Olea europea)

>AF545569.1 Olea europaea beta-actin (actl) mRNA, partial cds
TGAGAGAGGGTATATGTTCACCACCTCAGCCGAACGGGAAATTGTCCGTGACATGAAGGAGAAGCTTGCT
TATGTTGCTCTCGACTATGAACAGGATCTTGAGACTGCCAAGAGTAGCTCATCTGTTGAGAAAAACTATG
AATTGCCAGATGGACAGGTTATTACTATTGGGGCCGAGAGATTCCGTTGTCCAGAAGTCCTCTTCCAGCC
TTCTTTGATTGGAATGGAATCTGCAGGAATCCACGAGACTACCTACAACTCAATAATGAAGTGTGATGTT
GATATCAGAAAGGATCTCTATGGTAATATCGTCCTCAGTGGTGGTTCAACTATGTTCCCTGGGATTGCTG
ACCGTATGAGCAAGGAAATCACTGCCTTGGCTCCCAGCAGCATGAAGATCAAGGTCGT

» Fasta format de la station d’Hafir
Ampelodesma mauritanicum (Thesium mauritanicum)

>KP318976.1 Thesium mauritanicum isolate D. L. Nickrent 5193 tRNA-Leu
(trnl) gene, partial sequence; trnlL-trnF intergenic spacer, complete
sequence; and tRNA-Phe (trnF) gene, partial sequence; chloroplast
GGAACTTACTAAGTGATAACTTTCAAATTCAGGGAAACCTTGGAATTAATAAAAATAGGCAATCCTGAGC
CAAATCCGGTTTTACGAAAATGCGTGTGGTAGGGGCTTATGAAAACGATAATCGAATAAAAAAAGGAAAA
GGGTAGGTGCAGAGACTCAACGGAAGATGTTCTAACAAATGGAGTTGCTTGTCTTTTGCCGGTATAAGAA
TTCAATTCTTACGTCGAAAGGCCATAAAAGAGAAATCGATAGATATTATACATAAGTACATTAAGTAGAA
GTCAAGTACTGAAATAAAAAAAATGATTAATGACGACTTGAATCTTTCTTTTTTTAGATAAAAAATAGAC
AAATTAATAAGTTAAAAAAAAAAAAATCGAATAGTAATTGATGAAATCATTTACTCCAGAGTCCGATAGA
TTCATTGGGCAAGAATAAAGATAGAGTCCCGTTATACATATCAATACCGATAACAATGAAATTTATAGTA
AGAGGAAAATCCGTCGACTTTAGAAATCGTGAGGGTTCAAGTCCCTCTATCCCCATTATTCCCAAAAGAG
CCGAGTTTCTTTGATTCCTTAATTCTTTATCTTTTTTATCCTATTTTCTGTTTTCGTTACCGGTTCTAAA
TTCGTTCTATTTTACATTTACTCGACTCTTTCACAAACGGATCCGAGCAGAATTTTTTTTTTTATTTTTT
GTGATATTGATATATAGATAATACACGTGGAAATGAACATCTTTGAGCAAGAAATTTCCATTTGAATGAT
TCACAGTTCATATCAGTACTCATATTGAAACTTAAAAAGTTTTCTTTGTTTTCTTTTTGAAAACACAAAA
AATTCCCTGGACTGAATACGCCTTTGTAATTCAAAATTATTTATCCTTTTAATTGATAATTGACATAGAC
TCAAGTCATCTAGTAAAATTAAAATGGCGTCACGAATGGTCGGGATAGCTC

Avena sterilis L.

>KT452970.1 Avena sterilis voucher Liu 313 NADH-plastoquinone
oxidoreductase subunit 1 (ndhA) gene, intron
TAAAATAAAATAGATGGCAAAGTCCTAAATTAGACCAAAGTAATTCTGTCTGCTAGAATAAGAAAAAGAG
CTTCTGAATTGATCTCATCCTTTATAATATAATAAATTTATTTCTTTCTTCAGTAATAACTTAATCTTGG
AATAAAATACTTGTTATAGGAATTAAATTAATAAATGAAAAGATTTGGGTATTAGTTCATAAGGAATTCT
CTATGAATAGAGGAAGGAAATAATTCCAATTTTTTTGTATTGCACTCCACATCTTTTGTCCTACTCTTCT
TTCCCTAGGTAGGGGGTATTTAAAATTAAAAAGAAAAAAAAAAGGGGTAAAGGGTTAATTCGTTCTTTAT
AGCCATTTCCTTAACAAGTGAATGGGAACATACTCTGGATCGGAATACGAAGAAAGTACTACTTGATAAT



TTCCACTAATTTCAAGTCCTTATTATGATTCCTTTTATGGGGCAAAATCTCTAATATCTTAGATTCCCCA
TTCTTAATCCTTTATGTACTTTAGTGTTCCTAACCCTTCACTAACTTTTGATGGATTCTTCTTATGATTA
TAAGTTATAGTAATAACTAGGAATATTCTAGTAATGGAATTCCATATCGCGAATCCTTTATTCTTGCCCG
CTTCAAGATAGGATGACTAATTAAAAAATATCAATCTTGGGATAAAGAGTTTACACTGCTTATGTTTACT
TCAACTTTTTTCTTGTACGTAGGAAATGAGATTTTTCTTTTTACTACAAATTTATAAGGTGTTTTGTTTC
ACTCATATAGCTATCTAGTTTAACTT

Dactylis glomerata L.

>KJ529470.1 Dactylis glomerata voucher UZ 27.07 NADH dehydrogenase subunit
F (ndhF) gene, partial cds; chloroplast
CGCGTTCATTTTCAAAATTACAGTACCACTAAAGAGGGTTCCTTGTATTCCATATCCTTATGGGGAAAAA
AGATACCCAAAGGAGTTAATAGGGATTTCGTTTTATCAACAACAAAAACAAAGAGTGGAGTTTCTTTTTT
TTCACAAAATATACCAAAAATTCCAGGTAATGCAAGAAATAGGATAGGATGCTTTAGTACGTCCTTTGGG
GCTAAAAACACTTTTGCCTATCCGCATGAACCGGGAAATACTATGTTATTTCCTCTTCTTATATTACTGC
TTTTTACTTTATTCATTGGATTTATAGGAATTTCTTTTGATAATGGAGCAATGGATAATGGAATAGCGGA
GTTAACCCTATTAGCAAAGTGGTTAACTCCCTCAATAAACTTGACTCAGGAAAGTTCTAATTCTTCTATA
AATTCATATGAATTTATTACTAATGCTATTTCTTCTGTAAGTTTAGCTATTTTCGGTTTACTTATAGCAT
ATATCTTATATGGATCCGCTTATTCTTTTTTTCAGAATTTGGATTTAATAAATTCCTTTTACAAGGAAAG
TCCGAAAAAATACTTTTTCGATCAAGTAAAAAAAAAGATATACAGTTGGTCATATAATCGCGGTTATATA
GATATTTTCTATACTAGGGTCTTTACT

Briza minor L.

>KT453003.1 Briza minor voucher Peterson et al. 9283 NADH-plastoquinone
oxidoreductase subunit 1 (ndhA) gene, intron
GAGAGGACTGTTTCGTTTCCTTATTAGCCCCCAGGGCGTAGATAGAATTAGGTAAAATAAAATAGATTGG
AAAGTCCTAAATTAGACCAAAGTAATTCCGTCTGCTAGAATAAGAAAAAGCGCTTCTGAATTGATCTTAT
CCTTTATAATATAATAAATTTATTTCTTTGTTCAGTAATAACTTAATCTTGGAATAAAACACTTGTTATA
GGAATGAAATTAATAAATGAAAAGATTTGGGTATTATTTCATAAGGAATTCTCTATGAATATGGATAGAG
AAAGGAAATAATTCAATTTTTTTGTATTGCACTCCACATCTTTTGTCCTATTCTTCTTTCCCTGGTTAGG
GGGTGTTTCAAAATAAAAAGGAGGTAAAGGGTTAATTCGTTCTTTATAGCCATTTCCTTAACAAGTGAAT
GGGAACATACTCTGGATCGGAATCCAAAGAAAGTACTACTTGATAATTTCCACTAATTTCAAGTCCTTAT
TATGATTCCTTTTATGGGGAAAAATCTCTAATATCTTAGATTCCCCATTCCTAATCCTTTCTGTACTTTA
GTGTTCCTAACCCTTCACTAACTTTTGATGGATTCTTCTTATGATTCTAAGTTATAGTAATAACTAGGAA
TATTCTAATAATGGAATTCCATATTGCGAATCCTTTATTCTTGCCCGTTTCAAGATATGATAACTAATTA
AAAAATATCAACCTTGGGATAAAGAGTTTACACTGCTTATGTTTACTTCAACTTTTTTCTTGTACGTAGG
AAATGAGATTTTTTCTTTTTACTACAAATTTAGAAGCTGTTTTGTTTCACTCATATAGCTATCTATTTTA
ACTTACCAACCCGAATACAGAATAAGAAAAGGAAGATAAATAGTTAATG

Bromus madretensis L.

>AAT752363.1 96GS0881 Rice Immature Seed Lambda ZAPII c¢DNA Library Oryza
sativa Indica Group cDNA clone 96GS0881 similar to Bromus inermis aldose
reductase-related protein, mRNA sequence
GGCACGAGAAACGGTGTGACAAGCAAGGTAATAGAAAGGCGCGATCATGGCGAGTGCCAAGGCGATGGCG
CAGGATGAGCATCACTTTGTTCTGAAGAGTGGTCATGCCATCCCTGCAGTTGGGTTAGGCACTTGGAGGG
CCGGCTCAGATACTGCTCACTCCGTTCAGACAGCCATCACTGAGGCTGGATACAGGCATGTAGATACGGC
TGCTCAATATGGAATACAACAGGAGGTCGGCAAAGGGCTTAAA

Bromus rubens L.

>KP996889.1 Bromus rubens isolate Brube3 external transcribed spacer,
partial sequence
CGGTAGATCCCCCGTTGTAGTTCGGCCGACTACCGGCGCCGTGTCTCGTCACTCTTGTGGCATTGTCCCG
ATGGATTGAACTTGTGGCTTGCGTGCTAGTACCCGACCTAAGGGAAGTGGTGCTTCGGATAATTGTTGCC
TCACGGTGGACGCCCTTTGGGTGTGCCATCGTGACCGAATAGCGCTTGCGGCGTTGCCTCGTACGACAGC
CATATAATGTGCATGTTGATATCACGGCAACCTCGCTCTCGCTTTTGGTCTAGGATGCTGCTCACGATAA



AGGCTCGAGGCCCTTCGGGTTGCCTCGATCCGAAACAATGTTCTCTCTCCGAAATGGCGATTACCGTGTT
CATGTCTTGCCTCTACCTCTCCACGTTTACGTGGTAGGATACGCAACCCTATGGATACGGCCCTCATGGA
GGAGGAGACATGCTTTCTCTAAAGTGGGGACAACCGTGCTCATGTCTTGCCTCTACCTAGCCACAATAAG
TGGTAGGATACGCAACCTATGGGGCGATCCACATGTAGGACAAGGCATGCTCTGTCTGAAATGGCGATTA
CCGTGTTCATGTCTTGCCTCGATCTCTCCACAGTTAATTTCTGTGGTAGGATAAGCAACCCTATGGATAC
GGCCCTCATGGATGATGAGACATTCACAATGCTCTCTCCGAAATGGCGATAACCGGGTACATGTCTTGCC
TCTATCTCTCCACAATTACGTGGTAGGATATGCAACCCTATGATCCGGCCCTCATGGAGGATGAGACATG
CCCGCTCAAAAGCGACAACTGGCTCGGCTGTTGCGTTTGTCTTTCCACGCAAGTGGGATTGCAGAGTAAC
TACCGACGCTGGACGTCACCGAG

Brachypodium distachyum (L.) Brachypodium distachyon

>HX867468.1 HX867468 full-length enriched Brachypodium distachyon cDNA
library Brachypodium distachyon cDNA clone PLO16C01-A-104 P14, mRNA
sequence
GTTCAGCCGGAGGTAGGGTCCAGTGGCCGGAAGAGCACCGCACGTCGCGCGGTGTCCGGTGCGCCCCCGG
CGGCCCATGAAAATCCGGAGGACCGAGTACCGTTCACGCCCGTGTCATCGTAACTCCCCCCCTGCCCARAA
TTCTTCTCGCCTTTCCCTTCCTCCTGTCCTCATCGTCGCGGCCCTTCCGAACTAGGGTTTCTCGCCTCTC
CTGCCCGGCCACCGCTCCCATCAGCCATGTCGAAGCAAGGAGGCAAGGCCAAGCCGCTGAAGGCGCCCAA
GGCCGCGGAGAAGGACTACGACGAGACTGACCTTGCATATCTTCAGAAGAAGAAGGATGAGCAAAAGGCA
CTGAAGGAGCTTAAGGCCAAGGCAACCCAGAAGGGTGCTCTGGGAGGTTCTGGTCTGAAGAAGAGTGGGA
AGAAATAAGGCTAGCTATCCGTATGTAGTGCCCAGAAAATGATGAATCGTCTACATATCTGTGTTGCGCT
TCAGTATTTATGGTTGTAACAAACTACCTTAAGTGTGTCGAGCGTCAAGCAACGCCTCTATCCAAGTGTG
TTTCAGCC

Agropyron repens (L.)

>HQ600146.1 Elymus repens voucher YDK2009768 PsbA (psbA) gene, partial cds;
psbA-trnH intergenic spacer, complete sequence; ribosomal protein S19 gene,
complete cds; and tRNA-His (trnH) gene, partial sequence; chloroplast
ATGACGTTATGCATGAACGTAATGCTCACAACTTCCCTCTAGACTTAGCTGCTGTTGAAGTTCCATCTAT
TAATGGATAAGGTTTTTCTGCTAACATATAAGAATTTTTGAAGAAAGAAAAGACAGAAATACCCAATATC
TTGTTCTAGCAAGATATTGGGTATTTCTGTCTTTTGAATCTTTTTTTTCTTCTTAATCTTTCTATTCAGA
ATTCAGTTAACGACGAGATTTAGTATCCTTTCTTGCATTTTCATAACTCGTGAAATGCCGAGTAGGCACG
AATTCCCCCAATTTGCGACCTACCATAGGATTTGTTATGTAAATAGGTATATGTTCCTTTCCATTATGAA
TCGCGATTGTATGGCCAACCATTGTGGGTAGAATGCTAGATGCCCGGGACCACGTTACTATTGTTTCTTT
CTCCTCCTTCATATTGACCTTTTCTATCTTTGCCAATAAATGATGAGCTACAAAAGGATTCGTTTTTTTT
CGTGTCACAGCTGATTACTCCTTTTTTCCTTTTTAAAGAGTGGCATTCTATGTCCAATATCTCGATCGAA
GTACGGAGGTCAGAATAAATAGAATAATGATCAATGGAAAAAAGAAAAAAATCCTTTAGCTGGATAAGGG
GCGGATGTAGCCAAGTGGATCAAGGCAGTGGA

Aegilops ventricosa

>AF226699.1 RAegilops ventricosa x-type high molecular weight glutenin
subunit gene, partial cds
ATGGCTAAGCGGTTGGTCCTCTTTGCGGCAGTAGTCATCGCCCTCGTGGCTCTCACCACCGCTGAAGGTG
AGGCCTCTAGGCAACTACAGTGTGAGCGCGAGCTCCAGAAGCTCCAGGAGCGCGAGCTCAAGGCATGCCA
GCAGGTCATGGACCAGCAGCTCCGAGACATTAGCCCCGAGTGCCACCCCGTCGTCGTCAACCCGGTCGLCG
GGACAATACGAGCAGCAAATCGTGGTGCCTCCCAAGGGCGGATCTTTCTACCCCGGCGAGACCACGCCAC
CGCAGCAACTCCAACAACGTATATCTTGGGGAATGCCTGCACTACTAAAAAGGTATTACCCAAGTGTAAC
TTCTCCGCAGCAGGTTTCATACTATCCAGGCCAAGCTTCTCCGCAACGGCCAGGACAAGGTCAGCAGCCA
GGACAAGGGCAACAATCAGGACAAGGACAACAAGGGTACTACCCAACTTCTTCGCAACAGCCAGGACAAT
GGCAACAACCGAAACAAGGGCAACTAGGGTACTACCCAACTTCTCCGCAGCAGGCAGGACAATTGCAACA
ACCAGCACAAGGGCAGCAACCAGGACAAGGGCAACAAGGTCAGCAGCCAGGA

Aegilops triuncialis L.

>EU096535.1 Aegilops triuncialis avenin-like protein gene, complete cds
ATGAAGGTCTTCATCCTGGCTCTCCTTGCCCTCGCAGCAACCACCGCCATTGCCCAGTTGGAAACCACAT
GTAGCCAGGGCTATGGGCAATCTCAACAACAACAACAACCTGGTCAACGACAGTTGCTGGAGCAGATGAC



GCCGTGTCTGGCATTCCTGCAACAAAACTGTAGACCACTGAGAATGCCATTCCTCCAGACGCAAGTCGAG
CAACTTAGCAGGTGCCAGATCGTACAATACCAATGCTGCCAGCAGTTGGCGCAGATCCCAGAGGGAACCC
GGTGCCATGCCAGCCACTTCGTGGTTGAGGCTATCATACAACAACAATCCCAACAACAATTGCAGGAGCG
GCAACAGCAAGCTCAACATAAGAGCATGAGGATGTTGCTTGAGAACCTATTATTGATGTGCGACATCTAC
GTCCCGGAACAATGCCAGCAGCAACAACAACTGGGGCAACAACAACAACAACAGTTGCAGGAGCAGTTGA
CACCGTGCGCGACATTCCTGCAACAGCAGTGTAGCCCAGTGACAGTGCCATTCCCCCAGATACCGGTGGA
TCAGCCTACCAGCTGCCAAAATGTGCAGCACCAATGTTGCCGACAGCTATCACAGAACCCAGAGCAATTC
CGTTGCCAAGCCATCCACGACGTGGCGGAGGCTATCAGGCAACAACAACCCCAACAACAATGGCAGGGTA
TGTACCAGCCCCAGCAGCCAGCACAACTTGAGAGCATTAGGATGTCGCTTCAGGACCTGCGGTCGATGTG
TAGCATCTACATCCCAGTACAATGCCCCGCCCCCACCGGCTACAACAGTCCATCGGTGGCTACCTACACT
GGTGGTGCGTGCTAG

Hordeum murinum L.

>KP793203.1 Hordeum murinum voucher H5.1 rpl32-trnlL intergenic spacer,
partial sequence; chloroplast
TATGAATTGATTTATCAAAAAAGAATTCCAATTATTTAATAATTTGGATTCTTCTTTGAATGTACTTTAA
TGTACTTTTATGTGTCGAATTACTCGGTACAATATTCTTATAACAAACCCCTCTTATATATACAATAAAA
AAAAGTTTTGTTTGGTATACTGTGTGCTAAGTATTCTTTTCCTATCAATGAACTTTTCCTAATTTTCATA
ATAAAATATGAGGATTCTATTATGAAAATTAGGAAAAGTGGAGTATTCTTACAATAGGACTTACAACTTC
CACCTATCTTATCCAAAATCATAAGGTTAGTAAATCTTATTAATAAGAGCATAAAGACTTTCATTCTAGA
AATTTTTCAAAAATCCAAAAAGCCTTTTCTATTTATCCATTTTTATTTCATCATTAAATGGAAACCCTTT
TGGATTTTTTTCATTGTATTGAAAGAATTTTCAAAATTTAAACGAGAAATTAATTAGAAAAAATTAGTTC
TATATCTATAATTGCAAGTTAGAAAAAAGAAGTTCCAACTCTTTCAACCAGTGTTTCTATTGGGCAAAGC
AAGAGTTTTTTGTAAAAAAAATGGAAACGATACTACCAAACGAAGTCTATTTTAATGAAAACTCTAATGT
TCCTAAATTTTATGGACTTTCCCAATATCGACGATTCCC

Chamaerops humilis L.

>GF112084.1 cons56 Chamaerops humilis L. var. humilis microsatellite
markers Chamaerops humilis var. humilis STS genomic, sequence tagged site
AAATTGTCTGTTTTTCATATGAATATCTATCCCTCTCATCATTATAGGTGATAAGGGGTCTAATAGGAGT
ATTTTAGGTTCTTTCCTTCGTTTTTCGTATTTTTNAGCACAAATTTCCTTTAGGAGAGGGGGAAATTTAT
GTGCCTTAGCTTGTGAAAGATCAAGGAGTGCAATCCCCATATCCTAGTATTTAAGGTTGTGCAGNTGGGG
AGGGGNATGGGGTGAGGNAGAGAGAGGAGTTNAGGAAGCCTCGTAATAAGGCCCTGTCCCCCATCCTAAC
TTGCTAAGGAGGGCACAAATGCGTAGGAATAAGATCAGT

Arisarum vulgare

>EU193576.1 Arisarum vulgare isolate A130 maturase K (matK) gene, partial
cds; chloroplast
GATCTAAACAACAACACTTCCTATATCCGCTTCTCTTTCAAGAGTATATTTACGCACTTGCTCATGATCA
TGGTTTAAATGTAAATGGTTCAATTTTTTATGAACCCGCGGAGATTTCAGGTTATGACAATAAATTGAGT
TCATTACTTGTGAAACGTTTAATTACTCGAATGTACCAACAGAATTATTTGATCAGTTCTGTTAATGATT
CTAAACAAAATAGATTCATTGGGCATAACAATAATTTTTATTCTCAAATGATATCAGAGGGTTTTGCTGT
CATTGTGGAAATTCCTTTCTCATTGGGATTAGTATCTTCCCTCGAAGAAAAAAAAGAAATACCAAAATCT
CAGAATTTACGATCTATTCATTCAATATTACCATTTTTTGAGGACAAATTATCACATTTAAATTGTGTAT
CAGATATACTAATACCCTATCCCGTACATCTAGAAATCTTGGTTCAAATTCTACAATGCTGGATACAAGA
TGTTCCCTCTTTACATTTATTACGATTCTTTTTTCACGAATATCATAATTGGAATAATCTCATTACTCCA
AAGAAANNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNTCGAACACATTTCTATGAAAAAATAGAACAACATCTCGTAGTACTTTGTTGTAATGAT
TTTCAGAAAACCTTATGGTTGTTCAAGGATCCTTTCATGCATTATGTTAGATATCAAGGAAGAGCAATTC
TGGCTTCAAAAGGGACTCATCTTCTGATGAAGAAATGGAAATATTACTTTGTCAATTTTTGGCAATGTCA
TTTTCACTTTTGGTCTCAACCCAGTAGGATCCACATAAACCAATTCTCAAATTTTTCTTTCTATTTTCTG
GGTTATCTTTCAAGTGTACCAATAAATCCTTCAGCAGTAAAGAGTCAAATGCTAGAGAATTCTTTTTTAA
TAGATACTGTTACTAAAAAATTCGAAACTATAGTTCCAATTATTCCTATAATTGGATCATTGTCAAAAGC
TAAATTTTGTAACGTATCGGGGAATCCCGTTAGTAAGCCAGTTTGGGCCGATTTGTCAGATTCTGATATT
ATCGATCGATTTGGTCGGATATGTAGAAATCTTTCTCATTATTACAGTGGGTCTTCAAAAAAACAGAGTT
TGTATCGAATAAAGTATATACTTCGACTTTCATGTGCTAGAACTTTGGCCCGTAAACATAAAAGTACGGT
ACGCGCTTTTTTGCAAAGATTAGGTTCAGAATTTTTAGAAGAATTCTTTACGGAAGAAGAAAAAGTGCTT
TCTTTAATCTTACCAAGAATTTCTTATCCTTTTCATAAGTTATATAGAGAACGCATTTGGTATTTGGATA



TTATTCGTATAAATGACTTGGTGAATCATTTATGATTCATTAGTCATAAAACCATGTAAATGAAATAGAA
TAGAAACTCCAATTCTCAAGAGAGAAAAAATGTCAGTCATTTTCATTCTGAAATGCCCATGCAGTAATGG
TTGAATCAACTGAGTATTCAAGTTTCTTAGACTTTCTTTTCGGGATCTAATCTAAGTTTTAGATGTATAC
ATAGGGAAAGTCGTGTGCAATGAAAACTGCAAGCACTTGACTTATTATACT

Arum italicum

>HQ901583.1 Arum italicum ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase
large subunit (rbcl) gene, partial cds; plastid
GCTGGATTCAAAGCTGGTGTTAAAGATTACAAATTGACTTATTATACTCCTGACTATGAGACAAAAGATA
CTGATATCTTGGCAGCATTCCGAGTAACTCCTCAACCCGGAGTTCCGCCTGAAGAAGCAGGGGCTGCAGT
AGCTGCCGAATCTTCTACTGGTACATGGACAACTGTGTGGACTGATGGACTTACCAGTCTTGATCGTTAC
AAAGGACGATGCTACCACATCGAAGCCGTTCCTGGGGAGGAAAATCAATATATTGCTTATGTAGCTTACC
CTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACCAACATGTTTACTTCTATTGTAGGTAATGTTTTTGGGTT
TAAAGCTTTACGAGCTCTACGTCTAGAGGATTTGCGAATTCCTCCCGCTTATTCCAAAACTTTCCAAGGC
CCGCCTCACGGTATCCAAGTTGAAAGAGATAAATTGAACAAGTATGGTCGTCCCCTATTGGGATGTACGA
TTAAACCAAAATTGGGATTATCCGCGAAAAACTACGGTAGAGCGTGTTATGAATGTCTCCGCGGTGGGCT
TGATTTTACCAAGGATGATGAAAACGTGAACTCACAACCATTTATGCGTTGGAGAGACCGCTTCTTGTTT
TGTGCCGAAGCAATTTATAAAGCACAGGCCGAAACAGGTGAAATAAAAGGGCATTACTTGAATGCTACTG
CAGGTACGTGTGAAGAAATGATCAAAAGGGCTGTGTTTGCCAGAGAATTGGGAGTCCCTATCGTAATGCA
TGACTACATAACAGGGGGATTCACTGCAAATACTAGTTTAGCTCATTATTGCCGAGACAATGGTCTACTT
CTTCACATCCACCGCGCAATGCATGCAGTTATTGATAGACAGAAGAATCATGGTATGCATTTTCGTGTAC
TAGCTAAAGCATTACGTATGTCTGGTGGGGATCATATTCACGCTGGTACAGTAGTAGGTAAACTGGAAGG
TGAACGTGAGATGACTTTAGGTTTTGTTGATTTATTACGTGATGATTATATTGAAAAAGACCGAAGTCGT
GGTATTTTCTTCACTCAAGATTGGGTCTCTATGCCTGGTGTTATCCCTGTAGCTTCAGGGGGTATTCATG
TTTGGCATATGCCTGCCTTGACTGA

Juncus maritimus

>KX167678.1 Juncus maritimus voucher NMW6426 5.8S ribosomal RNA gene,
partial sequence; internal transcribed spacer 2, complete sequence; and 28S
ribosomal RNA gene, partial sequence
TGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGGCCATTTGGCCGAGGGCACGC
CTGCCTGGGCGTCAGCTGCCCTACAACGCTCCGTGCCAGTATTTATACGGGCGGACGCGGAGCCTGGCCC
TCCGAGCCCTCGGGCCTGGCGGGCCGAAGCGCGTGGCTCCCCAATTGGGGCCGGCTGTGGCGAGTGGTGG
ATTGTTCGCTCACGCGAGCCGTACGTCGCCCGCCGCGCCCCCTGAGGGAGAAGGCCTCGTGTTTCCCCGG
ACGTACGGATGCCGTGCGGCATCCTCGGACCAAGACCCCAGGTCAGGCGGGGCCACCCGCTGAGTTTAAG
CATATAATTAAGCGGAGGAGAAGAAACTTACGAGGATTCCCCTAGTAACGGCGAGCGAACCGGGAGCAGC
CCAGCCTTGGAATCACGCGGCGCCGCCGCGCGA

Asphodelus microcarpus (Lupinus microcarpus var.)

>AY618504.1 Lupinus microcarpus var. microcarpus tRNA-Leu (trnlL) gene,
intron; chloroplast
AATTGGATTGAGCCTTGGTATGGAAACTTACCAAGTGATAACTTTCAAATTCAGAGAAACCCTGGAATTG
ACAATGGGCAATCCTGAGCCAAATCCCGTTTTTTCGCAAAAACAAAGAAAAGTTCAGAAAGCGAAAATAA
AAAGGATAGGTGCAGAGACTCAATGGAAGCTGTTCTAACAAACGGAGTTGCCGACATTTACTTTCGTATT
GGGTTAGGAAAGGAATCCTTTCATCGAAATTTTGTAAAGGATCAAGAATAAACGTATATACATATATACG
TATATTTACTGAAATATTATTTCAATTGATTAATAAAGACTGAAAATCTCTGTTTATTGAAAGAGTAATT
GAATATTGATTGATCAAATCATTCATTCCATGATAATCTGATAGATCTTTTTAAGAGCTGATTAATCAGA
CCGGAATAAAGATAGAGTCCCATTCTACATGTCAATACCGACAACAATGAAATTTAGAGTAAGAGG

Urginea maritima (L.) (Charybdis maritime)



>JQ933517.1 Charybdis maritima voucher DNA Bank RBG Kew ribulose-1,5-
bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit (rbcL) gene, partial cds;
plastid
AAAGATTACAGATTGACTTATTATACTCCTGATTACGAAACCAAAGATACTGATATTTTGGCAGCATTCC
GAGTAACCCCTCAACCTGGAGTTCCCGCTGAAGAAGCAGGGGCTGCGGTGGCTGCCGAATCTTCTACTGG
TACATGGACAACTGTGTGGACCGATGGACTTACCAGTCTTGATCGTTACAAAGGACGATGCTACCACATT
GAGGCCGTTGTTGGGGAAGAAAATCAATTTATTGCTTATGTAGCTTATCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAG
GTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGTGGGTAATGTATTTGGTTTCAAAGCCCTACGAGCTCTACG
CCTGGAGGATCTGCGAATTCCCCCTTCTTATTCCAAAACTTTCCAAGGCCCGCCCCATGGCATCCAAGTT
GAAAGAGATAAATTGAACAAGTATGGTCGTCCCCTATTGGGATGTACTATTAAACCAAAATTGGGATTAT
CCGCAAAAAACTACGGCAGGGCGGTTTATGAGTGTCTACGGGGTGGGCTTGATTTTACCAAGGATGATGA
AAACGTGAACTCACAACCTTTTATGCGTTGGAGAGACCGTTTCTTATTTTGTGCTGAAGCAATTTATAAA
GCACAAGCCGAAACAGGTGAAATCAAAGGACATTACTTGAATGCTAC

Ornithogalum umbellatum L.

>AJ232495.1 Ornithogalum umbellatum aggr. chloroplast trnlL intron
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNCCTGCTAAGTGGTAACTTCCAAATTCAGAGA
AACCCTGGAACTAAAAATGGGCAATCCTGAGCCAAATCTTTATTTTTAGAAAAACAAGGGTTTAAAAACT
AGACTAGAATAAAAAGGGATAGGTGCAGAGACTCAATGGAAGCTGTTCTAACGAATGGAGTTGACTACGT
TGCATTGATAATAGGAATCCTTCTATTATCGAAATTAAAAAAGGGTGACCCATATATCTAATACGTACGT
ATACATACTGACATATCAAACGATTAATCACGACTCGAATCCATATACATATATTATATATATGCGCAAT
ACATGCAAAATGAAATGTGGATCTATTCCAATCGAAGTTGACGGAAGAATAAAATATTCAGTGATCAAAT
CATTCATTCCAGAGTTTAATAGACCCTTTTTTGAAAAACTGATTAATCGGACGAGAATAAAGAGAGAGTC
CCATTCTACATGTCAATACCGACAACAATGAAATTTATAGTAAGAGG

Muscari neglectum

>KF997434.1 Muscari neglectum isolate BF310 ribulose-1,5-bisphosphate
carboxylase/oxygenase large subunit (rbcL) gene, partial cds; chloroplast
AAAGCTGGTGTTAAAGATTACAGATTGACTTATTATACTCCTGATTACGAAACCAAAGATACTGATATTT
TGGCAGCATTCCGAGTAACTCCTCAACCTGGAGTTCCCGCTGAAGAAGCAGGGGCTGCGGTAGCTGCCGA
ATCTTCTACTGGTACATGGACAACTGTGTGGACCGACGGACTTACCAATCTTGATCGTTACAAAGGACGA
TGCTACCACATTGAGGCCGTTGTTGGAGAAGAAAATCAATTTATTGCTTATGTAGCTTATCCTTTAGACC
TTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGTGGGTAATGTATTTGGTTTCAAAGCCCT
ACGAGCTCTACGTCTGGAGGATTTGCGAATTCCTACTTCTTATTCCAAAACTTTCCAAGGCCCGCCCCAC
GGCATCCAAGTTGAAAGAGATAAATTGAACAAGTACGGTCGTCCCCTATTGGGATGTACTATTAAACCAA
AATTGGGATTATCCGCAAAAAACTACGGCAGAGCGGTTTATGAGTGTCTGCGCGGCGGGCTTGATTTTAC
CAAGGATGATGAAAACGTGAACTCACAACCTTTTATGCGTTGGAGAGACCGTTTCTTATTTTGTGCTGAA
GCAATTTATAAAGCACAAGCCGAAACAGGTGAAATT

Asparagus albus L.

>JX574491.1 Asparagus albus voucher A. Marrero s.n. trnD-trnT intergenic
spacer, partial sequence; chloroplast
TAAGTAAGAACATTCTACTTGTCATGTTGTAACGTAACAGATACACGAATGATATAGTGATATCATATCT
ACATAAACACGGACTTTAGTGAGAGTGATGCAGATTATTAGTAAGGAGTTATTTTTTATTTTATTGGTAA
AATAAAAATAGAAAATCAATCTTTCAATGAGATGAGAAAAAAAAATATATAGATAGAGTAAAAAAATAGA
CCCTTTTTCTTTATTTCTACATTTCTACGTATACCGATCAGGCATTTCTTTTTCTTTTCTGTAGGACAAA
TTGGTTATATTATACTCATAGAGCGGTGAATTTTTGGGCCGAGCTGGATTTGAACCAGCGTAGACGTGTC
GCCAACGAATTTACAGTCCGTCCCCATTAACCGCTCGGGCATCGACCCAGGAAGAATTCATTCTAGGCTT
ATTGATAATCTATGATCAACTTCCTTTCGTAGTACCCTACCCCCAGGGGAAGTCGAATCCCCGTTTCCTC
CTTGAAAGAGAGGTGTCCTAACCACTAGACGATGGGGGCATATCCGCCCGACCGTCATCATACTATGATG
ATAGTATGAACAGTTTTTTGGAATTGTCAATATAATCTAATGGTATCGCTAGATCCGAAGAGTCTTTCTA
TGTTATGATTCTATAAAATTAGCACATTTTTTTTTTTTTTTGATGCTTCATGAATGAAGCATCCCATACT
ATTCGATATAACGAAAGGAAGTCTAGGATTCCTTCAGTTCAGGCAATGATTGGCCCGAAAGAAAAGGGGT
ATGGGGGGTAAAACCTCATTTAATTTCATTTAATTTCTTCAATTTCCACTCATTGCTTCCTTTCTCGTTC
AAATAAAATATGATATATCTATCACTATCTCATACTAAGCCAGAAAATGCAAAAACGAGAAAAATTTTAC
CCACTTTTTTCTTCTATTATGAGTCTACTGCATATATACATATATGTAGTAGACTCATAATAGAACA



Asparagus stipularis

>AB177730.1 Asparagus stipularis chloroplast petB gene, intron
GGGTCTCAACAAGAGAATTCCTATCAATAGTAAAACAAGAGTCGATCTACATTACGCACAAAAAAAAANC
AACAAATTAAATAACAAACAAAAATAGGAAAGAGAAAATTCAAGAGGCCTGTAACGAGCAACATAAAGAA
AGACGAATGAGCTAACTTGATATTTTTAGCATTATCATCACAAAGAAGAGATTCCGGATTTTTTTTTATT
ACTTCCTATCTTGGGGACAAATCGAATCACGTGGCTAATAAGTTTTGAACTTTCTATTACATATCCGGTG
AAATCAGTATTTGTGTGTTTC

Asparagus acutifolius L.

>ILN871590.1 Asparagus acutifolius genomic DNA sequence contains ITS1, 5.8S
rRNA gene, ITS2
CCGAGACCCGAGCGGACAACTGTGAACCAGTAAACCCGCCCGGGAGATCCGAGGGAGGGCGACATCCGYCC
GCTTGCCCCGGTCTCCTTGGGCACCTATGGCCGCCCCCGTCCTGCCTCGYTGCGGAACGGGCGGCGGGAA
CAATACCCGGCGCGGTGGGCGCCAAGGACTAGTGCTTTAGAGGATCACCGTGCGCTGCATCGCCCAGCGA
CGCGGCGCATGATGTGGTCCGGTAATCATACCATGAACTTTACGACTCTTGGCAACGGATATCTTGGCTC
TCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGT
CTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGGCTATTTGGCCGAGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCATGCCTTACATC
GCTCCGTGCCCCCCGCTTCCACGGGCACAAATTTGGGAACCGCCGCACCGATGCCGAGATTGACCTCCGT
GCCTTGCGCGCGCCGGTTGAAATGACCGTCGCTGGCCCGTTCGAACCCGGGAAATGTGGACAAACAAAAG
GACCTTGAACGTTGTGTACTCGACCCTAGCCAAAGCGGCGCGTACAAGGAGCCATCGGACCCTAGACCCT
TGACNNANCCNGTTAGGGGGGCNCCTNANT

Smilax aspera L

>EU531650.1 Smilax aspera isolate asseml06.0.2 RNA polymerase C (rpoCl)
gene, partial cds; chloroplast
CAAAGAAGGGAAGATTTCGTGAGACTCTGCTTGGTAAACGAGTTGATTATTCGGGGCGTTCCGTCATTGT
CGTCGGTCCTTCGCTTTCATTACATCAATGTGGATTACCTCGAGAAATAGCAATAGAGCTTTTCCAAACA
TTTGTAATTCGTGGTCTAATCAGACAACATCTTGCTTCTAATATAGGGATTGCTAAAAGTAAAATTCGGG
AAAAAGAACCAATTGTATGGGAAATACTTCAAGAAATTATGCGGGGGCATCCTGTATTGTTGAATAGAGC
GCCCACCCTGCATAGATTAGGCATACAGGCGTTCCAACCCATTTTAGTGGGGGGGTGTGCTATTTGTTTA
CATCCATTAGTTTGTAAGGGCTTCAATGCAGACTTTGATGGAGATCAAATGGCTGTTCATGTACCTTTAT
CTTTGGAAGCTCAAGCGGAGGCTCGTTTACTTATGTTTTCTCATATGAATCTCTTGTCTCCAGCTATTGG
AGATCCCATTTCCGTACCAACTCAG

Allium sub-hirsutum L. (Gossypium hirsutum)

>AF377315.1 Synthetic construct clone R5 Gossypium hirsutum recombinant
myb-like transcription factor Myb 3 gene, complete cds
TGGGCCACTAAAGAATGGAGCAAAATTTGTCCCTTAAGAGATTCGACGTCAACAAGGGAGCATGGACAGC
TGAAGAAGATAGAAAATTGGCTGAGGTTATTGCAGTTCATGGTGCTAAAAGGTGGAAGACAATTCCAACC
ATAGCAGGTAAAAACATTCTGAGTGTCACTGTATATAGCCTACACGTCGGCTGAACTGAAATCTGTTTCC
TATTTTGTTTATTGCAGGTTTAAATAGGTGTGGTAAAAGTTGCAGGCTGAGATGGATGAATTATCTTAGG
CCTAACATCAAGAGAGGAAATATATCAGACCAAGAAGAGGACTTGATACTTAGGCTTCATAAACTCCTTG
GGAACAGGTGGTCTTTGATTGCAGGAAGGTTACCAGGAAGAACAGATAATGAGATCAAGAACTACTGGAA
TTCTCATTTGAGCAAGAAAGTGAACCAGAAGGAGAAACACAGAGGAGCATCAGCTAGGCAAGGCTGCAAA
TTTGCTCAACAGAGATTGGTGGAGAATGCCAAAGAACAAGTGAGAGAAGAGAATACATCTACTGGATTTG
GGGAGTCCAATATAAGCTTCGATGTGGATGACTTCTTTGATTTCTCCAATGTGGATACCCGGAACTTTGA
GTGGGTGAACAGGTTTCTTGAAGTTGACGACGGTTTTAAGTTTTAACTGAAACTTTATGGATGGAACCCC
AAGAGCTTTTTGTTGTTTGTTTATCTTCTATCATCATGATTCATGAATTTGATGCAATNCATGTTAATAT
GTAAAACCTTGTTATCTATCCCTGAATTTGGCTACATACGTGTTTTGTGTCGGCTATATGCCCTAGTTGC
CGACATAGTGAACTGTAGCA

Allium nigrum L.



>KP881228.1 Allium nigrum voucher GD5497 internal transcribed spacer 1,
partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete sequence; and internal
transcribed spacer 2, partial sequence
TCAGGTTTCGTAGGTGAACCTGCGGGGATCCATTGGKTTGAGTTCATTTTTGAATGGATTGAGAAGATAT
AGTTTTGCCCATCTAAAACAAGGTAGTAGTGTTTTATATTTGATCTTTGAGATGGAATTCCTTTTGTTGC
ATTCACCTTGTTTTCTTCGAAGTAAAAGAAGGAGATGAGAATTATAAGAATGACATGATTTATGCCAAGG
ATAGCTATTGCTGAAGTGTAATGCCTTATTATGGTTTATGCCAAGGTTACTCTGCAAAGCGTTTGAATGA
CTCTCGACAACGGATATCTTGGCTCTCGTGATGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGGCATTTGGTGTGAAT
TGCAGAATCACGCGAACCATCTAGTCTTTGAATGCAAGTTGCGCTCGAGACCATTGGGTCAAGGGCATGT
ATGTTTGGGTGTCTTGCAATCGTGTCATTATGAAAACCAACTATCTTAAATAACAAGATTAGCTAACGGT
GGATGTGGAAATTGGCCCTCCGTTCTTTTGGTTTGCGGTTGGTCTAAATGATGGTTGTCGCTAGGCTTTC
ACATGGTGAATTGTGAATAGAGTCAACGCATTAAATATCTTGCTGTGTACATGACTTCTAGCCCTGTTGT
ATAATAATTGAAACCATTATCAATTTTTACGTGATTCGTAAGCTTGAACCATGACCTCAAAATCATGCGG
GGCCCACCCCCGTTGAGTTTAAGCTTCAAG

Allium roseum L.

>GU388392.1 Allium roseum haplotype 1 tRNA-Thr (trnT) gene, partial
sequence; trnT-rps4 intergenic spacer, complete sequence; and ribosomal
protein S4 (rps4) gene, partial cds; chloroplast
CGGTTCGATTCCGATAGCCGGCTTTTTTCTCTATTGATTTTCCATAATTGAGAATCTCTCCCCTCCATTT
CTCCAAACGTTGAGTCACTAATCTATAATCTATTATGTCATGGTAATTATAAAAAAAGTTGATTAGATCC
AATTAGATTTATATTTTATATATATAATAAATCATAAAACAGAGCCTTAATCTTCTTTCCATAATATACA
ACAAAAAATATGGATATTAACACAATACATTTCATTCTATTTTGTAATATTTCAATAGATTTCGCTTTGC
TTTATTTATCCTTTAGTTTAGTTCAGTCTTAATTTTGATTTCTTCTGTAAAATGAATAAAATTTCAATAA
AATAAAAAGGAGTCTTTACTTTATGTCTCGTTACCGAGGACCTCGTTTCAAAAAAATACGCCGTCTGGGG
GCTTTACCGGGATTAACTAATAAAAGACCTAGATC

Gladiolus segetum (Agrotis segetum)

>AY136482.1 Agrotis segetum nucleopolyhedrovirus polyhydrin gene, partial
cds
TTCTACAAGAACCTCGGCTCCGTCATCAAAAACGCCAAACGTAAGGAGCATTTAATTAAACATGAACTAG
AAGAGAAAACATTCGATCCCCTAGACAAGTATCTGGTCGCCGAGGATCCATTTTTTGGGCCCGGTAAGAA
TCAGAAACTGACCCTCTTCAGAGAGATTCGTGATGTAAAACCCGACACCATGAAGTTGGTTGTTAACTGG
AGCGGCAAAGAGTTTCTCAGGGAAACTTGGACCCGTTTCATGGAGGACAGCTTTCCAATTGTTAATGACC
AGGAGATCATGGACGTTTTTCTAGTTGTCAACATGAGACCCACCAAACCTAACCGTTGTTACAGATTTTT
AGCTCAACACGCTCTGCGCTGCGATCCCGATTACGTGCCCCACGAGGTGATCCGCATCGTCGAACCTGTG
TACGTCGGTGGCAACAACGAGTACCGCATTAGTCTCGCCAAGAAGGGCGGTGGCTGCCCCGTAATGAATC
TGCACTCTGAGTATTCCAACTCCTTTGAAGAGTTCATCAACCGCGTCAT

Orchis maculata L. (Tegeticula maculate)

>AF182777.1 Tegeticula maculata maculata haplotype g cytochrome oxidase
subunit I (COI) gene, partial cds; mitochondrial gene for mitochondrial
product
CTTTTGGATGTTTAGGAATAATTTATGCTATAATATCAATTGGATTACTAGGATTTGTAGTATGAGCTCA
TCATATGTTTACAGTAGGAATAGATATTGATACACGAGCTTATTTTACCTCAGCAACTATAATTATTGCT
GTTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGTTGATTAGCAACACTTCATGGAACTAAAATTAATTATAGACCAT
CTATATTATGAAGATTAGGATTTGTATTTTTATTTACAGTTGGAGGATTAACTGGAGTAATTTTAGCAAA
TTCTTCAATTGATATTACTCTTCATGACACTTATTATGTTGTAGCTCATTTTCATTATGTTTTATCTATA
GGAGCAGTATTTGCTATTATAGGAGGTTTTATTTATTGATATCCATTATTTACAGGAATTTCATTAAATC
CTAAATTATTAAAAATTCAATTTCTTATTATATTTATTGGAGTAAATTTAACTTTTTTCCCTCAACATTT
TTTAGGACTAAGAGGAATACCTCGACGATATTCTGACTATCCAGATATATATATTTCATGAAATATTATT
TCATCTTTAGGATCTTATATTTCTTTAATTAGAGTAATATTCTTAATAATTATTATTTGAAAATCAATAA
TTGATAAAAATATTGTATTATTTAGATTAAATACATCATCTTCTATTGAATGATTACAAAATTTTCCTCC
TAATGAACATTCTTATAATGAACTACCAATTTTAAGAAATTCT

Populus alba B.



>DQ056362.1 Populus alba polyubiquitin mRNA, partial cds

TTTTTGCTGGGTAAGCAGCTCGAGGATGGACGTACTCTAGCTGACTACAACATCCAAAAGGAATCCACCC
TTCACTTGGTGCTCCGCCTTCGTGGTGGTATGCAAATTTTTGTGAAGACTTTGACTGGGAAGACCATCAC
CTTGGAAGTGGAGAGCTCCGACACCATTGATAATGTCAAGGCCAAAATCCAGGATAAGGAGGGCATCCCT
CCAGACCAACAGAGGCTCATCTTTGCTGGCAAGCAGCTCGAGGATGGGCGCACTCTCGCTGATTACAACA
TCCAGAAGGAGTCCACCCCTCATTTGGTGCTCCGCCTCCGTGGTGGCATGCAGATCTTTGTCAAGACCCT
CACTGGGAAGACTATAACCCTGGAAGTTGAGAGCTCGGACACCATTGACAACGTGAAAGCTAAGATTAA

Quercus coccifera L.

>LT222105.1 Quercus coccifera chloroplast genomic DNA containing rbcL
region, specimen voucher TUS BCD Qcocb58
ATGTCACCACAAACAGAGACTAAAGCAAGTGTTGGATTCAAAGCTGGTGTTAAAGATTATAAATTGACTT
ATTATACTCCTGACTATCAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCCTTCCGAGTAACTCCTCAACCTGG
AGTTCCGCCCGAGGAAGCAGGGGCCGCGGTAGCTGCTGAATCTTCCACTGGGACATGGACAACTGTGTGG
ACTGACGGGCTTACCAGTCTTGATCGTTACAAAGGACGATGCTACCACATCGAGCCGGTTGCTGGAGAAG
AAAATCAATTTATTGCTTATGTAGCTTACCCCTTAGACCTCTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAACATGTT
TACTTCCATTGTGGGTAATGTATTTGGATTCAAGGCCCTGCGCGCTCTACGTCTGGAGGATTTGCGAATC
CCTACTTCTTATTCTAAAACTTTCCAAGGTCCGCCTCATGGCATCCAAGTTGAGAGGGATAAATTAAACA
AGTATGGCCGCCCCCTATTAGGATGTACTATTAAACCTAAATTGGGATTATCCGCTAAGAATTACGGTAG
AGCAGTTTATGAATGTCTCCGCGGTGGGCTTGATTTTACCAAAGATGATGAGAACGTTAATTCCCAACCA
TTTATGCGTTGGAGAGACCGTTTCCTATTTTGTGCCGAAGCTATTTATAAAGCGCAGGCTGAAACAGGTG
AAATCAAAGGGCATTACTTGAATGCTACTGCAGGTACATGCGA

Quercus ilex L.

>EU628561.1 Quercus ilex internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA
gene, and internal transcribed spacer 2, complete sequence
TCGAAACCTGCACAGCAGAACGACCCGCGAATTGGTGACAACCGACGGGGGGCGGGGGGCGCTCGTCGCC
CCTTCGCGCCTCAAGGGGGCGGGGACCTCGCGTCTCTTTGCCCGCAAACCGAACCCCGGTGCGGAACGCG
CCAAGGAAATTGAACCAAGAGAGCCACGCTAGAGGCCCCGGACACGGTGTGCCCCTGGCGTCGGCGTCTT
ACGAATTATTTAAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTAGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAAT
GCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGCGAATCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCC
ATTCGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGTGTCACGCATCGTTGCCCCCCCAAACTCCGGTTCGGGCGGGGC
GGAAGTTGGCCTCCCGTGCGTGCTTGCGCGCGCGGTTAGCCCAAAAGCGAGTCCTCGGCGACGAGCGLCCA
CGACAATCGGTGGTTTTTTCGACCCTCGTTCCCCGTCGTGCGCGCCCCGTCGCCCGTACGCGCTCTTGCG
ACCCTTACGCGTCGCCTCGGCGGCGCTCCCAAC

Quercus suber L.

>EF581312.1 Quercus suber internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA
gene, and internal transcribed spacer 2, complete sequence
TCGAAACCTGCACAGCAGAACGACCCGCGAATTGGTGACAACCGACGGGGGGLCGLCTCGTCGLLCCCCTCGL
CCCCCACGCAGGCGGGGACCTCGCGTCTCTTGCCTGCAAACCGAACCCCGGCGCGGAACGCGCCAAGGAA
ATCGAACCAAGAGAGCCGCGCCGGAGGCCCCGGACACGGTGCGCCCCCGGCGTCGGCGTCTTACGAATTA
TTTAAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTAGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACT
TGGTGTGAATTGCAGAATCCCGCGAATCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCTTTCGGCC
GAGGGCACGTCTGCCTGGGTGTCACGCATCGTTGCCCCCCCAAACTCCGGTTCGGGCGGGGCGGAAGTTG
GCCTCCCGTGCACGCTTGCGCGCGCGGTTAGCCCAAAAGCGAGTCCTCGGCGACGAGCGCCACGACAATC
GGTGGTTTTTCGACCCTCGTTCCACGTCGTGCGCGCCCCGTCGCCCGAACGCGCTCTTGCGACCCTTACG
CGTTGCCTCGGCGACGCTCCCAAC

Pinus halepensis

>EU647209.1 Pinus halepensis isolate 59ukPHmugla 5.8S ribosomal RNA gene
and internal transcribed spacer 2, partial sequence
GATACTTAGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAATCATCGAGTTTTTGAACGCAATTTGCGCCCGAGGCCTC
GGTCGAGGGCACGTCTGTCTGGGCGTCGCATCACATTCAWACGCGCTCCCTGCAATATGCTAGGGAGCAG
CGGAGCTGGTCGTCCGTGCCCCATGCGGTGCGGTCGGCTGAAATGCCTCAGGCGATGTCTCGTGGCGTGC
ATCGGCGAGCGGTGACCTTGTCCCCTTGGATGGGCAGTCGGCGTTAGCTGATGCGGGCTTTGTGTGGCAT
CGCTCGAACTTGCTTTGCTCTCTCTTGTCCTCCCATCGGGTAGGGCGGATTTAGCTCCAACTT



Chenopodium album L.

>KP263868.1 Chenopodium album clone CA6-14 5S ribosomal RNA gene, partial
sequence; non-transcribed spacer genomic sequence; and 5S ribosomal RNA
gene, partial sequence
GGTGACCTCCTGGGAAGTCCTCGTGTTGCACCCCTTTTTCGGCGAATTCGGAATTTATTTTTGTTTTTGG
TTATTTTGATTTGAGACGCGTAGATCCCGAAAAACTAACCAATTTGAAAGAAAAAAATGTTTAGTTCGGG
CGATCGGGCGCAAAGTTACGGCATTTTAAAAGAAATCAGGGGCTGGAAAGGGTATAAATAAAAATTAACG
CTCTAAGTAAATGGGTGCGACCATACCAGCACTAATGCACCGGATCCCATCAGAACTCCGCAGT

Paronychia argéntea

>AJ310958.1 Paronychia argentea partial 18S rRNA gene, internal transcribed
spacer 1, 5.8S rRNA gene, internal transcribed spacer 2 and partial 28S
rRNA gene
CAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGAAACCTGCAACAGCAGAACGACCAGCGAAC
ATGTTTATCATTGGCCGAGGGCGGACACCCTGCTCGCGCAGGGGATAAGCCCGCGGCACACTAACAAACC
CCGGCGCGGACTGCGCCAAGGAACAAAAACTGAACATGCGCACCTGCGCCGCGACCGGTAACCCGGACGC
GGCTGCGGAGCCATTACTTAACAATAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAG
AACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGT
TGCGCCCGAAGCTTCGGSTGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATTGNGTNTCCCCTCACCCGCTCG
CACGCGGGAGGGAAGGATGATGGCCTCCCGTGCCTAACCGGGCGCGGNTGGCCTAAAAACGGAGCCCTCG
GCTGTGAGCCGCCGCGGCATTTGGTGGTGATTTCATTCAATTCGTSGCGCTYCTCTTAGCCCNGTGATGC
TCGAGCGACCCAGA

Cerastium dichotomum L.

>AY521394.1 Cerastium dichotomum PsbA (psbA) gene, partial cds; and psbA-
trnH intergenic spacer, partial sequence; chloroplast
GAAGTTCCATCTATAAATGGATAAAATATCTTTTTTAGTTTAGTATATACCGTTTTTTTAGTAAAGGAGC
AAGTTTTTAATTGCTCCTTTACTAAATTAGTTTTTTTATTTCTTTACTCCAATCCTTTCCTTATTAAGAA
TTAAACAAAGTTAAACTTAAGTATTAAGTTTTTTGTTATTAATTAGCATAAAGGGGCGGA

Silene colorata

>KF301425.1 Silene colorata spermidine synthase (SS) gene, partial cds
AAGTATATGGCTTCACATGCATATAATCGAAGATATTGTTTCTAACTGCCGCGAGATTTTCAAGGGTTCG
GTTAATTATGCATGGACTACCGTTCCAACATACCCTAGGCATGTCCCCTCTTATCCCTTGTACTCTCGAC
TTTTCATATTTCCTTGCATACCCATGTCCAGCAAATGACATTTGGAGATGAATATAACACTTTTGATTTC
TTTATTTTAGTGAAAACTAGGAATTAATGTCATTGCAGAGTCTTAGAATCGAAACACATCCTTGTCACAT
AATTGTTAGGTGGATCTGCAAATCCTAGGCCCGACGACCTCTTTGATACTTGCATAATTGATCTAGATGG
TTTCTAGTACAATAATTCCCATCTATGGACTGAGATATGCGCTTTTGCGTGACACAGCTAGGAGTTTTTA
ACCAGAAAGTCAGAAACTATTGTCAAGTCTAACATAACCTAAAATGGAGTTATGTTGCATATTTCAGTGG
TGTGATTGGCTTTATGGTTTGTTCAACTGAGGGCCCGGCAGTCGATTTTAAGAATCCAGTGAACCCCATT
GATAAAACGGAGGACGAAAAGCGGCCTTTGAAATTCTACAATGCGGAGGTAGTTTCCTAATTTCCTTATA
CCCTTTTTACAGTTAAAGTATACGGAAATAGTGACAAACCATTTAAACATGGAACTGGTTATTCCCAGAT
CCGAAATATATAGTTTTACATTAGCTTCACTGCAAGGCAGTTGTATTGAAGTATTAGGTCTTCTTTATTC
CCCTTCTCAATGGTTTTCCTCGTACGCAGATCCATTCAGCGGCTTTTTGTTTGCCATCATTTGCAAGGAG
AGTTATTGAAGCGGAAGAACGCTC

Adonis annua L.



>KX167070.1 Adonis annua voucher NMW3967 5.8S ribosomal RNA gene, partial
sequence; internal transcribed spacer 2, complete sequence; and 28S
ribosomal RNA gene, partial sequence
TGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGACCTTTAGGTCGAGGGCACGT
CTGCCTGGGCGTCACACACAGCGTCGTTCCCCACCAACCTTGTTTGTTGGGCAACGGAGATTGGCCCCCC
GAGTCTTTACAGGCACGGTCGGCATAAATATCGGTCCTCGGCGGCGAGCGTCGTGGTCAACGGTGGTTGT
AAATCTCTTACCATGACACACGATCTCGTTGCACGCACGGACGAAATGACCCTATGAAGTCGTCTACGAC
TTTCACCCTGCGACCCCAGGTCAGGCGGGATTACCCGCTGAGTTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGAAAA
GAAACTTACAAGGATTCCCCTAGTAACGGCGAGCGAACCGGGAAGAGCCCAGCTTGGGAATCGGGTGGCT
TTGCCATCCGA

Ranunculus bullatus L.

>HQ338175.1 Ranunculus bullatus voucher Hoerandl & Gutermann 7191 PsbdJd
(psbJ) gene, partial cds; and psbJ-petA intergenic spacer, partial
sequence; chloroplast
GTTCTTTTATGGTTCATATTCTGGATTGGGCTCATCCCTGTAATAATCATATGAACTGTGTTGTGGACAT
TAATTAAAGAGTAAGAACTCAATCGACCCCCCAAAATGCGGGGGGTCAATTGAGTTCTTACTCTTTAATT
TAATGAGACTTTTCGTTTAGTCATTCCATAATATAAACAACATAAAGGTTCCAAATTTTTCTAGAAAATC
ACAGCATAAAATTTGAAAAATGGGGCCTGAGATCAAAGCAACTAAAAGTTCTAGTATTATTCACAAACTA
CGTGCTAGTATATTATATATTATTATTATAATTATATTATTAGGAACAGAATACAAATAATTTCAAATAG
CTTAATTATTAATTAAATATATAAAAAATATATATAAAGTATAAACAAAGCAAAAGCGGGTTTTTGAGTA
TACATAATTGCATCGATCAACAAGAAGTTTAGTATTTTGATAAAAATCGAAACGAAGTGAAAT

Papaver rhoeas L.

>GQ248175.1 Papaver rhoeas voucher USDA PI533721 maturase K (matk) gene,
partial cds; chloroplast
TTGCGATTCTTTCTCCATGAGTATCGTAATTGCTATAGTCTTATTACTCAAAATAAAGCAATTTCCCTTT
TTTCAAAGGAGAATCAACGCTTTTTCTTCTTCCTATATAATTCTCATGTATATGAATGCGAATCCATATT
AGTTTTTCTCCGTAAACAATCTTTTCGTTTACGATCAACATCTTTTAGAATCCTTCTTGAGCGAATAAAT
TTCTATGGAAAAATGGAGCATCCTGTAGTAGTGTTTAGTAATGATTTTCAGACCTTCCTATGGTTGTTCA
AGGATCCTTTTATGCATTATGTCAGATATCAAGGAAAATCAATTCTGGCTTCAAAGGGAAGTACTCTTTT
GATGAATAAATGGAAATGGAATCTTGTAAATTTATGGCAATGTCATTTTTCCTTGTGGTCTCAACCAGAT
AGAATTAAGATAAATAAATTATCCAATCATTCCCTCGAGCTTTTGAGCTATCTTGCAAGTGTACGACTTA
ACCCTTCGGTGGTAAGGAGTCAAATGATAGAAAGTACATTTATAATGGATATTTGTATTAAGAAGTTTGA
TACCAAAGTCCCAATTATTTCTTTGGTTGGGTCGTTGGCTAAAACGAAATTTTGTAACGTTTCAGGGCAT
CCCATTAGTAAGCCGGCTTGGGCCGATTTATCAGATTCTGATATTCTCGATAGATTTGGACGTATATGCA
GAAATCTTTCTCGTTATTACAGCGGATCTTCAAAAAAAAAGAGTTTGT

Biscutella didyma L.

>KU574021.1 Biscutella didyma voucher ABH 58628 tRNA-Val (trnV) and tRNA-
Met (trnM) genes, partial sequence; chloroplast
CTCTTTCAAAGACCCAACATGCAGTTTTTTTTGCATTGGGCTCTTTCATTAACTGATAGAATGATCAGTT
AGTCTACCATATTTTTTCTTAAAAAAAAGATAAGAAATGGTTCCAAGTACTCTGATTGATTATTTTTTAA
TTCTAATACAATACAGAAGAACTACCAAAGTGTTTCAAAGAAGGGTTCTCTTGACGTAGGTTTGCTTTTG
GTCTAGATCAACTTAAGTTAAATATATATAGTCTCTAACATCCTGATTCAAAAATCAAACATGAAACTTG
ATACACCTTAAGGTTCATAGGACGAAAAGATCATTTTTGAGTTCCTTATACTCATTCTGCCGAGCATTAA
GTAGACTGGATATTCACCCTATCAATATCTCAAATCAATGATGGGTTCTATTCATTCCCTACCTAATGGG
GTACTTTAATAGGACCTAATGTCAGGCTATTGTTCTCCTCTTTTTTACTAAAAAARAAGTAATGGAGTAAG
ACATCGATTTATTAATAAGATCAATCAATTAGTTTGATTGCGTGATGGACTCCTCTGAAAAACTTTGGCG
CACGTGTAAACGAGGTGCTCTACCTAACTGAGCTATAGCCCTTGTGTTTGTGATACACATTTTATCTTAT
CATGTAGATAATTTCTTGTCAAGATTCATATTACATCATCGAACATTAGATCTCTTTGATCTCGTTGGTT
ATTGGTATTGCTTAGAAATAATATTGGATTTATAATCCTATCGATGTGATAGGTATCCCCTTTCCTTCTA
TTTACGATGATAAATAACCTACTTAACTCAGTGGTTAG

Lobularia maritima (L.)



>EF514681.1 Lobularia maritima isolate AL644 internal transcribed spacer 1,
partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete sequence; and internal
transcribed spacer 2, partial sequence
CAAAACAGAACGACCCGAGAACAACTTATCATCACTCCCAGCGGGCCGGTCTCTTAGCGGATTCCGTGCC
CGTTGGTTCCGTGGTTATGCGCACTGCCCCTGCCAACGGTCTTGCCTTGCAGGGACCTTGCGCGTATCTT
CCGGATATCACAAAACCCCGGCACGAAAAGTGTCAAGGAACATGCAACCGAACGGCCCTCATCCGCCGTC
CCGGAGACGGTGTGCGCGCGGATGCGGTGCTGCGATCTAAAGTCTAAAACGACTCTCGGCAACGGATATC
TCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACC
ATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCCAAGCCTTCTGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGTGTCACAAA
TCGTCGTCCCCTCATCCTCTACGGATATCGGACGGAAGATGGTCTCCCGTGTGGTACCGCACGCGGTTGG
CCAAAATCAGAGATAGGGATGCTAGGAGCGTCTCGACATGCGGTGGTGAATACAAGCCTCGTCATATAAT
CGTGCGCTCCTTCCCCGAACCTCCAGATGACCCGAAACTCTCAACGCGACCCGGGTCAG

Raphanus raphanistrum L.

>GQ248192.1 Raphanus raphanistrum voucher USDA PI271451 maturase K (matk)
gene, partial cds; chloroplast
AGATGCCTCTTCTTTGCATTTTTTTCGGTTCTGTCTATACGAGTATTGCAATTGGAAGAATTTTGATAGT
AAAAAAAAATCAATTTTGAATCCAAGATTTTTATTGTTCTTATATAATTCTCATGTATATGAATACGAAT
CCATCTTTTTTTTTCTACGCAAGCAGTCTTCTCATTTACGATCGACATCTTATGACGTCTTTTTTGAGCG
AATTTTATTCTATGGAAAAATACAACATTTTTTAAAAGTCTTTGTTAATAAATTTCCGGCGCTTTTAGGG
TTGTTCAAGGATCCTTTCCTACATTATGTTAGATATCATGGAAAATACATTCTGGCAACAAAGGATACGC
CACTTCTGATGAATAAATGGAAATTTTATTTTGTTAATTTATGGCAATGTTATTTTTCCGTATGGTTTCA
ATCGCAAAAGGTTAATATAAATCAATTATCTAAAGATAATTTAGAATTTCTGGGTTATCTCTCAAGTTTG
CGACTAAATCCTTTAGTGGTACGTAGTCAAATGCTAGAAAACTCATTTCTAATAGATAATGTTAGAATAA
AATTGGATAGCAACATTCCAATTTTTTCTATTATTGGGTCGTTGGCTAAAGATAAATTTTGTAATGTATT
AGGGCATCCCATTAGTAAAGCGACCTGGACGGATTCATCAGATTCTGATATTCTCAACCGATTTGTGCGT
ATATCCAGAAATATTTCACATTATTACAGCGGATCTTCAAACAAAAAGAATTTGTATCGAATAAAATATA
TACTTCGTC

Sinapis arvensis L.

>FJ870905.1 Sinapis arvensis beta-ketoacyl-CoA synthase (FAEl) gene,
complete cds
ATACAAATACATCTCATCGCTTCCACTACTATTCTCCGACACACACACTGAGCAATGACGTCCGTTAACG
TAAAGCTCCTTTACCATTACGTCATAACCAACCTTTTCAACCTTTGCTTCTTTCCGTTAACGGCGATCGT
CGCCGGAAAAGCCTATCGGCTTACCATAGACGATCTTCACCACTTATACTATTCCTATCTCCAACACAAC
CTCATAACCATCGCTCCACTCTTTGCCTTCACCGTTTTCGGTTCGGTTCTCTACATCGCAACCCGGCCCA
AACCGGTTTACCTCGTTGAGTACTCATGCTACCTTCCACCAACGCATTGTAGTTCAAGTATCTCCAAGGT
CATGGATATCTTTTATCAAGTAAGAAAAGCTGATCCTTCTCGGAACGGGACGTGCGATGACTCGTCGTGG
CTTGACTTCTTGAGGAAGATTCAAGAACGTTCGGGTCTAGGCGATGAAACTTACGGGCCAGAGGGGCTGC
TTCAGGTCCCTCCTCGGAAGACTTTCGCGGCGGCGCGTGAAGAGACGGAGCAAGTAATCATCGGTGCGCT
TAAAAATCTATTCGAGAACACCAAAGTTAACCCTAAAGATATAGGTATACTTGTGGTGAACTCAAGCATG
TTTAATCCAACTCCGTCGCTCTCCGCGATGGTCGTTAACACTTTCAAGCTCCGAAGCAACGTAAGAAGCT
TTAACCTTGGTGGCATGGGTTGTAGTGCCGGCGTTATAGCCATTGATCTAGCAAAGGACTTGTTGCATGT
CCATAAAAATACGTATGCCCTTGTGGTGAGCACAGAGAACATCACTTATAACATTTACGCTGGTGATAAT
AGGTCCATGATGGTTTCAAATTGCTTGTTCCGTGTTGGTGGGGCCGCTATTTTGCTCTCCAACAAGCCTG
GAGATCGTAGACGGTCCAAGTACGAGCTAGTTCACACGGTTCGAACGCATACCGGAGCTGACGACAAGTC
TTTTCGTTGCGTGCAACAAGGAGACGATGAGAACGGCAAAACCGGAGTGAGTTTGTCCAAGGACATAACC
GATGTTGCTGGTCGAACGGTTAAGAAAAACATAGCAACGTTGGGTCCGTTGATTCTTCCGTTAAGCGAGA
AACTTCTTTTTTTCGTCACCTTCATGGGCAAGAAACTTTTCAAAGATAAAATCAAACATTACTACGTCCC
GGATTTCAAACTTGCTATTGACCATTTTTGTATACATGCCGGAGGCAGAGCCGTGATTGATGTGCTAGAG
AAGAACCTAGCCCTAGCACCGATCGATGTAGAGGCATCAAGATCAACGTTACATAGATTTGGAAACACTT
CATCTAGCTCAATGTGGTATGAATTGGCATACATAGAAGCAAAAGGAAGGATGAAGAAAGGTAATAAAGT
TTGGCAGATTGCTTTAGGGTCAGGGTTTAAGTGTAACAGTGCGGTTTGGGTGGCTCTAAGCAATGTCAAG
GCTTCGACAAACAGTCCTTGGGAACATTGCATCGACAGATACCCGGTTAAAATTGATTCTGATTCAGCTA
AGTCAGAGGTTCGTGTCCAAAACGGTCGGTCCTGATAAATGATGTTTGCTCTCTTTCGTTTCCTTTTTTA
TTTGTTAACTAATAATAATTTGATGGCTACGATGTTTCTCT

Brassica nigra (L.)



>JQ638500.1 Brassica nigra retinoblastoma-related protein (B.RBR.a 1) mRNA,

partial sequence
ATATATCTCATTTTGTGGCATAGCAGCTGCAGCACCAACCGCAAGAGGACGCTTAAATTTGACGTGGAAG
CAGGACTGGTCAGCGATTCCATGGTAGGCAACAGCCTTTACCTCCAAAACCAAAACCAAAATGGAAACGA
TGCATCGTCTTCAGGTGGTGGTGCACCCCTTAAAACCGAGCCAGTAGACTCATCATAGTTTATATTACTT
TTTCTATTTGCAACGTCAAGTTCTCTTCTTCAGTTAGGCTATCATCTGTAAATCCTTTTCCTAGAGAGTT
TGTGTTTTATGGTAAGCTTTCTAGTGATCACCTCAGGCTATGAGCGGATGGTTTCCTTTGTTTCTCTTTC
TTATTTATAAAAATAAAGTTTGTCCCAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAANARNA

Reseda alba L.

>AF209665.1 Reseda alba ATP synthase beta subunit (atpB) gene, partial
chloroplast gene for chloroplast product
GGTCCGGTACTGGATGTAGCCTTTCCTCCGGGAAAGATGCCTAATATTTACAACGCTCTAGTAGTTAAGG
GTCGAGATATCATTGGTCAACAAATTAATGTAACTTGTGAAGTACAGCAATTATTAGGAAATAATCGAGT
TAGAGCTGTAGCTATGAGCGCTACGGAGGGTCTAATGAGAGGAATGGAAGTGCTTGATACGGGAGCTCCT
CTAAGTGTTCCAGTCGGGGGGGCAACTCTAGGACGAATTTTCAACGTGCTTGGAGAGCCAGTTGATAATT
TAGGTCCTGTAGATACTGGCACAACATTTCCTATTCATAAATCTGCGCCTGCTTTCATACAATTAGAGAC
AAAATTATCTATTTTTGAAACAGGAATTAAAGTAGTGGATCTCTTAGCCCCCTATCGTCGTGGAGGAAAA
ATAGGACTATTCGGCGGGGCTGGCGTGGGTAAAACAGTACTCATTATGGAATTGATCAACAACATCGCCA
AAGCTCATGGTGGTGTATCCGTTTTTGGTGGAGTAGGCGAACGTACTCGTGAAGGAAATGATCTTTACAT
GGAAATGAAAGAATCCGGAGTCATTAATGAGCAAAATCTTGCGGAATCAAAAGTGGCTCTAGTATACGGG
CAGATGAATGAACCGCCGGGAGCTC

Reseda luteola L.

>EU264419.1 Reseda luteola xanthine dehydrogenase (Xdh) gene, partial c
TTGTTACTCCTGGGTTTATCATGTCGGTTTATGCTCTATTAAGATCGAGAAAAACACCGCCTTCTGAAGA
GGAACTGGAAGAATGTCTGGCTGGAAATCTCTGTCGCTGTACGGGTTACAGACCGATTGTTGATGCGTTT
CGTGTTTTTGCAAAGACTAATGATGTGTTATATTCTGGATTGTCCACGGTTAGCCTTCAAGATGGTCAAT
CCATATGCCCATCAACTGGTAAGCCTTGTTCGTGCGGACCAAAAAGTTTGAATGCCACTGATAACTGCAC
TACGAACAGGAATGAACCTGTTTCGTGCAATGACATAGATGGGAGCAGTTATTCGGATAAGGAGCTTATA
TTCCCTCCCGAATTGTTGCAGAGGAAGTTAGGTCCTTTGAGGTTAAGTGGATCCGGGGGGCTTATCTGGT
TTAGACCCGTAACACTTAAACAAGTTCTCGAGCTGAAAACAAAACACCCGGATGCAAAACTACTGGTTGG
CAATACCGAGGTTGGAATCGAAATGAGAATGAAGAAAATGCAGTATCGGGTTTTGATATCTGTGGCTCAG
GTTCCGGAACTTAACGCTCTAAAGGTCGGGGAACATGGAATAGAGATTGGTTCTGCAGTGAGATTAACTG
AACTCTTGAATGTTTTCAGGACAGTGGTAACAGAACGCCCGGCTCATGAAACGTCAGCGTGTAAGGCTTT
TATGGAGCAGATAAAATGGTTTGCTGGGACKCAGATAAGAAACGTTGCGTCTGTTGGAGGCAATATCTGT
ACTGCTAGTCCAATATCCGATTTAAACCCTCTATGGATGGCTTCAAGAGCCGAGTTTAAGATTATTGATT
GTAATAACGGGAACATAAGGAATTGCCTTGCGGAAAATTTCTTCCTTGGGTACCGTAAAGTGGATATGGC
ACGTGACGAAATTCTCCTCTCTATATTTTTACCTTGGACGAGGCGTTTTGAGTATGTTAAAGAATTCAAG
CAGGCTCACCGACGTGACGATGATATAGCCTTAGTGAACTCTGGAATGCGCGTGTTTCTTCAAGAGCAAG
GTCAAGATTTGGTGGTCTCTGATGCGTCAATCGTTTACGGCGGCGTGGCTCCACTGTCTTTGTCTGCTAA
CAAAACAAAAGAATTTCTGATTGGAAAAAATTGGAATCACGGTCTCTTTCTGGACGCAATAAAAGTCATA
CAAACAGATGTTTTGATGAAGGAAGATGCTCCTGGGGGAATGGT

Sedum tenuifolium (Lomatogonium rotatum subsp. Tenuifolium)

>KC474959.1 Lomatogonium rotatum subsp. tenuifolium voucher Bennett 08-
472 CAN maturase K (matK) gene, partial cds; chloroplast

CCTTCTTTGCATTTATTACGATTCTTTTTCCACGAATATTGGAATTTGAATAATCTTAGTGCTATAAAGA
ATCCCTGTTTTGCTCTTTTAACAAAAAAAAATCAAAGATTTTTTGTTTTCTTATATAATTCTTATGTATG
TGAATACGAATCCTTTTTGATTTTTCTCCATAACCAATTTTCTCATTTACGATCAATATCCTTTGGAGAC
CTTCTTGAGCAAATCCATTTTTGTGTAAAAAGAAAGGCCGAAGGCCTTGCCAAAACTTTTGCTAAGGACT
TTCGAACTAACCTATGGTTGTTCAAAGAGCCTGTCATGCATTATGTTCGGTATCAAGGAAAATCGATTCT
GTTTTCGAAAGGTACATCTCCTTTGTTGAATAACTGGAAATATTACCTTGTCACTTTTTGCGAAAGTTAT
TTAGCCCTGTGCTTTCACCCAGAAAGGGTCTATATAAAGCAATTAGCCAATGATTCCCTTGACTTTATGG
GCTATCTTGTAAGTGTGCGATTAAAATCTGCAATAGTACGGAGTGAAATGCTACAAAATTTATTTTTCAT

cds;

ds



CCACGATGCTATTAAGAAATTTGAGCCCTCTGTTCCAATTATTCCTCTGATTGGGTCGTTGTCGAAAGAG
AGGTTTTGTAACCGATTAGGGCATCCCATCAGTAAGTCGGCTTGGGCAGATTTATCGGATTTTGATATTA
TTGACCGCTTTGGGCGTATATGCAAAAATCTTTCTCATTATCATAGTGGATCCTCAAAAAAAAGGAGTTT
CTATCGAATACAGTAT

Sedum Rubens (Erica Rubens)

>KU832213.1 Erica rubens isolate rubens E012479 trnT-trnL intergenic spacer
region, partial sequence; chloroplast
AAATTTGACATGCATAGGATTTTAATAAACTATTCGAATCGTCCCTATTAACTCTATTCTTTTCATTCTT
ATCTACTATTCAATTACGAATTAATATGAATAAAGAATAGAAAAGAATAAAATAAAAATGTTATAGAACA
TAAAAATGAATATAAATAATAATACGATATTATATATATATTTATATATTATATTAGATAAATATATTAT
TAAACATTTTCTATTTTTTAAATTCTTTTAAATTTTTTTATTATATTTCGCTATTTTTTTGCATATTAGA
AATGTCTAATTACTAAATTATTTTATTAATAAAAAAATAATAATTTTTTATCGAATATTATATATAATTC
AATCGATTTCTCTAGTTTATATAATTTATATATAGATTTTTTCCTATAATATATTTTATATCGATTTTTG
TATTCCGTGATGATGATAAATATGATCTAAAATCCGTTGAATCTATTTAATCTAATTAACAAGTCATTCG
AATTCGAATAATTCGAATGAATGGTCCACTCCTCCGCTTGCATTCATAAAGGTGTAAGTTTAGACGAAAA
AAAAAAAAGATTTAATCATTTAAGTATTCCAAACTACATCATATATATGTGGTATATATATTGAATAGCA
TATTCAATAAATGGTAGAATCATTTTTGATTGACCTAAACGTAGGTCTCCTATAGAAGGAAGATCAAAGA
ATATAGCAAAGAAATTAAAGAAGAAAAACAACTTTTAGAGAGAGGAATCAGTATATAATGAATTCAACGA
TTCCAGTATAAACGAAAGAAAAAAGGAACGACATCCAA

Rosa sempervirens L.

>KM353562.1 Rosa sempervirens voucher CDBI:GXF16216 ndhF-rpl32 intergenic
spacer, partial sequence
AGATCGATTAATAAAAAAAATTAAGATATATAAAATAAAACTTAAATAGAATTTCCCAGGTTTAATTATT
CGGAATCTTTCCAAACTACTTCAAATCAAATATTTCAAATGAAGATGAAGAGTTAGGGTTAGTCAAATGA
TATGAACAATTTACGAGTGAAAAATAAATATGTACTTTGTTTATTATTAGTTTATTATTAAATTTATTAT
TAATATTGAATTATTAATATGAAATTAAAATTATTAAGTCCAATTTTATGAAGATAAAAACGAAAAATTG
CAATTTCGGTCTAATTATTACGTATTACAATAATTTATTTATATCTATAGAGCAAGGATAAATAATGACG
GCAAAAAAGTATTTAATATGAATCATAGGGCCCATAACTTGACTCATAAAACCTATTTCCCATAAAACAA
AACCAATTTATTGCAGTTTGGTTCGGCTATTCCCAATCATTAAGAAATTTTTTTAGAACTAATTGATTGT
CTTCCATTACAATAAAAGCTATTTGTAGGAAATGCTTTGGTATCCCACACTTTTTTTATGTAAAATAAAA
GGGAGGGGCAAAAAAATGGCTTTTAGAAAGTATTTTGTATATTTTAATCAATTAACTACTAGGCTTAGGC
TCATTCGAGTTTGAAAATGAAAATTCCTTTCTTCGAACTTGACCAGTTTAATTAATATAATAGAAAAAGA
AAATTTATTACATTTTTTTTTATTAAGCAGGAGAGGGATTGAGTTTTTAAATCTTTCGATATATTTTATT
ACATGGAAGAATGGAACATGACAAAACTAGAAAGCAAAGACCCAACCCCTTTTGTTTGTATTTTTTATTT
TATCAACTTCAATCTATTCTATTTGGCATAGTAGATCTTATTGTTCTTAGTAATATTTTAGACAATTTTT
CCATACACCTTTTATGATGAGGGGAATGTAATTTAGAGAATAGCTAGCTAGAGATATAGTAAAGAACAAT
CCCAATTTTTATGAAATA

Crateagus oxycantha L. (Crataegus laevigata)

>KJ506869.1 Crataegus laevigata voucher Cr-ox-03 ribulose-1,5-bisphosphate
carboxylase/oxygenase large subunit (rbcL) gene, partial cds; chloroplast
AAGTGCTGGATTCAAAGCTGGTGTTAAAGATTATAAATTGACTTATTATACTCCTGACTATGAAACCAAA
GATACTGATATTTTGGCAGCATTTCGAGTAACTCCTCAACCTGGAGTTCCACCTGAGGAAGCAGGGGCCG
CGGTAGCTGCTGAATCTTCTACTGGTACATGGACAACTGTATGGACTGACGGTCTTACCAGTCTTGATCG
TTACAAAGGTCGATGCTACCACATCGAGCCTGTTGCTGGAGAAGAAAGTCAATTTATTGCTTATGTAGCT
TACCCCTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGTAGGTAATGTGTTTG
GGTTCAAGGCCCTGCGCGCTCTACGTCTGGAGGATTTGCGAATCCCTACTGCTTATGTTAAAACTTTCCA
GGGCCCGCCTCATGGTATCCAAGTTGAGAGAGATAAATTGAACAAGTATGGCCGCCCTCTATTGGGATGT
ACTATAAAACCAAAATTGGGGTTATCCGCTAAGAATTACGGTAGAGCAGTTTATGAATGTCTACGCGGTG
GACTTGATTTTACCAAAGATGATGAGAATGTTAATTCCCAACCATTTATGCGTTGGAGAGACCGTTTCTT
ATTTTGTGCCGAAGCACTTTATAAAGCACAGGCTGAAACAGGTGAAATCAAAGGGCATTACTTAAAC

Ulex europeus L.



>GU574625.1 Ulex europaeus isolate R40 external transcribed spacer and 18S
ribosomal RNA gene, partial sequence
GGTTTTGAGTTAGATGGTTCGTCGGAATCTTTAAGTCTTGCAACGTGAAGCCGTGTGATTGGTGATTTGG
TTGTCTGTGCTGTCTGGCTCCATGGTCATGGCCATCGAACTTTCAGCACGCAACCCTTCTCAGGTTCGTT
CGCCTTGTGTCATTGCGGCCTCGGTGTTCACTCGGGGTTCTTGTGTTGCCTACCCTTTTAGCGGTATTCA
TGTGCCTCTAAAAACCCGTTAAATCCAAACCCCTTCTAGGGAGTGCTGGTGAGTTCAAAAGTGATGCATG
TTTTGCGTTAGCTGTGAAATGCAACGGTTGGCGTGCTAACATGTGTCTACTGTTCCCTCGAATGCGGTGC
ATGCAGTGAACGTGGGCTGACAATTGTGCCCCGTTTAATTACCGTTTGCCTTGAATGACACTTTATCAAA
CTGTTGGGGTTGCTTTACCATTCCTGGTGTCAACACTAGTATGCCCAGCAAAGTCGTTGATAGATGCTAC
CTGGTTGATCCTGCCAGAACCCATATGCT

Ulex bovinii (Manilkara boivinii)

>KM370911.1 Manilkara boivinii voucher L. Gautier 3278 internal transcribed
spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene and internal
transcribed spacer 2, complete sequence; and 265 ribosomal RNA gene,
partial sequence
GCAGCAGACACCCGCGAACTTGTATTAGCAACCACCGGGGGTCCTTGTGCCCCTCCCCAGGTGCGCCTTT
GAAATGGGTTGCCTCGGCTAAAAACTAACCCCGACGCGAACTGCGTCAAGGAACTTTAACAAGAGGAGCG
CCCCCTGCTCTCGTTCGCGAGTGTAAAGTTATGGGGGTAGCTGCATCTTTACATGAACAAAACGACTCTC
GGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAG
AATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCAAAGCCAGTAGGTAGAGGGCACGCCTGCC
TGGGCGTCTCGCATCGTGTTGCCCCCTACCCTGTGCCCGCAAAGGGTTCTTGGGTTGGTGGGGGCGGATT
TTGGCCCCCCGTGTGGCTTGGCGCGCGGTCGGCCTAAATACAAGTCCCGGGCGACAAATGTCACGACGAG
TGGTGGATGTGTGATACGCTTGCGTCATGTATGTCGTGCACGTCTTGACCCCCGGGATTGTTTTGTTTTT
GACCCTGAAGCACCGTTTCCACGGAGCGTTGATCGCGACCCCAGGTCAGGCGGNNT

Ulex parviflorus

>AF007470.1 Ulex parviflorus internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal
RNA gene; and internal transcribed spacer 2, complete sequence
TCGAAGCCTCACAAGCAGTGCGACCCGTGAATTTGTTTAACTACTCAGGGATGGCTAGAGGTGTTCGCAC
CTCGGTCCCCCTCGTGTCGGGATGTGCTCCACCTTGTGTGTTGTCTTCCTGGCCCAATAACAAAACCCCG
GCGCCGAACGCGCCAAGGAAATTGAAATCGTTTAGTGCGCCCCCGTCGGCCCGGAGACGGTGCCCGTGCG
GGAGGCGTTGCGACACGCGAATCCTAAAGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTTGCATCGATGAAGA
ACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTT
GCGCCCGAAGCCATTAGGCTGAGGGCACGCCTGCCTGGGTGTTGCACATCGTTGCCCCTGTGCCTTGGCC
ATGTCCTAGGCACCGAGCGGGGCGAATGTTGGCTTCCCGCGAGCATTGTCTCACGGTTGGTTGARAACTG
AGTCCGCGGTGGAGGGCGCCGTGATGGATGGTGGCTGAGTTAATTCTCGAGACCAATCGTGTGTGTCACC
CCCACTAGCTTTGTGACTTTGTGACCCATGGGGATCTGTTGATCGCCCAAGACGGGAACCTCAGG

Ononis spinosa L.

>KX401406.1 Ononis spinosa isolate NARC68 ATP synthase beta subunit (atpB)
gene, partial cds; chloroplast
GTCCAAGCCGGATCCGAAGTATCCGCCTTATTGGGCCGAATGCCTTCTGCTGTGGGTTATCAACCCACCC
TGGGTACTGAAATGGGTACTTTACAAGAAAGAATTACTTCTACCAAAGAAGGGTCTATTACTTCTATTCA
AGCCGTTTATGTACCTGCCGACGATTTGACCGATCCTGCTCCTGCCACGACATTTGCACATTTGGATGCT
ACTACCGTACTATCAAGAGGATTAGCTGCCAAAGGTATCTATCCAGCAGTAGATCCTTTAGATTCAACGT
CAACCATGCTCCAACCTCGGATCGTTGGTCAAGAACATTATGAAACTGCGCAAAGAGTTAAACAAACCTT
ACAACGTTACAAAGAACTTCAGGACATTATAGCTATTCTTGGGTTGG



Calycotome villosa (Villosa villosa)

>AY785386.1 Villosa villosa isolate H1478 cytochrome oxidase subunit II
(COII) and cytochrome oxidase subunit I (COI) genes, partial cds;
mitochondrial
TATCGTCTTTTGGAAGTTGATAATCGGTGTGTGTTGCCTTATAGGGTTGATAGGCGAGTTCTTGTGAGGT
CTGCTGATGTTATTCATTCTTGAGCTCTTCCTTCAATTGGTGTAAAGGTTGATGCTGTCCCTGGTCGAAT
TAATCAGTTGGGTGTGCATTTGATAAGGTCTGGTGTGATCTATGGACAGTGTAGGGAGATTTGTGGGGTG
AATCATTCTTTTATGCCTATTGGGTTAGAGAGGGTTTCTCCTGAGGTGTTTTATCATTGATTGGTTTCTT
AAAGGTGTTGAAGTATATTGAATGTTTGCGGTGACTTTGTTCTACAAACCATAAGGATATTGGTACTTTA
TACTTGTTGTTAGCATTGTGGTCTGGTTTGATTGGTTTGGCTTTGAGTCTTTTGATTCGGGCTGAGTTGG
GACAACCTGGTAGGTTGTTGGGGGATGATCAGTTATATAATGTAATTGTTACAGCACATGCTTTTATAAT
AATTTTCTTTTTGGTTATGCCAATGATGATTGGAGGTTTTGGTAATTGACTTATTCCTCTTATGATTGGG
GCTCCTGATATGGCTTTTCCTCGGTTGAATAATTTGAGTTTTTGGTTGTTAGTGCCAGCTTTGTTTTTAT
TGTTGAGTTCTTCTTTGGTAGAGAGTGGTGTTGGGACTGGGTGAACGGTTTACCCTCCGTTATCTGGGAA
TGTGGCTCATTCTGGGGCTTCGGTGGATTTAGCTATTTTTTCTTTGCATCTTGCTGGTGCTTCTTCTATT
TTGGGGGCTATTAATTTTATTTCTACTGTTGGAAATATGCGATCTCCTGGGTTAGTTGCTGAGCGAATTC
CGTTGTTTGTGTGGGCTGTTACGGTAACGGCGGTTTTGTTGGTTGCATCATTGCCTGTTTTGGCTGGTGC
TATTACGATGTTACTTACTGATCGGAATATTAATACGTCTTTTTTTGATC

Intermedia (Salzm.) M. (Erica intermedia)

>KU832040.1 Erica intermedia subsp. intermedia isolate intermedia MM5082
trnT-trnl intergenic spacer region, partial sequence; chloroplast
TAGGAATTTCATAAATTATTGAATAGTCCCTATTAACTCTATTCTTTTTCATTCTTATCTACTATTCAAT
TACGAATTAATATGAATAAAGAATAGAAAAGAATAAAAAAAAATGTTATAGAACATAAAAATGAATATAA
ATAACCATACGATATATTATATATATTTATATATATATTATTAGAAAAAAAATATTATTAAACATTTTCT
ATTTTTTAAATTCYTTTAAATTTTTTTTATTATATTTCGCTATTTTTTTGCATATTAGAAATGTCTAATT
ACTAAATTTTTTTTTTAATAAAAAAATAATAATTTTTTATCGAATATTATATATAATTCAATCGATTTCT
CTAGTTTATATAATTTATATATAGATTTTTTCCTATAATATATTTTATATCGATTTTTATATTCCGTGAT
GATGATAAATATGATCTAAAATCCGTTGAATCTATTTAATCTAATTAACAAGTCATTCGAATTCGAATAA
TTCGAATGAATGGTCCACTCCTCCGCTTGCATTCATAAAGGTGTAAGTTTAGACGAAAAAAANAATATTTA
ATCATTTAAGTATTCCAAACTACATCATATATATGTGGTATATATATTGAATAGCATATTCAATAAATGG
TAGAATCATTTTTGATTGACCTAAACGTAGGTCTCCTATAGAAGGAAGATCAAAGAATATAGCAAAGAAA
TTAAAGAAGAAAAACAACTTTTAGAGAGAGGAATCAGTATATAATGAATTCAACGATTCCAGTATAAACG
AAAGAAAAAAGGAA

Cytisus triflorus

>AJ410189.1 Astephanus triflorus chloroplast partial trnL-trnF intergenic
spacer, specimen voucher Williams 659 (MO)
CCAAAAAGCCTATTTGCCCCCCCAACTATTTATCCATTCTATCCCCCCTTTCCTTGCGTGAGTGTCCTTA
TACACTTATACCCTCGCCCTATTCTTTTTGAAATAGATCTGGGCGGAAATGTCTTATTATATCTTATATC
TAAGATATACATCTTTGAGCAAGAAATCTGCATTTGAATGATTTACAATCGATATCATTACTCATACTGA
AACTAAAAAAGTCGTCTTTTTTAAGATCCAAGAAATTCCAGTACCTAGATAAAACTTTTTAATCTTCTTT
CGCCCTTTTAATTGACATAGACCCCCGCCCTGTAAAAAAAGGAGGATGCTACATTCGGACTTAGCCGGGA
TAGCTCAGCTGGTAGAGCAGAGGACTGAA

Lotus ornithopodioides L.

>KT250893.1 Lotus ornithopodioides voucher Mejias & Valdes 12270 (H)
internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA gene, and internal
transcribed spacer 2, complete sequence
TCGTATCCTTGCAAACAAACCAACTTGTAAACTCGTTTGACTATTTGGGCATGCTTGGGGTGTATCCCAC
CTTAACTTCCCAATTTAGGGGGAAACCACATTGGGGTCTCCTCCTAATAAATAACAAACCCCGGCGCTTG
ATGCGTCAAGGAATTGAAATTGTTTGTTGCACTCTTGTCGGCCCGGATTCGGTGCTTGTGCAAGAGTTGC
CATGACACATTCTACACAAAATGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAG
CGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCC
GAAACCATTAGGTTGAGGGCACGTCTGCCTGGGTGTCACACATCGTTGCCCCAACGCCAAACGCATAGTG



CTTTGTGGCGCGTGGGGTGAATGTTGGCCTCCCGTGAGTTYAGGCTCGCGGTTGGTTTAAAATTGGGTCC
ATGGTGAAGTATGCCATGATGGATGGTGGCTGAGTAATGCTCGAGACCAATCATGGGAAACTTTATCTCG
CTTGGGCTCTATTGACCCGTATGCGTGTAAAAAACGCTCACAA

Lotus hispidus (Phrynocephalus versicolor hispidus)

>KJ363532.1 Phrynocephalus versicolor hispidus isolate R-12828 A-kinase
anchor protein 9 (AKAP9) gene, partial cds
CAATTTGAGAATGACAGCTTAGTGACAAAACAGGATGAGCTAACTTTAGAAATATCAAGATTAAAAGATT
TGCATCAGTCTGTTGTCAATTCCAAAACAGAAGAAATGATGCTTCAAATCCACAACCTCCAAAAAGAAAT
AGAGGTTCTTAGACAGGAGGAAAAAGAAAAGGGTACACTTGAACAGGAAGTTCAGGAGTTGCAACTGAAA
ACAGAATTGCTGGAAAGGCAAATGAAAGAACAAGAGGATAGTTTCCAAAAAACATGTTCATTGCTTGAAA
CACAAAATAATGTTCTTGTAGAGCTGCAAAGCAAATTAAGGAAATACGCTGTTAAGAATGTGGGAAAAAG
CTTAACATACACTGATGTTAGTGGCGTGTCAGAGGACTTTGATTTACTAAGGACAATAGAAAATCTGGTA
GCTGAAAATGAAAAGCTTATAAAAGAAGATGCTGAACATAAAGAAGAGATTGAGAGGTTGAAAAACACAT
TTTCATTTGCTGAGAGAAACTTTGAGCTTAATTACAAAGACCTCCAAGAAAAATATACTTCTCTATTAAA
AATAAAATTGGATTTAGA

Scorpiurus muricatus L.

>KX401397.1 Scorpiurus muricatus isolate NARC59 ATP synthase beta subunit
(atpB) gene, partial cds; chloroplast
AATATCTTCCGTTTCGTCCAAGCAGGATCCGAAGTATCCGCTTTATTAGGTCGAATGCCTTCCGCTGTGG
GTTATCAACCTACCCTTAGTACCGAAATGGGTTCTTTACAAGAAAGAATTACTTCTACCAAAGAGGGGTC
CATAACTTCTATTCAAGCAGTTTATGTACCTGCAGACGATTTGACCGATCCTGCCCCCGCCACGACATTT
GCACATTTAGATGCTACTACTGTACTATCAAGAGGATTAGCTGCCAAAGGTATCTATCCAGCAGTAGATC
CTTTAGATTCAACGTCAACTATGCTCCAACCGCGAATCGTTGGTGAAGAACATTATGAAACTGCGCAAAG
AGTTAAACAAACTTTACAACGTTACAAAGAACTTCAGGATATTATAGCTATCCTTGGGTCGG

Medicago italica Formata (L.) (Ophiodaphne formata)

>KU895055.1 Ophiodaphne formata isolate F111999 cytochrome oxidase subunit
I gene, partial cds; mitochondrial
AATTATCTAGCACGGTGATTATTTTCCACCAACCACAAGGACATCGGTACTCTATACCTCATCTTTGGGG
CATGAGCCGGTACCATTGGTACAGCCATGAGTAAAATTATCCGAGCTGAACTTTCACAGCCTGGCTCTCT
CATTCAAGACGACCAGATTTACAATGTTATGGTAACCGCCCACGCCTTTGTTATGATCTTCTTTATGGTA
ATGCCTATCATGATAGGAGGATTTGGAAAATGACTCGTTCCCCTCATGATTGGGGCACCCGATATGGCCT
TCCCACGAATGAAAAACATGAGATTTTGATTAATTCCGCCCTCCTTTATGCTTCTCCTAACCTCAGCTGG
TAATGAAAGGGGTGTAGGGACAGGATGGACTGTCTACCCCCCCTTGTCCGGACCCGTGGCTCATGGAGGA
GGATGCGTTGACCTAGCTATATTCTCTCTACATTTAGCAGGTGCCTCCTCCATAATGGCTTCCATTAACT
TTATAACTACAATAGTTAATATGCGAGCCCCAGGGATGACTATGGACCGTACTCCCCTATTCGTTTGATC
TATTTTACTTACTACTATACTTCTTCTTCTTTCCCTTCCAGTTCTAGCGGGTGCAATAACCATGCTCCTT
ACCGACCGTAAAATAAATACCTCTTTCTTCGATCCAACAGGGGGCGGTGACCCTATTCTATACCAACACT
TGTTCTGGTTTTTCGGCCACCCTGAAGTTTACATTCTCATCCTCCCAGGATTTGGAATGATCTCACACGT
TGTAACCTCACGCACTGGGAAGCAACAACCCTTCGGGTATCTTGGAATGATGTACGCCATGATCTCTATA
GGAATCCTAGGATTTATTGTATGAGCTCACCATATGTTCACAGTAGGGTTAGACGTTGATACCCGAGCCT
ACTTCACCGCTGCCACCATGATTATAGCTATCCCAACAGGGGTAAAGGTGTTTAGCTGGCTAGCTACCCT
TCAGGGTGGTAACTTTTTCTCCAAAAAGACCCACCCCTCTATCATGTGAGCCCTAGGATTTATCTTCCTA
TTCACAGTAGGAGGACTCACTGGCATTATCCTATCAAACTCCTCCCTAGACGTAGCCCTCCACGATACCT
ACTACGTAACCGCCCACTTCCATTACGTTCTCTCCATGGGAGCCGTATTCGCTATTTTCGCCGGCTTCAA
CCATTGATTTTCACTATTCACAGGAGCGCATCTTGACCATACAAGTGCTACTGCCCACTTTATCTTAATG
TTTATTGGAGTAAACCTCACTTTCTTCCCTCAACACTTCCTAGGGTTAGCAGGAATGCCTCGACGCTACT
CAGACTACCCTGACGCCTTCACGTTTTGAAACACAGTATCTTCCTTCGGTTCTCTTCTATCCTTCATAGC
CACTATTGGTTTCCTAACCATAGTAACGCTT

Psoralea bituminosa L. (Bituminaria bituminosa)

>JL859809.1 TSA: Bituminaria bituminosa cultivar Al3.1 isotig03798.Bibileaf
mRNA sequence
AAATAAATATATGAATGGAAGAAGAGAAGTGAAAGATTAATTAAATATAAGAAAAGAAATGGTTGTTGAG



GTTCTTTGCAGCAACGCTCTTCATCCATTTCTGGTTTTTACCACAAAACCAACGCCGACGCCGACGCCCT
TCCCATTTCTTTTGCGGCGACTTTCGATCCCCTTTCGCTTCAAACGCCATCCATTCCCATTCTCTGAGCG
TCACTAATGAATCCCTCAATGTTATGATTTCTGGAGCTCCTGCTTCTGGTAAAGGAACTCAGTGCCACCT
CATCACCAACAAGTACGGTTTGGTTCATATTGCTGCTGGAGATTTACTTAGGGCAGAAATTGACACTGGA
AGTCAAAATGGACTCAGAGCCAAACAATTTATGGAGAAGGGACAGTTGGTACCTGATGAAATTGTTGTCA
TGATGGTTAAGGACCGTCTCTTGAAACCAGATTCCAAAGATAATGGATGGCTTTTGGATGGATATCCCAG
GAGCTTATCACAGGCCACTGCACTTAAGGCTCTTGGTTTTCACCCTCATATTTTTCTTCTTCTAGAGGTT
TCTGAAGATGTTCTTGTCGATAGAGTAGTTGGACGTAGATTAGATCCTGTTACTGGCAAGATATATCACT
TGAAGTATTCTCCTCCAGAGACACAAGAAATAGCTGCAAGGCTTACCCAACGCTTTGATGATACCGAAGA
AAAGGTCAAGTTACGATTGAACACCCATCATCAAAATGTGGAGTC

Trifolium tomentosum L.

>JX573067.1 Trifolium tomentosum voucher BS0260 ribulose-1,5-bisphosphate
carboxylase/oxygenase large subunit (rbcl) gene, partial cds; chloroplast
TATAGATTGACTTATTATACTCCTGACTATGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCGAGTAA
GTCCTCAACCTGGAGTTCCGCCTGAAGAAGCAGGTGCAGCGGTAGCTGCCGAATCTTCCACTGGGACATG
GACAACTGTGTGGACCGATGGACTTACCAGTCTTGATCGTTATAAAGGACGCTGCTACCACATCGAACCT
GTTGCTGGAGAAGAGAGTCAATTTATTGCTTATGTAGCTTATCCCTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTG
TTACTAACATGTTTACCTCCATTGTAGGTAATGTATTTGGGTTCAAGGCCTTGCGTGCTCTACGTCTGGA
AGATTTGCGAATCCCCGTTGCTTATGTTAAAACTTTTCAAGGTCCTCCTCACGGAATCCAAGTTGAGAGA
GATAAATTGAACAAATATGGACGTCCCTTATTGGGATGTACTATTAAACCTAAATTGGGTTTATCCGCTA
AAAATTATGGTAGAGCTGTTTATGAATGTCTA

Trifolium angustifolium L.

>HM851148.1 Trifolium angustifolium maturase K (matK) gene, partial cds;
chloroplast
TCTCAGATATAAGAATACCCTATCCTATCCATCTGGAAATCTTAGTTCAGATCCTTCGATACTGGGTGAA
AGATGCCCCCTTTTTTCATTTATTACGGTTGTTTCTTTATCATTTTTGTAATTGGAATCGTTTTATTACT
ACCAAAAAATCGATTTCTCCTTTTTCAAAAAGTAATCCAAGATTATTCTTGTTCCTCTATAATTTTTATG
TATGTGAATATGAATCTATCTTCCTTTTTCTACGTAATAAATCCTCTCATTTACAATTAAAATCTTTTAG
CGTTTTTTTAGAGCGAACTTTTTTTTATGCAAAAAGAGAACATCTTGTAGAAGTTTTTGCTAAGGATTTT
TCGTATCCTTTACCATTCTTCAAGGATCCGAACATTCATTATATTAGATATCAAGGAAAATGCATTCTGG
CTTCAAAGAATGTGCCCTTTTTGATGAATAAATGGAAACACTATTTTATCCATTTATGGCAATGTTTTTT
TGATGTTTGGTCTCAACCAAGAACGATCAATATAAACCAATTATCTGAACATTCATTTCAGCTTTTAGGC
TATTTTTCAAATGTGCGGCTAAATCGTTCAGTGGTACGGAGTCAAATGTTGCAAAATACATTTCTAATCG
AAATTGTTAGCAAAAAACTTGATATAATAGTTCCAATTATTCCTCTAATTAGATCGTTGGCTAAAGCGAA
ATTTTGTAATGTATTGGGGCCTCCCCTTTGTAAGCCGGTCTGGGCCGATTCATCCGATTTTGATATTATT
GAGCGGTTTTTGCGAATATGCAGAAATCTTTCTCATTATTACA

Trifolium arvense L.

>KX165855.1 Trifolium arvense voucher NMW4220 5.8S ribosomal RNA gene,
partial sequence; internal transcribed spacer 2, complete sequence; and 2883
ribosomal RNA gene, partial sequence
TGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGATGCCATTAGGTTGAGGGCACGT
CTGCCTGGGCGTCACATATCGAAGCCTCTTGCCAATTTCCTATTAATAGGTATGGTGCAGGATGATGTTG
GCCTCCCGTGAGCTCCATCGTCTCATGGTTGGTTGAAAATCGAGGCCTTGGTAGGGTGTGCCATGATAGA
TGGTGGATGTGTTACGCACGAGACCAAATAATCATGTGCTGCTCTATTGAATTTAGCCTCTTTTACCCAC
ATGCGTTTCTAAACGCTCGTGATGAGACCTCAGGTCAGGCGGGGCTACCCGCTGAATTTAAGCATATCAA
TAAGCGGAGGAAAAGAAACTAACAAGGATTCCCTTAGTAACGGCGAGCGAACCGGGAGAAGCCCACCATG
AGAATCGGTCGCCTTCGGCGTTCGA

Anthyllis tetraphylla L.

>HM468314.1 Tripodion tetraphyllum 30S ribosomal protein S16 (rpsl6) gene,
intron and partial cds; chloroplast
GTGCGACTTGAAAGACGTGATTCGGATTAGCTGTGGATTCTGACATCCGCCATTTTTTCTAGTATATATT



AGTATATAGAAATCAGAAGTGCTCTTGGCTCGACATCGTTTGTTCTATTCTACTAGAATCCTTTGTTTTG
GGGATTCCTTGGAGAGGATTTGATGATGTAAATAGTACATGATGGAGCTCGAGTTGATTCATTTTTCAGG
GGCAAGTATCTAAGGTTAGTGGAGATTAATAAGTTAGAATAACTTCGTAAGTATACTTTTGATAGAGAAT
TTGAAAGGATCAAATTCGAGCACGGTTCAAAAGAGTCAAAATTTGTAGGAATTGGTAAAACTTTTTTGAC
CAAAAGTGTATCCTATGGGAATAAGATTCACCTTTTATTTATATGATTCTTTTAGATAAAGAAAAAATGG
TATGTTGCTGCCATTTTTTGAAACGATTAAAGATCCCGAAGTAATGTCTAAACCCAATGATTCAAAGAAA
AGCTAAATGATTCTGGAACAAGTAAATACCATTTTCAAATTGTCTCACCAATTCTAGTCGACTGAAGAAA
AAAAATAGGTTCTAAAAAAGACGGGCAAGAAAAGGGGGCAGAGACCGCTCAGTAAATGAAATACCCTATT
TGTTTTCATTTGAGTTAGTTGAAAGTTATCCAATTTGAGGTATGGGGTTGCAAGTACGAAGAGTTTTTTT
TTTTTTTTTGGAAAAAAAAAAAAAGAATAAAATACCGAAACCCTAGTCTAATTGATTTGATAATTTTATG
GATCTATTNGACATCATAATTTTATACATAAACATAATTTTCAATTTTAGCGAGCCGTACGAGGATAAAA
CTTCTTATACGTTTCTAGGGGGGGTGTGTTGTTCATCTATATCTATCCCAATGAGCTGTTT

Anthyllis vulneraria L.

>KY697485.1 Anthyllis vulneraria tRNA-Leu (trnL) gene, partial sequence;
chloroplast
CGAAATCGGGTAGACGCTACGGACTTAATTGTATTGAGCCTTGGTATGGAAACTTAACAAGTGAAAACTT
TCAAATTCAGAGAAACCCTGGAATTCACAATGGGCAATCCTGAGCCAAATCCTGCTTTATGAAAACATGG
GAAAGTTCAGTTCAGAAAGCGACGAGAAAAAAGGATAGGTGCAGAGACTCAACGGAAGCTGTTCTAACAA
ATGGAGTTGACGACACGTTTCTTTTCCATGTAGAAATCTTTTTTATCAAAATTCGAGTTCGGGAAGGGAT
TGAGGATAAAAAACAGATATATATATATGTAGAAGACTCTAATATTTATTCGATTTGTGAATATTTCCGT
CTCAAATGATGGATGTTAAAAAAATCAAATTCAAAGTTAAAGAAAAAATAGAATATTCATTGATCAAATC
ATTCACTCCATCGTAGTTCTGATAGATCTTTTGAAAAGAACTAATCAAACGAGAATAAAGATAGAGTCCC
ATTCTACATGTCAATACGACACTAATGAAATTTTGAGTAAGAGGAAAATCCGTCGAATTTAAAAATCGTG
AGGGTTCAAGTCCC

Vicia sicula

>JX506286.1 Vicia sicula isolate HS876 internal transcribed spacer 1,
partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete sequence; and internal
transcribed spacer 2, partial sequence
TCGATGCCTTACATGCAGTCCGACACGTGAATCAGTTTGAACACATACGGTGGACTTGAGGTGTTCAACA
CCTCGGCCCGCCTCTGGTTCGGAGGAGGACGACGAAGTGCGTTCTGCTACGAGCCAAAACTCAAACCCCG
GCGCCGAATGCGTCAAGGAATTAAAATTTTGCTCTGAGCGCACCTGCATGGCACTGGAGACGGTTTTCGT
GCGGGTTGTGTTTTGACACTTGATATAGAATGACTCTCGGCAACGGATATCTAGGCTCTTGCATCGATGA
AGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAA
GTTGCGCCCGATGCCATTAGGTTGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACATATCGAAGCCTCCTGCCAATT
TCTCTTTGACTATTGTGCAGGGTGGATGTTGGCTTCCCGTGAGCTCTTTCGTCTCATGGTTGGTTGAAAA
TTGAGACCTTGGTAGGGTGTGCCATGATAGATGGTGGCTGTGTGTTCCACGAGACCAATCATGCGCTTCT
CTATTGAATTTGGCCTCTTTTACCCATATGCGTTTCTAA

Erodium qguttatum

>EF185344.1 Erodium guttatum internal transcribed spacer 1, partial
sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete sequence; and internal
transcribed spacer 2, partial sequence
TCGAACCCTGCACAGCAGAACGACCCGCGAACYCGTTATCCAACCTCGGGGATCGGGGGCACTCGTGCCC
GTCGAACCCCGATGCCGTGCRGGAAGGGCGTCAGCCCGGCCGACACGGCAAACAACGTACCCCGGSGLGG
CATGCGCCAAGGAATCSAAACGAAGAAACGCACGCCGTCCGACCCGTTCGCGGGAAGTCGACGGCAGCGC
GGTCTTCCACTGTATACAAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAG
CGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCC
GAAGCCATTAGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCGCTCCGTCGCCCCGCAACCCCGAACCCCC
CTCGTGGTGGCCCGGGMVCTTGCGGTGCGGATATTGGTCTCCCGTGGGCACGTCCCGCGGCTGGCATAAA
AGCGAGTCCCGTGTGCACCAAGCCACGGCCGACGGTGGTTGAGAAGCCTTCGGAAATGAGCCGTGGTCAG
GTCGCCCGCTYTGGGACCCYGTGACCCTTGCGCGACTTCTCCCCTYGGGGGGAAGGAGCTCACCCT



Erodium moschatum

>KX824069.1 Erodium moschatum clone 2 NADH dehydrogenase subunit 1 (nadl)
gene, exon 2 and partial cds; mitochondrial
GGAGCCGTAAGCGCGGTGGGGGGTGAGAGAGGACGTGCTCGTACGGTTCATAGAAGGCTCTGAAAGAGTC
GTTGATTGTTGAGAACTTTCACTGCTCTATATTCGAAATATGCCTTTCTAGGAGCATTACGATCTGCAGC
TCAAATGGTCTCTTATGAAGTATCCATTGGTCTTATTCTTATTACTGTACTAATATGTGTAGGTTCTTGT
AATTTGAGTGAGATTGTCATGGCGCAAAAGCAGATATGGTTCGGTATTCCCTTGTTCCCTGTATTGGTTA
TGTTCTTTATTTCTTGTCTAGCAGAAACGAATCGAGCTCCCTTTGATCTTCCAGAAGCGGAAGCTGAATT
AGTTGCAGGCTATAATGTAGAATATTCTTCAATGGGGTTTGCTCTTTTTTTTTTGGGAGAGTATGCCAAT
ATGATCTTAATGAGTAGTCTATGCACATTGCTCTTTCTAGGAGGTTGGCTGCCTATCCTAGATCTTCCCA
TTTTACAGAAGATCCCCGGCTCGATCTGGTTTAGTATCAAGGTGATTCTCTTTCTCTTTCTATATATATG
GGTCCGTGCAGCATTTCCACGATATCGTTATGATCAATTAATGGGACTTGGATGGAAAGTCTTCTTGCCT
CTATCATTAGCTCGGGTAGTCGCCGTTTCTGGTCTTTTAGTCACCTTTCGATGGCTTCCTTAA

Oxalis corniculata L.

>KX397878.1 Oxalis corniculata ribulose-1,5-bisphosphate
carboxylase/oxygenase large subunit (rbcL) gene, partial cds; chloroplast
TTGACTTATTATACTCCTGAGTATGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCGAGTAACTCCTC
AACCTGGAGTTCCTCCTGAGGAAGCTGGGGCAGCGGTAGCTGCTGAATCTTCTACTGGTACATGGACAAC
TGTGTGGACCGATGGGCTTACCAGTCTTGATCGTTACAAAGGACGATGCTACCACATCGAGCCTGTTCCT
GGAGAAGAAAGTCAATTTATTGCTTATGTAGCTTACCCCTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTA
ACATGTTTACTTCCATTGTGGGTAATGTGTTTGGGTTCAAGGCCCTGCGGGCTCTACGTTTGGAGGATTT
GCGAATCCCTCCTGCTTATACTAAAACTTTTCAAGGCCCGCCTCATGGTATTCAGGTTGAGAGAGATAAG
TTGAACAAGTACGGCCGCCCCCTATTGGGATGTACTATTAAACCTAAATTGGGGTTATCCGCTAAGAATT
ACGGTAGAGCAGTTTATGAATGTCTCC

Linum strictum L.

>GQ845289.1 Linum strictum bio-material TMP 1213 tRNA-His (trnH) gene,
partial sequence; psbA-trnH intergenic spacer, complete sequence; and PSII
32 kDa protein (psbA) gene, partial cds; chloroplast
CGCGCATGGTGGATTCACAATCCACTGCCTTGATCCACTTGGCTACATCCGCCCCTACAACCAACCACGT
TTACAGATTCGAAAGATTCAAATTCGTAACATCCGCTAGTATATTTTATCTTTCCTGCTTTCAAATATCG
AAAATCTCTATTATATAGACAGATATATAGAGAATAGAAATAATGGAATAACCTAAAAACCCTCAAATAG
TGAATAATAAACCAATTTTAAAAAATGACTTTTTCTGATTTTCTGATGTTCCGTTATACGATAGTATAGT
CAAATTTACTAAAAACAGACCAATACCAAACCTCTTGCTAAAACAAGAAATTTGGCATTGGTCTGTTCCT
TTTGTTTTTCAAAAATAATATGAATATTACGTAACCTTATCCATTTGAAGATGGAGCTTCAACAGCAGCT
AGGTCTAGAGGGAAATTATGAGCATTACGTTCATGCATAAC

Linum usitatissimum L.

>AY780204.1 Linum usitatissimum glucanase gene, partial cds
TATGGTACCAACAGGGCGGAGAGGTAGGTCTCAAAAGTCCGATTCGGCATCAACGGCGTCCCTTTCCCGG
AGTTCACATGCTTCACCACGTTCCCGTTATACGACAGCGCATTCTCCAAGCTAATACCGGGCTGGTTCGG
GTCACCCGCCGACGGCCAACCCGTCTCCCCAATCACAATTTCAACATCCTCTTCATACCCCTTTCCAAGC
TTCTTCATCGAGGAATAAACCGCATCCATCTGCTCGTCAAACATATTCGTGTAATTTATCCCCGTATGCT
TATCGTACAGCCCTTTACTCGGCCGGAATACGGCGTAATCCTTCACCTCGTCCCGGTACCCGAAGAACGG
GTACGGGTTCACCATAAACGGGGTCTTCGTCCGGCGGTGGAAGTCCAGGATCGGCTCGAGGATCTCCCCG
TCGAACTTCTTGAACACCCCAGTGCTGGGAGGCTCCGACGCGGCGAGGAACGAGAGCGCGTGGGGAGTTG
TAACCTTGATATCCGTGAGATTCGCTAACTGCAAGGCGTGGTGCACGGTCTTCATCGCCGGGAGGGTGTA
TGCAATTACGTTCCTGTCCTTCCAGTAAAGGACCTCATTCCCCACCGCTATATACTTGAGGATCCATA

Ruta chalepensis L.

>EF489049.1 Ruta chalepensis voucher G.Salvo 1 (Z) maturase K (matk) gene,
complete cds; chloroplast
ATGGAGGAATTTCAAGTATATTTCGAACTCGATAGATCGCAACAACACAATTTCCTATACCCACTTCTTT



TTCGGGAGTATATTTATGCGCTTGCTCATGATCATGGTTTAAATAGCTCGATGATGTCATCGGAAAGTGG
GGTTTATGACAATAAATCTAGTTCACTAAGTGTGAAACGTTTAATTACTCGAATGTATCAGCGGATTCAG
TTGCGTATTGCTGCTAATGATTCTAACCAAAATCCCATTTTTGGGCACAACAATCTGTTGTATTCTCAAA
TTCTATCAGAAGGATTTGCTGTCGTGGTGGAAATTCCATTTTCCCTACGGTTGGTATCTTTTTTAGAAGG
GAAAGAAATTGACAAATTTCATAATTTTCAATCAATTCATTCAATATTTCCTTTTTTCGAGGACAAATTG
TTACATTTAAATTATGTGTTAGATGTACGAATACCCCACCCCATTTGTCCCGAAATTTTGGTTCAAATAC
TTCGCTACTGGGTAAAGGATGCCTCTTCTTTACATTTATTACGGTTCGTTCTTCACGAGTATTTTAATTC
GAACAGCCTTATTATTCCAAAAAACTTGAGTTCTGTTTTTTTAAAAAGTAATCCAAGATTGTTATTGTTT
CTATATAATTCTCATGTATATGAATATGAATCTATCCTCTTTTTTCTCTGTAACCAATCGTCTCATTTAC
GATCAACATCCTCTCGAGCCCTCGTTGAACGAATGTATTTATATAGAAAAGTCGAACATCTTTTCGAAGT
CTTTGCTAAAACTTTTCAGGACATCTTAGGTTTGTTCAAGGATCCTTGCATGCATTATGTTAGATATCAA
GGAAAATCCATTCTGGCGTCAAAAGATAGGCCTCTTCTGATGACTAAATGGCAATATTACCTTTTCAGTT
TATGGCAATGGCATTTTCACATATCATCTCAATCTGGAAAGGTTCATCTAAAGCACTTAGACAAGTACTC
TATCAACTTTCTGGGCTATCTTTCCAGTGTGCAACTCAATTCTTTGGTGGTACGGAGTCGAATGCTAGAA
AATGCATTTCTAATAGGTAATTCTCTGAAGAAGGTCGATACGATGGTTCCAATTATTCATCTGATTGGAG
CATTGACTAAGGCGAGGTTTTGTAATGCATTAGGGCATCCCATCAGTAAGTCGTCCTGGGCCGATTTCTC
TGATTCTCATCTTATCGACCAGTTTGTGCGTATATGCAGAAATCTTTCTCATTATCATAGCGGATCCTCA
AAAAAAAAANGTTTGTATCGAATAAAATATATACTTCGCCTTTCTTGTGTTAAAAGTTTGGTTCGTAAAC
ATAAAAGTACTGTACGCGCTTTTTTAAAAAGATCAGGTTCGGAATTTTTGGAAGAATTCCTTATGGAGGA
AGAACACGTTCTTTCTTTAATCTTTCCAAGGGCTTCGTCTACTTCGCGGGGGTTCTATAGAGGGCAGATT
TGGTATTTGGATATTTTTTTTATCAACGATCTGGTTAATTATGACTGA

Euphorbia dendroides

>HQ900599.1 Euphorbia dendroides voucher Barres 26 & Mameli (BC) internal
transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete
sequence; and internal transcribed spacer 2, partial sequence
TCGAAACCTGCCCAGCAGAACGACCCGCGAACGTGTTTATAAACAGAGGGATTGCCGTCGGATTCGTCCG
GAGTCGGTCCCTCGTCGGGGCCCGGGCGGAGGAAGCGGGAGCTTTGCTCCCGCGACCCTCGTCCGCAGCC
TCATAACAAAACCCCGGCGCCGAACGCGCCAAGGAATCGATAACGAAAAGATCGCACGCCCCGAGLGLEC
CGGAAACGGTGAGTGCAAGGAGGCGTAGCGCTTTGAGAACCAAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGG
CTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGGATCCCGCGAACCATCG
AGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCTTTTGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGTGTCACTCAATCG
TCGCCCCCGCCACATTCCTTTTCGAGGGATGCGGGCGGGACGGAAGCTGGCCACCCGTGGACTTATATCC
GCGGTTGGCCCAAATGCCCGGTCATCGGCAGCTACGCCGCGACAATCGGTGGTTGTAAGACCCTCGCTAA
TCGTTGTGCGCCTCGGCTGTCCGTGCGGACCGATAAGACCCCGAAGCGTGCCTTAGGGCGCGCTCGCACT

GC

Euphorbia peplis L.

>HQ650999.1 Euphorbia peplis voucher Riina, R. 1566 (MICH) embryo defective
2765 (EMB2765) pseudogene, EMB2765-1 allele, exon 9 and partial sequence
TGAAAGTGTTGTCCCTAGCATAAACTACTCTGGAGAAGGTTGTCTGGCTCTTCCAAAACTTAATCTGCAA
TTTTTGACTCTCCATGATTATCTTCTTAGAAACTTCAATCTCTTCCGGCTCGAATCAACATATGAGATCC
GTGAAGATATTCAGGAAGCTGTTCCTCATCTCCTTGCCTACATTAATAATGAAGGAGAAACCGCATTTCG
TGGCTGGTCAAGGATGGCTGTGCCTATTAGAGAATTCAGAATCAGTGAGGTCAAACAGCCAAATATTGGT
GAAGTCAAACCATCTTCTGTTACTGCAGAAGTTACCTTTAGCATTTCCAGTTATAAAGCACAGATAAGAT
CAGAATGGGACTCCTTTAAAGAACACGATGTTTTGTTCCTGCTTTCAATATGTCCTTCATTTGAGCCTCT
TAGTGCTGAAGAAGCTGCAAAGGCTACTGTGCCTCAAAGGCTGGGTCTTCAATATGTTCGAGGATGTGAA
GTAATTGAGATTCGTGAGGAAGAGGGATCGCTCATGAATGATTTCACCGGAAGAGTGAAGAGGGATGAAT
GGAAACCACCAAAAGGTGAACTCAGGACTGACTGTAGCTTTAGATACTGCACAGTACCACAAGGATGTGA
TATAGCAGAGAAAGGTGCAGAAGATGTTTATGGTTCATTCAATATTTTTATGAGGAGGACACCTAAGGAA
ATTAATTTCAAAGCAATTCTGGAATCCATAAGGGATCTCATGAATGAATATTGTATCGTT



Euphorbia nicaensis (Malva nicaeensis)

>AH010174.2 Malva nicaeensis internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal
RNA genes, and internal transcribed spacer 2, partial sequence
CGGAAGGATCATTGTCGAAACCTGCCTAGCAGAACGACCCGCGAACGTGTTATCGAACAACCGATCGAGG
GGGTGCGGATGCGTCCTTGCCCCGAGCCCCCTCGATGCCTCGGCGCGCCGAGCCTTGCCGCATCCGTCCT
CGGGCGGGTGTCCCGGGTTTCGTCGTGCTCCGAGGCAAAACGAACAACCCCCGGCGCGAATCGCGTCAAG
GAATAAAAAATGAAAAGAGTGCGTGTTTCGTTGTCGTATGGCAGCGAGGGCGTCACTCTCGTCGTGAAAA
TTNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNTCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGA
ATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCCAAGCCTTTAGGCCGAGGCACG
TCTGCCTGGGTGTCACGCATCGTCGCCCCCGTCAAACCCCGAGCCCTCGGGCCGGGATCGACGCGLGGEL
GGAAATTGGCCTCCCGTGCGCACACCGCTCGCGGTTGGTCTAAATTCGAGTCCTCGGCGATGAAGCGCCG
CGACGATCGGTGGGAACGCCTTTGGCTGCCTCGTTCGGAGTCGCGCGCGCTCGTCGATCGGGACGCTTTC
GACCCCTTAAGGCATCGCGACGTCGATGCTCGCATCGCGACCCCAGGTCAGGCGGGATCACCCGCTGAG

Euphorbia paralias L.

>HQ900641.1 Euphorbia paralias voucher Molero 6 2008 (BCN) internal
transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete
sequence; and internal transcribed spacer 2, partial sequence
TCGAAACCTGCGAAGCAGAACGACCCGCGAACTAGTTCATAACTTAAAAAAGGGGGATCGTTGCTCCGGC
GTCGATCTCTCGTCGGGGCTCGGGCGGAGACGCACTCGTGCCTTCCGTCCGTGGCCTCATAACAAAACCC
CGGCGCCGAACGCGCCAAGGAATCGAAAACGAAAAAGACGCGGGCCCGATGCGGCCCACGCGCTTTGATA
ATCTAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACT
TGGTGTGAATTGCAGGATCCCGCGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCTTCTGGCC
GAGGGCACGTCTGCCTGGGTGTCACTCAATCGTCGCCCCCCCCGCCATCCCTTAACTTGATAAAAAGCGA
AAGGGCGCGGGCGGGACGGAAGCTGGCCTCCCGTGGGCTCTCGCCACGCGGTTGGCCCAAATGCCCGGTC
CTCGGCGTCCGCGCCGCGACAATCGGTGGTTGCAAGGCCCTCGCTAGTCGTCGCGCGCGACCG

Rhamnus lycioides L.

>KR083400.1 Rhamnus lycioides voucher Villaret s.n. trnL-trnF intergenic
spacer, partial sequence; chloroplast
CCAAGKGRTARCTTTCAAATTCAGAGRAACCCTGGAATTAAAAACGGRCAWTCCKGAGCCAAATCCSGTT
TTYTGAAAACAAACAAAGGTTCAGAAAGCGATAATAAAAARGGATGGKGCAGAGACTCAATGGAAGTTGT
TYTAACAAATGGAGTKGGCCACGATGCGTTAGTAAAGGACTCCTTCCATCGAAACTCCAGAAAGTATGAA
GAATAAACGTATATATACGTACTGAAATACTATCTCCAAACCAAATGATTAATGACGACCCGAATYATAT
AAAAAATGAAAGAATTGGTGTGAATCGATTCCAAGTTGAAAACAGAATGGAATATTCATTGATCAAATCA
TTTACTCCATCGTAATTTGATAGATAGATCTTTTGAAGAATTGATTAATCGGACGAGAATAAAGATAGAG
TCCCGTTCTACATGTCAATATCGACAACAATGCAATTTATAGTAAAAGGAAAATCCKTCGACTTTRRAAA
TSKTRAKGGTTCAAGTCCCTCTATCCCCAAAAAGTCCCATTGGATTCCCTAATTATTTATCCTATGCTCT
CATTTCGTTAACGGTTCCAAATTCGTTATGTTTCTCATTCATTCTACTCTTTTAGTTTACAAATGGTAAT
GGTCTGAGCGGAAATTTTTTTATTTTCACAAGCCTTGTGATATATAGGATACACGTACAAATGAACATCG
TTGGGCACGTAACCCTGATTGTAAATTGTAATGATTAACAATACATATTCTTACTTGTATTGTACTGAAA
CGTACAAAGTCTTCTTTTTGAAGATCCAAGAAATTCCACCAAGACCTGGATAAGGCTTTGTAATCCCCTT
TTCGTCTTTTTCATTGACATAGAACCAAGTCCTCTATTAAAATGAGGATGGTGCGTCGTGAATGGTCGGG
ATAGCTCAGCTGGTAGAGCAGAGGACTGAAAATCCTCGTGTCACCAGTTCAAAT

Althaea hirsuta L.

>EU346794.1 Althaea hirsuta tRNA-Lys (trnK) gene, intron; and maturase K
(matK) gene, complete cds; chloroplast
TCTAACCGTCTTCTTATCTTATCCTATAACGAACATAAATCAATTAGATGGCAAAAGATAGGATAGAGAA
TCCGTTGATGAATCTACTTGTCTCCGAGGTATCTGTTCTTTTCTTACTAAAATACCTTGTTTTGACTGTA
TCGCACTATGTATCATTTAATAACCGAATAGATCCCCTATCTTTGGTTCAAATCGAATTTGAAATGGAGG
AAGTTCAAGTATATTTAGAACTAAATAGATCTCGCCGACATGATTTCCTATACCCACTTATTTTTCGGGA
GTATATTTATGCACTTGCTCATGATCATGGTTTAAATAAATCGATGGTTTTTTTGGAAAATAGGGATTAT
CGTAATAAATTCAGTTCACTAATTGTGAAACGCTTAATTATTCGAATGGATCAACAGAATCATTTGAGTA
TTTCTGCTAATGATTCTAACCAAAATCCATTTTTTGGGCACAACAATAATTTGTATTCTCAAATGATATC
GGCGGGATTTGGAGTCATTGTGGAAATTCCATTTTCCTTACGATTAGTATCTTACTCACAAGGGGAAGAA



GTCGCAAAATCTCATAATTTACAATCAATTCATTCAATATTTCCTTTTTTCGAGGACAAATTCTCGCATT
TAAATTATGTGTTAGAGGTACTAATACCTCATCCCATCCATCTAGAAATCTTAGTTCAAGCCCTTCGCTA
CTGGGTAAAAGATGCTTCTTCTTTGCATTTATTACGGTTCTCTCTCTACGAGTATTGTAATTCGAAGAGT
TTTATTACTCCAAAGAAATCTATTTCGATTTTTAATCCAAGATTATTCTTGTTCCTATATAATTCTCATG
CATGTGAATACGAGTCCATTTTTCTTTTTCTCCGTAATCAATCTTCTCATTTACGATCAACATCTTCTGG
AGTTTTTCTTGAACGAATTCATTTCTATGGAAAAATAGAGTATCTTGTAGAAGTCTTTTATAATGATTTT
CAGACCAACCTATGGTTGTTCAAAGACCCTTTGATCCATTTTATTAGGTATCAAGGAAAGTCAATTTTGG
CCTCAAAAGATACGTCTCTTCTGATGAATAAGTGGAAATATTACTTTGTCGATTTATGGCAATATTATTT
TTACATGTGGACTCAATCAGGAAGAGTCCGTATAAATCAATTATCTAAATATTCTCTCGACTTTCTGGGC
TATTTTTCAAGGGTGCGATTAAATCCTTCAGTGGTACGGAGTCAAATGCTAGAAAATTCATTTATAATAG
ATAATCCTATGAAGACGTTGGATACAAGAATTCCAATCATTTCTCTTATTGGATCATTGTCTAAGGCAAA
ATTTTGTAACACATTAGGGCATCCCATTACTAAGCCGACGTGGGCGGATTCCTCCGATTCTGATATTATT
GACCGATTTGTGCGTATATGCAGAAATCTTTCTCATTATCACAGTGGATCTTCAAAAAAAAAGAGTTTGT
ATCGAATAAAATATATACTTCGGTTTTCTTGTGTTAAAACTTTGGCCCGTAAACACAAAAGTACTGTACG
TGCTTTTTTGAAAAGATTAGGTTCGGAATTTTTGGAAGAATTCTTTACGGAAACGGAAGAAGACCATGTT
TTTTCTTTGATCTTTCCAAAAGGTTTTTTTACTTTGCGAAAGTTCTATCGGGGACGAATTTGGTATTTGG
ATATTATTTGTATCAATGCTCTGGTCAATCATGACTGATTGGTTATGAAATTATGTAAATTTTATTAAAA
TAATAAAATTCAAATAATAAAATCAAAATGATAATTTTTCCGAAATGATGAAGAGATAACAAACGAATTC
ATTTCTAGTATTAAATGTTCATGCAGTAAGAATAAGAGGGGATTGGCCGAGTATTCCACTTTTTTTTCGA
GTCCTGTTTAGGGAATAAACAGGGTTTTAGA

Malva sylvestris L.

>GQ248155.1 Malva sylvestris voucher Kress 06-8168 maturase K (matk) gene,
partial cds; chloroplast
CTTCTTCTTTGCATTTATTACGGTTCTCTCTCTACGAGTATTGTAATTCGAAGAGTTTTATTACTCCAAA
GAAATCTATTTCGATTTTTAATCCAAGATTATTCTTGTTCCTATATAATTCTCATGCATGTGAATACGAG
TCCATTTTCCTTTTTCTCCGTAATCAATCTTCTCATTTACGATCAACATCTTCTGGAGTTTTTCTTGAAC
GAATTCATTTCTATGGAAAAATAGAGTATCTTGTAGAAGTCTTTTATAATGATTTTCAGACCAACCTATG
GTTGTTCAAAGACCCTTTGATCCATTTTATTAGGTATCAAGGAAAGTCAATTTTGGCCTCAAAAGATACG
TCTCTTCTGATGAATAAGTGGAAATATTACTTTGTCGATTTATGGCAATATTATTTTTACATGTGGACTC
AATCAGGAAGAGTCCGTATAAATCAATTATCTAAATATTCTCTCGACTTTCTGGGCTATCTTTCAGGTGT
GCGATTAAATCCTTCAGTGGTACGGAGTCAAATGCTAGAAAATTCATTTATAATAGATAATCCTATGAAG
ACGTTGGATACAAGAATTCCAATTATTTCTCTTATTGGATCATTGTCTAAGGCAAAATTTTGTAACACAT
TAGGGCATCCCATTACTAAGCCGACGTGGGCGGATTCCTCCGATTCTGATATTATTGACCGATTTGTGCG
TATATGCAGAAATCTTTCTCATTATCACAGCGGATCTTCAAAAAAAAAGAGTTTGTATCGAATAAAATAT

Daphne gnidium L.

>GQ167393.2 Daphne gnidium isolate DG50 CAZ NADH dehydrogenase subunit F
(ndhF) gene, partial cds; chloroplast
ATTAATTTTAAAAATTACAGTGGAAAAAAAAGTAGTTTATTTTATTCAATAAAATTATGGGGTAAAGAAG
AGGAAAAAACGATTAACAGAAATTTTCCTTTATTCTCTTTATTAACAACTAATAATAACCAACATACTTT
TTTGTTTTGGAAGAAGCCATATGAAATTCGGAGTAAAGTCAAAAGGGAGGCTCTTCTGACTATTACTCAT
TTTGAATCTAATAAAACTTTTTATTATCCTCATGAATCGGATAATACTATGCTATTTTCTATCCTTTTAT
TAGTTCTATTTACTCTCTTTATTGGAGTTATAGGAATTCCTTTCAATCAACAAGAAATTCATTTAGATAT
ATTATCTAAATTGTTAACTCCAGCTATTGATCTTTTACATCAAAATTCAAAAGATTCTGTAGATTGGTAT
GAATTTTTCACAAATGGAATTTTTTCAGTCAGTATAGCTTTTTTTGGAATATTTATAGCATCCTTTTTAT
ATAATCCTTTTTATTCGTCTTTACAAAATTTGAACTTCTTTAATTTTTTTGTGAAAAGAGGACCTAATAG
AAAAATTTGGGACAAAATAATCAATTTTTTATATAATTGGTCATATAATCGTGCTTATATAGATAGTTTT
TATGACATGTCCTTAACAAAAACTACAAGACGATTATCTGAACTAACCGAATTTTTTGATAGGCGAACTA
TTGATGGAATTCTAAATGGGTTAGGCATTTCCTGTTTTTTAATAGGAGAAGGTATCAA



Eryngium maritimum L.

>GU186915.1 Eryngium maritimum RpoB (rpoB) gene, partial cds; and rpoB-trnC
intergenic spacer, partial sequence; chloroplast
CATTCCCTCATTTCCGTCTCGGAGCATTTTTCATTTCCCATTTATCAAAAAATCCCATTCTTCGCTCATT
CTTCATGGAATCATATATATGATCTAGCAATGATGGAATTTTTATTCTGTTTACTGAATCACATGAAATT
TAACACAACTCCATATCTGGAATAGAATGTATGAAATACGTATGAACGGAGGAATAAAGAAAATTTTCTA
CTCAAATTCGAATTTGAGAAACAGATACAAATGGAAAGGAATTGAGAAAACAATTCTAGAAAAAGAATTC
TGCCACTTGGGCTTACTATATTATGGAATTTTGTAGAGAATATCAAAAGAGATTCCATTTCTACCATTAT
TATGATATTAATATTACATAGTCCAATCTGCTTGAATACCAGAAAAACTCAAAGGATTCAGCAGTTTATC
TTTTCGCTAAGATAAAAACATAAAACTCAGAAACAATAGAGAGTGGATTCTTTAGTACTAAATCACTTTT
AGAGATTCCATTGTTAAAAAAAAGGATTCACAGAGAAGAGAGGCATTTTTACCTATTTTTTTAGTAAAAT
TTTTAGCATACGGGGGGGATTGTGAAGTGTATAAGAGGGGTTGTATTTTTTTATTAAATAGGTACAGGCA
AATATAGATATATCTATAGACCTTTTCCTTTATTG

Eryngium tricuspidatum L.

>HE603094.1 Eryngium tricuspidatum partial rpoCl gene for RNA polymerase C,
specimen voucher Jury, SL. 20881
ACGGGTCGATTATTCAGGGCGTTCCGTGATTGTCGTGGGCCCCTCACTTTCATTACATCAATGCGGATTG
CCCCGCGAAATAGCAATAGAGCTTTTCCAGACATTTGTAATTCGTGGTCTAATTAGACAACATCTTGCCT
CGAATATAGGAGTTGCTAAGAGTAAAATTCGGGAAAAAAAACCGATTGTATGGGAAATACTTCGGGAAGT
TATGCAGGGGCATCCTGTATTGCTAAATAGAGCACCTACTCTGCATAGATTAGGTATACAGGCATTCCAG
CCTGTTTTAGTGGAAGGTCGTGCTATTTGTTTACATCCATTAGTTCGTAAAGGATTCAATGCAGACTTTG
ACGGGGATCAAATGGCTGTTCATGTGCCTTTATCTTTTGAGGCTCAAGCGGAAGCACGTTTACTTATGTT
TTCTCATATTAACCTTTTATCTCCGGCGA

Daucus carota L.

>KC526455.1 Daucus carota L. subsp. maximus (Desf.) Ball photosystem II
protein D1 (psbA) gene, partial cds; psbA-trnH intergenic spacer, complete
sequence; and tRNA-His (trnH) gene, partial sequence; chloroplast
TGTTATGCATGAACGTAATGCTCATAACTTCCCTCTAGACTTAGCTGCTGTTGAAGCTCCATCTACAAAT
GGGTAAGGCCGGGTCTTAGTCTATACGAGTTTTTGAAATATTAAAAAAGGAGCAATAACCTCTTTCTTGT
TCTATCAAGAGGCGGTCTTGCTCCTTTTTTATTTATTTAAGACTTTTTTAGATAAACAAATATTTTTGAA
TGATCAAAAAGGAATCCTTTGAAATGCAAATAAATAAAAGAAAACTGGCGGGGCGGATGTAGCCAAGTGG
ATCAAGGCAGTGGATTGTGAATCCACCATGCGCGA

Ammoides verticillata (Erica verticillata)

>KU832566.1 Erica verticillata isolate verticillata ANA 18S ribosomal RNA
gene, partial sequence; internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA
gene, and internal transcribed spacer 2, complete sequence; and 28S
ribosomal RNA gene, partial sequence
GATCGCGGCGACGTGGGCGGTTCGCTGCCGGCGACGTCGCGAGAAGTCCACTGAACCTTATCATTTAGAG
GAAGGAGAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCAAAACTTGACATCTA
GAAAACTCGTGAACTTGTTCATAAGGAATGGGGAATGCATTGGTTTGGCCCAGTGCCTCTCCTTTTTCTT
TCCCCTCACGAGCAGACGTGCCTGGAGCTTTCGAGCGACGTGTTCGTCTGCTTGTCGAACAACGAACCCC
GGCGCAAATCGTGCCAAGGATAATGAAATGAGTTTGTGCATGCATATCCCTACCCGTCTACGGGTGGCGT
TGGCTTGCACATCTTTTGTATAACTAAATGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTTGCATCGATGAAG
AACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGT
TGCGCCTGAAGCCATCAGGTTGAAGGCACGTCTGCTTGGGCGTCACGCATTGCGTCACTCACTCACCCCG
TGCCTCATTGGGCGGGTAAGTGCGTGGGCGGATATTGGCCCCCCCGTTCACATTTGTGCTCGGTTGGCCT
AAAAATAATGTCCCTGATGATGGACATCACAACAAGTGGTGGTTGCCAAACTGTCGCGACACGTTGTGCA
TGCTACTCTGTCATGGTTGGGCTCATAGACCCTTAAGTGCCATCGAACTTGGTACCTCAACTGCGACCCC
AGGTCAGGCGGGATTACCCGCTGAGTTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGAAAAGAAACTTACAAGGATTC
CCCTA



Ammi visnaga

>KJ473935.1 UNVERIFIED: Ammi visnaga voucher 151JESOGA ribosomal protein
S16 (rpsl6) gene, intron; chloroplast
GGTGCTCTTGACCCGACATCTGTTCTGTTTTCACTAGAATCCGTTAGGTTGTAATGAATATAGTACATGA
TGGAGCTCGGGTAGAAAGTATGGATTCATCTTTCAGGGGGCAAGAATCTAGGGTTAATACCAATCAATAA
ATTGGAACAACTTCGTAAGTATATCAATATATAAATTGAAAGGATCCGATTCAGTCAAGTTTTTAATTCA
AAAGTAAAATTTGTTGAAATTGAAAAAAGTCTTTCGATTCAAAGTGTATCGAGCGGGAATCGAGCGTTTA
TATGATTCTTTGATAGAAAGAAATCACAAAAGGGGTATGTTGCTGCCATTTTGTAAGGATTAAGAAGCAC
CGAAGTAATGTCTAAACCCACTGATTTAAAACAAAGAAAAGGATCCCAGAACAAGGAAACACCGCAATTG
TCTCAATAACTGGATAATAATAAAGATTAAATGAGACAAACAAGAGGGGGTTAAAGACCATTCAAAAARAA
AAAATGAAATAAATTGCCGAAATATTTTTTTCTTTTAAGCTATTTGAGAATTATCCAACTTGAGTTATGG
GTACAAATGATTTTTATTTTTTCAGGAAGGAGGGAATAAATTAGTTAAATCCCATTCTAATTTATTTTTA
TCAACTCCTTTTGCCATTAATTATAATTCTATACGTAGAACAAAACCTCCAAATCATTTTTTCTCGAGCC
GTACGAGGAGAAAAACTTTCTTATACGTTTCTAGGGGGGGGTTTTGTTCATTTACTTAGATCTATCCCAA
TGAGCCGTCTATCGAATCGTTGCAATTGATGTTCGATCCCGAAGAGAAGGAAGAAGATCTTCGGAACGTA
GGTTT

Cistus ladaniferus L. (Cistus creticus)

>FG347260.1 CT2144 Cistus creticus trichome library, Clontech Cistus
creticus subsp. creticus cDNA clone ANT593 P33HO1 3245 5', mRNA sequence
GGGGTAATCGAGCGCGGAAGTGAATTCGAAATCCATTCGGTTCGGAGCACCGACCCTGCCTTCCTCCATT
TGCTACACTCACTGATACCGTGTCCAGAACCTGCTCACTCTGCACCGTTTCCATGGCGAGAACCAAGCAT
ACGGCTGCAAGAACACGCCGCCGTGCATCTGTGGCCGGAGGACCGTCCACGCCGCCATCAGCTCCACCTC
GGAGTCCGGCATCTCCTGCGAGTGCAAGGAGAACGACAAGAAATACTCCATCCGGAACTGAAAAAAGARNA
GAAACCCCATCGTTTCAGACCTGGAACTGTGGCTCTTAGAGAGATAAGGCGTTACCAGAAAAGCTGCGAT
AACCTGATCCCTCAAATCAGCTTCATCAGATTAGTAAGGGAAATTACTGGCCTTTTGGCCCCAAGAAGCG
TTAGTCACTGGACACATGAAGCT

Cistus villosus L. Dikerogammarus villosus

>GF112181.1 Dv6-GQLOM Microsatellite Dikerogammarus villosus enriched
partial genomic library Dikerogammarus villosus STS genomic, sequence
tagged site
AGTCACCCAATCACACACGCCGCCTGGCTTGCTCCATATCCGTGCTTCCTGTTAACCATCTCCCACGAAC
ACCGATTTCATTGCTCTTAAGCCTTGTTTCCCGGTCACCCTATAACGAACACTGCCTATGTTTCCCCAAA
TCCTTGATTTCTCTTCACCCTCCTACACAAACCTCCTGAGATACTCTAAATCCTTGCTTCCAATTCAACC
TTTCACACACACACACATCATGAGTTGTTACAAATCTTATCTTCTTAGCAATCCTATCATACTCACCACC
TGAGTTGCCCTAAATCCTTGCTTCCTAGTCACTCTGCCACACACACACCTAC

Cistus monspeliensis L.

>FJ225881.1 Cistus monspeliensis voucher 35BGA04 ribulose-1,5-bisphosphate
carboxylase/oxygenase large subunit (rbcL) gene, partial cds; chloroplast
GGTGTGAAAGAGTATAAATTGACTTATTATACTCCTGAATACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAG
CATTCCGAGTAACACCGCAACCCGGAGTTCCTCCTGAAGAAGCAGGGGCTGCGGTAGCTGCTGAATCTTC
TACTGGTACATGGACAACTGTGTGGACCGACGGACTTACCAGCCTTGATCGTTACAAAGGCCGATGCTAC
CACATCGAGCCCGTTGCTGGAGAAGAAAATCAATATATATGTTATGTAGCTTACCCTTTAGACCTTTTTG
AAGAGGGTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGTGGGGAATGTATTTGGGTTCAAAGCCCTGCGCGC
TCTACGTTTAGAGGATCTGCGAATCCCTGTTGCTTATACTAAAACTTTCCAAGGCCCACCTCATGGTATC
CAAGTTGAAAGAGATAAGTTGAACAAATATGGCCGTCCACTACTGGGATGTACTATTAAACCGAAATTAG
GCTTATCCGCTAAGAACTATGGTAGAGCGGTTTATGAATGTCTACGCGGTGGACTTGATTTTACCAAAGA
TGATGAAAATGTGAACTCCCAACCTTTTATGCGTTGGAGAGACCGTTTCTTATTCTGTGCCGAAGCCCTT
TTTAAAGCACAGGCGGAAACGGGTGAAATCAAAGGGCATTACTTGAATGCTACTGCGGGTACATGCGAAG
AAATGATCAAAAGGGCTGTATTTGCCAGAGAATTGGGCGTTCCTATTGTAATGCATGACTACTTAACAGG
TGGATTCACTGCAAATACAAGTTTGGCTCATTATTGCCGAGATAATGGTCTACTTCTTCATATCCACCGC
GCAATGCATGCTGTTATTGATAGACAGAAGAATCATGGTATGCACTTCCGTGTACTAGCTAAAGCTTTAC
GTCTGTCTGGCGGAGATCATGTTCACTCTGGTACAGTAGTAGGTAAACTTGAAGGAGAAAGAGAAATAAC
GTTAGGTTTTGTTGATTTACTACGTGATGATTATGTTGAAAAAGATCGAAGTCGCGGTATTTTTTTCACT



CAAGATTGGGTCTCTCTACCGGGTGTTCTGCCTGTAGCTTCGGGCGGTATTCACGTTTGGCATATGCCTG
CTTTGACCGAGATCTTTGGAGATGATTCTGTACTCCAATTCGGTGGAGGAACCTTAGGACACCCTTGGGG
AAATGCACCGGGTGCTGTAGCGAATCGAGTAGCTCTAGAAGCTTGTGTACAAGCTCGTAATGAGGGACGT
GATCTTGCTCGTGAGGGTAATGAAATTATCCGTCAGGCTACCAAATGGAGTCCTGAGCTAGCTGCTGCTT
GTGAAGTATGGAAAGAGATCAAATTCGAATTTGAAGCAATGGATAC

Tuberaria guttata (L.)

>DQ092929.1 Tuberaria guttata voucher 44BGAO4 internal transcribed spacer
1, partial sequence; 5.8S5 ribosomal RNA gene, complete sequence; and
internal transcribed spacer 2, partial sequence
CGATTCCTGCCTAGCAGACAGACCCGCGAACTGGTTATACAACACAATCGCCGCGTGAGCGTCGCAGCCT
CTTGTTTATAGCAGGGGGCTCGGCGCTTTCCGCGGCACTCAAACGAACCCCGGCGTGGCATACGCCAAGG
AAAACAAATTGGAGGCCGCGTCCCCGCGCYTWGCGGGGCTCGCGACTCCTGTCGTATATACAATAACGAC
TCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATT
GCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCCAAGCCGTCAGGCCGAGGGCACGCC
TGCCTGGGCGTCACGCAACGTCGCCCCCTCCCCAATCGGGTGCAGAGGGCGGATACTGGCCTCCCGTGCG
TGCATTGCTCGCGGCTGGCCTAAAAACGAGTCCTTGGCGTCGAACGCTTGGGCGAGCGGTGGTAATCACT
TATCAAAGTTCACGCCCGTGCGTCTTCGGCGTCTTACAAAAGGGATCTCTCGGAACCCTGACGCGTCGTC
TCCTTCCCTTAAAAGAAGAACACGACTCGC

Helianthemum helianthemoides (Hypericum helianthemoides)

>KU324581.1 Hypericum helianthemoides clone 11-3 trnL-trnF intergenic
spacer, partial sequence; chloroplast
GATCTGATTCTTTCTTTTCGTTACGCTTGAATATTCATTATCTTTTTCATTGATTCTATTGTTTCACAAA
CGTATCCAGGCTTCCTTTTTTCTTTTTTTATTGACATCGATCCAAGTCATTTTTTTTTTTTTTTTTATGA
AAGTGAGAAAGACGCCACCTTGAAAATGGTCGGGGTAGCTCA

Helianthemum hirtum

>KC698933.1 Helianthemum hirtum voucher IBHS21-24 5.8S ribosomal RNA gene,
partial sequence; internal transcribed spacer 2, complete sequence; and 28S
ribosomal RNA gene, partial sequence
GGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCTAAGCCGTCAGGCCG
AGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCATCGTCGCCCCCACCACCTCGTGGTGTGGGCGGATACTGGCCTC
CCGTGCGTGCATTGCTCGCGGCTGGCCTAAAACAGAGTCCCCTGCGTCGAGCGCGCGGGCGAGCGGTGGT
CTTTATCGTCCTCGTCACGCGCCCGTGCGCCCTCGGCGCGCCGTGGGATCTCTCGGACCCCGAACGTGTC
GTCCCCGGACGAACTCGCTTCGCGACCCCAGGTCAGGCGGGACTACCCGCTGAGTTTAAGCATATCAATA
AGCGGAGGAAAAGAAACTTACCAGGATTCCCCTAGTAACGGCGAGCGAACCGGG

Helianthemum ledifolium (L.)

>KJ620160.1 Helianthemum ledifolium isolate 14ledif ribosomal protein S16
(rpsl6) gene, partial cds; and rpsl6-trnK intergenic spacer, partial
sequence; chloroplast
GCTATTCTCGATTTCCTTGAAAAAGGTGCTCAACCTACAAGAACAGTTCATTCTATTTTAAAGAAGGCTG
GAGTTTTGACGTAACTTAATCTTAATTAACTTAAAAAAAATTCCATTAATGAAATACAAGCAAGAGAGAG
GGCGCGGATGACTTGTGTATAGCTTTATCCAAAAATTTCTTTACTATTACCATTTTTTCCTCCCTCTTTC
TTTTTTGTATTCTTTCTTTCTTTTTTCAGTAGTTTTTTTGTAACTATTTAGTTAACTAGAAGTTACTAGT
ATAGAATACTGTGCTCTAGTAACTGAATGTTACTATTTACATATTAAAGGAAAGCAAGAAAAACAAATGA
AACAACTCGTCTTTTTTTTTTTAGCAAGGTTTAGATTCAATATTCACAATTAGATTGACAACAGTGTATC
GAACAAATATAATTCGATCGTAGATAAATGGATTTTTTATCTCTGTTCCATAGGTTTGGTTTTTTACTTA
ACTTCATTCAATTGACTAGCCTTTGTTAGCAAATTCTTGCTACTTGAACGTTATTATTTAAATTCCGTTA
GACAATTCCA



Arbutus unedo L.

>AF206853.1 Arbutus unedo 18S ribosomal RNA gene, complete sequence
TCATATGCTTGTCTCAAAGATTAAGCCATGCATGTGTAAGTATGAACTAATTCAGACTGTGAAACTGCGA
ATGGCTCATTAAATCAGTTATAGTTTGTTTGATGGTATCTGCTACTCGGATAACCGTAGTAATTCTAGAG
CTAATACGTGCAACAAACCCCGACTTCTGGAAGGGATGCATTTATTAGATAAAAGGTCGACGCGGGCTTT
GCTCGTTGCTCTGATGATTCATGATAACTCGACGGATCGCACGGCCTTCGTGCCGGCGACGCATCATTCA
AATTTCTGCCCTATCAACTTTCGATGGTAGGATAGTGGCCTACTATGGTGGTGACGGGTGACGGAGAATT
AGGGTTCGATTCCGGAGAGGGAGCCTGAGAAACGGCTACCACATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGCAAAT
TACCCAATCCTGACACGGGGAGGTAGTGACAATAAATAACAATACCGGGCTCATCGAGTCTGGTAATTGG
AATGAGTACAATCTAAATCCCTTAACGAGGATCCATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAA
TTCCAGCTCCAATAGCGTATATTTAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTTGGGTTGGGTC
GACCGGTCCGCCTTTCGGTGTGCACCTGTCGTCTCGTCCCTTCTGCCGGCGATGCGCTCCTGGCCTTAAT
TGGCCGGGTCGTGCCTCCGGCGCTGTTACTTTGAAGAAATTAGAGTGCTCAAAGCAAGCCTACGCTCTGG
ATACATTAGCATGGGATAACATCATAGGATTTCGATCCTATTCTGTTGGCCTTCGGGATCGGAGTAATGA
TTAACAGGGACAGTCGGGGGCATTCGTATTTCATAGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATTTATGAAAGACGA
ACAACTGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTGGGGGCTCGAAGACGAT
CAGATACCGTCCTAGTCTCAACCATAAACGATGCCGACCAGGGATCAGCGGATGTTACTTTTAGGACTCC
GCTGGCACCTTATGAGAAATCAAAGTTTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGGTCGCAAGGCTGAAACTTAAA
GGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTAC
CAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGACAGACTGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGC
CGTTCTTAGTTGGTGGAGCGATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCAGCCTGCTAACTAG
CTATGTGGAGGTGACCCTCGACAGCTAGCTTCTTAGAGGGACTATGGCCCTTCAGGCCACGGAAGTTTGA
GGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACACTGATGTATTCAACGA
GTTTATAGCCTTGGCCGACAGGCCCGGGTAATCTTTGAAATTTCATCGTGATGGGGATAGATCATTGCAA
TTGTTGGTCTTCAACGAGGAATTCCTAGTAAGCGCGAGTCATCAGCTCGCGTTGACTACGTCCCTGCCCT
TTGTACACACCGCCCGTCGCTCCTACCGATTGAATGGTCCGGTGAAGTGTTCGGATCGCGGCGACGTGGG
CGGTTCGCCGCCGGCGACGTCGCGAGAAGTCCACTGAACCTTATCATTGAGAGGAAGGAGAGTC

Erica arborea L.

>KP737635.1 Erica arborea rpl32 gene, partial cds; and rpl32-trnL
intergenic spacer, partial sequence; chloroplast
AGGATATTGGGCAGCCTTAAAAGCTTTTTCATTGGGGAAATCTATTTCGACCGGAAATTCAAAAAGTTTT
TGTGCGACAGAAAAAAATTTGCCCAAAAAACCAAAAGGTTTTGGTGGGCGACAAAGAACTAAGTAATCAA
AAGTTGTAATAATCTGAATCGGCTTGACTCAAAAAGTTTCAACTTTTCGAATTGCATTTCGAATAGAAAA
TTCACAATTTCCATTACCTACAGTTTTGGACTAATCAATATGAAATTCAACTCTCCCCGCTCTTATGATT
TGTAGAATAAGAACTCTTCTGTTTACTGAATTCTAAAAAAAAACTTTTCTTCTTGTATCTTCTGTTTATT
CTTTTTTCGAATAAAAGTTTTTCTTTTTTCTCTATTTCTCGAAAAGAGGAGATATAAGATCTTTAGTTAA
AATTAATGAATCGTTGAAACTAATTGATTAAGTTTCAAACTTTTTTGAAATTTTCTGAATTATTATTTCT
CTGAATTACTATTTATTTCTCTGAATTAATATATAGATACTGCTCTATATCTCTCGCTTTCAACCCAATC
TATAAAAGTTGTTAATCGGGATATGAACTATGAAAAATGTGTCAAATTATAATGATTCAAAATAGATCCT
ATTTTATGATCGTTGAGAAAATGCATTTTTTGTTTCATATTTTTGAAATCCGATAAACGAGAAATGAATC
ATTAAAAAATGAAAATGAGAAAGGACATTTTTTTTAGTTCTATCCCTGTATAGGGGGTAGAACTATCCAG
TTACAACAATTCAATTCCAGAAGATCATAAACTACACGAAAGGTTGAAGTTAAGTAAAAGGGATACCCTA
TAAACGAAAATAATGAACCTTCAAATCCCTATGAATTATTATTCATCAATTTGAATCTTTCCTAAAAAAT
ACTAGATTGAGTTTACTTATTCAATCTGGACGATTGAATATGAATAGG

Anagallis arvensis L.

>KX299007.1 Anagallis arvensis voucher M22 maturase-like protein (matk)
gene, partial cds; chloroplast

TCCTTTTTAGAGGACAAATTTTCACATTTAAATTATGTGTTAGATCTATTAATACCCCACTCCATCCATC
TGGAAATATTGGTTCAAACTCTTCGCTACTGGGTAAAAGATGCTTCTTCTTTGCATTTATTACGAACCTT
TCTTCACAAGTATCATAATTGGAATAGTCTTATTACTCCAAAAAAATCCTTTTTAAAAAGAAAGAAACGG
CTCTTATTCTTCTTATATAATTTTTATGTATATGAATACGAATCGATCTTCGCCTTTCTCCGCAATCAAC
CTTCTCATTTACAATCAAAATCTTATGGACCCTTTTTTGAAAGAATATATTTCTATGAAAAACGAGACCT
TTTTGTAAAAGTATTTACTAAATATTTTCAGACCATTTTATGGTCGTTCAAGGATCCTTTCATGCATTAT
GTTAGGTATCAAGGAAAAGCATTTTTGGCTTCAAAAGGGACCTTTTTTTTGCTAAATAAATGGAAATTTT
ATCTTGTAAATTTCTGGCAATCTTTTTTTTACATGTGGTCTCAACCCGGAAGGATCCATATAAATCAATT



ATCTAATCATCCCCTCGGTCTTCTGGGCTATCTTTCAAGCGTTCGACTAAACTCTTCAATGGTACGGAAT
CAAATGTTAGAAAATGCATTTCTAATAGCTAATGTTATTAAGAAGTTCGATACGATTATTCCAACTCTTC
CTCTTGTTGGATCGTTGTCGAAAGCTCAATTTTGTAACCTATTGGGACATCCTATTAGTAAGCCAGTCTG
GGCTGATTTATCTGATTCAGAAATTATTGACCGATTTGGGCGTATATATCGAAATCTTTCTCATTATTAT
AGTGGATCCTCAAAAAAA

Jasminum fruticans L.

>DQ673297.1 Jasminum fruticans ribulose-1,5-bisphosphate
carboxylase/oxygenase large subunit (rbclL) gene, complete cds; chloroplast
ATGTCACCACAAACAGAGACTAAAGCAAGTGTTGGATTCAAAGCGGGTGTTAAAGAGTACAAATTGACTT
ATTATACTCCTCAATACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCGAGTAACTCCTCAACCTGG
AGTTCCGCCTGAAGAAGCAGGGGCTGCGGTAGCTGCCGAATCTTCTACTGGTACATGGACAACTGTGTGG
ACCGATGGACTTACCAGCCTTGATCGTTACAAGGGGCGATGCTACCATATTGAGCCCGTTCCTGGAGAAA
CAGATCAATATATCTGTTATGTAGCTTACCCCTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAACATGTT
TACTTCCATTGTAGGTAATGTATTTGGGTTCAAAGCCCTGCGTGCTCTACGTTTGGAAGATCTGCGAATC
CCTCCTGCTTATATTAAAACTTTCCAAGGACCGCCCCATGGTATCCAAGTTGAGAGAGATAAATTGAACA
AGTACGGTCGTCCCCTGTTAGGATGTACTATTAAACCAAAATTAGGGTTATCCGCTAAAAACTATGGTAG
AGCAGTTTATGAATGTCTTCGCGGTGGACTTGATTTTACCAAAGATGATGAGAACGTGAACTCCCAGCCA
TTTATGCGTTGGAGAGATCGTTTCTTATTTTGTGCCGAAGCAATTTTTAAATCACAGTCTGAAACAGGTG
AAATCAAAGGGCATTACTTGAATGCTACTGCGGGTACATGCGAAGAAATGATCAAAAGAGCTGTATTTGC
TAGAGAATTAGGAGCTCCTATCGTAATGCATGACTACTTAACAGGAGGATTTACTGCAAATACTAGCTTG
GCTCATTATTGCCGAGATAATGGACTACTTCTTCACATTCACCGTGCAATGCATGCAGTTATTGATAGAC
AGAAGAATCATGGTATACACTTCCGTGTACTAGCTAAAGCGTTACGTATGTCTGGTGGGGATCATATCCA
CGCTGGTACCGTAGTAGGTAAACTTGAAGGGGAAAGAGACATCACTTTGGGCTTTGTTGATTTACTGCGC
GATGATTTTATTGAAAAAGATCGAAGTCGCGGTATTTATTTCACTCAAGATTGGGTCTCTCTACCAGGTG
TTCTGCCCGTGGCTTCAGGGGGTATTCACGTTTGGCATATGCCTGCTCTGACCGAGATCTTTGGGGATGA
TTCCGTACTACAGTTCGGTGGAGGAACTTTAGGACACCCTTGGGGTAATGCGCCAGGTGCCGTAGCTAAC
CGAGTAGCTCTAGAAGCATGTGTAAAAGCTCGTAATGAAGGACGTGATCTTGCTTCTGAGGGTAATGTAA
TTATCCGTGAGGCTGCCAAATGGAGTCCTGAACTATCTGCTGCTTGTGAGGTATGGAAAGAGATCAGATT
TAACTTTGCCGCAGTGGATACTCTAGATAAGTAA

Olea europea L.

>AF545569.1 Olea europaea beta-actin (actl) mRNA, partial cds
TGAGAGAGGGTATATGTTCACCACCTCAGCCGAACGGGAAATTGTCCGTGACATGAAGGAGAAGCTTGCT
TATGTTGCTCTCGACTATGAACAGGATCTTGAGACTGCCAAGAGTAGCTCATCTGTTGAGAAAAACTATG
AATTGCCAGATGGACAGGTTATTACTATTGGGGCCGAGAGATTCCGTTGTCCAGAAGTCCTCTTCCAGCC
TTCTTTGATTGGAATGGAATCTGCAGGAATCCACGAGACTACCTACAACTCAATAATGAAGTGTGATGTT
GATATCAGAAAGGATCTCTATGGTAATATCGTCCTCAGTGGTGGTTCAACTATGTTCCCTGGGATTGCTG
ACCGTATGAGCAAGGAAATCACTGCCTTGGCTCCCAGCAGCATGAAGATCAAGGTCGT

Phillyrea angustifolia L.

>GU120321.1 Phillyrea angustifolia PsbA (psbA) gene, partial cds; psbA-trnH
intergenic spacer, complete sequence; and tRNA-His (trnH) gene, partial
sequence; chloroplast
GTTATGCATGAACGTAATGCTCATAACTTCCCTCTAGACCTAGCTTCTATCGAAGTTCCATCTACAAATG
GATAAGACCCGATCTTAGTGTATAGGAGTTATTGAAAAAAAAAAGAAAATAAAGGAGCAATAAACTCTTT
CTTGTTCTATCAAGAGGGCGTTATTGCTCCTTTATTTTCTTTTTAATTACTACTACTTTTTTTAGTCATA
TTGTACTTACATAGACTTTTATTCGTTACATTACCGAAAAAGAAATAAAGGGGATTATTTTTCTTAGGGG
TTGATTGATGATTGAGTATTATTTGTTCGTTCTATATGCATTTTTATTTTCATTTATCTATCCATCTTTT
GCGAAGTTTTTTTGACATTTAAATTTGAAATTAAAACGAGAAAAATTCGAATTTTTGCTTAATCTTTTTA
TCTCAGAGATAAAAATATCTCACAAATAAGCAAATAAGAAAGAAGATAAATGAAATGGTCGAAATTCAAC
CTTTTGTCTTAAAATAAAAAAATCTAAGAGGGGCGGATGTAGCCAAGTGGATCAAGGCAGTGGATTGTGA
ATCCACCATGCGCG



Cerinthe major L.

>143199.1 Cerinthe major L. clone cmaj.ef.s gene, trnL (UAA)-trnF (GAA)
spacer
CCCAACGATTTCTCCTATATCTATTTTCGTTAGTGGTTCAAAATTCCTCACCTTTCTCATTCACTCTATT
CTTTTACAAACGGATCTGGCCGGAAACGCCTTTCATCTTACACAAGTCTTGTATGATACACATACAAATG
ACCATCTTTGAACAAGGAATAAGTCGCCTTTTGATTTTGATTCACAATGGATATCATTTCTCAGACTGAA
ACTTACAAAGTCGTCTTATTAAAGATCCAAGAAATTACAGTACCCGGATGGATAAAAGTTGGTAATCTTC
TTTCAATACTTTTAATTGACATAGACCCCAGCCATCTAATAAAATAACGA

Echium vulgare

>EU919617.1 Echium vulgare tRNA-Lys (trnK) gene, partial sequence; and
maturase K (matK) gene, partial cds; plastid
TCTAGTCAATAATACTATTAAAAAGTTAGATACTCTTCTTCCAATTATTCCAATGATTGCATCATTGGCT
AAAGCTAAATTTTGTAACATATTAGGGAATCCCATTAGTAAGCCGGCTCGGACTGATTTATCAGATTTTG
ATATTATTGACCGGTTTGGGCGTATATCCAGAAATCTTTCTCATTATCATAGTGGATCTTCAAAAAAAAA
GAGTTTGTACCGTATAAAGTATATACTTCGACTTTCTTGTGCTAAAACTTTGGCTCGGAAACACAAAAGC
AGTATGCGTGCTTTTTTGAAAAAATCAGGCTCGGAATTATTGGAAGAGTTCCTTACGTCGGAAGAAAAAG
TACTTTCTTTAACCTTTGCAAAAGCTTCTTCTACTTTACGGGGAAGTAGGATTTGGTATTTAGATATTAT
TTGTATCAATGATTTAGTCAATGACCAATAATTCGTTATGAGATCTAAAAAAGTCAAAACATAACAATTT
TTTTTTAGTATTCTGAAATGTAAATGCAGTATAGAAACGTAATACGGGTTAAATCAACCGAGTATTCCAG
TTTTTCTA

Borago officinalis L.

>HQ385133.1 Borago officinalis ribosomal protein S4 (rps4) gene, partial
cds; chloroplast
GAGGACCTCGTTTCAAAAAAATACGCCGGTTGGGGGCTTTACCAGGCTTAACTAATAAAAGGCCTAGAGC
CGGAAGTGATCTTAGAAACCAATCGCGTTCCGGGAAAAAATCTCAATATCGTATTCGTCTAGAAGAAAAA
CAAAAATTGCGTTTTCATTATGGTCTTACAGAACGACAATTACTTAAATATGTTCGTATCGCCAGAAAAG
CCAAGGGCTCCACAGGTCAAGTTTTACTACAATTACTTGAAATGCGTTTGGATAACATTCTTTTTCGATT
GGGTATGGCTTCAACTATTCCCGCAGCCCGTCAATTAGTTAACCACAGACATATTTTAGTTAATGGTCGT
ATAGTAGATATACCGAGTTATCGCTGCAAACCCCAAGATATGATTACGGCGAAGGATGAACAAAAATCCA
GAACTCTGATTCAAAATTCTCTCCATTCATCTCCTCCTGAGGGATTGCCAAATCATTTAACTCTTCACCC
ATTCGAATATAAAGGATTAGTCAATCAAATAATAGATAGTAAATGGGTCGGTTTGAAAATAAATGAATTG

Cynoglossum cheirifolium L.

>KU928005.1 Pardoglossum cheirifolium isolate W1709 trnS-trnG intergenic
spacer, partial sequence; chloroplast
TCAGCCATCTCTCCTCATTTTATTTAAAAGAAAATGACTATGTTACATTACACATAAAGTAAGGAATCTT
TCTCTCCCCTATCTATTATTCTTTCTCTCCCCTATCTATTATATGGATATGTATCACTTTTATCATTAAT
TTCAGGAAAGAGTCGAAAGAATCAACAATAGAAAGAAAATAAAGAAGACCTCGTTACGTTGACTTTGTTC
AAAAGTCCCTTCTTTTTCCCACGGCCTGGCCTGGTCAGTACCTAGCCGGGCCTTTTTTTTCAAATTATAT
ATAAATATATAATATATCTAGATCTAGAATTTAATTCATTATCATTATTAATATTAAATTAAATAAAAAT
TAAATTAAAATTCAATTTTTTATTATTATTCATTATTCAAATTTTATTAATTAAATTTATTATTTATTAA
AATTAATTTATTAAAATTAATAAAAAGAATTTGATTCTAAATTAAAATTGAATAAATATGAAATATTCAA
GCAACATATTATATAAACTCAAATAAAATATATAGAAAAGAAATGATAAAAAATCAAAGTGTTTTTTCTC
TTTCTTCCTTATTTTTTTCTATTTTATGACCTTATTGAAGTAAAAAAAACTGAAGTAAAAAAAAAAGAAA
ACTCTCGATTTTTTTCACACTAAAAGATAGAACTTGTTCTTTAGTTATTGATGAGAACCCTATTTTGCGA
ATCTCATTCAATTGGAATCACTTTACGGAAAGACTTTGATAAATCTATTTAGATTACATCTAATTCACCT
GTTCGACAAAAGGTATGTTTTTATACAATAATCGCATTGTAGCGGGTATAGT

Cynoglossum clandestinum

>KU927916.1 Cynoglossum clandestinum isolate W1695 trnS-trnG intergenic
spacer, partial sequence; chloroplast
TCAGCCATCTCTCCTCATTTTTATTTAAAAGAAAATGACTATGTTACATTACACATAAAGTAAGGAATCT
TTCTCTCCCCTATCTATTATATGGATATGTATCACTTTTATCATTAATTTCAGGAAAGAGTCAAAAGAAT
CAACAATAGAAAGAAAATAAAGAAGACCTCGTTACGTTGACTTTGTTCAAAAGTCCCTTCTTTTTCCCAC



GGCCTGGCCTGGTCAGTACCTAGCCGGGCCTTTTTTTTTCAAATTATATATAAATATATAATAATATATC
TAGATCTAGAATTTAATTCATTATTAATATTAATTAAATTAAAATTCAATTTTTTATTATTATTCAAATT
TTATTAATTAAATTTATTATTTAATAAAATTATTAAAATTAATAAAAAGAATTTGCTAAATTAAAATTGA
ATAAATATGAAATATTCAAGCAACATATTATATAAACTCAAATAAAATATATAGAAAAGAAATGATAAAA
AATCAAAGTGTTTTTTCTCTTTCTTCCTTATTTTTTCTATTTTACGACCTTATTGAAGTAAAAAAAACTG
AAGTAAAAAAAAATAAAACTCTCTATTTTTTTCACACTAAAAGATAGAACTTGTTCTTTAGTTATTGATG
AGAACCCTATTTTGCGAATCTCATTCAATTGGAATCACTTTACGGAAAGACTTTGATAAATCTATTTTGA
TTACATCTAATTCACCTGTTCGACAAAAGGTACGTTTTTATACAATAATCGCATTGTAGCGGGTATAGT

Anchusa azurea

>AY383293.1 Anchusa azurea internal transcribed spacer 1 and 5.8S ribosomal
RNA gene, partial sequence
GAATCCTGCATAGCCGAACCACTCGTGAATAAGTTAGTAACAAATATGGCATGATGGTATGTGGGTATAC
CTCACATTCTAGTGTGCCTCATGGTGCTTGGGCATTTTGCCTCTGTGCTTAACAAAACCCCGGCGTGATA
AGCGCCAAGGATTACTATACCATGTGTCTTAACTTTCCTCTCCCATTAAAGGGACCAAGAGGATTGGGAT
GGATTCTATATAAACCACAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAG

Ajuga chamaepitys

>HQ902771.1 Ajuga chamaepitys voucher SA1959 ribulose-1,5-bisphosphate
carboxylase/oxygenase large subunit (rbcl) gene, partial cds; chloroplast
TTGACTTATTATACTCCTGAATACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCGAGTAACTCCTC
AACCCGGAGTTCCGCCTGAAGAAGCAGGGGCCGCGGTAGCTGCCGAATCTTCTACTGGTACATGGACAAC
TGTGTGGACCGATGGACTTACCAGCCTTGATCGTTACAAAGGGCGATGCTACCACATCGAGCCCGTTICTT
GGAGAAAAAGATCAATATATCTGTTATGTAGCTTACCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTA
ACATGTTTACTTCCATTGTAGGAAATGTATTTGGATTCAAAGCCCTACGTGCTCTACGTCTGGAAGATCT
GCGAATCCCTCCTGCTTATATTAAAACTTTCCAAGGCCCGCCTCATGGGATCCAAGTTGAGAGAGATAAA
TTGAACAAGTACGGCCGTCCTCTGTTGGGATGTACTATTAAACCGAAATTGGGGTTATCCGCTAAAAACT
ATGGTAGAGCAGTTTATGAATGTCTTCGAGGTG

Teucrium fruticans L.

>JN408630.1 Teucrium fruticans tRNA-Leu (trnL) gene, partial sequence; and
trnL-trnF intergenic spacer, complete sequence; chloroplast
TTCAAATTCAGAGAAACCCCGGAATTAATAAAAATGGGTAATCCTGAGCCAAATCCTGTTTTCTCAAAAC
AAAGGTTCAAAAAACGAAAAAGGGGGATAGGTGCAGAGACTCAATGGAAGCTGTTCTAACAAATGGAGTT
GACTGCGTTGGTAGAGGAATCTTTCCGCGGAAACTTCAGAAAGGATGAAGGATAAACGTATCTATTGAAT
ACTATATCAAATGATTAATGATGACCCGAATCTGTATTTTTTAATATGAAAAATGGAAGAATTGGTGTGA
ATTGATTCCACATTGAAGAAAAAATCGAATATTCATTCATCAAATCATTCGCTCCATAGTTCGAGAGTTC
TTTAAAAAGAACTGATTAATCGGACGAGAATAAAGATAGAGTCCCGTTCTACATGTCAATACCGGCAACA
ATGAAATTTATAGTAAGAGGAAAATCCGTCGACTTTAAAAATCGTGAGGGTTCAAGTCCCTCTATCCCCA
AAAAAGCCTATTTGACTCCTAAAATATTTATCCTACCCCCTTTTTTCGTTAGAGACTCCAAATTCCTTTA
TCTTTCTGATTCTTTCACAAACATATTTGGGCCTAAATGACTTTCTCTTATCATTATCACACGTGATATA
GAATATAATATATATGAAAATTAAGCAAGGAATCCCTATATGAATGATTCACAATCAATAGCATTGAAAT
TATACAGGACTTGGACAAAACTTTGTAATCCCCCTGTCCCTTTAATTGACATAGACTCCGGCCATCTAAT
AA

Teucrium polium L.

>KR150237.1 Teucrium polium isolate Kh73 trnL-trnF intergenic spacer
region, partial sequence; chloroplast
ATCCTTTTCCATTGGAAACTTTCTCAAAGGATGAAGGATAAACGTATCTATTGAATACTATATCAAATGA
TTAATGATGACCCGAATCTGTATTTTTTAATATGAAAAATGGAAGAATTGGTGTGAATTGATTCCACATT
GAAGAAAAAATCGAATATTCATTCATTAAATCATTCACTCCATAGTCCGAGAGTTCTTTAAAAGAACTGA
TTAATCGGACGAGAATAAAGATAGAGTCCCGTTCTACATGTCAATACCGGCAACAATGAAATTTATAGTA
AGAGGAAAATCCGTCGACTTTAAAAATCGTGAGGGTTCAAGTCCCTCTATCCCCAAAAAACCCTATTTGA
CTCCTAAAATATTTATCCTATCCCCCCCTTTTTTCGCTATAGACTCCAAATTCCTTTATCTTTCTAATTC



TTTGACAAACGTACTTGGGCCTATGTGACTTTCTCTTATCACACGTGATATAGAAAATATATGAAAATTA
AGCAAGGAATCCCTATATGAAATATGAATGATTCACAACCTGTAGCTTTGAAATTATACAGGACTTGGAC
AAACCTTTGTAATCCCCCTGTCCCTTTAAATGACATACACCCCGGCCATCGCA

Lavandula stoechas L.

>JF357833.1 Lavandula stoechas voucher M Chase 19110 (K) tRNA-Lys (trnK)
gene, intron; and maturase K (matK) gene, partial cds; chloroplast
GTGTTAGATATACTAATACCTCACTCTGTCCATTTGGAAATCTTGATTCAAACTCTTCGCTATTGGGTAA
AAGATGTTTCTTCTTTGCATTTATTACGAGTCTTTCTCAACCAATATTGGAGTCTTATTACTCCAAAGAA
AGTAAGTTCCTCTTTGTTAAAAAGAAATCAAAGATTCTTTTTTTTCTTATATAATTCTCATGTATGTGAA
TACGAATCTATTTTCGTCTTTCTACGTAACCAATCTTTTCATTTACGATCAACATCTTCTAGAGTTCTTC
TTGAACGAATCTATTTCTATATAAAAACAGAACGTCTTGTAAACGTCTTTGTTAAGAATTTTGGGGCGAA
CCTGCGGTTCGTTGAGGAACCCTTCATGCATTATATTAGGTATCAAAGAAAATCCCTTCTGGCTTCAAAA
GGGACATCCCTTTTCATGAATAAATGGAAATTATACCTTGTCACTTTTTGGCAATGGCATTTTTTTGTGT
GGTTTCGTCCAAAAAGGATTTGTATAAACCAATTTTCCAAGCATTCCCTTGAAATTTTTGGCTATCTTTC
AAACGTACAAATGAGCCCTTCCGTGGTACGGAGTCAAATTCTCGAAAATGCATTTCTAATCAATAATGCT
ATTAAGAAGCTCGATACCCTTGTTCCAATTATTCCTCTGATTGCGAAATTGGCTAAAGCGAAATTTTGTA
ACGTATTGGGGCATCCCATTAGTAAGCCGATTTGGGCCGATTTATCAGATTCTAATATTATTAACCGATT
TGGGCGTATATGCAGAAATATTTCTCATTATCA

Sideritis montana L.

>KF529771.1 Sideritis montana isolate SN-6 tRNA-Leu (trnL) gene, partial
sequence; chloroplast
GACTTAATGATAATTAAATTGAGCCTTATTGTGGGAAACCTACTAAGTGATGACTTTCAAATTCAGAGAA
ACCCCGGAATTAATCAAAATGGGCGATCCTGATCCAAATCCTGTTTTTCAAAACAAAGGTTCAAAAAACC
AAATAAAGGATAGGTGCAGAGACTCAACGGAAGCTGTTCTAACAAATGGAGTTGACTGCGTTGGTAGAGG
AATCCTTTTTACGGAAACTTCAGAAAGGATGAAGGATAAACGTATCTATCGAATACTATATCAAATGATT
AATGATGGCCCGAATCTGTATTTTTTAATATGAAAAATAGAAGAATTGGTGTGAATTGATTCTATATTGA
AGAAAAAATCGAATATTCATTCATCAAACCACTCACTCCATAGTCCGGTAGATCTTTTAAAGACCTGATT
AATCGGACGAGAATAAAGATAGAGTCCCATTCTACATGTCAATACTGGCAACAATGAAATTTATAGTAAG
AGGAAAATCCGTCGACTTT

Marrubium vulgare L.

>KJ584454.1 Marrubium vulgare 9,13-epoxy-labd-1l4-en synthase (ELS) mRNA,
complete cds
ATGTCGATCACGTTCAACCTCAAAATTGCCCCTTTTTCAGGCCCTGGAATTCAGAGAAGCAAAGAAACTT
TTCCAGCAACAGAAATTCAGATAACTGCCAGTACTAAATCAACCATGACTACCAAATGCAGCTTCAACGC
TTCAACAGATTTTATGGGAAAACTAAGAGAGAAGGTCGGAGGGAAAGCTGATAAGCCTCCGGTAGTTATT
CATCCTGTGGATATTTCCTCTAATCTGTGCATGATCGACACCCTCCAGAGCTTGGGAGTTGATCGCTACT
TTCAATCTGAAATCAACACTCTCCTAGAGCACACATACAGATTGTGGAAGGAGAAAAAGAAAAATATCAT
CTTCAAAGATGTTAGTTGCTGCGCGATTGCGTTTAGACTTTTACGAGAAAAAGGATATCAAGTCTCATCA
GATAAACTGGCTCCATTTGCCGATTACCGAATAAGAGACGTTGCTACAATTCTAGAGCTTTACAGAGCAT
CACAGGCAAGATTATACGAAGACGAACACACTCTTGAGAAACTGCATGATTGGAGCAGCAACCTTCTGAA
ACAGCATTTGCTGAACGGGAGCATTCCTGATCATAAATTGCACAAACAGGTGGAGTATTTCTTGAAGAAC
TACCATGGCATACTAGATCGTGTTGCAGTTAGACGAAGCCTCGACCTTTACAACATAAACCACCATCACC
GAATCCCAGACGTTGCAGATGGGTTCCCTAAAGAAGATTTCCTTGAATATTCGATGCAAGATTTTAATAT
TTGCCAAGCTCAACAACAGGAAGAACTTCATCAACTGCAGAGGTGGTATGCAGATTGTAGATTGGATACC
TTGAATTACGGAAGAGACGTAGTGCGCATTGCCAATTTCCTAACTTCAGCAATTTTTGGAGAGCCTGAAT
TCTCTGATGCTCGTCTAGCCTTTGCCAAACACATTATCCTAGTAACACGTATCGATGATTTCTTCGATCA
TGGTGGGTCTAGAGAAGAATCATACAAGATCCTCGATTTAGTTCAAGAATGGAAAGAGAAGCCAGCTGAA
GAATATGGTTCAAAGGAAGTCGAAATCCTGTTTACAGCAGTGTACAATACAGTAAATGACTTGGCAGAAA
AGGCTCATATCGAGCAAGGCCGTTGTGTTAAACCTCTTCTAATTAAGCTGTGGGTCGAAATTCTAACAAG
TTTCAAGAAAGAATTGGATTCATGGACCGAAGAAACGGCACTAACCTTGGATGAGTACCTGTCTTCCTCC
TGGGTATCAATTGGTTGCAGAATCTGCATTCTCAATTCCCTGCAATATCTTGGCATAAAATTATCCGAAG
AAATGCTATCAAGTCAAGAGTGCACTGATTTGTGCCGGCATGTTTCATCAGTGGATCGCCTGCTCAACGA
TGTACAAACTTTCAAGAAAGAGCGCCTAGAGAATACGATAAACAGCGTGGGGCTTCAGCTAGCAGCTCAT
AAAGGCGAAAGAGCCATGACAGAAGAGGACGCCATGTCCAAGATTAAGGAAATGGCAGACTATCACAGGA
GAAAACTGATGCAGATCGTTTATAAAGAAGGAACCGTTTTTCCGAGAGAATGCAAAGACGTGTTTTTGAG



AGTGTGCAGGATTGGGTACTATCTCTACTCTAGTGGTGATGAGTTCACTTCTCCACAACAAATGAAGGAG
GATATGAAATCTTTGGTATATCAACCCGTAAAGATTCATCCTCTTGAAGCTATTAACGTGTGA

Prasium majus L.

>KT378398.1 Prasium majus voucher M. Thulin 5752 (UPS) pentatricopeptide
repeat-containing protein gene, partial cds
GAACAAAGACCCTTGAGAGTAATGTTATAGGAGATATTATCTGGCTGTAGCCCATTTCTTAATATGCGAG
CCCAGATTACAGAAGCACTCGGTATATCACCCTCTGTGTAAAATCCTTCCATAAGGGTATTGTGGGTGAC
AAGATTTGGAGGACAGTTCCGGTAATTCATGTCCAGATATAGTGGCACAGCTTGTTGAGTTTTTCCCACA
GAACACAGGCCATGAATCAAAATATTATGCATCTGCACATCCGGTTTGAGACCATAGCTAATTACTCGGT
TCCACAAATTAAGAGCCATATCTACTTTACGGCCCAAACAAAGACCTTTTATCAACACACTGTAAGTGAT
AATATCTGGCTTCAATCCTTTCTCCAGCATTTCCTTCACAAGGTCATAGGCTTCACCGAACCTTTGAGCC
CTGCATAGTCCATTTATAAGAGTAATGTAGGTAACAATGGTAGGGGAACAATGTTCACTTCCCATTTCAC
GAAACACACTAACTGCATCCTCCAACTTAGAAGCACCTACAAAGCCATTTATTAGAGCATTATAAACATG
AGCATTTGGCTTACAGCCACCTTTAATC

Thymus ciliatus subsp coloratus (Tragopogon coloratus)

>KF050710.1 Tragopogon coloratus var. floccosus B-class MADs-box
transcription factor PISTILLATA (PI) gene, intron 1
TTTTTGTCTACCCTTTTGCCTCATGTTTTTCCTTGAAAGATCTGCAGGTTATTTGGAGTTCTTGCAGTGG
ATTTGACATGGCTTCTTTGTATGCTAAAAATATGTCAAGTAACTTGATTTATGAATTCTACGACCAGATC
TACATATAGGATAGGATCCACAACTTACATGAGATGTTACATCCATCACCAGATCTGGAACTATCTAGTT
TTTCTCTCTCTACCCTTTACTTGCAAAAACCTAGTAATTCACCGCTTTATATATATTTCAGTTGAAATAT
ATCAGAAGGGAAACTCATTATCCACCTCAGGTCTAGGGTTTAAGACATGTCTTAATTTTTTTACAGCCCA
CTTATTTACATTAGCAACTAGGAAAACGCAAGAAAACACCTTACAAAGAACAACATTCAGATCTAAGATT
ATAAAACCAATTAGTCAATTCAATAATCAACCTTTAAGCCAACTATTAATCTTTGTTTTACATGTCTAAT
TAATTAACTTCATTAATTATGATTACTATTTTCTCTTGATTATGTGGAACTTCCTTCTCCCCAG

Satureja calamintha (Calamintha ashei)

>KY765540.1 Calamintha ashei isolate DNAS-122-159876 ribulose-1,5-
bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit (rbclL) gene, partial cds
TGTTGGGTTCAAAGCGGGTGTTAAAGAGTACAAATTGACTTATTATACTCCTGAATACGAAACCAAAGAT
ACTGATATCTTGGCAGCATTCCGAGTAACTCCTCAACCCGGAGTTCCGCCTGAAGAAGCAGGGGCCGCGG
TAGCTGCCGAATCTTCTACTGGTACATGGACAACTGTGTGGACCGATGGACTTACCAGCCTTGATCGTTA
CAAAGGGCGATGCTACCACATTGAGCCCGTTCCTGGAGAAAAAGATCAATATATCTGTTATGTAGCTTAC
CCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGGTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGTAGGAAATGTATTTGGAT
TCAAAGCCCTACGTGCTCTACGTCTGGAAGATCTGCGAATTCCTGTTGCTTATGTTAAAACTTTCCAAGG
CCCGCCTCATGGGATCCAAGTTGAGAGAGATAAATTGAACAAGTATGGTCGTCCTCTGCTGGGATGTAC

Ballota hirsute

>JN680359.1 Ballota hirsuta internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal
RNA gene, and internal transcribed spacer 2, complete sequence
GTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGAAACCTGCAAAGCAGACCGCGAACACGTTCACAA
CAACCCCGGCGCCGCGGGTCGTGGGGGCAACCCCCTGCCCGCGGCACCGAACCCLCGLCGGLGTGLGLGLT
CGCGCCGCGCCGTGCGGGCTAACGAACTCGGGCGCGGCATGCGCCAAGGAAAACACAATGGAGCGTTCCC
CTCCCCTCCTCGGCCCGTTCGCGGGGCGACGGGGAGCGAGGGATGCCCTATCGAATGTCTAAACGACTCT
CGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCA
GAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGCCGAGGGCACGTCTGC
CTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCCCCCTCCCCCGCGGEGGETGGGGEGEGCGGAGATTGGCCCCCCGTGLG
CGCCACAATCGCGCGCGGCCGGCCCAAATGCGAATCCGCCGTCGACTCACGTCGCGACCAGTGGTGGTTG
AACCCTCAACTCGCGTGCTGTCGCGCTCCACGGAGTCGTCGGTCCGGAAACAGCAACATAACCCAALCGGC
GCGAGCACGCATCGCGCCCACGACCGCGACCCCAGGTCAGGC



Veronica pérsica

>HQ412885.1 Veronica persica tRNA-Val (trnV) gene, partial sequence; tRNA-
Met (trnM) gene, complete sequence; and ATP synthase CFl epsilon subunit
(atpE) gene, partial cds; chloroplast
TAGACCTTCTCGGTAAAACAGACCAAACTTATTTTTATCGAAATGATTTGAACTGTTTCAAAGACCCAAC
ATGCATTTTTTTTTGCATTGGGCTCTTTCATTAACTGATAGAAATATCAGCCAATCCGCCATATTTTTTC
TTAACGGAAAAATAAGATAAGGAGATGGCTCCACGTGCTCTGATTCATTATTTGGGATTATGATCCAGGA
GCACTACCAAAGTGTTTCAAAGGTGGGATTATCTTGACGTAGGTTTGCCTCTGGCCTAGATTATTGTTAG
TTAAATGAAGTCTCTATCGTTTGGCTTAAAAAATAAAATATGAAACTTCATACACCTTAAAGTTCATAGG
ACGAAAAGAGATTTGTTGAGGGCCTTGTACTCATTATGCCTAGCATTGAATGTACTGGTATTCACCTTAT
CAATATCTCAAATCAATGGTGGGATCTGCTTGGTACCTAAAGGGGGCACCCAAATCAGACCAAACCCTTT
GTCAGGCTATTGTTCCCTCAAAGTTATGGAGTAAGACATTGATTTCTCAATAAGATCCAATTTTTTGATT
GTATGACGGACTCCCTTGAAAATCATTGGCGCGCGTGTAAACGAGGTGCTCTACCAACTGAGCTATAGCC
CTTACTTAATGCTTGTAATGCCTATTTTATCATGCATATAATTTCTTGTCAAGATGAATATTCTATAATA
TAATCGAGCATCCCAATTTTTGGAGTGGTCTTACTTAGCTTAGTATTGCTTAGAAGTAATATGATATTTA
TAATCCATCAATGGGGTGGGTTCCATTTGGTTTTCTTTCAGATGAGAAATGGCCTACTTAACTCAGCGGT
TAGAGTATCGCTTTCATACGGCGGGAGTCATTGGTTCAAATCCAATAGTAGGTAAAACTTATTAGATACC
GGAGTCAATGGTATCTAATAAGTTTTTTTGCCCCATTTCGTTTTTTTTTTTATTGCGTTCGAGCCAAATT
GGATTCTGCTTGATTGGATTCACTCGACAGAATCTTATCAAAATAGGGTTTCAAAACAGCACTTTTAAAA
TTATTCGAAGGTCCCAACCTGTTATGAAATCGCATTGACAGCTTCGACCCTTGTCCTAGCTCGTCGGAGA
GCTAGATTTGCCTCAATTATTTGTCTCTTTCCTTCCGCTTTTCTTAAATTAGCTTCTGCTATTTCAAGAG
TTTGCAGAGCTTCTTTTGGATCAATATCACTCCCCTTTTCCGCATCATTTACTAAAACAGTGATCTCATT
ATTGCCTATTCTAGCAAAACCACCCATTAGAGCCATCGTTAACCACTGGTCCTTAAGACGTATTCTCAAA
ATCCCTATATCCACAGCTGTAGCAATAGGGGCATGATTTGGTAATACACCAACTTGACCACTATTCGTAG
ATAAAATGATTTCTTTCACTTCTGAATCCCAGACAATTCGATTAGGGGT

Linaria reflexa

>KC994588.1 Linaria reflexa voucher A9799 trnS-trnG intergenic spacer,
partial sequence; plastid
TTATATATATATAGAGAGAGATCCACAAATTAGGAATTTCCTTTAGGGGCTCGAACGTGCCAACAACCAA
AATAAGGAAAAGCTCTTTGTTTTGTGTTGATTTTATTTGAAAGGCCCTTCTTTTTATGATGGCCTGGCCT
GGTCACTACCTAGCCGGGCCCTTTTTTTGTTCCAACTAATTCTAGATAAAAAAATGATTTATCTAATATC
TGATTTAAAAATCAGAATACTTTTTTTTCTGATATTATTATATTCAAGTAACAACAAAAAAAGAAATATT
ATTTACATTTTATTTCTTAATTCTCTTTTATTTTCATTTTCCGAACTAAAAAAGACACCATCGATTCTTA
CACAATGCATTTTTCTATTCTAATTTTAGTCTTTTTTGCAATCCATATTTCTCAAAACTTCTTCAACAAA
AGAGAAAGCTTTAGTTATTGTATAAAAATGAATCCTCTTTTCCAAATCTATCTTATGAAATTTAAAAATT
TTGATCTCCCCACGACAAAGTTCAACACTCTAATTTTGATGATTCTTTGATGATCCAATCTTGATCATGC
TAAATTCTCTTATTCGACAAAA

Bellardia trixago (L.)

>KU216785.1 Bellardia trixago isolate 0dl12 photosystem II protein D1
(psbA) gene, partial cds; psbA-trnH intergenic spacer, complete sequence;
and tRNA-His (trnH-GUG) gene, partial sequence; chloroplast
TTGAAGCTCCAATAAATGGATAAGATTTAGTCTTATCTTAGTGTATAGGCTTGAAAATAGAATAGATAAA
TCTAAGGAGCAATAAACTCTTGCTTGGTCTATCAAGAGGGGTTATTGCTCCTTTATTTTCTTTTCAAAAT
AGTAGTGTACTATTTTGGTTAGACTTTTTGATTTTCATTTTTCTAATTTCTGGTTATTAAAGGGTTGCAG
GGGGTTGAAAATTAGACTTTATTTTATTTGATTAATCTTTTGATTTTATCTTGAAAAGATAAGAATATCT
CAAAAAAAGCTATTTGCTTGCCTGTGTTATATTATATAATACATCGTAAGCAAGATCAGTTTAAATATTT
ATAAAAAAATTCTAAAATGAATGAAATTAATCATAGAGGGGCGGATGTAGCCAAGTGGA

Globularia alypum L.

>KT853061.1 Globularia alypum voucher 16025 ribulose-1,5-bisphosphate
carboxylase/oxygenase large subunit (rbcLl) gene, partial cds; chloroplast
ACTTATTATACTCCTGAATACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCGAGTAACTCCTCAAC



CTGGAGTTCCGCCCGAAGAAGCAGGGGCCGCGGTAGCTGCCGAATCTTCTACTGGTACATGGACAACTGT
GTGGACCGATGGACTTACCAGCCTTGATCGTTACAAGGGGCGATGCTACAACATCGAGCCCGTTCCTGGA
GAAGCAGATCAATATATCTGTTATGTAGCTTACCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAACA
TGTTTACTTCCATTGTAGGAAATGTATTTGGATTCAAAGCCCTGCGTGCTCTACGTCTGGAAGATCTGCG
AATCCCTGTTGCTTATGTTAAAACTTTCCAAGGCCCGCCTCATGGGATCCAAGTTGAGAGAGATAAATTG
AACAAGTATGGTCGTCCCCTGTTAGGATGTACTATTAAACCTAAATTGGGGTTATCCGCTAAAAACTATG
GTAGAGCATGTTATGAATGTCTTCGCGGTGGACTTGATTTTACCAAAGATGATGAGAACGTGAACTCCCA
GCCATTTATGCGTTGGAGAGACCGTTTCTTATTTTGTGCCGAAGCCATTTATAAAGCACAGGCGGAAACA
GGTGAAATCAAAGGGCATTACTTGAATGCTACTGCGGGTACATGCGAAGAAATGATGAAAAGAGCTGTAT
TTGCTAGAGAACTGGGAGTTCCTATCGTAATGCATGACTACTTAACAGGAGGATTCACCGCAAATACTAG
CTTGGCTCATTATTGCCGAGATAACGGCCTACTTCTTCACATTCACCGCGCAATGCATGCAGTTATTGAT
AGACAGAAGAATCATGGTATACACTTCCGTGTACTAGCTAAAGCGTTACGTATGTCTGGTGGAGATCATA
TTCACTCTGGTACCGTAGTAGGGAAACTTGAAGGAAAAAGAGAGATCACTTTAGGCTTTGTTGATTTACT
ACGTGATGATTTTATTGAAAAAGATAGAAGTCGGGGTATTTATTTCACTCAAGATTGGGTCTCTCTACCA
GGTGTTATTCCCGTGGCTTCAGGGGGTATTCATGTTTGGCATATGCCTGCTCTGACCGAGATCTTTGGGG
ACGATTCCGTACTACAGTTCGGTGGAGGAACTTTAGGACACCCTTGGGGTAATGCGCCAGGCGCCGTAGC
TAACCGAGTAGCTCTAGAAGCATGTGTACAAGCTCGTAATGAAGGAC

Plantago serraria L.

>AY101880.1 Plantago serraria 18S ribosomal RNA gene, partial sequence;
internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA gene, and internal
transcribed spacer 2, complete sequence; and 285 ribosomal RNA gene,
partial sequence
GGCGGTTCGCTGCCCGCGACGTCGCGAGAAGTCCACTGAACCTTATCATTTAGAGGAAGGAGAAGTGGTA
ACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGATATCTTAAAAGCAAACCCGCGAACACGT
GTTTAACATGAACGGNGCCCCGTCGAGCTAGAGAAATCTTCTTGGCGAGACGCCGTGTCCGCNCGGTGCT
TGCACCAGGCGGGCTAACGAAACCCGGCGCGGCAAGCGCCAAGGAAAACAATACGGAATCGTTGCTCCCT
GTGACTCCCGTCCGCGGTGTGGTTGTGGGGATGCGACGTATCTTATAAGTCTAAACGACTCTCGGCAACG
GATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCG
TGAACCATCGAATCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGACGCCTTCGGGCTGAGGGCACGCCTGCCTGGGCGT
CACGCATCGCGTCGCCCCCTCCCAATCCCTTGCGGATAGGTGATGGGGCGGAAAATGGCCTCCCGTTAGC
TCGGTTGGCCCAAAAGGGATCCCTCATCGACGGATGTCACAACCAGTGGTGGTTGAAAAATATCATTTGT
GCTGTTGTGCTTCACCCTGTCGCTTGTAGGGCATCGTTTTAACCCAACGGCGTGTAGTGCGCCTTCGACC
GCGACCCCAGGTCAGACGGGATTACCCGCTGAGTTTAAGCATATCAATAAGCGGTGGAGAAGAAACTTAC
AAGGATTCCC

Plantago albicans L.

>AY101905.1 Plantago albicans 18S ribosomal RNA gene, partial sequence;
internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA gene, and internal
transcribed spacer 2, complete sequence; and 28S ribosomal RNA gene,
partial sequence
AGAAGNNCANTGAACCTTATCATTTAGAGGAAGGAGAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCG
GAAGGATCATTGTCGATATCTGAAAAGTAGACCTGTGAACACGTGTTTAACAAGAACGGTGCCTTGTTGG
GCAAGAGCAATCCTGCTTGGCGAGGTGCCGTGCCTGCCCGGTGCTAGCATCTGGTGGGCTAACGAAACCC
GGCGCGGCAAGCGCCAAGGAAAACAAATTAGAATCGTTGCCCCTGCGGCTCCCGTCCGCGGTGTTGCTGT
GGGGATGCAGCGTATCTTGAAAGTCAAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAA
GAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAG
TTGCGCCCGACGCCATCTGGCTGAGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCCTCCCAAT
CCCTTGTGGTTTGGTGATGGGGCGGATAATGGCTTCCCGTTAGCTCGGTTAGCCTAAAAGGGATCCCTCA
ACGATGGATGTCACAACCAGTGGTGGTTGAAAGATCATTGGTGCTGTTGTGCTTCACCCTGTCGCTTGCT
AGGGCATCATCATAAACCAATGGCGTGAAAGCGCCTTCGACCGCGACCCCAGGTCAGACGGGACTACCCG
CTGAGTTTAAGCATATCAATAAGCGGGGAGAAGAAACTTACAAGGATTCCC

Plantago lagopus L.

>KX037416.1 Plantago lagopus voucher UofC 39176 ribosomal protein S16
(rpsl6) gene, intron; plastid
TTTNCATCACCATTTTCCATTTATCNNGTAATAAATGATGAAGGTGCTCTTATCTCGACATTGTTACATT



GGCATTGGAACCCTTTTTTNGGGGGGGGGTTGTTAATAGTTCACGATGGAGCTCGAGTCGAAAAGAATTC
ATTTCTTTTTCGGGGTCAAGAATCTAGGGTTAATGCCAATCAATTAGAACAACTTCGTAAATATATCCTC
TTCCATATATTATATACAAATTNTAAATATACAAATTCTNAGGATCGGATGCAAACAAGTTTGCAATTCA
AAAAAAAAAAAAAAAACTTGTTGCAATTGATCAAACTTTTTGGATTCAAAGTGCAAAGTGTATTACGGGG
AATCAACTGTCCGTACGATTCTTTAATCAACAAGGGGTATGTTGCTGCCATTTTGAAAGCATTAAGAAAA
GAAGCACCGAAGTCATGTCTAAACCCAATGATAAAAAAAAAGGATCCAAAAACAAGGAAATGCCGTTTGA
ATTGTCTCGNTAGTCTCAAGAATTAGNTNAAACNCAANAANCTAAATCGAATTTTAAACGAGACAAAAAA
NGNGGGGTAAAGACTCCNCAAAAAAGGAAATTGACTAAAGATTTTCTTTGCAAATTCTCTAACTTGAGTT
ATGAGTNCGAANGGTTTNTTTTTTTTNNTAAAAAGACTGAAATCCTAGNATAGTCTAGGGAATAGGCTCT
TTTGTCATTTTTTTNNTAAAAAATNNGNANTTGCATACATANACAAAACTTTGAAGGAAATCATTTTTTC
TCGAGCCGTACGAAGAGAAAACTTCATATNCNGTTCTAGGGGG

Rubia peregrina L.

>KP098092.1 Rubia peregrina isolate YLE72 internal transcribed spacer 1,
partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete sequence; and internal
transcribed spacer 2, partial sequence
CTTGTCGATCCTGCAGACGACCGCGAACACGTTCTTAAAAACCCTGCGGGGAGCCCCCGGCGAACCGCAG
AAAACCTTAACTCTCGGCGCGGAAAGCGCCAAGGACTACTCGAACGGATCCGGCGGLCGTCCCCCGLGGLT
TCCGCGGTGGGATCCCCGGCGTCTGAAACGTAACCAACACGACTCTCGGCAACGGATATCTAGGCTCTCG
CATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAATCATCGAGTTTT
TGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATCCGGCCAAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCTCGTCGLCC
ACCCCTCCCCGTCCTCCGGGACGCCGACGGGGTGGTGGAAGCTGGCCTCCCGTTCCCTCGCGGCGCGGLT
GGCCCAAATGCGAGGCCCCCGGACGCGGGACGTCACGACTTAAGGTGGTTGGACTCGTTTCATTCTCGCT
CTCAGCCGTGACGGCCCCCGGTTGGGCCACGAACGACCCTAAGCGCCCCCGGTCCGTCCATTCGGTGGAC
CGGACCGCCGGGCCTTCGACCGCGACCCCAGGTCAGGC

Galium verum L.

>KY697457.1 Galium verum trnL gene, intron; chloroplast
GGACTTGAACCCTCACGATTTTAAAAGTCGACGGATTTTCCTCTTAACTATAAATTTCATTGTTGCCGGC
ATTGACATGTAGAATGGGACTCTATCTTTATTCTTGTCCGATTAATCAGTTCGTAAAAAGATCTATCAGA
CTATGGAGTGAATCATTTGATAAATGAATATTCGATTCTTTCGTAAACGTGGAATATTTTAACAACAATT
ATAATTCTATATTTTTTCTATGAAAAAGTATAGATTCATTAGGGCTGTCATTACTCATTTAATAGACTAT
TCACTACGTATGGATAGTATATACGTTTATCCTTCACTTAATACTTGTATTTTCTGAATTTTTGATGGAA
AGAATTCTCGACTAACGCAGCCAACTCCATTTGTTAGAACAGCTTCCATTGAGTCTCTGCACCTATCCCC
CTTTTCACTTTGTTTTCGGAAAATAGGATTTGGCTCAGGATTGCCCCTTTTTATTAATTCCAGGGTTTCT
CTGAATTTGAAAGTTCTCACTCAGCAGGTTTCCATACCAAGGCCCAATCCAATTAAGTCCGTAGCGTC

Galium verticillatum (Hylotelephium verticillatum var.)

>AB480608.1 Hylotelephium verticillatum var. verticillatum genes for 18S
rRNA, ITS 1, 5.8S rRNA, ITS 2, 28S rRNA, partial and complete sequence,
specimen voucher: TI:S.Mayuzumi CHOO0029E
TAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGAATCCTAGAAAGCACGACCGAGGACATGTAAATTAATTGGG
TAAGCGTCGGGCCGCCCTTCGGGCTGCTCGTCGCCCCCAGCTGGCCGGTCGGGGGACTTGCGACCCCGGL
CGTCCGGACCTAACGAACCCCGGCGCGAACAGCGCCAAGGAATCATACAAGGATGAGCTCGTCCATGCGG
TCCGTCCTCGGACTGCGTGGGGCGAAGGTCTACCAAATACAACAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGG
CTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCG
AGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGTGATAG
TGCCCCCCCAACCATCTGTGCGTGGGGGGGGCGAAGCTTGGCCTCCCGTGAGCTCCAACTCGCGGATGGC
TTAAAAATGAGCCTCGGGACGGCGATGACGTCGCGACAAGTGGTGGTCAGGAGGCCCTCGAGCCCCAGAG
CTTTGCGAGTCGCGAGTCTGATCCTTCCTCATGCTCGAAAGTAACCCGAACGGGGCGTCCCCGACGCCGC
CAGCATCGCGACCCCAGGTCAGG

Galium aparine L.

>KJ772807.1 Galium aparine maturase K (matK) gene, partial cds; chloroplast
CCAAAAAGAAATCAAAGATTTTTTTTCTTATTATATAATTCTTATGCATATGAATACGAATCCATTTTTT
ACTTTTTGCGTAACAAATCTTCTCAATTGCGATCAACATCTTTTGTATTCTTTCTTGAACGTCTCTATTT



TTATGGAAAAAAAGAACGTCTTGTAGAAGTCGTTGGTAAGGATTTTCGAGTTAGTCTATGGCTATTCATA
GATCCTTTTATGCATTATGTTAGGTATCAAGTAAAATCAATTCTAGTTTCAAAGGGTACACCTCTTTGGA
TGAATAAATGGAAATATTATCTTGTCAATTTTTGGCAATATCACTTTGATCTGTGGTTTCACTCGGCAAG
GGTTTATAGAACTAAATTGCCCAAGCATTCGCTTAACTTTATGGGTTATCTTTCAAGTGTGCGACTAAAT
CCGGTAATGGTACGGGGTCAAATGCTAGAAAATTCGTTTCTACTCAATAATGCTATTAAGAAATTGGATA
TGCTTGTTCCAAGCATTCCTCTTATTCGATCATTAGCTAAAGCTAAATTTTGTAACCCATTAGGACATCC
CATTAGTAAGGCAGTTTGGACTGATTTATCAGATTCTGATATGATTGACCGATTTGGGTATATATCCAGA
AATCTTTCTCATTACTATAGC

Asperula hirsuta L. (Cardamine hirsuta)

>AH006550.2 Cardamine hirsuta
TAAATAGTCATTACATTTAAATAAATAAAACATAACCTTAATATTAATTAATAGAWTATAGCAGTATATC
AACTTTTTCATTTTAATTTTATTAATTTCTAAATAAGCCAATCTTTATTAGATCAGAAATCTTTTTTTTN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNCGACCGTTCGACTATTTCTTAAAATTTAAGACAAATACGAG
AAACTSAAAAACATATATATGTTATGTAATATATAACCATATTGAATTGCAAATAAAAAAATGATAGAAT
AGTTAATGATAGAATATTTGTTGATTAGACTAAATCAACATGGGTGGGGTTCACAAAAATGAAACAAGAT
ACCCAAGAAATAAGTATCTATATGTAATGAATTCCAAGGTTTCGGC

Lonicera implexa L.

>FJ217897.1 Lonicera implexa trnS-trnG intergenic spacer, partial sequence;
chloroplast
ACTATGTTACATTACACATGAAGTAAGGATTGAAAAAAGTCTTTCTTTCTCTTTCTTTATTATATAGATA
TGTACAACTTTTACCAGCAATTTCATTTAGATATAAGTAAGGGCTCGAAAGAGCCAATAGACAAATCTAA
AGAAAAATAAAGAAGACCCCGTTGCTTTGATTTTGTTCCTTTTATTCCCATAGCCTGGCCCGGTCAATAC
CTAGCCGGGCCTTTTTTGTTCCAACGAATCCTAGCTAAAAGAATTTAGCTGATTTGAATTTGAAAACAAA
AATGCTTGCTATTAAAGCAGCAATAAAAAGACGCGGGGCTATTTCCATTCTTTTTATATAAATGGATATA
AATTATATAAAAGTCGCATTTCTTATTTTAGAATTCCCTCTCCCTTTTTGAGTTACTTGACGACCTTACG
GGAATAAAAAAAATGAAACTATGGGTTGTAAAATAATAATGAATGCATTTTTCTGTTATGATTTCAGTGG
TTTTAACGAGCCATATCTATTAAAACCCCTCCAGCAAAAGAAAAGGTAGGGCTTGTTATTTAGTTATTTA
AAAGAGCCCCCCTTTCTTTCCGGAATCTCATTAAATTGAAACCCCCCGCGAAAAACGTCGACACTCGCAT
TTTCATGATTCTTTTATGATCCTATCTTTATTACGCCCAATTCC

Viburnum tinus L.

>KX230027.1 Viburnum tinus voucher OMHCOS5M maturase K (matK) gene, partial
cds; chloroplast
CTGGGTAAAAGATGCTTCTTCTTTGCATTTATTACGAATCTTTCTCCACGGGTATCATAATTTGAATAGT
CTTATTACTCCAAAGAAAGCCAGCTATTCTTTTTCAAAAAGAAATCAAAGATTATTCTTCTTCCTATATA
ATTTTCATGTATGTGAATACGAATCCATCTTCGTCTTTCTCCGTAACCATTCTTCTCATTTACGATCAAC
ATCTTCTGGAACCTTTCTTGAACGAATATATTTCTATGGAAAAATCGAACATCTTGTAGAAGTCTTTGCT
AAGGCTTTTCAGGCCAATCTATGGTTGTTCAAGGATCTTTTCATGCATTATGTTAGGTATCAAGGAAAAT
CTATTCTTGCTTCAAAAGGGACGTTTCTTTTAATGAATAAATGGAAATATTACTTTGTCCATTTCTGGCA
ATGTCATTTTTACCTGTGGTTTCAACCAGAAAGGATCTATATAAACCAATTATCCAATCATTCCCTCGAC
CTTCTGGGCTATCTTTCAAGTGTGCGGCTAAACCCTTTAATGGTACGCAGTCAAATGTTAGAAAATTCAT
TTCTAATCGATAATGCTATTAAGAAGTTCGATACTATTGTTCCAATTATTTCTCTGATTGGATCATTGGT
TAAAGCGAATTTTTGTAACGTATTAGGGCATCCTATTAGTAAGGCGGTTTGGGCCGATTTATCAGATTCT
GATATTATTGAACGATTTGGGCGTATATGCAGAAATCTTTCTCATTATCATAGCGGATCCTCACAAAAAA
AAAGTTTGTATCGAATAAAGTATATACTTCGACTTTCTTGTGCCAGAACTTTGGC

Fedia cornucopiae (L.)

>AF448574.1 Fedia cornucopiae atpB-rbcl intergenic spacer, partial
sequence; and ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase large subunit (rbcL)
gene, partial cds; chloroplast genes for chloroplast products
AGCAATCAAATCTGTCTAAAATTTTTGCGAAAGTTATCGAATTCCAAATCAATATCCGATAGCGGGTTGA
TCAATTAATTGAATAAGACAATTAAGAAGACAATAAGAAGTGGGAGTTAACCCGTGATTTCGTTGGTCCC
ATCCAACCGAATCCAATTCAATTATTTACCTATCCAAAATTGAACAGAGCTCAAATAAGAATACTGAGAA
AATCTTTCAACTGTCTAGGATTTACATATACAACATATAGCACTGTCAAGGGGAAATTTCTTATTAGTTA



GGTTCTGTTTCTCTAGATAAATTCAAAAAGAAAGTAAAAAAATAAGAAGCGGGTTGCGACATATATATGA
AAGAGTATACAATAATGATGTATTTGGCGAATCAAATATAATGGTCTAATAATCAAGCATTCTGATTAGT
TGAAAATATTAGTTTTATTAGTTGAGAATTTTTTGAAAGATTCCTTAGCATTAACGCCTAATTCATGTCG
AGCAGACCTTGTTGTTGTGAGAATTCTTAATTCATGAGTTCTAGGGAGGGATTTATGTCACCACAAACAG
AGACTAAAGCAAGTGCTGGATTCAAAGCGGGCGTTAAAGATTATAAATTGACTTATTATACTCCTGACTA
TGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCGAGTGACTCCTCAACCGGGAGTTCCCCCTGAAGAA

Cephalaria leucantha (L.)

>FJ640598.1 Cephalaria leucantha isolate D50 atpB-rbcl intergenic spacer,
partial sequence; chloroplast
GGAGTCGTTATCATAATATGAAATTCAATAAGGGGGAAAGTCAAATAGAAATTAAATATGTCGAAATTTT
TTGCCTAAAGTTATCGAATTCAAAATCAAACTCCGATAGCACATTGAAAATCTTCAAAATCCATGTCCTA
TAGCAGGTTGATCAATTAATTCAATAAGACAATAAGAGATGGAGTTTAACGCGCGATTTCGTTGGTACCG
CTCAACCGAATCCAATGCAACTGTTTACTTATTCAAAATTTCAATAAGTGCATTTTCAAGCTCAACTAAC
CCACTTTGAAAATCTCACGAAGACGAATAAGACATAGTGAGAAAGTCTTTCAATTGTCTATCATTATAGA
CACTTCCATCTAAATCATCTATGGAATTCGAACCTGAACTCGATTTACGATTCATTAGCTCTATCTCATG
GGCTCTTCTTATTTCAGTATATCGATTTAGGCCTAGCCTGTTCTTTATCATTTTTTTATACCCTTTGTTG
ATAGAAAGATAGAATGAGAGAAAAATTCGACAGATTTTCACATCTAGGATTTACATATAGCACTGTCAAG
GAGGAATTTCTTATTCTTTAGGTTCTATTTAGGTATTTCAATTCAAAAACAAAGTCAAAAAATAAGAATT
GGGTTGCGCCATATATATGAAAGAGTATACAATAATGATGTATTTGGCGAATCAAATATCATGGTCTAAT
AATCAAGCATTCTGATTAGTTGAAAATATTAGTATGAGTTATTAGATTAGTTGGGAATTTTTTGAAAGAT
TCCTATGAAAAGTTGCATTAACGCCTAATTCATGTC

Scabiosa stellata L. (Candida stellata)

>EF452199.1 Candida stellata strain CBS 843 26S ribosomal RNA gene, partial
sequence
AAGCGGAGGAAAAGAAACCAACAGGGGATGCCCTAGTAACGGCGTAGTGACAGGCAAGAGCTCAGATTTG
AAAGGCACTTGTGCCATTGTATTCTGAAGTTAGGATTCTTGGAACCGATACCTAAGTTTTCTGGAAAGAA
ACGCCATAGAGGGTGATAGCCCCGTACGGTATTGACCCAATATAGTTTCCTAACATGGAGTCGAGTTGTT
TGGGAATGCAGCTCAAATGGGTGGTATGCTCCATCTAAGGCTAAATATTTGCGAGAGACCGATAGCGAAC
AAGTACTGTGAAGGAAAGATGAAAAGAACTTTGAAAAGAGAGTGAAATAGTACGTGAAATTGTTGAAATG
GAAGGGTAGGCTGCTAACCATGTAGAACCGTGTTTGGGGGGAAGATAAAAGCTGCAGAACGTAACTCCTC
GGAGCATTATAGCTGCAGTCCATATTCCCATCCGAGCGCGAGGATCTCAGGTTCTACTAAATGGTGGTCT
ACCACCCGTCTT

Bellis sylvestris L.

>KP175149.1 Bellis sylvestris isolate IH14 tRNA-Leu (trnL) gene, partial
sequence; chloroplast
ATTGGATTGAGCCTTGGTATGGAAACTTACTAAGTGATAACTTTCAAATTCAGAGAAACCCTGGAATTAA
TAAAAATGGGTAATCCTGAGCCAAATCACGTTTTCCGAAAACAAGCAAAGGTTCAGAAAGCGAAAATAAA
AAAGGATAGGTGCAGAGACTCGATGGAAGTTATTCTAACGAATGGAGTTAATTGTATACATTGGTATAGG
AATCCTTCTATCGAAACTTCAGAAAAGTGAAGGATAAGCCTGTATACATAATACAAAAGAATTGGTGTGA
ATCGATTCCATATTGAAAAAAGAATCCAATATTAATTGATCAAACCATTCACTCCATAATCTGATAGATC
TTTTGAAGAACTGATTAATCGGACGAGAATAAAGATAGAGTCCCGTTCTACATGTCAATACTGGCAACAA
TGAAATTTATAGTAAGAGGAAAATCCGTCGATCAAAAATCATGAGGGTTCAAGTCCCTCTATCCCCAAAA
GGGCCATTTGACTCCCTAATTCTTTATCATATCCTTTTTTTTTATCCTTTTTCGTTAGCGGTTCAAAACT
CCTATCTTTCTCATTCACTTTTAGACAAAAGGAGCTGAGCGAAAAAGCTGTTCTCTTATCACATGTCACA
TTATATATGATACATGTACAAATGAACATCTTTGAGCAAGGAATCCCCGTTTGAATGATTCACGATCGAG
ATTTTTATTCATACTGAAACTTACAAAGTTGTTCTTTTGACAAATTATAGGAACTGGATGAGGTTTTGTA
ATAACCTTTCAATTGACATARACCCACGTTCTCTAGTAAAATGAAAGAGGATGAGACATCAGGAATAGTT
GGGATAGCTCA

Bellis annua L.

>KP175147.1 Bellis annua isolate IH13 tRNA-Leu (trnL) gene, partial
sequence; chloroplast
ATTGGATTGAGCCTTGGTATGGAAACTTACTAAGTGATAACTTTCAATTCAGAGAAACCCTGGAATTAAT
AAAAATGGGTAATCCTGAGCCAAATCACGTTTTCCGAAAACAAGCAAAGGTTCAGAAAGCGAAAATAAAA



AAGGATAGGTGCAGAGACTCGATGGAAGTTATTCTAACGAATGGAGTTAATTGTATACATTGGTATAGGA
ATCCTTCTATCGAAACTTCAGAAAAGTGAAGGATAAGCCTGTATACATAATACAAAAGAATTGGTGTGAA
TCGATTCCATATTGAAAAAAGAATCCAATATTAATTGATCAAACCATTCACTCCATAATCTGATAGATCT
TTTGAAGAACTGATTAATCGGACGAGAATAAAGAGAGAGTCCCGTTATACATGTCAATACTGGCAACAAT
GAAATTTATAGTAAGAGGAAAATCCGTCGATCAAAAATCATGAGGGTTCAAGTCCCTCTATCCCCAAAAG
GGCCATTTGACTCCCTAATTCTTTATCATATCCTTTTTTTTATCCTTTTTCGTTAGCGGTTCAAAACTCC
TATCTTTCTCATTCACTTTTAGACAAAAGGATCTGAGCGAAAAAGCTGTTCTCTTATCACATGTCACATT
ATATATGAAACATGTACAAATGAACATCTTTGAGCAAGGAATCTCCGTTTGAATGATTCACGATCGAGAT
TTTTATTCATACTGAAACTTACAAAGTTGTTCTTTTGACAAATTATAGGAACTGGATGAGGTTTTGTAAT
AACCTTTCAATTGACATAGACCCACGTTCTCTAGTAAAATGAAAGAGGATGAGACATCAGGAATAGTTGG
GATAGCTCAG

Micropus bombycinus (Cataglyphis bombycinus)

>AB010940.1 Cataglyphis bombycinus mitochondrial COI gene for cytochrome
oxidase subunit I, partial cds
GTCCCTTTAATATTAGGATCACCAGATATAGCTTATCCTCGAATAAATAATATAAGATTTTGATTACTCC
CCCCCTCAATTACTTTATTAATTTTAAGAAATTTTATTAATGATGGCACAGGAACAGGATGAACAATTTA
TCCTCCATTAGCTTCTAATATTTTTCATAATGGCCCCTCAGTTGATTTAACTATTTTTTCTCTTCATATT
GCCGGTATATCCTCTATTTTAGGTGCAATTAATTTTATTTCTACAATTTTAAATATACATCATAATAATA
TTTCTATAGATAAAGTTCCTTTACTTGTTTGATCAATTTTAATTACAGCTATTCTTCTTCTTCTTTCCCT
TCCAGTTTTAGCCGGAGCTATTACTATACTTCTCACAGATCGAAATCTAAATACCTCATTTTTTGATCCT
TCAGGAGGGGGAGATCCCATTCTTTATCAACATTTATTTTGATTTTTTGGTCACCCTGAAGTTTATATTT
TAATT

Evax argentea (Erica argentea)

>KU831830.1 Erica argentea isolate argentea E012475 trnT-trnL intergenic
spacer region, partial sequence; chloroplast
TTCTTATCTACTATTCAATTACGAATTAGTATGAATAAGGAATAGAAAAGAATAAAAATAAAATGTTATA
GAACCCTAAAAATGAATATAAATAACCATACGATATATTATGTAAATATATTAGATTATTTTTGTATAAT
ATATATATATAAAATATTTTATTAGATAATTAGATAAATATATTATTAAATTTTCTATTTTTAAAATTCT
TTTAAATTTTTTTTTATTATATTTCGCTATTTTTTTGCATATTAGAAATGTCTAATTACTAAATTTTTTT
TTAATAAAAAAATAATAATTTTTTATCGAATATTATATATAATTCAATCGATTTCTCTAGTTTATATAAT
TTATATATAGATTTTTTCCTATAATATATTTTATATCGATTTTTGTATTCCGGGATGATGATAAATATGA
TCTAAAATCCGTTGAATCTTTTAATCTAATTAACAAGCCATTCGAATTCGAATAATTCGAATGAATGGTC
CACTCCTCCGCTTGCATTCATAAAGGTGTAAGTTTAGACGAAAAAAAAAAGATTTAATCATTTAAGTATT
CCCAACTACATCATATATATGTGGTATATATATTGAATAGCATATTCAATAAATGGTAGAATCATTTTTG
ATTGACCTAAACGTAGGTCTCCTATAGAAGGAAGATCAAAGAATATAGCAAAGAAATTAAAGAAGAAAAA
CAACTTTTAGAGAGAGGAATCAGTATATAATGAATTCAATGATTCCAGTATAAACGAAAGAAAAAAGG

Inula montana L.

>EU531607.1 Inula montana isolate assem49.0.2 RNA polymerase C (rpoCl)
gene, partial cds; chloroplast
GATTTCGTGAGACTCTGCTTGGTAAACGGGTTGATTATTCAGGGCGGTCAGTGATTGTCGTGGGCCCTTC
ACTTTCATTACATCGATGTGGATTGCCTCGCGAAATAGCAATAGAACTTTTCCAGGCATTCGTAATTCGC
GACCTAATTAGAAAACATCTTGCTTCGAACATAGGAGTTGCTAAGAGTCAAATTCGGAAAAAAAAACCGA
TTGTATGGGAAATACTTCAGGAAATTCTGGATGACCATCCTGTATTGCTGAATAGAGCGCCTACTCTGCA
TAGATTAGGCATACAGGCATTCCTCCCCGTTTTAGTGGAAGGACGTGCTATTTGTTTACATCCATTAGTT
TGTAAGGGCTTCAATGCAGACTTTGACGGAGATCAAATGGCTGTTCATGTGCCTTTATCTTTGGAGGCTC
AAGCAGAGGCACGTTTACTTATGTTTTCTCATATGAATCTTTTGTCTCCAACTATCGGAGATCCCATTTC
TGCACCAACTCAA

Pallenis spinosa (L.)

>EF211015.1 Pallenis spinosa voucher Karis 951 (S) PsbA (psbA) gene,
partial cds; psbA-trnH intergenic spacer, complete sequence; and tRNA-His
(trnH) gene, partial sequence; chloroplast



ACGTAATGCTCATAATTTCCCTCTAGACTTAGCTGCTATTGAAGCTCCATCTACAAATGGATAAGACTTT
GGTCTGATTGTATAGGAGTTTTTGAACTAAAAAAGGAGCAATAATGCACTCTTGATAAAACAAGAGGGCA
TTATTGCTCCTTTTTTTTATTTAGTACTATTTGCCTTATATAGTTTCTTTAAAAATAACAAGGGCTTCCT
ATAATTTGGTTCGATCCGCGTGTTTTCTCTTTGTATTCATTTATATTTATATTCTAGGTTTCTATATCCT
TTTCCCAATCTTTTATGAAGTTTTATTTCCAATTCAATTTCAATAGAAAATAGATAAAAATGAAAATTTT
ACTTATTTATTACTTTGATTTCCTTATGCTCCTTTTTTTATGTTAATGGAAAAATAAAGTAATACTAGAT
AATACTAGAGGGGCGGATGTAGCCAAGTGGATCAAGGCAGTGGATTG

Senecio vulgaris L.

>DQ208169.1 Senecio vulgaris trnK gene, intron; and maturase K (matK) gene,
partial cds; chloroplast
TGATTTGGGCCGATTTCTCAGATTCTGATATTATTGAGCGCTTTGGGCGTATATACAGAAATCTTTCTCA
TTATCATAGTGGATCTTCAAAAAAAAAGAGTTTGTATCGCGTAAAGTATATACTTCGACTTTCTTGTGCT
AGAACTTTAGCTCGTAAGCATAAAAGTACTGTACGTGCTTTTTTGAAAAGATTAGGTTCGGAATTATTGG
AAGAATTCTTTACGGAAGAAGAACAAGTTTTTTCCTTGACCTTTCCAAGAGTTTCTTCTATTTCGAGAAG
GTTATCTAGAGGGCGGATTTGGTATTTGGATATTATTTGTATCAATGATTTGGCCAATCATGAATGATTC
GTTATGAATCTACGAAACGTTGTAAATAAAAATTGGATCAAATCAATAAATAATTTGAATCTAATAAATA
ATAATTAATTAAATAATGAAGAGCGGAAAAAAATTATTTATTTCTATTCTGAAATGTTGAGGTAGTAAGG
ATTAAATCAACTGAGTATTCAACC

Calendula arvensis L.

>GUB818348.1 Calendula arvensis isolate L216 PsbA (psbA) gene, partial cds;
psbA-trnH intergenic spacer, complete sequence; and tRNA-His (trnH) gene,
partial sequence; plastid
GAACGTAATGCTCATAATTTCCCTCTAGACTTAGCTGCTATTGAAGCTCCATCTACAAATGGATAAGACT
TTGGTCTGATTGTATAGGAGTTTTTGAACTAAAAAAGGAGCAATAGCTTCCCTCTTGTTTTATCAAGAGG
GCGTTATTGCTCCTTTTTTTATTTAGTACTATTTGCCTTACACAGTTTCTTTAAAAATAAAAAGAATAAG
GACTTTTTAGAGTTTGGTTCGATTCGCGTGTTTTCTCTTTGTATTCATTTATATTATAGGTATAGGTTTC
TATATCCTTTTCCCAGTCTTTTATGAAGTTTTATTTCCAATTCAATTTCAACCGAAAATAGATAAAAAAT
AAAATTTTGTTTATTTATTATTTTSATTTCAGAAATAAGAAAGAAATCATATGCTTTTTTTATGTTAATG
GAAAAATATAGTAATACTTGATAACTTGATAATACTAGATAATAGTAGAGGGGCGGATGTAGCCAAGTGG
ATCAAGGCAGTGGATTTGTGAATCC

Chrysanthemum grandiflorum L. (Helianthemum grandiflorum)

>EU002326.1 Helianthemum grandiflorum ribosomal protein S4 (rps4) gene,
partial cds; and rps4-trnS intergenic spacer, partial sequence; chloroplast
AGTAAGACGCCTAAGGCCAAAAAAAACCAATTCCACCCCGGGAAAAAATCTCAATATCGTATTCGTTTAG
AAGAAAAACAAAAATTGCGTTTTCATTATGGTCTTACAGAACGACAATTACTTAAATACGTCCGTATAGC
CGGAAAAGCCAAAGGGTCAACAGGTCAGGTTTTACTACAATTACTTGAAATGCGTTTGGATAACATCCTT
TTTCGATTGGGTATGGCTTCAACGATTCCTCAAGCCCGCCAATTAGTTAATCATAGACATATTTTAGTTA
ATGATCGGATAGTGGATATACCAAGTTATGGTTGCAAACCTGGCGATATTATTTCTGTGAGGGCTGAACA
AAAATCTAAAACTCTGATTCAAAATTATCTCGATTCATCGATCCCTAAAAAAGTACCAAAACATTTGACC
GTTCGCACATTACAATATAAAGGATTAGTCAATCAAATAATAAATAGGAAATCGGTCGGTTTGCAAATAA
ATGAATTGCTTGTCGTCGAATATTATTCTCGTCAGACTTAAAAAAACCTAACAGAAAATGAAAAAAAAAA
AAGGGGGGTTGTACAAAATTCTCCCCTTTCCCTAACTTAAGGTTAAGTAAACAAACACAACACAAGTCAA
AGGTAAAAGAAAGGGCTTTTGAGGATCTTTTTTTCCGATTCATCTATCCTAGATGATCAGTAGGTAGATT
TTCAGTCTTAATCTCTCTGATCCAGAGATTTGAAATAGAGAATCCAGATCAAAGAAAGGTCGAACTTTTT
TGTATCCCTTTTTTGATACATTGGGATTGTGATGAATTAA

Echinops spinosus L.

>AY013539.1 Echinops spinosissimus maturase K (matK) gene, partial cds;
chloroplast gene for chloroplast product

ATGNAGAAANTCCAAAGCTATTTAGGGCTAGGGGGATCTCAACAACACTACTTCTTATATCCACTTATCT
TTCAGGAGTATCTTTATGTACTTGCTCATGATCATGGTTTAAATAGATCGATTTTGTTGGAAAATGCAGG
TTATGACAATAAATCCAGCTTACTAATTGTGAAACGTTTAATCACTCGAATGTATCAACAGAATCATTTG
ATTCTTTCTGTTAATGCTTCTAAACAGACTCCATTTTTGGGGCACAACAAGAATTTTTATTCGCAAGTAA



TGTCAGAGGTATCTTCAATCANTATGGAAATTCCATCGTCTCCGCGANTAATATCTTCCCTAGAAAGGAA
AAGGGTAGTGCAATCCGATAATTTACCACCAANNCACTCAATATTANCTTTTTTAGAGGACAACTTTTTA
CATTTAAATTATGTATTAGATATACTAATACTTTACCCAGCCCATCTGGAAATCTTGGTTCAGGCTCTTC
GCTANTGGATAAAAGATGCTTTTTCTTNGCATTTATTAAGATTCTTTCTCTATGAGTGTCAAAATTGGGA
TAGTCTTATTACTTCAAATTCAAAGAAAGCCAGCTCTTCTTTTTCAAAAAGAAATCACAGACTATTCTTC
TTCCTATATACTTCTCATGTATGTGAATATGAATCTGGCTTCAGCTTTCTCCGTAACCAATCTTCTCACT
TACGATCAACATCTTCTGGAGCCCTTCTTGAACGAATACATTTCTATGGCAAAATAGAGCATCTTGCAGA
AGTCTTTGCCAGGGCTTTTCAAGCTAATTTATGGTCGTTCAAAGATCCTTTCATGCATTATGTTAGGTCT
CAAGGAAAATCAATTCTTGCTTCAAAAGGGACGTTTCTTTNGATGAATAAATGGAAATATTACTTNGTCA
ATTTCTGGAAATCTTATTTTTACCTGTGGNCTGAACCAGGAA

Carlina racemosa L.

>EU571425.1 Carlina racemosa voucher HAL070823 psbA-trnH intergenic spacer,
partial sequence; chloroplast
TTTCCCTCTAGACTTAGCTGGTATCGAAGCTCCATCTACAAATGGATAAGACTTTTGTCTGATTGTATAG
GAGTTTTTGAACTAAAAAAGGAGCAATAGCTTCCCTCTTGATAAAACAAGGGGGCGGTATTGCTCCTTTT
TTTATTTAGTAGTATTTACCTTACATAGTTTCTTTAAAAATAACAAGGGTTTTTATAGTTTGGTTCGATT
GCCGTGTTTTCTCTTTGTATTCATTTCTATTATAGGTATAGGTTTATCTATCCTTTTCCCCATCTTTTAT
GAAGTTTTATTTCCAATTCAATTTCAATCTAAAATAGATCAAAATTTGAATTTTGCTTATTTATTACTTT
TATTTCAGAAATAAGAAATAATATGTTCTTTACTGGGAAAAAAAATGAATAGTAGATAATACTAGATAAT
AGGGCGGATGTAGCCAAGTGATCAA

Atractylis cancellata L.

>AY013522.1 Atractylis cancellata maturase K (matK) gene, partial cds;
chloroplast gene for chloroplast product
ATGGATAAATTCCAAAGCTATTTAGGGCTAGATAGATCTCAACAACACTACTTCTTATATCCACTTATCT
TTCAGGAGTATATTTATGTACTTGCTCATGATCATGGTTTAAATAGATCGATTTTGCTGGAAAATGCAGG
TTATGATAAAAAATCCAGCTTACTGATTGTGAAACGTTTAATCACTCGAATGTATCAACAGAATCATTTG
ATTCTTTCTGTTAATGAGTCTAAACAGACTCCATTTTTGGGGGACAACAAGAATTTTTATTCGCAAGTAA
TGTCAGAGGTATCTTCAATCATTATGGAAATTCCATTGTCTCTGCGATTAATATCTTCCCTAGAAAGGAA
AGGGGTAGTCAAATCCGCTAATTTACGATCAATTCATTCAATANTTTCTTTTTTAGAGGACAACTTTTCA
CATTTAAATTATGTATTAGATATACTAATACCTTACCCAGCCCATCTGGAAATCTTGGTTCAGGCTCTTC
GCTATTGGATAARAGATGCTTCCTCTTTGCATNTCTTAAGATTCTTTCTCCATGAGTATCATAATTGGGA
TAGTCTTATTACTTCAAATTCAAAGAAAGCCAGTGCTTCTTTTTCAAAAAGAAATCACAGACTATTCTTC
TTCCTATATACTTCTCATGTATGTGAATATGAATCTGGCTTCATCTTTCTCCGTAACCAATCTTCTCACT
TACGATCAACATCTTCTGGAGCCCTTCTTGAACGAATATATTTCTATGGAAAAATAGAGCATCTTGCAGA
AGTTTTTACTAGGGCTTTTCAAGTTAATTTATGGTTGTTCAAAGATCCTTTCATGCACTATGTTAGGTAT
CAAGGAAAATCAATTCTTGCTTCAAAAGGGACGTTTCTTTTGATGAATAAATGGAAATATTACTTTGTCA
ATTTCTGGAAATCTTATTTTTTCCTGTGGTCTCAACCAGGAAGGATTTATATAAACCAATTATCCAATCA
TTCCC

Atractylis humilis L.

>HG324299.1 Atractylis humilis satellite DNA locus HinfI, clone 5
TACTTTTGCTACGGGAGTCCGTATTAGGCCCACGACCTATCAAAACGAAGATGCACGATAAACACATTTC
CAGCGTTTTGGATTTTGGCAATATAATATTATTCGGCCACGTTTCGATAAATGACACGACATACGTTCGT
CGTCTCCGTGAATGGGTGGCTTCGGCTGTTTGGGGCACCAGAAATTTTCGGCAGGTTCTTTCGGGTGAAA
GCCTTCTCACTAGCATCGTAGATGGCCCATGAAAATTTTCAGGAAAATCCGGCATGGTCAGTCAAGACGC
GTAAACCAAAGGGTACCCCCTTTGGTGTTTCGGCAAAAAGAGGACGTCGCATTTAAACGTCCA

Carduus pycnocephalus L.

>HG324110.1 Carduus pycnocephalus satellite DNA locus HinfI, clone 1
TAACTTTTGCTACGGGAGTCCGTTTCGGGCCCACGAACTATCAAAACGAAGCAGTGGACGATGAGTACGT
TTCCAGCATTTCGGATTTTGGTAATGAAACATTATCCGGCCACAACCCGGTAAATTGCTCGACGCGCGCT
CTTTGGGCTTTGAATGGATGGATGCAGTCGTTTGGGGCATGGGGGGGTTTTCTTCGGGTTCTTTCGGGTG
CAAACCTACTCATTAACATCTTAGAGGGCCCACGTAAATTTTCTGGTGATTTCGCCACGGGATTTTCCGG
ATGCTTCCGGACAAGGCTACCAAAGGGTACCCCCTTTGGTGTCCGGGCAAAAATTGGGCGTTAAGACGTC
CA



Centaurea parviflora (Proboscidea parviflora var.)

>JN686604.1 Proboscidea parviflora var. parviflora voucher Gutierrez 34
(UTEP) photosystem II protein D1 (psbA) gene, partial cds; and tRNA-His
(trnH) gene, partial sequence; chloroplast
TTGTTATGCATGAACGTAATGCTCATAACTTCCCTCTAGACCTAGCTGCTATCGAAGCTCCAACAAATGG
ATAAGACTTGGTCTTAGTGTATAGGAGTTTTTGAAAATAGAATATATAAGGAGCAATAAACTCTTTCTTG
TTCTATCAAGAGGGGTTATTGCTCCTTTATTTTCTTTTCAATTATCTGTATGAATTTTTTGTTTATTTTA
ATTTATCTAACTTCTTGTCAAAAGGTTGGGAAGTTTTTTTTATCGTTTTCATTTTCAATTAAAAAGATAA
GAATATCTCAGAAAAAAGATAAATGAAATGATCGAAATTCAATCTTTTGTTTTACAATTTCTAAAAAAAA
AAATGGAAAAATCGAATAAAATCTAAAATACTATTTTAAAGTAATTTAAAAGTAAATAGTAGAGGGGCGG
ATGTAGCCAAGTGGATCAAGGCAGTGGATTGTGAATCCACCATGCGCGA

Centaurea pungens

>DQ319155.1 Centaurea pungens internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal
RNA gene, and internal transcribed spacer 2, complete sequence
TCGAAGCCTGCATAGCAGAACGACCTCGTGAACATGTAATCTCAATCGGGTATCGTGGGATTGGGTGCCA
GCCTTAGCCCTGCGATGCTTGCTAACATGCGTCCAAGGTGCCTATCTCTAGGCATTGTGAACGTTCTGTT
GGCATAAAAACAAAACCCCGGCACGGCATGTGCCAAGGAAAACAACAATCAAGAAGGGTCTATCTCGTGT
TGTCCCGTTTTCGGTGTGCACGCGGGTGGTGGCCTCTCATTAACCATAAACGACTCTCGGCAACGGATAT
CTCGGCTCACGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAAC
CATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCTCTCGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGC
ATCGCGTCGCCCCAGACCATGCTCTCTCATAGGGAGCTTTGGTTTGGGACGGAGATTGGTCTCCCGTGCC
GATGGTGTGGTTGGCCTAAAAAGGAGTCCCTTTTGGCGGACGCACGGCTAGTGGTGGTTGTCAAGGCCTT
CGTATCGAGTCGTGCTGATGCTAGGGAGTTGCTCTCCAAAGACCCTAGTGTGTCGTCTTACGACGATGCT
TCGA

Carthamus caeruleus L.

>KU258487.1 Carthamus caeruleus internal transcribed spacer 1, partial
sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete sequence; and internal
transcribed spacer 2, partial sequence
TGAACATGTAATCACAACCGGGTGTCGTGGGATCGGGTGTGAGCCTTAGCCCTACGATGCTCACCGGCAT
GCGTGCAAGGTGCCTATCTCTAGGCATCGTGGACGTTGTGTTGGCACAAAAACAAACCCCGGCACGGCAT
GTGCCAAGGAAAACAAAACTTAAGAAGGGTGCGTCTCGTGTTGCCTCGTTTTCGATGTGCACACGGGTCG
TGGCCTCTCATTAACTATAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCACGCATCGATGAAGAACGTAG
CAAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCC
GAAGCCATTCGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCAGACCATGCTCCCCCA
TGGGGACGTGTTTGGTTTGGGACGGAGAGTGGTCTCCCGTGCCAATGGTGCGGTTGCCCTAAAAAGGAGT
CCCCTTTGGTGGACGCACGGCTAGTGGTGGTTTTCAAGGCCTTCGTATCGAGTCGTGTTGATGCTAGGGA
ATCGCTCTCTAAAGACCC

Hypochoeris radicata L.

>KF591249.1 Hypochaeris radicata voucher Allan Herbarium CHR 630364 tRNA-
Leu (trnlL) gene and trnL-trnF intergenic spacer, partial sequence;
chloroplast
GACTTAATTGGATTGAGCCTTGGTATGGAAACTTACTAAGTGATAACTTTCAAATTCAGAGAAACCCTGG
AATTAATAAAAATGGGCAATCCTGAGCCAAATCACGTTTTCCGAAAACAAACAAAGGTTCAGAAAGCGAA
AATAAAAAAGGATAGGTGCAGAGACTCGATGGAAGCTGTTCTAACGAATGGAGTTGATTGTCTTACGTTA
GTAGAGGAATCCTTCTATTGAAACTTCAGAAAAGATGAAGGATAAACCTGTATACATAATACAGAAGAAT
TTTTGTCAATCGATTCCATATTGAAGAAAGAATCGAATATTCATTGATCAAACTATTCACTCCATAATCT
GATAGATCTTTTGAAGAACTGATTAATCGGACGAGAATAAAGATAGAGTCCCGTTCTACATGTCAATACC
GGCAACAATGAAATTTATAGTAAGAGGAAAATCCGTCGATTTCAAAAATCGTGAGGA



Sonchus arvensis L.

>JX501961.1 Sonchus arvensis voucher TEX:Jansen 1103 photosystem II protein
D1 (psbA) gene, partial cds; psbA-trnH intergenic spacer, complete
sequence; and tRNA-His (trnH-GUG) gene, partial sequence; chloroplast
GGATAAGACTTTGGTCTCATTGTAATTGTATAGGAGTTTTTGAACTAAAAAAGGAGCAATAACGCCCTCT
TGATAAAACAAGAGGGAAGCTATTGCTCCTTTTTTTTATTTAGTAGTATTTGCCTTACATAGTTTCTTTA
AAAATAACAAGGGCTTTTTATAGTTTGGTTCGATTAGCCTGTTTTCTCTTTGTATAAATTTATCTTTGTA
TTAATTTAGAGGTTTATATATCCTTTTACCAATGTTTTATGAAGTTTGATTTTCAATTTAATTTTAATCT
AAAATAGATCAAAATTAGAATTTTTCTTATTTATTACTTTGATTTCAGAAATAAGAAAGAAAAAATATGC
TCTTTTTTTTTTTTCATGTTAATGGAAAAATATAGAAGTACTAGATAATACTAGAAAATAGTAGAGGGGC

Reichardia tingitana (L.)

>JX501930.1 Reichardia tingitana voucher K:223-70-02090 external
transcribed spacer, partial sequence
ACAAAAGACAAGATCAATAAAGACCTTGTGCCCACATTAGGTTCCATATTCAAGCTGCCAAGCAACACTC
CATGAGCCAACCTATCGTTGAATGAGCAACAACAAGGTGGATCACAAAAATTGCTTCGATGTTCGTTAAC
GCCGCAAGCGACGCATTGCGAAACTAAACTTCATTCAAGCCAAACAATGCCTTCGATTAGGTATGCAACA
CAGTAACCCGCTAAATGCTCACAGCAGACAAGCCATGAGCACAATTGAAAAGGTAAGAACGCATGGAAGT
TGCTGCTCAAGCAGACATCCAACCACCCGTAACAAACCAAACACCACTCATGCACCTTTATGGTAGACAT
TCCCGAAGATCGCCAACTAATAGCCACCCTCTCGGCAACAAGGCCAAGAAAA

Asteriscus maritimus (L.)

>U84772.1 Asteriscus maritimus internal transcribed spacer ITS1, 5.8S
ribosomal RNA gene, and internal transcribed spacer ITS2
CGAAGCCTATAAAGCAGAAAGACCCGTGAACGTGTAACAACATCAACGTGTCATAGGGATCAGGCTTTTG
TTTGTGACCTATGACCCTCGTCGGTTTGCATCCATGGCTGACTCTTCGGAGCCTCCTTGGTGTCAAAAAG
GCGTAACCAAAAACCCGGCACGGCATGTGCCAAGGAAAACAAAACCTTAGGAATGCGTCATGCCATGTTG
CACCGTTCGCGGTGTGTGCATGGGATGTGGCTTCTTTGTAACTACAAACGACTCTCGGCAACGGATATCT
CGSTCACGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGCGATACTTGGTGTRAATTNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNCTTGGCTGAGGGCACGTMTGCCTGGGCGTCACGCATC
GCTTCGCTCCTCATCATTCCTCCTCAAAAGGGGGTGCTGGATATGGGCGGATACTGGTCTCCCGTGCCTA
TGTGCGGTTGGCTTAAATAGGAGTCTCCTTTGATGGACACACAACAAGTGGTGGTTGACAAAACCTTTGT
CTCGTGTTATGTGCCTTGATTTGTAAGCGAAGACCTCCTGAGTACCCTAACGTGTTGTCTAGTGATGACG
CTTCGACCGCGA

Catananche coerulea L. (Oreina coerulea)

>AF097036.1 Oreina coerulea cytochrome oxidase subunit I gene, partial cds;
mitochondrial gene for mitochondrial product
AGATTTTGATTACTCCCCCCTTCATTAATTTTTTTATTGATAAGTAGAATCGTAGAAAGCGGAGTCGGAA
CTGGTTGAACGGTTTACCCCCCCTTATCAGCAAATATCGCTCATAGGGGTCCTTCAGTAGATCTAGCTAT
TTTTAGACTTCATTTAGCTGGAATCTCCTCTATTCTAGGAGCAATCAACTTTATTACTACTGTAATTAAT
ATACGACCTACTGGAATAAAATTAGAACAAATACCCCTATTCTCTTGGGCAGTTTTGATTACTGCAATTT
TATTACTTTTATCTTTACCTGTTTTAGCAGGTGCAATTACTATATTACTTACAGATCGAAATTTAAATAC
CTCATTTTTTGACCCTGCAAGAGGGGGAGATCCTATTCTTTACCAACATTTATTTTGATTT

> Fastat format de la station de Sebdou
Calendula arvensis L.

>GU818348.1 Calendula arvensis isolate L216 PsbA (psbA) gene, partial cds;
psbA-trnH intergenic spacer, complete sequence; and tRNA-His (trnH) gene,
partial sequence; plastid
GAACGTAATGCTCATAATTTCCCTCTAGACTTAGCTGCTATTGAAGCTCCATCTACAAATGGATAAGACT
TTGGTCTGATTGTATAGGAGTTTTTGAACTAAAAAAGGAGCAATAGCTTCCCTCTTGTTTTATCAAGAGG
GCGTTATTGCTCCTTTTTTTATTTAGTACTATTTGCCTTACACAGTTTCTTTAAAAATAAAAAGAATAAG
GACTTTTTAGAGTTTGGTTCGATTCGCGTGTTTTCTCTTTGTATTCATTTATATTATAGGTATAGGTTTC



TATATCCTTTTCCCAGTCTTTTATGAAGTTTTATTTCCAATTCAATTTCAACCGAAAATAGATAAAAAAT
AAAATTTTGTTTATTTATTATTTTSATTTCAGAAATAAGAAAGAAATCATATGCTTTTTTTATGTTAATG
GAAAAATATAGTAATACTTGATAACTTGATAATACTAGATAATAGTAGAGGGGCGGATGTAGCCAAGTGG
ATCAAGGCAGTGGATTTGTGAATCC

Calendula bicolor (Melipona bicolor)

>EU163077.1 Melipona bicolor bicolor voucher MP83 arginine kinase (ArgK)
gene, partial cds
TCCTTTGGCTCCAGCCTTCTTGATGTCATTCAGTCTGGTGTAGAGAATCTGGATTCTGGCGTTGGTATCT
ATGCCCCTGATGCTGAATCTTACACGGTTTTTGCTGACCTCTTCGACCCCATCATCGAGGATTATCATGG
CGGCTTCAAGAAAACTGACAAGCATCCACCAAAAGACTTTGGAGACGTCGACACTCTTGGCAACCTTGAC
CCAGCTGTTAGTATATTGAAAATTGTAACTTAAACGAAATGCCTAATATTTAAATACTTGTTCTTTCCAG
AGTGAGTTCATCGTCTCCACCCGTGTAAGATGCGGCCGTTCCCTAGANGGTTATCCATTCAACCCATGCC
TAACTGAAGCTCAATACAAAGAGATGGAAGAGAAAGTTTCCAGCACTCTGTCCGGCTTGGAGGGTGAACT
GAAGGGAACCTTCTATCCTTTGACTGGCATGAGCAAGGAAGTCCAACAGAAGTTGATCGACGATCACTTC
CTGTTCAAAGAAGGTGATCGCTTCTTACAAGCCGCC

Catananche lutea L.

>EU531673.1 Catananche lutea isolate assem36.0.2 maturase K (matK) gene,
partial cds; chloroplast
AAGTCGAAGTATATACTTTACTCGATACAAACTCTTTTTTTTTGAAGATCCACTATGATAATGAGAAAAA
TTTCTGTATATACGCCCAAAGCGGTCAATAATATCAGAATCTGAGAAATCGGCCCAAATCGCCTTACCAA
TAGGATGCCCCAATGTGTTACAAAATTTAGATTTAGCCAATGATCCAATCAAGGGAATAATTGGAACAAT
AGTCTCAAACTTCTTAATAGCATTTTCGATTAGAAATGCATTTTCTAGCATTTGACTGCGTACCATTGAA
GGCGTTAGCCGCACACTTGAACGATAACCCAGAAAGTCAAGGGAATGATTGGATAATTGGTTTATATAAA
TCCTTCCTGGTTGAGACCACAGGTAAAAATAAGATTTCCAGAAATTGACAAAGTAATATTTCCATTTATT
CATCAAAAGAAACGTCCCTTTTGAAGCAAGAATTGATTTTCCTTGATACCTAACATAATGCATGAAAGGA
TCTTTGAACAAGCATAAATTCCCTTCAAAAGCCCTGGCAAAGACTTCTGCAAGATGCTCTATTTTTGCAT
AGAAATATATTCGTTCAATAAGGGCTCCAGAAGATGTTGATCGTAAGTGAGAAGATTGGTTTCGGAGAAA
GAGGAAGCCAGATTCATATTCGCATATATGAGAAGTATATAGGAAGAAGAATAGTCTGTGATTTCTTTTT
GAAAAAGAAGAACTGGCTTTCTTTGAATTTGAAGTAATAAGACTATCCCAATTATGACACTCATGGAGAA
AGAATCTTAATAAATGCAAAGAGGAAGCATCTTTTATCCAATAGCGAAGAGC

Chrysanthemum grandiflorum (L.) (Helianthemum grandiflorum)

>GU351033.1 Helianthemum grandiflorum Atpl (atpl) gene, partial cds;
mitochondrial
GCTGGGGAAATGGTGGAATTTGCCAGCGGTGTGAAAGGAATAGCGTTGAATCTTGAGAATGAGAATGTAG
GGATTGTTGTCTTTGGTAGTGATACCGCTATAAAAGAAGGAGATCTTGTCAAGCGCACTGGATCTATTGT
GGATGTTCCTGCGGGAAAAGCTATGCTAGGACGTGTGGTCGACGCGTTGGGAATACCTATTGATGGAAGA
GGAGCTCTAAGCGATCACGAGCGAAGACGTGTCGAAGTGAAAGCCCCTGGGATTATTGAACGTAAATCTG
TGCACGAGCCTATGCAAACAGGGTTAAAAGCGGTAGATAGCCTGGTTCCTATAGGCCGTGGTCAACGAGA
ACTTATAATCGGGGACCGACAAACTGGAAAAACTGCTATTGCTATCGATACCATATTAAACCAAAAGCAA
ATGAACTCAAGGGCCACCTCTGAGAGTGAGACATTGTATTGTGTCTATGTAGCGATTGGACAGAAACGCT
CAACTGTGGCACAATTAGTTCAAATTCTTTCAGAAGCGAATGCTTTGGAATATTCCATTCTTGTAGCAGC
CACCGCTTCGGATCCTGCTCCTCTGCAATTTCTGGCCCCATATTCTGGGTGTGCCATGGGGGAATATTTC
CGCGATAATGGAATGCACGCATTAATAATCTATGATGATCTTAGTAAACAGGCGGTGGCATATCGACAAA
TGTCATTATTGTTACGCCGACCACCAGGCCGCGAGGCTTTCCCAGGCGATGTTTTCTATTTACATTCACG
TCTTTTAGAAAGAGCCGCTAAACGATCGGACCAGACAGGCGCAGGTAGCTTGACCGCCTTACCCGTCATT
GAAACACAAGCTGGAGACGTATCGGCCTATATTCCCACCAATGTGATCCCCATTACTGATGGACAAATTT
GTTCGGAAACTGAGCTCTTTTATCGAGGAATTAGACCCGCTATTAACGTCGGCTTATCTGTCAGTCGAGT
CGGATCTGCCGCTCAGTTGAAAGCTATGAAACAAGTCTGCGGTAGTTTAAAACTAGAATTGGCACAATA



Centaurea involucrata

>KJ679853.1 Centaurea involucrata isolate involucrata-1-964 ribosomal
protein L32 (rpl32) gene, partial cds; and rpl32-trnlL intergenic spacer,
partial sequence; chloroplast
GGGCGGCGTTAAAAGCTTTGTCATTAGGCAAATCTCTTTCTACCGGGAATTCAAAAAGTTTTTTTGTACG
ACAAACAAGTAAGTCCTAAAATATTGGAATAATCGGAATGGATTTTACTCGCAAAATTGGCTCGGTAATT
TGTTAATATAAAATTCACAATCGGCAGTCCCTATTCTAATCAATATGAAATAGACCAGGTTTCAATCTTA
ATCTTCTAAGATGTCTAAAAGAATAATTCTTCTGTTTTCTCAATTCTAAAAAAAAAGAATAAAGAAAAAA
ATACAAGATTTTTTATTTTTTTTTCGTATATTTTCACTCACATTGTGGTGGTGGGGAGTCTTATTTTCCC
CATCGACCTTTACAATAATGAAAAATTTTTATCTTTCTCGAGAAGGGCAGATATAATATTTTTCGTTAAA
ATTAATGAATTGTTGAAACTAATTGATTCCATGTTAAAAAATTTTTATTTTTGATAACTTTCTGACTTCT
TAATTTATCCTTCTTAATTTATCGGAATTACTATAAGGATTTCCGATATATCTCCAATTTTCAGCCCACT
CAATAAAAGAACTTAATTGTTGAGATATTATGTACAAATAAGGTGTCAATTTGGAGTAATCCAAAATAGG
CATATTTTGGATTCATTGATCAAAAATTTTTTTTGTTTCAAATTTATGAAATCAGATAAACGAGAAATAA
TTAAGCATCAATATGAAAACATTTTTTTTTATTCTATGGAGAGAATTCTCTAGTTGCAAAAGTTGGATTT
TAGACTAGGATAAACTACGTCAAAGCCCTAAGATAAATAAACCGGACACCCTAAGAAACTAATGAACCTT
GAAATTTACTTTTGAACTCATTTTTTTATCAATTTTCATCTTTACTAAAAAACTTATTT

Centaurea pullata L.

>DQ319154.1 Centaurea pullata internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal
RNA gene, and internal transcribed spacer 2, complete sequence
TCGAAGCCTGCATAGCAGAACGACCCGTGAACATGTAATCTCAATCGGGCATCGTGGGATTAGGTGCGAG
CCTTACCCCTGCGATGCTTGCTGGCATGCGTTCAAGGTGCCTATCTCTAGGCATTGTGGACGTTTTGTTG
GCACCAAAACAAAACCCCGGCACGGCATGTGCCAAGGAAAACAAAAATCAAGAAGGGTCCGTCTCGTGTT
GCCCCGTTTTCGGTGTGCACGCGGGTCGTGGCCTCTCATTAACCATAAACGACTCTCGGCAACGGATATC
TCGGCTCACGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACC
ATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCTTTCGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCA
TCGCGTCGCCCTAGACCGTTCTCCCTCATGGGGATGTTTGGTTTGGGACGGAGATTGGTCTCCCGTGCCG
ATGGTGTGGTTGGCCTAAAAAGGAGTCCCCTTTGCGGACGCACGGCTAGTGGTGGTTGTCAAGGCCTTCG
TATCGAGCCGTGCGGATGCTAGGAAGTCGCTCTCCAAAGACCCTAATGTGTCGTCTAATGACGATGCTTC
GA

Centaurea melitensis L.

>1.35880.1 Centaurea melitensis internal transcribed spacer 1 (ITS-1) gene,
internal transcribed spacer 2 (ITS-2) gene, and 5.8S ribosomal RNA (5.8S
rRNA), 5' end
TCGAAGCCTGCATAGCATAACGACCCGTGAACATGTAATCACAACCGGGTGTCGTGGGATAGGGTGCRAG
CCTTAGCCTTGCGATGCTCGTCGGCATGCGTGCAAGGTGCCTATATCTAGGCATCGTGGACGTGTTGTCG
GCACAAAAACAAAACCCCGGCACGCATGTCGAAGGAAAACAAAACTCAAGAAGGGTGCNTCTTGTGTTGC
CCCGTTTTNNNTGTGCACGCAGGTCGTGGCCTCTCATTAACCATAAACGACATCGCGTCGCCCCAATCCT
TGCTCCCTCATAGGGAWGTTTGGTTTGGGACGGAGATTGGTCTCCCGTGCTTTAGGCATGGTTGGCCTAA
AAAGGAGTCCCCTTTGGCGGACAGCACGGCTAGTGGTGGTTGTCAAGGCCTTCGTATCGAGCCGTGTTGA
TGCTAGGGAGTCGCTCTCCAAAGACCCTAATGTGTNNTCTTACGACGATTCTTCGA

Centaurea pungens

>DQ319155.1 Centaurea pungens internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal
RNA gene, and internal transcribed spacer 2, complete sequence
TCGAAGCCTGCATAGCAGAACGACCTCGTGAACATGTAATCTCAATCGGGTATCGTGGGATTGGGTGCCA
GCCTTAGCCCTGCGATGCTTGCTAACATGCGTCCAAGGTGCCTATCTCTAGGCATTGTGAACGTTCTGTT
GGCATAAAAACAAAACCCCGGCACGGCATGTGCCAAGGAAAACAACAATCAAGAAGGGTCTATCTCGTGT
TGTCCCGTTTTCGGTGTGCACGCGGGTGGTGGCCTCTCATTAACCATAAACGACTCTCGGCAACGGATAT



CTCGGCTCACGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAAC
CATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCTCTCGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGC
ATCGCGTCGCCCCAGACCATGCTCTCTCATAGGGAGCTTTGGTTTGGGACGGAGATTGGTCTCCCGTGCC
GATGGTGTGGTTGGCCTAAAAAGGAGTCCCTTTTGGCGGACGCACGGCTAGTGGTGGTTGTCAAGGCCTT
CGTATCGAGTCGTGCTGATGCTAGGGAGTTGCTCTCCAAAGACCCTAGTGTGTCGTCTTACGACGATGCT
TCGA

Senecio vulgaris L.

>FJ655872.1 Puccinia lagenophorae voucher PDD83803 from Senecio vulgaris L.
18S ribosomal RNA gene, partial sequence; internal transcribed spacer 1,
5.8S ribosomal RNA gene, and internal transcribed spacer 2, complete
sequence; and 28S ribosomal RNA gene, partial sequence
TGGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGTTTCTGTAGGTGAACCTGCAGAAGGATCATTATTTATACAAAATGGA
GTGCACTTTATTGTGGCTCTGAACCTTTCACATAATCTTACCCCAAGACTTGTTTGTGTGGCATCTTTTA
GGTGACATTGCACTCAGGTATACGTAGCAGTTATGCTACATTCTCCCCCCCCCACCCTTTTTTTTTTAAC
AATTTTTTTAACACAAGTTTGAGCTAAGAATGTAAACATTTATTAATTATATAAATAACTTTTAACAATG
GATCTCTAGGCTCTCATATCGATGAAGAACACAGTGAAATGTGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAG
TGAATCATTGAATCTTTGAACGCACCTTGCACCTTTTGGTATTCCAAAAGGTACACCTGTTTGAGTGTCA
TGAAAATCTCTCATCAAAATAATTTTTGGTGGATGTTGAGTGCTGCTGCTATCTAGCTCACTTTAAATAT
ATAAGTCTTTTTATTCTTCTGTTTGTTGGATTGACTTGGTGTAATATTTTTATCATCAAGGAAAGTAGCA
ATACTTGCCAACGTTTTTGGAAAAAGGACTCCTAAATTGATTTTAAATCATTTTTATTTTTAAGACCTCA
AATCAGGTGGGACTACCTGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGA

Bellis annua L.

>KP175147.1 Bellis annua isolate IH13 tRNA-Leu (trnlL) gene, partial
sequence; chloroplast
ATTGGATTGAGCCTTGGTATGGAAACTTACTAAGTGATAACTTTCAATTCAGAGAAACCCTGGAATTAAT
AAAAATGGGTAATCCTGAGCCAAATCACGTTTTCCGAAAACAAGCAAAGGTTCAGAAAGCGAAAATAAAA
AAGGATAGGTGCAGAGACTCGATGGAAGTTATTCTAACGAATGGAGTTAATTGTATACATTGGTATAGGA
ATCCTTCTATCGAAACTTCAGAAAAGTGAAGGATAAGCCTGTATACATAATACAAAAGAATTGGTGTGAA
TCGATTCCATATTGAAAAAAGAATCCAATATTAATTGATCAAACCATTCACTCCATAATCTGATAGATCT
TTTGAAGAACTGATTAATCGGACGAGAATAAAGAGAGAGTCCCGTTATACATGTCAATACTGGCAACAAT
GAAATTTATAGTAAGAGGAAAATCCGTCGATCAAAAATCATGAGGGTTCAAGTCCCTCTATCCCCAAAAG
GGCCATTTGACTCCCTAATTCTTTATCATATCCTTTTTTTTATCCTTTTTCGTTAGCGGTTCAAAACTCC
TATCTTTCTCATTCACTTTTAGACAAAAGGATCTGAGCGAAAAAGCTGTTCTCTTATCACATGTCACATT
ATATATGAAACATGTACAAATGAACATCTTTGAGCAAGGAATCTCCGTTTGAATGATTCACGATCGAGAT
TTTTATTCATACTGAAACTTACAAAGTTGTTCTTTTGACAAATTATAGGAACTGGATGAGGTTTTGTAAT
AACCTTTCAATTGACATAGACCCACGTTCTCTAGTAAAATGAAAGAGGATGAGACATCAGGAATAGTTGG
GATAGCTCAG

Sinapis arvensis L.

>FJ870905.1 Sinapis arvensis beta-ketoacyl-CoA synthase (FAEl) gene,
complete cds
ATACAAATACATCTCATCGCTTCCACTACTATTCTCCGACACACACACTGAGCAATGACGTCCGTTAACG
TAAAGCTCCTTTACCATTACGTCATAACCAACCTTTTCAACCTTTGCTTCTTTCCGTTAACGGCGATCGT
CGCCGGAAAAGCCTATCGGCTTACCATAGACGATCTTCACCACTTATACTATTCCTATCTCCAACACAAC
CTCATAACCATCGCTCCACTCTTTGCCTTCACCGTTTTCGGTTCGGTTCTCTACATCGCAACCCGGCCCA
AACCGGTTTACCTCGTTGAGTACTCATGCTACCTTCCACCAACGCATTGTAGTTCAAGTATCTCCAAGGT
CATGGATATCTTTTATCAAGTAAGAAAAGCTGATCCTTCTCGGAACGGGACGTGCGATGACTCGTCGTGG
CTTGACTTCTTGAGGAAGATTCAAGAACGTTCGGGTCTAGGCGATGAAACTTACGGGCCAGAGGGGCTGC
TTCAGGTCCCTCCTCGGAAGACTTTCGCGGCGGCGCGTGAAGAGACGGAGCAAGTAATCATCGGTGCGCT
TAAAAATCTATTCGAGAACACCAAAGTTAACCCTAAAGATATAGGTATACTTGTGGTGAACTCAAGCATG
TTTAATCCAACTCCGTCGCTCTCCGCGATGGTCGTTAACACTTTCAAGCTCCGAAGCAACGTAAGAAGCT
TTAACCTTGGTGGCATGGGTTGTAGTGCCGGCGTTATAGCCATTGATCTAGCAAAGGACTTGTTGCATGT
CCATAAAAATACGTATGCCCTTGTGGTGAGCACAGAGAACATCACTTATAACATTTACGCTGGTGATAAT
AGGTCCATGATGGTTTCAAATTGCTTGTTCCGTGTTGGTGGGGCCGCTATTTTGCTCTCCAACAAGCCTG
GAGATCGTAGACGGTCCAAGTACGAGCTAGTTCACACGGTTCGAACGCATACCGGAGCTGACGACAAGTC



TTTTCGTTGCGTGCAACAAGGAGACGATGAGAACGGCAAAACCGGAGTGAGTTTGTCCAAGGACATAACC
GATGTTGCTGGTCGAACGGTTAAGAAAAACATAGCAACGTTGGGTCCGTTGATTCTTCCGTTAAGCGAGA
AACTTCTTTTTTTCGTCACCTTCATGGGCAAGAAACTTTTCAAAGATAAAATCAAACATTACTACGTCCC
GGATTTCAAACTTGCTATTGACCATTTTTGTATACATGCCGGAGGCAGAGCCGTGATTGATGTGCTAGAG
AAGAACCTAGCCCTAGCACCGATCGATGTAGAGGCATCAAGATCAACGTTACATAGATTTGGAAACACTT
CATCTAGCTCAATGTGGTATGAATTGGCATACATAGAAGCAAAAGGAAGGATGAAGAAAGGTAATAAAGT
TTGGCAGATTGCTTTAGGGTCAGGGTTTAAGTGTAACAGTGCGGTTTGGGTGGCTCTAAGCAATGTCAAG
GCTTCGACAAACAGTCCTTGGGAACATTGCATCGACAGATACCCGGTTAAAATTGATTCTGATTCAGCTA
AGTCAGAGGTTCGTGTCCAAAACGGTCGGTCCTGATAAATGATGTTTGCTCTCTTTCGTTTCCTTTTTTA
TTTGTTAACTAATAATAATTTGATGGCTACGATGTTTCTCT

Paronychia argentea

>AJ310958.1 Paronychia argentea partial 18S rRNA gene, internal transcribed
spacer 1, 5.8S rRNA gene, internal transcribed spacer 2 and partial 28S
rRNA gene
CAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGAAACCTGCAACAGCAGAACGACCAGCGAAC
ATGTTTATCATTGGCCGAGGGCGGACACCCTGCTCGCGCAGGGGATAAGCCCGCGGCACACTAACAAACC
CCGGCGCGGACTGCGCCAAGGAACAAAAACTGAACATGCGCACCTGCGCCGCGACCGGTAACCCGGACGC
GGCTGCGGAGCCATTACTTAACAATAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAG
AACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGT
TGCGCCCGAAGCTTCGGSTGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATTGNGTNTCCCCTCACCCGCTCG
CACGCGGGAGGGAAGGATGATGGCCTCCCGTGCCTAACCGGGCGCGGNTGGCCTAAAAACGGAGCCCTCG
GCTGTGAGCCGCCGCGGCATTTGGTGGTGATTTCATTCAATTCGTSGCGCTYCTCTTAGCCCNGTGATGC
TCGAGCGACCCAGA

Helianthemum hirtum

>KC698933.1 Helianthemum hirtum voucher IBHS21-24 5.8S ribosomal RNA gene,
partial sequence; internal transcribed spacer 2, complete sequence; and 28S
ribosomal RNA gene, partial sequence
GGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCTAAGCCGTCAGGCCG
AGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCATCGTCGCCCCCACCACCTCGTGGTGTGGGCGGATACTGGCCTC
CCGTGCGTGCATTGCTCGCGGCTGGCCTAAAACAGAGTCCCCTGCGTCGAGCGCGCGGGCGAGCGGTGGT
CTTTATCGTCCTCGTCACGCGCCCGTGCGCCCTCGGCGCGCCGTGGGATCTCTCGGACCCCGAACGTGTC
GTCCCCGGACGAACTCGCTTCGCGACCCCAGGTCAGGCGGGACTACCCGCTGAGTTTAAGCATATCAATA
AGCGGAGGAAAAGAAACTTACCAGGATTCCCCTAGTAACGGCGAGCGAACCGGG

Helianthemum apertum (Hordeum apertum)

>KU195718.1 Hordeum apertum cultivar Giza 135 maturase K (matK) gene,
partial cds; chloroplast
GGATTAAACGGTTCTGAACCTGTGGAAATAGTTAGTTGGAATAACAAGAAATTTAGTTCACTACTTGTGA
AACGTTTAATTATTCGAATGTATCAGCAGAATTTTTTGGATAACTCGGTTAATCATCCTAACCAAGATCG
ATTATTGGATTACAAAATTTTTTTTTATTCTGAGTTTTATTCTCAGATTCTATCTGAGGGGTTTGCGATT
GTTGTGGAAATCCCATTCTCGCTACGGGAATTATCTTGTCCGAAAGAAAAAGAAATACCAAAGTTTCAGA
ATTTACGCTCTATTCATTCAATATTTCCCTTTTTAGAAGACAAATTTTTGCATTTGGATTATCTATCACA
TATAGAAATACCCTATCCTATCCATTTGGAAATCTTGGTTCAACTCCTTCAATACCGTATCCAAGATGTT
CCATCTTTGCATTTATTGCGATTCTTTCTCAACTACTATTCGAATTGGAATAGTTTTATTACTTCAATGA
AATCCATTCTTTTTTTTCAAAAAGAAAATAAAAGACTAGTTAAATTCCTATATAACTCTTATGTATCAGA
ATATGAATTTTTCTTGTTGTTTCTTCGTAAACAATCTTCTTGCTTACCATTAGCATATTCTGGAACTTTT
CTGGAACGAATCCACTTTTCTAGGAAGATGGAACATTTTGGGATAATGTACCCTGGTTTTTCTCGGAAAA
CCTTATGGTTCTTTATGGATCCTCTTATACATTATGTTCGATATCAAGGAAAGGCAATTCTTGCATCAAA
AGGCAGTTTTTTTTTGAAAAAGAAATGGAAATGCTACCTTATCAATTTCTGGCAATATTATTTCTTTTTT
TGGACTCAGCCGCGAAGAATCCATATAAACCAATTAGCAAACTCTTGCT



Scabiosa stellata L. (Candida stellata)

>EF452199.1 Candida stellata strain CBS 843 26S ribosomal RNA gene, partial
sequence
AAGCGGAGGAAAAGAAACCAACAGGGGATGCCCTAGTAACGGCGTAGTGACAGGCAAGAGCTCAGATTTG
AAAGGCACTTGTGCCATTGTATTCTGAAGTTAGGATTCTTGGAACCGATACCTAAGTTTTCTGGAAAGAA
ACGCCATAGAGGGTGATAGCCCCGTACGGTATTGACCCAATATAGTTTCCTAACATGGAGTCGAGTTGTT
TGGGAATGCAGCTCAAATGGGTGGTATGCTCCATCTAAGGCTAAATATTTGCGAGAGACCGATAGCGAAC
AAGTACTGTGAAGGAAAGATGAAAAGAACTTTGAAAAGAGAGTGAAATAGTACGTGAAATTGTTGAAATG
GAAGGGTAGGCTGCTAACCATGTAGAACCGTGTTTGGGGGGAAGATAAAAGCTGCAGAACGTAACTCCTC
GGAGCATTATAGCTGCAGTCCATATTCCCATCCGAGCGCGAGGATCTCAGGTTCTACTAAATGGTGGTCT
ACCACCCGTCTT

Pistacia atldantica

>KP055537.1 Pistacia atlantica voucher Frantz s.n. (BRIT) tRNA-Leu (trnL)
gene and trnL-trnF intergenic spacer, partial sequence; chloroplast
TGATNACTTTCAATTCAGAGAAACCCTGGAATCAAAAATGGGCAATCCTGAGCCAAATCCTATTTTATGA
GAACAAAAACAAACAAGGGGTCAGAACGGGAGAAAGAGGATAGGTGCAGAGACTCAATGGAAGCTGTTCT
AACAAATGGAGTTGACTGCCTTTTTTGGGGAAAGAAAGGAATTCTTCTATCGAATATCGAAAGGCCATAA
AGCATGAAGGAGAAGCCTATATACACTATGTATACGTAATGAAAAAATACACTATGTATACGTAATGAAA
AAGGATCTCAAAAATGACGACCCGAATCCTTTTTGTTTTTCTTTTGAAGAACTAATTAATCGGACGAGAA
TAAAGATAGAGTCCCATTCTACATGCCAATATCAATACTGGCAACAATGAAATTTATAGTAAGAGGAAAA
TCCGTCGACTTTAGAAATCGTGAGGGTTCAAGTCCCTCTATCCCCAAATCCCCCAAAAAAGGCCCATTTA
ACTCCCTAACGATTTATCCTATGTTAGTGGTTCCAAATTCGTTATGTTTCTTATTCATCCTACTCTTTTC
CATTTACAAACGTATCCGAGCAGAATTTTTTCTCTTATCACACACAAGTCGTGTGGTATATAGGATACAC
GTACAAATGAACACTTTTGAGCAAGGAATCTACATGTGAATGATTCACAATCCATATCATTGCTCATACT
GAAACTGACAAAGTCTTCTTTTTGAATATTCAAGAAATGCAATTCCCCGTCCAAGACTTTTAAGACTGAA
TTTCGTCTTTTTTAATTGACATAGACCCAAGCCATCTAGTAAAATGAAAATGAT

Thapsia garganica L.

>KT347829.1 Thapsia garganica voucher E:Edmondson & McClintock 2579 30S
ribosomal protein S16 (rpsl6) gene, exon 2 and partial cds; plastid
CGATCCGGTGTGGATTTTTATTCTTACATCCGCCATCTTTTCTATGAATGAAGATGCTCTTGACCCGACA
TCTGTTCTGTTTTAACTAGAATCCTTATTTTTGTTAGGTTGTAATGAAAAATAGAGTACATGATGGAGCT
CGGGTAAAAACTATGGATTCATCTTTCAGGGGGCAAGAATCTAGGGTTAATACCAATCAATAAATTGGAA
CAACTTCGTAAGTATATCAATATATAAATAGAAAGGATCCGATTCAGTCAAGTTTTTCATTCAAAAGTAA
AATTTGTTGGAATTGAGAAAAGTCTTTCGATTCAAAGTGTATCGCGCGGGAATCGAGAGTTTATATGATT
CTTTGATAGAAAGAAATCACAAAAGGGGTATGTTGCTGCCATTTTGTAAGGATTAAGAAGCACCGAAGTA
ATGTCTAAACCCACTGATTTAAAACAAAGAAAAAGGATCCCAGAACAAGGAAACGCCATTTTTCAATTGT
CTCAATAACTGTATAATCTATAATATAATAATAAAGATTAAATGAGACAAACAAGAGGGGGTTAAAGACC
ATTCAAAAAATGAAATAAATTGCCTAAATATTTTTTTCTTTTAAGCTATTTGAGAATTATCCAACTTGAG
TTATGGGTACAAATGATTTTTTTTTTCAGGAAGGGGGAAGAAAAAAATGAGTTAAATCCCATTATAATTT
TTTTTATCAACTCCTTTGCCATTAATTATAATTCTATACGTAGACAAAACTCCAAATCATTTTTTCTCGA
GCCGTACGAGGAGAAAACTTCCTATACGTTTCTAGGGGGGGTCTTGTTCATTTACTTAGATCTATCCCAA
TGAGCCGTCTATCGAATCG

Euphorbia exigua L.

>HQ900606.1 Euphorbia exigua voucher Barres 44 & al. (BC) internal
transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete
sequence; and internal transcribed spacer 2, partial sequence
TCGAAACCTGCCCAGCAGAACGACCCGCGAACGCGTTTATCAACCGAGGGGTCGCCGTCGGATTCGTCCG
GCGTCGGTCTCTCATCGGGCCCCGTAACAAAACCCCGGCGCAGAACGCGCCAAGGAATCGATAACGAARAA
GATCGCACGCCCCGAGCGCCCCGGAGACGGTGTGTGCGAGGGAGCGTTGCGCTTTGAGAACCAAAACGAC
TCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATT
GCAGGATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCTTTCGGCCGAGGGCACGTC
TGCCTGGGTGTCACTCAATCGTCGCTCCCAACGCATTCCGAGGGATGCGAACGGGACGGAAGATGGCTTC
CCGTGGACGTGAGTCCGTGGTTGGCCCAAATGCCCGGTCCTCGGCATCCNCGCCACGACAATCGGTGGTT
GCGAGACCCTCGCCATTCGTCGTGTGCCTCGGATGTTTGTGCGGACCGACCGGACCCCGAAGC



Calycotome spinosa (L.)

>HQ171172.1 Halophytophthora spinosa var. spinosa strain P3394 cytochrome c
oxidase subunit I (COI) gene, partial cds; mitochondrial

AAATCATAAAGATATTGGTACTTTATATTTAATTTTTGGAGCTTTTTCAGGTGTTGTTGGAACAACTTTA
TCATTATTAATTAGAATGGAATTAGCTCAACCGGGTAATCAAATTTTTATGGGTAATCATCAATTTTATA
ATGTTGTTGTTACTGCTCATGCTTTTTTAATGATTTTTTATATGGTTATGCCTGTATTAATTGGAGGATT
TGGTAATTGGTTCGTACCTTTAATGATAGGTGCTCCAGATATGGCTTTTCCTAGAATGAATAATATTAGT
TTTTGGTTATTACCTCCATCATTATTATTAGTTATTTTTTCTGCTTTAGTAGAATCTGGTGCAGGTACAG
GTTGGACTGTTTATCCACCTTTATCTAGTGTTCAAGCACATTCAGGTCCTTCTGTTGATTTAGCTATTTT
TGGATTACATTTATCAGGGGTTTCTTCTTTATTAGGTGCAATTAATTTTATTACAACTATTTATAATATG
CGAGCTCCTGGTTTAAGTTACCATAAAATACCTTTATTTGTTTGGTCAGTTTTAATTACTGCGGTATTAT
TATTATTAACTTTACCAGTATTAGCTGGAGCTTTAACAATGTTATTAACTGATAGAAACTTTAATACATC
TTTTTATGACCCAGCAGGTGGAGGAGATCCTGTATTATATCAACATTTATTTTGGTTTTTTGGACATCCA
GAAGTATATATTTTAATTTTACCAGCT

Scorpiurus muricatus L.

>KX401397.1 Scorpiurus muricatus isolate NARC59 ATP synthase beta subunit
(atpB) gene, partial cds; chloroplast
AATATCTTCCGTTTCGTCCAAGCAGGATCCGAAGTATCCGCTTTATTAGGTCGAATGCCTTCCGCTGTGG
GTTATCAACCTACCCTTAGTACCGAAATGGGTTCTTTACAAGAAAGAATTACTTCTACCAAAGAGGGGTC
CATAACTTCTATTCAAGCAGTTTATGTACCTGCAGACGATTTGACCGATCCTGCCCCCGCCACGACATTT
GCACATTTAGATGCTACTACTGTACTATCAAGAGGATTAGCTGCCAAAGGTATCTATCCAGCAGTAGATC
CTTTAGATTCAACGTCAACTATGCTCCAACCGCGAATCGTTGGTGAAGAACATTATGAAACTGCGCAAAG
AGTTAAACAAACTTTACAACGTTACAAAGAACTTCAGGATATTATAGCTATCCTTGGGTCGG

Coronilla minima L.

>KY697444.1 Coronilla minima trnL gene, intron; chloroplast

ACTTGAACCCTCACGATTTTAAAAGTCGACGGATTTTCCTCTTACTCAAAATTTCATTAGTGTCGTATTG
ACATGTAGAATGGGACTCTATCTTTATTCTCGTTTGATTAGTTCTTTTCAAAAGATCTATCAGAACTATG
ATGGATTGAATGATTTGATCAATGAATATTCTTTTTTTCTTCAACTTTGAAATTGATTTTCTTAACATCC
ATCATTTGAGATGGAAATATTCATAAATCGAATAAATATTAGAGTCTTCGTTAATCAATTGAAATACTAT
TTTAATACATATATGTATTGAAACATATATATATAGATATGTTTTTTCTCCTCGATCCTTTCTAGAATTC
GAATTTTGATAGATTTTGATAAAATAGATTTCTACCTAGAAAAGAAATGTGTTGTCAACTCCATTTGTTA
GAACAGCTTCCATTGAGTCTCTGCACCTATCCTTTTTTTGTCGTCGATTTCTGTTCTGAACTTTCCTTCC
CTTGTTTTGTTTTTGTAAAGCAGGATTTGGCTCAGGATTGCCCATTGTAAATTCCAGGGTTTCTCTGAAT
TTGAAAGTTTTCACTTGTTAAGTTTCCATACCAAGGCTCAATCTAATTAAGTCCGTAG

Medicago minima

>DQ662631.1 Medicago minima CNGC5-like protein gene, partial cds
CCAAAGCACTCTATCTCTCTTACGTGTGACTAAAAAGGACTTGACTTTTTTCCGATAAAGAACCAAATAT
TTACAGTAGAAAATGTAATGTTGTTGATCAGTTCCACTTTGATGTTGTTGTGCAGTATATCACATTAAGT
TATCATTTAGTCCTTCTGCATGAGTATAAAAAATAGTGTTTGAGATTTGTTGGACTTGATCTCTCTCTTA
GATTAGTTACCTGGTCCATGAACTATTTCACCAACTCATAAAATTTTCTTTTCAAATTCTTTTAGGTATT
TAAACATGCAGNGCCTCTATGTGACTTTTTGGACTTATCTCTTAGATTGATTTCATTGATCCTTATTTCA
CTGATTGATTTTCAAATTTTTAAAGTTCGAACTTGATCCCTCTGGTAGATTAACTTAATCAAATTTCTTT
TTAAGCATCTGAATTTGTTAATTCATTTACTTATTTTCATGGATTTGTAGGTTCCACTATTTGAGAGTAT
GGATGAGAGATTGCTTGATGCCATATGTGAGAGACTGAAACCATGTTTATTCACAGAGAATACTTATATT
GTTCGGGAAGGAGATCCAGTTGATGAGATGCTTTTCATCATACGTGGGCGTCTTGAGAGTGTTACCACAG
ATGGTGGGAGGAGTGGTTTTTTCAACCGCACATATCTAAAAGAGGCTGACTTCTGTGGGGAGGAGCTTTT
AACATGGGCCCTGGACCCCAGATCTGGTTCTAATCTTCCAACCTCTACTCGAACTGTGAAGGCGTTAACA
GAGGTTGAGACTTTTGCCTTGACCGCCGATGAGCTGAAATTTGTTGCCAGTCAGTTTAGACGTCTTCACA
G



Quercus ilex L.

>EU628561.1 Quercus ilex internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA
gene, and internal transcribed spacer 2, complete sequence
TCGAAACCTGCACAGCAGAACGACCCGCGAATTGGTGACAACCGACGGGGGGLGGGGGGLCGLCTCGETCGLC
CCTTCGCGCCTCAAGGGGGCGGGGACCTCGCGTCTCTTTGCCCGCAAACCGAACCCCGGTGCGGAALCGLG
CCAAGGAAATTGAACCAAGAGAGCCACGCTAGAGGCCCCGGACACGGTGTGCCCCTGGCGTCGGLCGTCTT
ACGAATTATTTAAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTAGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAAT
GCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGCGAATCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCC
ATTCGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGTGTCACGCATCGTTGCCCCCCCAAACTCCGGTTCGGGLCGGGGL
GGAAGTTGGCCTCCCGTGCGTGCTTGCGCGCGCGGTTAGCCCAAAAGCGAGTCCTCGGCGACGAGCGCCA
CGACAATCGGTGGTTTTTTCGACCCTCGTTCCCCGTCGTGCGCGCCCCGTCGCCCGTACGCGCTCTTGCG
ACCCTTACGCGTCGCCTCGGCGGCGCTCCCAAC

Salvia officinalis L.

>EU399687.1 Salvia officinalis ugibuitin-protein ligase-like protein mRNA,
partial cds
TTATCTCGCTGTACCTCTTTGTATTCTTTAAAGAATACAAAGAGGTACAGCGAGAGAAAACAGCAGATCC
TGATATCCAACTCGTTTGTGATGATTCAAACATATTTAAATGGACTGCTCTTATAAAGGGGCCATCGGAA
ACTCCTTATGAGGGTGGAGTTTTCCAGCTTGCTTTCTCTGTTCCTGAGCAGTATCCTTTGCAGCCTCCTC
AAGTTCGGTTCTTAACCAAAATATTCCATCCAAATGTGCATTTCAAGACAGGTGAGATTTGCCTTGATAT
ATTGAAGAATGCTTGGAGTCCAGCATGGACGTTGCAATCAGTTTGT

Salvia verbenaca (L.)

>KJ747298.1 Salvia verbenaca isolate 141 ribosomal protein L32 gene,
partial cds; and rpl32-trnl intergenic spacer, partial sequence; plastid
AAGGCTATTGGGCGGCGTTAAAAGCATTTTCTTTAGGGAAATCTCTTTCTACCGGGACTTCAAAAAGTTT
TTTTGTGCGACAAACAAATAAAATCAAAAAATAAGTTATTAAGAAATAAAGCGGAAACCCTAGAACCGAC
CTGATTCAAAAATGGAACCCTTCCGTTTCAAAAAAAAATTCCCCAATTCCATTTCCTGGTGAATTAATCA
ATAGGAAATGGAATTCTTCTGTTTACTTTGACCAAATTTAAACAAAGTTTTATCAATGAACAAAAAAATA
CTAGATTTATATTTTAGTATGTTTTGTTTCCAGGATGGGAGTCTTCTTTTTCCCATCAATCTATTTGTAA
TATAATATTTTCTTTTTTGTACAACTTGCTTACTTTTGGATTTTATATATATTCTTATATAGAGCCCCTA
TAGCTCTCACCATCAATTCACGCAAAAACACTTAATGAAAATATTCTGGATAAATATGTGTGAATTTGGA
AAAATCTAAAATATTTTTTTGTTTATTGATAAAACTTATTTTTGGGTTGTACTTTTTAAAATGAAAATCA
AATAAATAAAAAACGGTAAATTAAAAATGGGGGTCTTAATTCCTAGTAAGACTTGCTGGTTTTACAAGAG
TTCCAGTGGAAAAGAGTCTAAAATCCACAACAAAACGAAAAACCTAAACTAAAATAATGAACCTTCAAGT
ACATATTTGAACAAATTTTTATTCATCGATTTGAATCTTTTCTAGAAAATATTGCAACCAATAGAATTCT
TAAATCTAGACGATTTCTTATTCATAGGC

Marrubium vulgare L.

>U78695.1 Marrubium vulgare NADH dehydrogenase (ndhF) gene, chloroplast
gene encoding chloroplast protein, partial cds

GTGGATTTTACCTTTCGTTCCACTTCTAGTTCCTATATTAATAGGAGTGGGACTTGTTCTTTTTCCTACA
GCAACAAAAAATCTTCATCGTCTGTGGGCTTTTCCAAGTATTTTATTGTTAAGTATAGTCATGATTTTTT
CCACGAATATGTCTATTCAGCAAATAAATAGTAGTTATATCTATCAATATGTATGGTCTTGGACCCTCGA
TAATGATTTTTCTTTAGAATTTGGCTGCTTGATTGATCCGCTTACTTCTATTATGTTGATGCTAATCACT
ACTGTTGGAATTATGGTTCTTATTTATAGTGATAATTATATGGCTCACGATCAAGGATACTTGAGATTTT
TTGCTTATATGAGTTTTTTCAGTACTTCCATGTTGGGATTAGTTACTAGTTCCAATTTGATACAAATTTA
TATTTTTTGGGAATTGGTTGGAATGTGTTCCTATCTATTAATAGGGTTTTGGTTCACACGACCTCTTGCG
GCAAATGCTTGTCAAAAAGCGTTTGTAACCAATCGTGTAGGGGATTTTGGTTTATTATTAGGAATTTTAG
GTTTTTATTGGATAACAGGTAGTTTTGAATTTCGAGATTTATTCGAAATACTCAATAACTTGATTTATAA
TAATGAAGTCAACTTTCCATTTGTTATTTTGTGCGCTGCTCTATTATTTGCTGGCGCAGTTGCTAAATCT
GCACAATTTCCCCTTCATGTGTGGTTACCTGATGCTATGGAAGGACCCACTCCTATTTCGGCTCTTATAC
ATGCTGCTACTATGGTAGCGGCGGGGATTTTTCTTGTAGCTCGCCTTTTTCCTCTTTTCCTAGTTATACC
TTATATAATGAATTTAATTGCCTTGATGGGCATAATTACACTATTATTAGGAGCTACTTTAGCTCTTGCT
CAAAAAGACATTAAGAGGAGTTTAGCTTATTCAACAATNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNTTCGCTCTAG
GAATGGGGTCTTATCGAAGTGCTTTATTTCATTTGATTACTCATGCTTATTCCAAAGCATTATTATTTTT



GGGGTCCGGATCCGTTATTCATTCAATGGAAACTCTTGTTGGTTATTCTCCGGATAAAAGTCAGAATATG
GTTCTTATGGGTGGTTTAACAAAACATGTACCGATTACCAAAACCTCTTTTTTATTAGGTACACTTTCTC
TTTGTGGTATTCCGCCGCTTGCTTGTTTTTGGTCAAAAGATGAAATTCTTAATGATAGTTGGTTGTATTC
GCCGATTTTCGCAATAATAGCTTGGGCCACGGCAGGGNNNNCAGCATTTTATATGTTTCGCATTTATTTA
CTTACTTTTGAGGGGCATTTAAACATTCATTTCAAAACTTATAGTGGCAAGGAAAATACCTCTTTCTATT
CCATATCCATATGGGGTAAAGGGTACTCAAAAAGAATTAACCAAAATTTTGATTTATTAAGAAATGAAAG
TTCTCCTTTTTGTTGGAAAAAGACATGTCGAAGTGATGAGAATGCAAGAAAAAAGGGGGAGGGGCGCCCT
TTTATTAATATTCGACATTTTGATAATCAAAAGTCCTTTTTCTATCCTTATGAATCCCCGAATACGATGT
TATTTGCTTTACTTCTATTAGTCCTATTTACTTTATTTGTTGGATCTATAGGAATTCCTTTTAATCAAAA
AGGAGCAGATTTGGATCTATTATCCAAATGGTTAGCTCCGTTTATTAACCTTTTACATCAAAAGTCAAAG
GATTCGTCAAGTTGGTATGAATTTTTTCAAGATGCCCTTTTTTCAGTTAGTATAGCTTATTGTGGAATAT
TTCTAGCGTCTTTTTTATATAACCCTATTTATTCATCTTTCAAAAATTTTCACTTACTAAATTCATTTGT
CAAGTTAGGTCCGAAAAGAAAACATTTGGATAAAATTATAAACGCCCTATATGATTGGTCATATAATCGT
GCTTATATAGATTCTTTTTATACAATATCCTTTGCCAGGGGGGTAAGGGAATTGGCCCAATTAACACATT
TTTTTGATAGACGAGTAATTGATGGAATTACGAATGGAGTTGGTGTCATGAGTTTCTTNNNN

Teucrium fruticans L.

>JN575392.1 Teucrium fruticans isolate frut 18S ribosomal RNA gene, partial
sequence; internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA gene, and
internal transcribed spacer 2, complete sequence; and 285 ribosomal RNA
gene, partial sequence
TCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGAAACCTGCAAAGCAGACCGCGAAC
ACGTGTTTAACAAAATCGGGATGGCGGTGTGGGGGCGTGCCCCGGCCCGCTGCCCCAACCCCCGCACGGEG
ACGTGCGTCCGCGCCGTGCCGTGCGGGACTAACAAACTCGGGCGCGGCATGCGCCAAGGAAAACTCATAG
GAGCATTCCCCATCCCCACGCCCGTTCGCGGAGCGCTGGTGGTGGATCGGATGCCCGTCGTATACCAAAA
CGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTG
AATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGCCGAGGGCA
CGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCCCCTCCTCCCTCGGGAGTGTGGGGGGGCGGAGAATGG
CCCCCCGTGSGGTTCCCCCGCGCGGCCGGCCCAAATGCGCTCCCCGGGCGACGCACGTCGCGACCAGTGG
TGGTTGAACTTTCAACTCGCGTGCTGTTGCGGCCAGAGGCGTCGTCCGACGGGAACACAAAACAAGACCC
AACGGCGCAATGCGCCTACGACCGCGACCCCAGGTCAGGCGGGACTACCCGCTGAG

Satureja graeca L. (Testudo graeca)

>EU263123.1 Testudo graeca graeca haplotype XXII cytochrome b gene, partial
cds; mitochondrial
TATTCAACTACAAAAATATTAATGACTATAAATCTACGAAAAACTCACCCAATAATAAAAATCATTAACA
ACTCATTCATTGATCTACCAAGCCCCTCCAACATCTCCGCTTGATGAAACTTCGGATCACTACTAGGCAT
CTGCCTAATCCTACAAATTATTACCGGAATCTTCCTAGCAATACATTACTCACCAAACATCTCGCTAGCA
TTTTCATCAGTAGCCCATATCACCCGAGATGTACAATATGGATGACTTATCCGAAACATACACGCCAATG
GAGCCTCCATCTTCTTTATATGTATCTACCTTCATATCGGCCGAGGACTTTACTATGGCTCATACCTGTA
CAAAGAAACATGAAACACAGGAGTTGTCCTACTACTCCTAATTATAGCCACCGCATTCATAGGTTACGTC
CTACCC

Rosmarinus officinalis L.

>HM749050.1 Rosmarinus officinalis microsatellite ccmpa sequence; and Ycf3
(ycf3) gene, exon 2 and partial cds; plastid
GGATCGACCTCTATTACATAAGTGGATTCCGGGTTTTTATCTCACATCACGAGAATAAGTATATCTACCA
TCATGACATAAGTACGCAGTTATTATTGTATTGGCCCCCAATCTCGCCAATTGATCTTTACGGTGCTTCC
CCCACCAATTAGATTCTTTTTTTTTATCCATAGAAAAAAGTAGCTAGGTATATCTATTTATTTTCTTCAT
ATTTCAACTTTTATGAATATAAAGTTTCTTTCTTTGCTACAGCTGATAAAAATCGTTGTTTTAGACGATG
CATATGTAGAAAGCCTTTTTTGTTTTTTACTTCTATAGTGAAGATAGTCGCACGTAATGACAGATCACGG
CCATATTATTAAAAGCTTGTGGTAAGAATGGATTTCGTTCTAGTGCTCGAAAATAATATTCCAAAGCTTT
CGTGTGTTCTCCATTACTTGTATGGATAAGACCTATATTATAGAGTATATAACTTCGATCATAGG



Urginea maritima (L.) (Charybdis maritima)

>JQ933517.1 Charybdis maritima voucher DNA Bank RBG Kew ribulose-1,5-
bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit (rbclL) gene, partial cds;
plastid
AAAGATTACAGATTGACTTATTATACTCCTGATTACGAAACCAAAGATACTGATATTTTGGCAGCATTCC
GAGTAACCCCTCAACCTGGAGTTCCCGCTGAAGAAGCAGGGGCTGCGGTGGCTGCCGAATCTTCTACTGG
TACATGGACAACTGTGTGGACCGATGGACTTACCAGTCTTGATCGTTACAAAGGACGATGCTACCACATT
GAGGCCGTTGTTGGGGAAGAAAATCAATTTATTGCTTATGTAGCTTATCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAG
GTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGTGGGTAATGTATTTGGTTTCAAAGCCCTACGAGCTCTACG
CCTGGAGGATCTGCGAATTCCCCCTTCTTATTCCAAAACTTTCCAAGGCCCGCCCCATGGCATCCAAGTT
GAAAGAGATAAATTGAACAAGTATGGTCGTCCCCTATTGGGATGTACTATTAAACCAAAATTGGGATTAT
CCGCAAAAAACTACGGCAGGGCGGTTTATGAGTGTCTACGGGGTGGGCTTGATTTTACCAAGGATGATGA
AAACGTGAACTCACAACCTTTTATGCGTTGGAGAGACCGTTTCTTATTTTGTGCTGAAGCAATTTATAAA
GCACAAGCCGAAACAGGTGAAATCAAAGGACATTACTTGAATGCTAC

Asphodelus microcarpus (Lupinus microcarpus)

>AY618504.1 Lupinus microcarpus var. microcarpus tRNA-Leu (trnlL) gene,
intron; chloroplast
AATTGGATTGAGCCTTGGTATGGAAACTTACCAAGTGATAACTTTCAAATTCAGAGAAACCCTGGAATTG
ACAATGGGCAATCCTGAGCCAAATCCCGTTTTTTCGCAAAAACAAAGAAAAGTTCAGAAAGCGAAAATAA
AAAGGATAGGTGCAGAGACTCAATGGAAGCTGTTCTAACAAACGGAGTTGCCGACATTTACTTTCGTATT
GGGTTAGGAAAGGAATCCTTTCATCGAAATTTTGTAAAGGATCAAGAATAAACGTATATACATATATACG
TATATTTACTGAAATATTATTTCAATTGATTAATAAAGACTGAAAATCTCTGTTTATTGAAAGAGTAATT
GAATATTGATTGATCAAATCATTCATTCCATGATAATCTGATAGATCTTTTTAAGAGCTGATTAATCAGA
CCGGAATAAAGATAGAGTCCCATTCTACATGTCAATACCGACAACAATGAAATTTAGAGTAAGAGG

Chamaerops humilis L.

>GF112084.1 cons56 Chamaerops humilis L. var. humilis microsatellite
markers Chamaerops humilis var. humilis STS genomic, sequence tagged site
AAATTGTCTGTTTTTCATATGAATATCTATCCCTCTCATCATTATAGGTGATAAGGGGTCTAATAGGAGT
ATTTTAGGTTCTTTCCTTCGTTTTTCGTATTTTTNAGCACAAATTTCCTTTAGGAGAGGGGGAAATTTAT
GTGCCTTAGCTTGTGAAAGATCAAGGAGTGCAATCCCCATATCCTAGTATTTAAGGTTGTGCAGNTGGGG
AGGGGNATGGGGTGAGGNAGAGAGAGGAGTTNAGGAAGCCTCGTAATAAGGCCCTGTCCCCCATCCTAAC
TTGCTAAGGAGGGCACAAATGCGTAGGAATAAGATCAGT

Pinus halepensis

>EU647209.1 Pinus halepensis isolate 59ukPHmugla 5.8S ribosomal RNA gene
and internal transcribed spacer 2, partial sequence
GATACTTAGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAATCATCGAGTTTTTGAACGCAATTTGCGCCCGAGGCCTC
GGTCGAGGGCACGTCTGTCTGGGCGTCGCATCACATTCAWACGCGCTCCCTGCAATATGCTAGGGAGCAG
CGGAGCTGGTCGTCCGTGCCCCATGCGGTGCGGTCGGCTGAAATGCCTCAGGCGATGTCTCGTGGCGTGC
ATCGGCGAGCGGTGACCTTGTCCCCTTGGATGGGCAGTCGGCGTTAGCTGATGCGGGCTTTGTGTGGCAT
CGCTCGAACTTGCTTTGCTCTCTCTTGTCCTCCCATCGGGTAGGGCGGATTTAGCTCCAACTT

Plantago psyllium L. (Conostylis psyllium)

>EU499242.1 Conostylis psyllium isolate 31083 maturase K (matK) gene,
partial cds; chloroplast
CGTTTAAATTATCTGTCAGATATACTAATACCTCATCCCATCCATAAGGAAGTCTTGGTTCAAATACTTC
AATTCCGGATCCTGGATGTTCCCTCTTTGCATTTATTGCGGTTCTTTCTTCACGAATATTATAATTGGAA
TAGTCTTACCACTCCGAGGAAATCCGTTTACATATTTTTAAAAGAAAATAAAAGACTATTTTGGTTCCTA
TATAATTCTTATGTATATGAATGCGAATTTCTATTAGTGTTTCTTCGTAAACAATCTTCTTATTTACGAT
TAATATCCTTTGGATGCTTTCTTGAGCGAATATATTTCTATGGAAAGATAGAATATCTTGTGGTGTGTCG
AAATACTTTTCAAAAGACTCCATGGGTCTTTAAAGATCCTTTTATGCATTATGTTCGATATCAAGGAAAA
GCGGTTCTAGGTTCAAAGGGGACTCTTTTTTTGATGAAGAAATGGAAATCCTACCTTGTCAATTTCTGGC



AAGATTATTTTCACTTTTGGTCTCAACCGTGCAAGATTCATATAAATCAATTATCCAACTATTCCTTGTA
TTATCTTGGTTATCTTTCAGGTGTACTAATAAATCCTTTGAGAGTAAGGAATCAAATGCTCGAGAATTCC
TATCTAATAGATATTCTTACTAAGAAATTCGATACGATAGTCCCAGTTATTCCTCTTATTAGTTCATTGT
CTAAAGCTAAATTTTGTACTGTATCTGGTCATCCTATTAGTAAGCCGATTTGGACCGATTTATCAGATTG
TGATATTATAAATCGGTTTGGTCGGATATGTAGAAATGTTTTTCATTATTACAGCGGATCCTCAA

Ampelodesma mauritanicum (Thesium mauritanicum)

>KP318967.1 Thesium mauritanicum isolate D. L. Nickrent 5193 18S ribosomal
RNA gene, partial sequence; internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal
RNA gene, and internal transcribed spacer 2, complete sequence; and 26S
ribosomal RNA gene, partial sequence
ATTGTCGAAACCTGCTAAGCAGGATGACCCGTGAACAAGTTGAACCACATCAGGGGGAGGGTGAGAGCGT
TTGCCCATTCTCCTCCTGTGCCCCCCCCCCTCGCGCGTGTTGAGCTTTCTATAAGGAAGCACTCATGCTC
GTGTGGGGCCTTAACGATGAATCGGGCGCAGGTTGCGCCAAGGATACATGAAGAGCATGCTTGATCTTGC
GCTCCATCAGTGGTTGTGCAAGCCAAGTGTCTTTTATCTACATATTAAAATGACTCTCGGCAATGGATAT
CTAGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAAT
CATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCTGAGGCCTTCTGGCCAAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACTG
ATTCTATTGCCCCAAAGCCCACCTCACCCTTATGGGCAAGGCATGGTTGGGAGCAGATGTTGGTTTCCCG
TGCGCAATGCGTGGTTGACCGAAATGTAGAGTCCTCGGCGATGCGCTACATGACGAACGGTGGTAACATC
GTCTCTCCTGTGTCTTCGTGCGAACTCTCCCTGACCCAATGACTTCTTTTGCCTTGAGTTGAAGGAGTTC
ACTATGCGACCCCAGGT

Stipa tenacissima L. (Macrochloa tenacissima)

>GU254782.1 Macrochloa tenacissima voucher Pyke 701 (BC) NADH dehydrogenase
subunit 5 (ndhF) gene, partial cds; chloroplast
CTGCAGGATTAACTGCGTTTTATATGTTTCGGATATATTTACTTACGTTTGATGGGTATTTGCGTGTTCA
TTTTCAAAATTACAGTAGCACTAAAGAGGGTTCGTTGTATTCAATATCCTTATGGGGAAAAAGGATAACC
AAAGGAGTGAATAGGAATTTCGTTTTATCAACAACGAAGAGTGGAGTTTATTTTTTTTCACAAAATATAT
CCAAAATTCATGGTAATACAAGAAATAGGATAGGATCCTTTAGTACTTCCTTTGGGGCTAAAAACACTTT
AGCCTATCCGCATGAAACGGGAAATACTATGTTATTTCCTCTTCTTATATTACTGCTTTTTACTTTGTTC
ATTGGATTCATAGGAATCTCTTTTGATAATGGAGCAAAGGATAATGGAATAGCGGAGTTAACCATATTAT
CAAAGTGGTTAACTCCCTCAATAAACTTTATCCAGGAAAGTTCTAATTCTTCTATAAATTCATATGAATT
TATTACTAATGCAATTTCTTCTGTAAGTTTAGCTATCTTCGGTTTATTCATAGCATATATCTTCTATGGA
TCCACTTATTCTTTTTTTCAGAATTTGGATTTAATAAATTCCTTTGTAAAAGGGAGTCCGAAAAAGGGCT
TTTTTGATCGAGTAAAAAAAAATATATACAGTTGGTCATATAATCGCGGTTATATAGATATTTTCTATAC
TAGGGTCTTTACCCTCGGTATAAGAGGATTAACCGAACTAGCTGAGTTTTTCGATAAGGGTGTCATTGAT
GGAATTACCAATG

Lygeum spartum L.

>KJ529311.1 Lygeum spartum voucher UZ 136.07 maturase K (matK) gene,
partial cds; chloroplast
AATTGGAATAGCCTTATTACTTCAATGAAATCGATTTTTCTTTTAAAAAAAGAAAATAAAAGACTATTTC
GATTCCTATATAACTTTTATGTATCAGAATATGAATTTTTCTTGTTGTTTCTTCGTAAACAATCTTCTTG
CTTACCATTAACATCTTCTAGAACCTTTCTGGAACGAATCCACTTTTCTAGAAAGATGGAACATTTTGGG
GTAATGTACCCAGGCTTTTTTCGGAAAACCTTATGGTTCTTTATGGATCCTCTTATACATTATGTTCGAT
ACCAAGGAAAGGCCATTCTTGCATCAAAAGGAACTCTTTTTTTGAAGAAGAAATGGAAATGTTACCTTGT
CAATTTCTGGCAATATTCTTTCTCTTTTTGGACTCAACCGCGAAGGATCCATCTAAACCAATTAGCAAAC
GCTTGCTTCGATTTTCTGGGGTACCTTTCAAGTGTACCAAAAAGTCCTTTGTTGGTACGGAATCAAATGC
TGGAGAATTCATTTCTAATAGATACTCGAATGAAAAAATTCGATACCATAGTTCCCGCTACTTCCCTCAT
TGGATCCTTATCAAAAGCTCAATTTTGTACTGGATCGGGGCATCCTGTTAGTAAACCAATTTGGACCGAT
TTATCAGATTGGGATATTCTTGATCGATTTGGCCGGATATGTAGAAATCTTTTTCATTATCATAGCGGAT
CCTCGAAAAAACAGACTTTGTATCGACTAAAGTATATACTTCGACTTTCATGCGCTAGAACTTTAGCTCG
TAAACATAAAAGCACGGTACGAACTTTTATGCAACGGTTGGGTTCGGTATTTTTAGAAGAATTTTTTACG
GAAGAAGAGCAAGTTTTTTCTTTGATGTTCACCAAAACAACCCTTTTTTCTTTCCGTGGATCTCACAGTG
AGCGTATTTGGTATTTTGATATTATACGTATCAACGACCTGGTGAAACCTCTTAATTAA



Echinaria capitata (L.)

>KJ529361.1 Echinaria capitata voucher UZ 13.07 maturase K (matK) gene,
partial cds; chloroplast
AATTGGAATAGTTTTATTACTTCAATGAAATCCATTTTTCTTTTTAAAAAAGAAAATAAAAGACTATTTC
GATTCCTATATAACTCTTATGTATCAGAATATGAATTTTTCTTGTTGTTTCTTCGTAAACAATCTTCTTG
CTTACCATTAGCATCTTCTGGAACTTTTTTGGAACGAATCCACTTTTCTAGGAAGATGGAACATTTTGGG
ATAATGTACCCTGGTTTTTTTAGGAAAACCATATGGTTTTTTATGGATCCTCTTATGCATTATGTTCGAT
ATCAAGGAAAGGCCCTTTTTGCATCAAAAGGTACTCTTTTTTTGAACAAAAAATGGAAATGGTACCTTAT
CAATTTGTGGCAATATTTTTTCTCTTTTTGGACTCAGCCACGAAGGATCCATCTAAACCAATTAGCAAAC
TCTTGCTTTGATTTTATGGGGTACCTTTCAAGTGTACCAAAAAGTCCTTTGTTAGTAAGGAATCAAATGC
TGGAGAATTCATTTCTAATAGATACTCGAATGCAAAAATTAGATACCATAGTTCCTGCTACTGCCCTCAT
AGGATACTTATCAAAAGCTCAATTTTGTACTGGATCGGGCCATCCTATTAGTAAACCCATTTGGACAGAT
TTATCAGATTGGGATATTCTTGATCGATTTGGTCGGATATGTAGAAATCTTTTTCATTATCATAGTGGAT
CTTCGAAAAAACGGACTTTGTATCGACTAAAGTATATACTTCGACTTTCCTGCGCTAGAACTTTAGCTCG
TAAACATAAAAGCACGGTACGAACTTTTATGCAACGATTAGGTTCGGCATTTTTAGAAGAATTCTTTACC
GAAGAAGAGCTAGTTTTTTCTTTGATGTTCACCAAAACAACCCTTTTTTCTTTCCGTGGATCGCACAGTG
AGCGTATTTGGTATTTTGATATTATACGTATCAACGACCTGGTGAAGCCTCTTAATTAA

Bromus rubens L.

>KP996890.1 Bromus rubens isolate Brubed external transcribed spacer,
partial sequence
GGATACGTGTCTGCCGGTAGATCCCCCGTTGTAGTTCGGCCGACTACCGGCGCCGTGTCCCGTCACTCTT
GTGGCATTGTCCCGATGGATTGAACTTGTGGCTTGCGTGCTAGTACCCGACCTAAGGGAAGTGGTGCTTC
GGATAATTGTTGCCTCACGGTGGACGCCCTTTGGGTGTGCCATCGTGACCGAATAGCGCTTGCGGCGTTG
CCTCGTACGACAGCCATATAATGTGCATGTTGATATCACGGCAACCTCGCTCTCGCTTTTGGTCTAGGAT
GCTGCTCACGATAAAGGCTCGAGGCCCTTCGGGTTGCCTCGATCCGAAACAATGTTCTCTCTCCGARAATG
GCGATTACCGTGTTCATGTCTTGCCTCTACCTCTCCACGTTTACGTGGTAGGATACGCAACCCTATGGAT
ACGGCCCTCATGGAGGAGGAGACATGCTTTCTCTAAAGTGGGGACAACCGTGCTCATGTCTTGCCTCTAC
CTAGCCACAATAAGTGGTAGGATACGCAACCTATGGGGCGATCCACATGTAGGACAAGGCATGCTCTGTC
TGAAATGGCGATTACCGTGTTCATGTCTTGCCTCGATCTCTCCACAGTTAATTTCTGTGGTAGGATAAGC
AACCCTATGGATACGGCCCTCATGGATGATGAGACATTCACAATGCTCTCTCCGAAATGGCGATAACCGG
GTACATGTCTTGCCTCTATCTCTCCACAATTACGTGGTAGGATATGCAACCCTATGATCCGGCCCTCATG
GAGGATGAGACATGCCCGCTCAAAAGCGACAACTGGCTCGGCTGTTGCGTTTGTCTTTCCACGCAAGTGG
GATTGCAGAGTAACTACCGACGCTGGACGTCACCGA

Poa bulbosa L.

>GQ324297.2 Poa bulbosa voucher UZ:Catalan 13-2000 external transcribed
spacer, partial sequence
TGGTTTTGGACCCGTGTCTGCCGGTAGATCCCCCGTCTTTGTGCGGCTGACTACCGGCGCCGTGTCCCGT
TGGTTTTGTCGCTTATGTTACTGTTGCCTTTCAAGTGCTTGCGTGCTGGTACCCGAACTACGGGTAGTGG
TGCTCAACACACGTTGCCTCGCGGTGGACACCTTCGGGTGTGCCACTGTGGCCAAATGGCGCTTGCGGTG
TTGCCTCGTGGTGCTGGCACGTTAACTCTGTCAGTGCTATCAAGGAAACCTCGCTCCCGCTGTTGGTCTC
GGATGTTGCCTACGCTAAAGTCTCTTGGCCCGTTTGGTTGCCTTGACCCGACCCTAAAAAGCTCTCTGAA
TTTTGAGAACAACCGGAACAGGTGTTGCCTCTACCTCTCCACAGTTAGTGGTAGGATTATGCAACATTCT
GCGCCGATCCTCAATCTAGTAGGATGAGCTTAGCCCGCTCAATCGCGACAACCGGLCLCCGGLCCGETTGLCCTC
CTCCTTTACACGCAAGTGGATGGGTGGACAACTTCCGACGCCGGACGTCAAAGAGGAC

Avena alba (polymorpha alba)

>KU758836.1 Marchantia polymorpha alba mRNA, complete cds

ATGGATCGGTATCAAAGGGTAGAGAAACCCCGGCCAGAGACTCCGATAAGCGAAAATGAGATCCGCATCA
CCACTCAGGGAAAGATGCGTAACTACATCACATATGCGACGACACTTCTTCAGGACAAGGGTGCTTCAGA
GATCGTCTTGAAGGCTATGGGTCGTGCTATTAACAAGACAGTCACTATTGCTGAGATTATAAAGAGGAGG
ATTGCGGGCCTTCACCAGAACACGTCCATTGGTTCCACTGACATCACGGACCTTTGGCAACCACTTGAAG



AGGGCCTGCTTCCGTTGGAAACTACACGACACGTTTCTATGATAACAATAACTTTGTCAACGAAGGAGCT
TGACAAGACTTCTACAGGATATCAGCCACCACTTCCCGCGGATCAAGTGAAGCCGTTGGCAGAATTCGAC
TTCGAAGGAGGTAACGGCACTCCGACAGGAGAATATAATGGCGTTGATGCTGGATGGAGTCGTGGTCGAG
GTCGCAGTCGCGGCCGAGGTAGGGGGCGTGCATTCCGGGGTCGCGGCAGAGGCTTTGGTGGGTCAGACCT
ACAGCAAGAGGCAGGAGGCTATGATGACATAGGTGCTGGTGGTGCCGATGTAGCTCCGCGTGGTCGAGGT
GACACAACTGAAGGTACTGCTGCAATGAAAACCCTTGGAGGGCGTGGGCGGGGTAGAGGAAGGGGACGAG
GGAGAGGCCGAGGATTCCGCACAGACGGTCCAATGCAGGGGGCAGGAGGAGCTGGAGCAATGTAA

Dactylis glomerata L.

>KJ529470.1 Dactylis glomerata voucher UZ 27.07 NADH dehydrogenase subunit
F (ndhF) gene, partial cds; chloroplast
CGCGTTCATTTTCAAAATTACAGTACCACTAAAGAGGGTTCCTTGTATTCCATATCCTTATGGGGAAAAA
AGATACCCAAAGGAGTTAATAGGGATTTCGTTTTATCAACAACAAAAACAAAGAGTGGAGTTTCTTTTTT
TTCACAAAATATACCAAAAATTCCAGGTAATGCAAGAAATAGGATAGGATGCTTTAGTACGTCCTTTGGG
GCTAAAAACACTTTTGCCTATCCGCATGAACCGGGAAATACTATGTTATTTCCTCTTCTTATATTACTGC
TTTTTACTTTATTCATTGGATTTATAGGAATTTCTTTTGATAATGGAGCAATGGATAATGGAATAGCGGA
GTTAACCCTATTAGCAAAGTGGTTAACTCCCTCAATAAACTTGACTCAGGAAAGTTCTAATTCTTCTATA
AATTCATATGAATTTATTACTAATGCTATTTCTTCTGTAAGTTTAGCTATTTTCGGTTTACTTATAGCAT
ATATCTTATATGGATCCGCTTATTCTTTTTTTCAGAATTTGGATTTAATAAATTCCTTTTACAAGGAAAG
TCCGAAAAAATACTTTTTCGATCAAGTAAAAAAAAAGATATACAGTTGGTCATATAATCGCGGTTATATA
GATATTTTCTATACTAGGGTCTTTACT

Brachypodium distachyum (L.) (Brachypodium distachyon)

>HX867466.1 HX867466 full-length enriched Brachypodium distachyon cDNA
library Brachypodium distachyon cDNA clone PLO16C01-A-104 P12, mRNA
sequence
TCACCCTCGGCCAGGTGTTCCAGAGGATCGATGTGGTGAGCTCGGACTTCGACAACATCGTGGAGCTGGA
GCTCGGCGCGCCGTGGCCGCTGCCGCCCGTCGAGCTCACGGCCACCCTGGCGCACAAGTTCGAGCTCACC
GGGACAGCGAGCATCAAGATCGATTTCGACAAGACGACGGTGAAGACGACCGGGAACCTGTCGCAGCTGC
CCCCGCTGGAGGTGCCCCGCATCCCCGACGGGCTCCGGCCGCCGGCGTCCAACACCGGGAGCGGCGAGTT
CGAGGTGACCTACCTCGACGACGACACCCGCGTCACGCGGGGGGACAGGGGGGAGCTCAGGGTGTTCGTC
ATCTCATGATCTATCAATTCAAGCCGATTATGCACCGCTGCTCTATCTGTGTGTGTTGTCCGCAATCTCT
CCTCTCCGGCCGTGCTCCGGTCATTTTTGCCCGTAATTAACAGGATATATCGTTCAATCTCTGTCATTTT
ACAGTGCTCAGGATGATTTTTGTTGTAGGAATTGTTATAGCTGTAATTCTCACATCAGGAAACTTCTCAT
GATCGAGCTG

Schismus barbatus (L.)

>GQ471663.1 Schismus barbatus NADH dehydrogenase subunit F (ndhF) gene,
partial cds; chloroplast
GATCACTCATGCTTATTCGAAAGCTTTATTGTTCTTGGGATCCGGATCCATTATTCATTCAATGGAACCT
CTTGTTGGATATTCACCAGATAAAAGTCAGAATATGGTTCTTATGGGTGGTTTAAGAAAATATGTTCCAA
TTACAAGAATTACTTTTTTATGGGGTACGCTTTCTCTTTGTGGTATTCCACCTCTTGCTTGCTTCTGGTC
CAAAGATGAAATCCTTAGTAATAGTTGGTTGTATTCACCCATTTTTGGAATAATAGCCTCTTTTACTGCA
GGATTAACCGCATTTTATATGTTTCGGATATATTTACTTACTTTTGATGGGGATTTGCGTGTCCATTTTA
AAAATTATAGTAGTACTAAAGAGGGTTCGTTGTATTCAATATCCTTATGGGGAAAAAGTTTATCCAAAGG
AATCAATAGGGATTTTGTTTTATCAACAACGAAAAGTGGAGTTTCTTTTTTTTCACAAAATATATCAAAA
ATTTCTGTTAATACAAGAAATAGAATACGATTCTTTAGTAGTCCCTTGGGAGTTAAAAACACTTTTGTCT
ATCCTCATGAAACAGGAAATACTATGCTATTTCCTCTTCTTATATTACTCCTTTTTACTTTGTTCATTGG
ATTTATAGGAATCCATTTTGATAATGGAGTAATGGATAATGAAATATCGGAGTTAACCATATTATCAAAG
TGGCTAACTCCTTCAATAAACTCTTTCCAGGAAAGTTATCCCATAAATTCATATGAATTTATCACTAATG
CAATTTATTCTGTAAGTTTAGCTTTTTTTGGTCTATTCATAGCATATATCTTCTATGGATCCGCTTATTC
TTTTTTTCAGAATTTGAATTTTAAAAATTTCCTTATAAAAGGAAATCCCCAAAAGACCC



Bromus madritensis L.

>KP996997.1 Bromus madritensis isolate Bmadri3 external transcribed spacer,
partial sequence
GCATGAGTAGCATTGGATACATGTCTGCCGGTAGATCCCCCGTTGTACTTCGGCCGACTACCGGCGCTGT
GTCCCGTCACTCTTGTGGCATTGTCCCGATGGATTGAACTTGTGGCTTGCGTGCTAGTACCCGACCTACG
GGAAGTGGTGCTTCGAATAATTGTTGCCTCACGGTGGACGCCCTTTGGGTGTGCCATTGTGACCGAATAG
CGCTTGCGGCGTTGCCTCGTACAACAGCCATATAATGTGCATGTTGATATCACGGCAACCTCGCTCTCGC
TTTTGGTCTAGGATGCTGCTCACGATAAAGGCTCGAGGCCCTTCGGGTTGCCTTGATCCGAAACAATGTT
CTCTCTCGGAAATGGCGATAACCGGGTACATGTCTTGCCTCTACCTCTCCACAGTTATGTGGTAGGATAT
GCAACCCTATGATCCGGCCCTCATGGATGATGAGACATTCCCAATGCTCTCTCCGAAATGGCGATAGCCG
GGTACATGTCTTGCCTCTACCTCTCCACAGTTACGTGGTAGGATATGCAACCCTATGATCCGGCCGTCAT
GGAGGATGAGACATGCCCGCTCAAAAGCGACAACTGGCTCGGCTGTTGCGTTTGTCTTTCCACGCAAGTG
GAATTGCAGGGTAACTACCGACGCTGGACGTCACCGAGG

Aegilops triuncialis L.

>EU096535.1 Aegilops triuncialis avenin-like protein gene, complete cds
ATGAAGGTCTTCATCCTGGCTCTCCTTGCCCTCGCAGCAACCACCGCCATTGCCCAGTTGGAAACCACAT
GTAGCCAGGGCTATGGGCAATCTCAACAACAACAACAACCTGGTCAACGACAGTTGCTGGAGCAGATGAC
GCCGTGTCTGGCATTCCTGCAACAAAACTGTAGACCACTGAGAATGCCATTCCTCCAGACGCAAGTCGAG
CAACTTAGCAGGTGCCAGATCGTACAATACCAATGCTGCCAGCAGTTGGCGCAGATCCCAGAGGGAACCC
GGTGCCATGCCAGCCACTTCGTGGTTGAGGCTATCATACAACAACAATCCCAACAACAATTGCAGGAGCG
GCAACAGCAAGCTCAACATAAGAGCATGAGGATGTTGCTTGAGAACCTATTATTGATGTGCGACATCTAC
GTCCCGGAACAATGCCAGCAGCAACAACAACTGGGGCAACAACAACAACAACAGTTGCAGGAGCAGTTGA
CACCGTGCGCGACATTCCTGCAACAGCAGTGTAGCCCAGTGACAGTGCCATTCCCCCAGATACCGGTGGA
TCAGCCTACCAGCTGCCAAAATGTGCAGCACCAATGTTGCCGACAGCTATCACAGAACCCAGAGCAATTC
CGTTGCCAAGCCATCCACGACGTGGCGGAGGCTATCAGGCAACAACAACCCCAACAACAATGGCAGGGTA
TGTACCAGCCCCAGCAGCCAGCACAACTTGAGAGCATTAGGATGTCGCTTCAGGACCTGCGGTCGATGTG
TAGCATCTACATCCCAGTACAATGCCCCGCCCCCACCGGCTACAACAGTCCATCGGTGGCTACCTACACT
GGTGGTGCGTGCTAG

Anagalis arvensis L. (Anagallis arvensis var.)

>AF547739.1 Anagallis arvensis var. arvensis internal transcribed spacer 1,
5.83 ribosomal RNA gene, and internal transcribed spacer 2, complete
sequence
TCGAAACCTGCCTAGCAGAACGACCCGCGAACTTGTTTCTCATGTGGGGATGCGCCGTCAGGGTCCCCGA
TCCTGCGGTGCCATCCTCCGTCGGGGGCGGGAGCTCTGCTCACGTCCCCGGCCAACTAACGAACCCLCGGL
GCAAACCGCGCCAAGGAATATCTAACAAAGTGATCGAGCCGTCGCTCCCGTTCTCGGGCTGCGATCGGCG
AGAGAATCTTGCATATAACAAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTAGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGT
AGCAAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGC
CCGAAGCCATTAGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCTCACAACGCGTCGCCCCCCACCCTTTCGTGG
AGGGGGCGGATACTGGCTCCCCGTACGCCCCGCGTGCGGTCGGCCTAAAAGCGAGTCCCGACGATCGAAG
TCGTGGCAATTGGTGGTTGTAAAATGCCGTTTCTCTTTGTCGCGCGCTTCCTTCGGTATGGTTGGCTCCC
TGACCCTGAAGCTCCATGCATTTGGTGCCTCGATCGCG

Adonis dentata (Christella dentata)

>AB575650.1 Christella dentata chloroplast DNA, psbA-trnH intergenic
spacer, partial sequence, specimen voucher: TNS:763878
AACGTAATGCTCACAACTTCCCCCTAGACCTGGCTTCTGTTGAAGCTCCTTCTACAAACGGATAATATCC
TTCTGGTTATGTGGCACAACTGGATACCAAACCTCTTAACTCCGGAAGGAGGTTTGGTGTCCAACGAGAT
GAAGGTTCGTGCGGTAGAACGGATAGAGAGGATGATAACAGCTTGTCACAATTTCACAATTATCAGTTCC
CAACCTTGAATTCTGAAAACTATTTGGAATATCCTTCTGCAATTTGATGGATTACGAAGTTTCCTACTCC
GATTTGCAGAATGCTTGTAATCTCCCACCTAAATCTTTTAGATAAAAGAAATTGAGAGTGCATTCCTGAT
TTCAAAGATTTTCTTTTTCTATTGTCTCGTTATATACATAAAGTCAACATGTATGTGTATCAACCGAAGA



ACCTATCTAGCTTGCTTAACGGATAGATCTCGTTCACGTCCGGGGGGGGGGCCAACTAAATCGACAGAGG
GGGCGG

Reseda alba L.

>AF209665.1 Reseda alba ATP synthase beta subunit (atpB) gene, partial
chloroplast gene for chloroplast product
GGTCCGGTACTGGATGTAGCCTTTCCTCCGGGAAAGATGCCTAATATTTACAACGCTCTAGTAGTTAAGG
GTCGAGATATCATTGGTCAACAAATTAATGTAACTTGTGAAGTACAGCAATTATTAGGAAATAATCGAGT
TAGAGCTGTAGCTATGAGCGCTACGGAGGGTCTAATGAGAGGAATGGAAGTGCTTGATACGGGAGCTCCT
CTAAGTGTTCCAGTCGGGGGGGCAACTCTAGGACGAATTTTCAACGTGCTTGGAGAGCCAGTTGATAATT
TAGGTCCTGTAGATACTGGCACAACATTTCCTATTCATAAATCTGCGCCTGCTTTCATACAATTAGAGAC
AAAATTATCTATTTTTGAAACAGGAATTAAAGTAGTGGATCTCTTAGCCCCCTATCGTCGTGGAGGAAAA
ATAGGACTATTCGGCGGGGCTGGCGTGGGTAAAACAGTACTCATTATGGAATTGATCAACAACATCGCCA
AAGCTCATGGTGGTGTATCCGTTTTTGGTGGAGTAGGCGAACGTACTCGTGAAGGAAATGATCTTTACAT
GGAAATGAAAGAATCCGGAGTCATTAATGAGCAAAATCTTGCGGAATCAAAAGTGGCTCTAGTATACGGG
CAGATGAATGAACCGCCGGGAGCTC

Ziziphus lotus (L.)

>DQ146587.1 Ziziphus lotus 18S ribosomal RNA gene, partial sequence;
internal transcribed spacer 1 and 5.8S ribosomal RNA gene, complete
sequence; and internal transcribed spacer 2, partial sequence
AACCTGCCCAGCAGAACGACCGGCGAACCCGTGAAAAACACACGGGGGGGCCTCGCGGCCTCGTGLCLCCGG
TGCCCCCCTTCGGCCGGAGGGCCGCATCCCGCGCCCCGCGCGGCTGCGGCTTTCCCGGCCGTACAAACGA
ACCCCGGCGCAAACCGCGCCAAGGAACACCTAACGAATTGGCATTCACCCCCCCCGCCTCCGAGATACGT
TGCGCGGTCGGGGTGCGCGTCGTATTCTGTATTCTATATGTCAAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCG
GCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATC
GAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCGTTAGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACACAACG
TTGCCCCCCCCCAACCCCGACCCCGTCGGGGGAAAGGAGGGGGCGGATGCTGGCCTCCCGTGTGCCACGG
TCCGCGGCTGGTCGAAACGCGGGTCCCCTGCGACGAGTGCCGCAGCAATCGGTGGTTGTCCATCCCTCGG
CTCCCCGCTGCGTGCGCGGATCGCTGTCGCGGCCCCAGAGACCCCGGTGCGCCGLCCLCCGTGCGGLGTCTT
CCAACGCGACCCCAGGTCAGGCGGGGCTACCCGCTGAGTTTAA

Thymelea hirsuta (Cardamine hirsuta)

>AHO006550.2 Cardamine hirsuta
TAAATAGTCATTACATTTAAATAAATAAAACATAACCTTAATATTAATTAATAGAWTATAGCAGTATATC
AACTTTTTCATTTTAATTTTATTAATTTCTAAATAAGCCAATCTTTATTAGATCAGAAATCTTTTTTTTN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNCGACCGTTCGACTATTTCTTAAAATTTAAGACAAATACGAG
AAACTSAAAAACATATATATGTTATGTAATATATAACCATATTGAATTGCAAATAAAAAAATGATAGAAT
AGTTAATGATAGAATATTTGTTGATTAGACTAAATCAACATGGGTGGGGTTCACAAAAATGAAACAAGAT
ACCCAAGAAATAAGTATCTATATGTAATGAATTCCAAGGTTTCGGC

Daphne gnidium L.

>GQ167393.2 Daphne gnidium isolate DG50 CAZ NADH dehydrogenase subunit
(ndhF) gene, partial cds; chloroplast

ATTAATTTTAAAAATTACAGTGGAAAAAAAAGTAGTTTATTTTATTCAATAAAATTATGGGGTAAAGAAG
AGGAAAAAACGATTAACAGAAATTTTCCTTTATTCTCTTTATTAACAACTAATAATAACCAACATACTTT
TTTGTTTTGGAAGAAGCCATATGAAATTCGGAGTAAAGTCAAAAGGGAGGCTCTTCTGACTATTACTCAT
TTTGAATCTAATAAAACTTTTTATTATCCTCATGAATCGGATAATACTATGCTATTTTCTATCCTTTTAT
TAGTTCTATTTACTCTCTTTATTGGAGTTATAGGAATTCCTTTCAATCAACAAGAAATTCATTTAGATAT
ATTATCTAAATTGTTAACTCCAGCTATTGATCTTTTACATCAAAATTCAAAAGATTCTGTAGATTGGTAT
GAATTTTTCACAAATGGAATTTTTTCAGTCAGTATAGCTTTTTTTGGAATATTTATAGCATCCTTTTTAT
ATAATCCTTTTTATTCGTCTTTACAAAATTTGAACTTCTTTAATTTTTTTGTGAAAAGAGGACCTAATAG

cds;



AAAAATTTGGGACAAAATAATCAATTTTTTATATAATTGGTCATATAATCGTGCTTATATAGATAGTTTT
TATGACATGTCCTTAACAAAAACTACAAGACGATTATCTGAACTAACCGAATTTTTTGATAGGCGAACTA
TTGATGGAATTCTAAATGGGTTAGGCATTTCCTGTTTTTTAATAGGAGAAGGTATCAA

» Fasta format de la station de Sidi-Djilali
Eryngium maritimum L.

>GU186915.1 Eryngium maritimum RpoB (rpoB) gene, partial cds; and rpoB-trnC

intergenic spacer, partial sequence; chloroplast
CATTCCCTCATTTCCGTCTCGGAGCATTTTTCATTTCCCATTTATCAAAAAATCCCATTCTTCGCTCATT
CTTCATGGAATCATATATATGATCTAGCAATGATGGAATTTTTATTCTGTTTACTGAATCACATGAAATT
TAACACAACTCCATATCTGGAATAGAATGTATGAAATACGTATGAACGGAGGAATAAAGAAAATTTTCTA
CTCAAATTCGAATTTGAGAAACAGATACAAATGGAAAGGAATTGAGAAAACAATTCTAGAAAAAGAATTC
TGCCACTTGGGCTTACTATATTATGGAATTTTGTAGAGAATATCAAAAGAGATTCCATTTCTACCATTAT
TATGATATTAATATTACATAGTCCAATCTGCTTGAATACCAGAAAAACTCAAAGGATTCAGCAGTTTATC
TTTTCGCTAAGATAAAAACATAAAACTCAGAAACAATAGAGAGTGGATTCTTTAGTACTAAATCACTTTT
AGAGATTCCATTGTTAAAAAAAAGGATTCACAGAGAAGAGAGGCATTTTTACCTATTTTTTTAGTAAAAT
TTTTAGCATACGGGGGGGATTGTGAAGTGTATAAGAGGGGTTGTATTTTTTTATTAAATAGGTACAGGCA
AATATAGATATATCTATAGACCTTTTCCTTTATTG

Allium roseum L.

>GU388391.1 Allium roseum haplotype 2 tRNA-Thr (trnT) gene, partial
sequence; trnT-rpsd4 intergenic spacer, complete sequence; and ribosomal
protein S4 (rps4) gene, partial cds; chloroplast
CGGTTCGATTCCGATAGCCGGCTTTTTTCTCTATTGATTTTCCATAATTGAGAATCTCTCCCCTCCATTT
CTCCAAACGTTGAGTCACTAATCTATAATCTATTATGTCATGGTAATTATAAAAAAAGTTGATTAGATCC
AATTAGATTTATATTTTATATATATAATAAATCATAAAACAGAGCCTTAATCTTCTTTCCATAATATACA
ACAAAAAATATGGATATTAACACAATACACTTCATTCTATTTTGTAATATTTCAATAGATTTCGCTTTGC
TTTATTTATCCTTTAGTTTAGTTCAGTCTTAATTTTGATTTCTTCTGTAAAATGAATAAAATTTCAATAA
AATAAAAAGGAGTCTTTACTTTATGTCTCGTTACCGAGGACCTCGTTTCAAAAAAATACGCCGTCTGGGG
GCTTTACCGGGATTAACTAATAAAAGACCTAGATC

Atractylis carduus

>AY826232.1 Atractylis carduus internal transcribed spacer 1, partial
sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete sequence; and internal
transcribed spacer 2, partial sequence
TCGAAGCCTGCACAGCAGAACGACCCGCGAACGTGTAAACACAACCGGGCATCGGGGGACCGGGTGCAAC
CCCGGGAACTCGGGGCCCCGTCGGCGTGCGTGGATGGCGTCCCCCAGGGGGCGTCCAGAGCGTTCCGTCG
GCATGAAAACAAACCCCGGCACAACACGTGCCAAGGAAAACAAAACTTAAGAAGGGTGCGTCTCGTGTTG
CCCCGTTCGCGGTGTGCGCATGGGTCGTGGCCTCTCTAGAACCACAAACGACTCTCGGCAACGGATATCT
CGGCTCACGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCA
TCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCTTTCGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCAT
CGCGTCGCCCCTGACCACACCTACCCCATAGGGTCACGTGATGTCAGGGGCGGATATTGGCCTCCCGTGC
CCACGGTGTGGCTGGCCTAAACAGGAGTCCCCTTTGACGGGCGCACGGCTAGTGGTGGTTGTAAAGGCCC
TCGTATCGAGCCGTGCGTCGTGAGTCGCAAGGGAAACGCTCGTAAACGACCCCAACGCGTCGTCTCGTGA
CGATGCTTCGA

Atractylis cancellata L.

>AY013522.1 Atractylis cancellata maturase K (matK) gene, partial cds;
chloroplast gene for chloroplast product

ATGGATAAATTCCAAAGCTATTTAGGGCTAGATAGATCTCAACAACACTACTTCTTATATCCACTTATCT
TTCAGGAGTATATTTATGTACTTGCTCATGATCATGGTTTAAATAGATCGATTTTGCTGGAAAATGCAGG
TTATGATAAAAAATCCAGCTTACTGATTGTGAAACGTTTAATCACTCGAATGTATCAACAGAATCATTTG
ATTCTTTCTGTTAATGAGTCTAAACAGACTCCATTTTTGGGGGACAACAAGAATTTTTATTCGCAAGTAA



TGTCAGAGGTATCTTCAATCATTATGGAAATTCCATTGTCTCTGCGATTAATATCTTCCCTAGAAAGGAA
AGGGGTAGTCAAATCCGCTAATTTACGATCAATTCATTCAATANTTTCTTTTTTAGAGGACAACTTTTCA
CATTTAAATTATGTATTAGATATACTAATACCTTACCCAGCCCATCTGGAAATCTTGGTTCAGGCTCTTC
GCTATTGGATAARAGATGCTTCCTCTTTGCATNTCTTAAGATTCTTTCTCCATGAGTATCATAATTGGGA
TAGTCTTATTACTTCAAATTCAAAGAAAGCCAGTGCTTCTTTTTCAAAAAGAAATCACAGACTATTCTTC
TTCCTATATACTTCTCATGTATGTGAATATGAATCTGGCTTCATCTTTCTCCGTAACCAATCTTCTCACT
TACGATCAACATCTTCTGGAGCCCTTCTTGAACGAATATATTTCTATGGAAAAATAGAGCATCTTGCAGA
AGTTTTTACTAGGGCTTTTCAAGTTAATTTATGGTTGTTCAAAGATCCTTTCATGCACTATGTTAGGTAT
CAAGGAAAATCAATTCTTGCTTCAAAAGGGACGTTTCTTTTGATGAATAAATGGAAATATTACTTTGTCA
ATTTCTGGAAATCTTATTTTTTCCTGTGGTCTCAACCAGGAAGGATTTATATAAACCAATTATCCAATCA
TTCCC

Atractylis humilis

>HG324301.1 Atractylis humilis satellite DNA locus HinfI, clone 11
TAACTTTTGCTACGGGAGTCCGTTTCAGGCCCACGAACTATCAAAACGAAGCAATGGACGTTATGCACGT
TTCCAGCATTTCAGATTCTTGAAATCAAACATTATCCGGCGACAATCCGGTAAATTGCATTTCGTACGTT
CTTCGGCTTTTCGAATGGATGGCCGCAGTAGTTTGTGGCACGGGAGGGGTTTTCTTCAGGTTCTTTCAGG
CACAAACCTACTCATTAACATTATGGAGGGCCCCCGTAAATTTTCCGAAGAGTCGCCAAGGGATTCTCCG
GATGTGTCCGGACGAGGCTAACAAAGTGTACCCCCGTTGGTGTCTGGGCAAAAACATTAAACGACCT

Carthamus Coeruleus L. (Stentor coeruleus)

>EU088112.2 Stentor coeruleus clone STCE2 microsatellite sequence
GATATTAACATGTCAAATGTTGATATGAATTTTATAAAATTTGTAAAAAGAAAAAAACATGTTAAAAAAA
AAGAGAGTTCAGATGAAGAAGATTATAGAGAAGATATTTTATTAGGAAATAAACATGATAATGAACCTTT
TAATAATATAAAACCAAATAAAATTCAAAAAAATGATGAAAATAATAAAAGTTCATTATATGATTATTTG
ATAAAAAATAAAGGAAAAGTAGTACAAGAAAAAACAATTAGAAAATCAAATAATAAAATTAAAAAATTAA
GTGAAAGTGATAATGATGAAAAAGAAAAAAGATTAAGTAGTGATGAAGATTATGTTTCTGATAGTGATGA
TTATGATGAACAAAAAGTTAATCATTATATTGGAAATAAATTTAAAGAAGATGATGATGAAAAAGAATTA
AAAGAAACTTTAAAAGAAATTA

Cathananche lutea L. (Japonica lutea)

>AB197025.1 Japonica lutea lutea mitochondrial ND5 gene for NADH
dehydrogenase subunit 5, partial cds, country: Japan: Shimane
AGTTCATTCATCAACTTTAGTTACTGCTGGTGTTTATTTATTAATTCGATTTAATTTATTATTAGTTAAT
ATATTTTTCTTAAAAATTTTATTATTATTATCAGGTTTAACTATATTTATAGCTGGTATTTCTGCTAATT
ATGAATTTGATATAAAAAAAATTATTGCTTTATCAACTTTAAGACAATTAGGTTTAATAATAAGAATTTT
AAGAATAGGATTTTATGATTTAGCTTTTTATCATTTATTGACTCATGCTATATTTAAAGCATTATTATTT
ATATGTGCTGGTATAATTATTCATATAATAAATGATAATCAGGATATTCGTTTTATAGGAGGTTTAAGAA
ATTATATTCCGATAACTTCATTATGTTTAAATATTTCTAATTTAGCTTTATGTGGAATTCCTTTTTTAGC
T

Centaurea incana

>JX259218.1 Incana incana isolate E44 NADH dehydrogenase subunit 3 (ND3)
gene, partial cds; mitochondrial
ATAAACATAATCTCCTTCATAATCTCACTATCCCTAGCCCTAAGCATCACCCTAGCCATAATGAACCTGT
GAATCGCCCAAGCAAGCCCAGACTCAGAGAAGTTATCCCCATACGAATGTGGATTCGACCCACTAGGATC
AGCCCGACTGCCGTTCTCTATCCGATTTTTCCTGGTAGCAATCCTATTCTTACTATTTGACCTAGAAATT
GCCTTACTATTACCACTCCCATGAGCTACCCAACTACAAAACCCTGATACCTCTCTACCACTAACCACCA
CTCTCATCCTACTACTAACACTAGGACTGGTATACGAATGAACCCAG

Centaurea pullata L.

>DQ319154.1 Centaurea pullata internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal
RNA gene, and internal transcribed spacer 2, complete sequence
TCGAAGCCTGCATAGCAGAACGACCCGTGAACATGTAATCTCAATCGGGCATCGTGGGATTAGGTGCGAG
CCTTACCCCTGCGATGCTTGCTGGCATGCGTTCAAGGTGCCTATCTCTAGGCATTGTGGACGTTTTGTTG



GCACCAAAACAAAACCCCGGCACGGCATGTGCCAAGGAAAACAAAAATCAAGAAGGGTCCGTCTCGTGTT
GCCCCGTTTTCGGTGTGCACGCGGGTCGTGGCCTCTCATTAACCATAAACGACTCTCGGCAACGGATATC
TCGGCTCACGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACC
ATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCTTTCGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCA
TCGCGTCGCCCTAGACCGTTCTCCCTCATGGGGATGTTTGGTTTGGGACGGAGATTGGTCTCCCGTGCCG
ATGGTGTGGTTGGCCTAAAAAGGAGTCCCCTTTGCGGACGCACGGCTAGTGGTGGTTGTCAAGGCCTTCG
TATCGAGCCGTGCGGATGCTAGGAAGTCGCTCTCCAAAGACCCTAATGTGTCGTCTAATGACGATGCTTC
GA

Bellis annua L.

>KP175147.1 Bellis annua isolate IH13 tRNA-Leu (trnL) gene, partial
sequence; chloroplast
ATTGGATTGAGCCTTGGTATGGAAACTTACTAAGTGATAACTTTCAATTCAGAGAAACCCTGGAATTAAT
AAAAATGGGTAATCCTGAGCCAAATCACGTTTTCCGAAAACAAGCAAAGGTTCAGAAAGCGAAAATAAAA
AAGGATAGGTGCAGAGACTCGATGGAAGTTATTCTAACGAATGGAGTTAATTGTATACATTGGTATAGGA
ATCCTTCTATCGAAACTTCAGAAAAGTGAAGGATAAGCCTGTATACATAATACAAAAGAATTGGTGTGAA
TCGATTCCATATTGAAAAAAGAATCCAATATTAATTGATCAAACCATTCACTCCATAATCTGATAGATCT
TTTGAAGAACTGATTAATCGGACGAGAATAAAGAGAGAGTCCCGTTATACATGTCAATACTGGCAACAAT
GAAATTTATAGTAAGAGGAAAATCCGTCGATCAAAAATCATGAGGGTTCAAGTCCCTCTATCCCCAAAAG
GGCCATTTGACTCCCTAATTCTTTATCATATCCTTTTTTTTATCCTTTTTCGTTAGCGGTTCAAAACTCC
TATCTTTCTCATTCACTTTTAGACAAAAGGATCTGAGCGAAAAAGCTGTTCTCTTATCACATGTCACATT
ATATATGAAACATGTACAAATGAACATCTTTGAGCAAGGAATCTCCGTTTGAATGATTCACGATCGAGAT
TTTTATTCATACTGAAACTTACAAAGTTGTTCTTTTGACAAATTATAGGAACTGGATGAGGTTTTGTAAT
AACCTTTCAATTGACATAGACCCACGTTCTCTAGTAAAATGAAAGAGGATGAGACATCAGGAATAGTTGG
GATAGCTCAG

Chrysanthemum coronarium (L.)

>EF577292.1 Chrysanthemum coronarium 18S ribosomal RNA gene, partial
sequence; internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA gene, and
internal transcribed spacer 2, complete sequence; and 285 ribosomal RNA
gene, partial sequence
AAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGAACCCTGCAAAGCAGAACGACCCGTGAACAC
GTAATAATAACCGAGCGCCGAGTGGGTTAAGCGTTTTGTTTGATCCTCTCGGTGCTTTGTCGATGTGCAT
TAACTCGAGTCCTTTTGGGCCTTGTGAGTGTGTCATTGGCGCAATAACAACCCCCGGCACAATGCGTGCC
AAGGAAAACTAAACTTAAGAAGGCTTGTTTCATGTTTGCCCCGTTCGCGGTGTGCTCATGGGATGTGGCT
TCTTTATAATCACAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCACGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAA
TGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGC
CTTTTGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCCCGCAAATCTATGTTGGGGGC
GGATATTGGTCTCCCGTGCTCATGGCGTGGTTGGCCAAAATAGGAGTCCCTTCGATGGACGCACAAACTA
GTGGTGGTCGTAAAAACCCTCGTTCTTTGTTTTGTGTCGTTCGTTGCAATGGAACACTCTATAAAAAACC
CAATGTGTTGTCTTAGGATGACGCTTCGACCGCGACCCCAGGTCAGGCGGGACTACCCGCTGAGTTTAAG
CATA

Chrysanthemum grandiflorum (L.) (Helianthemum grandiflorum)

>EU002326.1 Helianthemum grandiflorum ribosomal protein S4 (rps4) gene,
partial cds; and rps4-trnS intergenic spacer, partial sequence; chloroplast
AGTAAGACGCCTAAGGCCAAAAAAAACCAATTCCACCCCGGGAAAAAATCTCAATATCGTATTCGTTTAG
AAGAAAAACAAAAATTGCGTTTTCATTATGGTCTTACAGAACGACAATTACTTAAATACGTCCGTATAGC
CGGAAAAGCCAAAGGGTCAACAGGTCAGGTTTTACTACAATTACTTGAAATGCGTTTGGATAACATCCTT
TTTCGATTGGGTATGGCTTCAACGATTCCTCAAGCCCGCCAATTAGTTAATCATAGACATATTTTAGTTA
ATGATCGGATAGTGGATATACCAAGTTATGGTTGCAAACCTGGCGATATTATTTCTGTGAGGGCTGAACA
AAAATCTAAAACTCTGATTCAAAATTATCTCGATTCATCGATCCCTAAAAAAGTACCAAAACATTTGACC
GTTCGCACATTACAATATAAAGGATTAGTCAATCAAATAATAAATAGGAAATCGGTCGGTTTGCAAATAA
ATGAATTGCTTGTCGTCGAATATTATTCTCGTCAGACTTAAAAAAACCTAACAGAAAATGAAAAAAAARAA
AAGGGGGGTTGTACAAAATTCTCCCCTTTCCCTAACTTAAGGTTAAGTAAACAAACACAACACAAGTCAA
AGGTAAAAGAAAGGGCTTTTGAGGATCTTTTTTTCCGATTCATCTATCCTAGATGATCAGTAGGTAGATT



TTCAGTCTTAATCTCTCTGATCCAGAGATTTGAAATAGAGAATCCAGATCAAAGAAAGGTCGAACTTTTT
TGTATCCCTTTTTTGATACATTGGGATTGTGATGAATTAA

Echinops spinosus (L.) (Echinops spinosissimus)

>EU531606.1 Echinops spinosissimus isolate assem48.0.2 RNA polymerase C
(rpoCl) gene, partial cds; chloroplast
AGGAAGATTTCGCGAGACTCTGCTTGGTAAACGGGTCGATTATTCAGGGCGGTCAGTGATTGTCGTGGGC
CCTTCACTTGCATTACATCGATGTGGATTGCCTCGCGAAATAGCAATAGAACTTTTCCAGGCATTTGTAA
TTCGTGACCTAATTAGAAAACATCTTGCTTCGAACATAGGAGTTGCTAAGAGTCAAATTCGGAAAAAARNA
ACCGATTGTATGGGAAATACTTCAGAGAATTCTGGATGACCATCCTGTATTGCTGAATAGAGCACCTACT
CTGCATAGATTAGGCATACAGGCATTCCTCCCCGTTTTAGTGGAAGGGCGTGCTATTTGTTTACATCCAT
TAGTTTGTAAGGGCTTCAATGCAGACTTTGACGGGGATCAAATGGCTGTTCATGTGCCTTTATCTGCGGA
GGCTCAATCAGAGGCACGTTTCCTTATGTTTTCTAATATGAATCTTTTGTCTCCAACTATTGGAGATCCC
ATTTCCGCACCAACTCA

Hedypnois cretica (L.) (Hedypnois rhagadioloides)

>KU586761.1 Hedypnois rhagadioloides voucher 17PV12 tRNA-Lys (trnK) gen
partial sequence; and maturase K (matK) gene, partial cds; plastid
GGTTATCGTTCAAGTGTGCGGCTAAAGCCTTCAATGGTACGCAGTCAAATGCTAGAAAATGCATTTATAA
TTGAAAATGCTATTAAGAAGTTTGAGACTATTGTTCCAATTATGCCTCTGATTGGATCATTGGCTAAATC
CAAATTTTGTAACGCATTGGGGCATCCTATTGGTAAGGCGATTTGGGCTGATTTCTCAGATTCTGATATT
ATTGACCGCTTTGGGCGTATATACAGAAATCTTTCTCATTATCATAGTGGATCTTCAAAAAAAAAGAGTT
TGTATCGAGTAAAGTATATACTTCGACTTTCTTGTGCTAGAACTTTAGCTCGTAAGCATAAAAGTACTGT
GCGTGCTTTTTTGAAAAGATTCGGCTCGGAATTATTGGAAGAATTCTTTACGGAAGAAGAACAAGTTTTT
TCCTTGACCTTTCCAAGAGTTTCTTCCATTTCGCGTAGGTTATCTAGAAGGCGTATTTGGTATTTGGATA
TTATTTGTATCAATGATTTGGCCAATCATGAATGATTCGTTATGAAACCTTG

Senecio cineraria (L.)

>AY426614.1 Senecio bicolor tRNA-Leu (trnL) gene, intron; chloroplast
CGAAATCGGTAGACGCTACGGACTTAATTGAATTGAGCCTTGGTATGGAAACTTACTAAGTGATAACTTT
CAAATTCAGAGAAACCCTGGAATTAATAAAAATGGGTAATCCTGAGCCAAATCACGTTTTCCGAAAACAA
ACAAAGGTTCAGAAAGCGAAAAGAAAAAAGGATAGGTGCAGAGACTCGATGGAAGTTGTTCTAACGAATG
GAGTTGATTGTCTTACATTGGTAGAGGAATCCTTCTATCTTCAGAAAAGATGAAGGATAAACCTGTATAC
ATAATACAGAAGAATTGGTATAAATCGATTCTGAGAATCGAATATCCATTGATCAAACCATTCACTCCAT
AATCTGATAGATCTTTTGAAGAACTGTTGGACGAGAATAAAGATAGAGTCCCGTTCTACATGTCAATACC
GGCAACAATGAAATTTATAGTAAGAGGAAAATCCGTCGATTTCAAAAATCGTGAGGGTTCAAGTCCCTCT
ATC

Ceratocephalus falcatus (L.) (Sathon falcatus)

>AF029116.1 Sathon falcatus 16S ribosomal RNA gene, mitochondrial gene
mitochondrial RNA, partial sequence
CTGCTCAATGAATTAATCAATTAGATAGCTGCAGTATTAATAACTGTACAAAGGTAGCATAATAATTAGT
TTTTTAATTAAAATCTAGAATGAATGATTAAATGAAATATAGACTATATCAAATTTAATAAATAAATTTT
TTATTTAAATTAAAAAATTTAAATAAATTTTAAAGACGAGAAGACCCTAAGAATTTTTATAATTTAATTA
TTATTTTAATTATAATTAAATTATTTTAATTGGGGAAATTTAAAAATTTAATAAATTTTTTATTAAAARAA
ACATTTATTTTTGAATAAATATTAATTTTTTAAGAAAATAAATTAAATTACCTTAGGGATAACAGCATAA
TTTTTTTAATAAGTTCACATTTATAAAAAAGTTTATGACCTCGATGTTGAATTAAGATTAATTTAATAGA
GAATATTAATTTTAAGTCTGTTCGACT

e,

for



Cistus villosus L.

>GF112181.1 Dv6-GQLOM Microsatellite Dikerogammarus villosus enriched
partial genomic library Dikerogammarus villosus STS genomic, sequence
tagged site
AGTCACCCAATCACACACGCCGCCTGGCTTGCTCCATATCCGTGCTTCCTGTTAACCATCTCCCACGAAC
ACCGATTTCATTGCTCTTAAGCCTTGTTTCCCGGTCACCCTATAACGAACACTGCCTATGTTTCCCCAAA
TCCTTGATTTCTCTTCACCCTCCTACACAAACCTCCTGAGATACTCTAAATCCTTGCTTCCAATTCAACC
TTTCACACACACACACATCATGAGTTGTTACAAATCTTATCTTCTTAGCAATCCTATCATACTCACCACC
TGAGTTGCCCTAAATCCTTGCTTCCTAGTCACTCTGCCACACACACACCTAC

Bromus rubens L.

>KP996890.1 Bromus rubens isolate Brubed external transcribed spacer,
partial sequence
GGATACGTGTCTGCCGGTAGATCCCCCGTTGTAGTTCGGCCGACTACCGGCGCCGTGTCCCGTCACTCTT
GTGGCATTGTCCCGATGGATTGAACTTGTGGCTTGCGTGCTAGTACCCGACCTAAGGGAAGTGGTGCTTC
GGATAATTGTTGCCTCACGGTGGACGCCCTTTGGGTGTGCCATCGTGACCGAATAGCGCTTGCGGCGTTG
CCTCGTACGACAGCCATATAATGTGCATGTTGATATCACGGCAACCTCGCTCTCGCTTTTGGTCTAGGAT
GCTGCTCACGATAAAGGCTCGAGGCCCTTCGGGTTGCCTCGATCCGAAACAATGTTCTCTCTCCGAAATG
GCGATTACCGTGTTCATGTCTTGCCTCTACCTCTCCACGTTTACGTGGTAGGATACGCAACCCTATGGAT
ACGGCCCTCATGGAGGAGGAGACATGCTTTCTCTAAAGTGGGGACAACCGTGCTCATGTCTTGCCTCTAC
CTAGCCACAATAAGTGGTAGGATACGCAACCTATGGGGCGATCCACATGTAGGACAAGGCATGCTCTGTC
TGAAATGGCGATTACCGTGTTCATGTCTTGCCTCGATCTCTCCACAGTTAATTTCTGTGGTAGGATAAGC
AACCCTATGGATACGGCCCTCATGGATGATGAGACATTCACAATGCTCTCTCCGAAATGGCGATAACCGG
GTACATGTCTTGCCTCTATCTCTCCACAATTACGTGGTAGGATATGCAACCCTATGATCCGGCCCTCATG
GAGGATGAGACATGCCCGCTCAAAAGCGACAACTGGCTCGGCTGTTGCGTTTGTCTTTCCACGCAAGTGG
GATTGCAGAGTAACTACCGACGCTGGACGTCACCGA

Avena alba (Marchantia polymorpha alba)

>KU758836.1 Marchantia polymorpha alba mRNA, complete cds
ATGGATCGGTATCAAAGGGTAGAGAAACCCCGGCCAGAGACTCCGATAAGCGAAAATGAGATCCGCATCA
CCACTCAGGGAAAGATGCGTAACTACATCACATATGCGACGACACTTCTTCAGGACAAGGGTGCTTCAGA
GATCGTCTTGAAGGCTATGGGTCGTGCTATTAACAAGACAGTCACTATTGCTGAGATTATAAAGAGGAGG
ATTGCGGGCCTTCACCAGAACACGTCCATTGGTTCCACTGACATCACGGACCTTTGGCAACCACTTGAAG
AGGGCCTGCTTCCGTTGGAAACTACACGACACGTTTCTATGATAACAATAACTTTGTCAACGAAGGAGCT
TGACAAGACTTCTACAGGATATCAGCCACCACTTCCCGCGGATCAAGTGAAGCCGTTGGCAGAATTCGAC
TTCGAAGGAGGTAACGGCACTCCGACAGGAGAATATAATGGCGTTGATGCTGGATGGAGTCGTGGTCGAG
GTCGCAGTCGCGGCCGAGGTAGGGGGCGTGCATTCCGGGGTCGCGGCAGAGGCTTTGGTGGGTCAGACCT
ACAGCAAGAGGCAGGAGGCTATGATGACATAGGTGCTGGTGGTGCCGATGTAGCTCCGCGTGGTCGAGGT
GACACAACTGAAGGTACTGCTGCAATGAAAACCCTTGGAGGGCGTGGGCGGGGTAGAGGAAGGGGACGAG
GGAGAGGCCGAGGATTCCGCACAGACGGTCCAATGCAGGGGGCAGGAGGAGCTGGAGCAATGTAA

Dactylis glomerata L.

>KJ529470.1 Dactylis glomerata voucher UZ 27.07 NADH dehydrogenase subunit
F (ndhF) gene, partial cds; chloroplast
CGCGTTCATTTTCAAAATTACAGTACCACTAAAGAGGGTTCCTTGTATTCCATATCCTTATGGGGAAAAA
AGATACCCAAAGGAGTTAATAGGGATTTCGTTTTATCAACAACAAAAACAAAGAGTGGAGTTTCTTTTTT
TTCACAAAATATACCAAAAATTCCAGGTAATGCAAGAAATAGGATAGGATGCTTTAGTACGTCCTTTGGG
GCTAAAAACACTTTTGCCTATCCGCATGAACCGGGAAATACTATGTTATTTCCTCTTCTTATATTACTGC
TTTTTACTTTATTCATTGGATTTATAGGAATTTCTTTTGATAATGGAGCAATGGATAATGGAATAGCGGA
GTTAACCCTATTAGCAAAGTGGTTAACTCCCTCAATAAACTTGACTCAGGAAAGTTCTAATTCTTCTATA
AATTCATATGAATTTATTACTAATGCTATTTCTTCTGTAAGTTTAGCTATTTTCGGTTTACTTATAGCAT
ATATCTTATATGGATCCGCTTATTCTTTTTTTCAGAATTTGGATTTAATAAATTCCTTTTACAAGGAAAG
TCCGAAAAAATACTTTTTCGATCAAGTAAAAAAAAAGATATACAGTTGGTCATATAATCGCGGTTATATA
GATATTTTCTATACTAGGGTCTTTACT



Echinaria capitata (L.)

>KJ529361.1 Echinaria capitata voucher UZ 13.07 maturase K (matK) gene,
partial cds; chloroplast
AATTGGAATAGTTTTATTACTTCAATGAAATCCATTTTTCTTTTTAAAAAAGAAAATAAAAGACTATTTC
GATTCCTATATAACTCTTATGTATCAGAATATGAATTTTTCTTGTTGTTTCTTCGTAAACAATCTTCTTG
CTTACCATTAGCATCTTCTGGAACTTTTTTGGAACGAATCCACTTTTCTAGGAAGATGGAACATTTTGGG
ATAATGTACCCTGGTTTTTTTAGGAAAACCATATGGTTTTTTATGGATCCTCTTATGCATTATGTTCGAT
ATCAAGGAAAGGCCCTTTTTGCATCAAAAGGTACTCTTTTTTTGAACAAAAAATGGAAATGGTACCTTAT
CAATTTGTGGCAATATTTTTTCTCTTTTTGGACTCAGCCACGAAGGATCCATCTAAACCAATTAGCAAAC
TCTTGCTTTGATTTTATGGGGTACCTTTCAAGTGTACCAAAAAGTCCTTTGTTAGTAAGGAATCAAATGC
TGGAGAATTCATTTCTAATAGATACTCGAATGCAAAAATTAGATACCATAGTTCCTGCTACTGCCCTCAT
AGGATACTTATCAAAAGCTCAATTTTGTACTGGATCGGGCCATCCTATTAGTAAACCCATTTGGACAGAT
TTATCAGATTGGGATATTCTTGATCGATTTGGTCGGATATGTAGAAATCTTTTTCATTATCATAGTGGAT
CTTCGAAAAAACGGACTTTGTATCGACTAAAGTATATACTTCGACTTTCCTGCGCTAGAACTTTAGCTCG
TAAACATAAAAGCACGGTACGAACTTTTATGCAACGATTAGGTTCGGCATTTTTAGAAGAATTCTTTACC
GAAGAAGAGCTAGTTTTTTCTTTGATGTTCACCAAAACAACCCTTTTTTCTTTCCGTGGATCGCACAGTG
AGCGTATTTGGTATTTTGATATTATACGTATCAACGACCTGGTGAAGCCTCTTAATTAA

Aegilops ventricosa L.

>EU096545.1 Aegilops ventricosa avenin-like protein gene, complete cds
ATGAAGGTCTTCATCCTGGCTCTCCTTGCCCTCGCAGCAACCACCGCCATTGCCCAGTTGGAAACCACAT
GTAGCCAGGGCTTTGGACAATCCCAACAACAACAACAACCTGGTCAACGACAGTTGCTGGAGCAGATGAA
GCCGTGTGTGGCATTCCTGCAACAAAAGTGTAGCCCACTGAGAATGCCATTCCTCCAGACGCAAGTCGAG
CAACTTAGCAGCTGCCAGATCGTGCAACACCAATGCTGCCAGCAGTTGGCGCAGATCCCAGAGCGAACCC
GGTGCCACGCCATCCACATCGTGGTAGAGGCTATCATTCAACAACAATCCCAACAACAATGGCAGGAGCC
CCAACAGCAAGCACAACATAAGAGCATGAGGATGTTGCTTGAGAACCTATCATTGATGTGCAACATCTAC
GTCCCGGTACAATGCCAGCAGCAACAACAACTGGGGCAACAACAACAACAACAGTTGCAGGAGCAGTTGA
CACCGTGCACGACATTCCTGCAACAGCAGTGTAGCCCAGTGACAGTGCCATTCCCCCAGATACCGGTGGA
TCAGCCTACCAGCTGCCAAAATGTGCAGCACCAATGTTGCCGACAGCTATCACAGATCCCGGAGCAATTC
CGTTGCCAAGCCATCCACAATGTGGCTGAGGCTATTAGGCAACAACAACCCCAACAACAATGGCAGGGTA
TGTACCAGCAGCCAGCACAACTTGAGAGCATCAGGATGTCGCTTCAGGCCTTGCGGTCGATGTGTAGCAT
CTACATCCCGGTACAATGCCCCGCCCCCACCGCCTACAACATTCCCATGGTGGCTACACTGGGTGGTGCG
TGCTAG

Hordeum murinum L.

>KP793204.1 Hordeum murinum voucher H5.1 rpslé6-trnQ intergenic spacer,
complete sequence; chloroplast
TGCAAAGTGGTATAGAAAATTGATCCAATATGGATGGAATCATGAATAGTCATTGGTTTAGTTTTTTGTA
TACTAATTAAAATTAAAACTTGCTATCTATGGAGCAATATGGATAAAAGAAAGTAAGTATTTATCCGGGA
AGCCTCCGCCAAGATCCAATTTATTTAAACCCATATTCTAATTCTATCATATGAATGAAACATAGAAAAA
GACGACTAAACAAGTTTGCTTAAAACTTATTTATTATTAAATTTCCACCCTCAACGGATGGCTCGAGATG
ATCAATCTTGAAGTGAGAAGAGAAGAATTGACTCTTCCTCAATAAATAAACTATCAACCTCCAAAAAAGT
TTAATTCATTTAATTACTAGAATTCGAATTCTATTAGTAATATATTTTTTCCGTACCAAAAACAATTAAC
TATATAACTAAATAAACTATTCCAATGAATAGATTGAAAGTTTTTGGTAGTTATAGAATTCTCGTACTTC
TTCGACTCGAAGACCAAAAGGAAGAAAAAAATATGATTAAGTGATTATTAAGTGATTTTAAGTGATTATT
AAGTGATTATAGTAGAGGCATATCCTGAATGTGCCTGATAGATCCCATTTTTTCATGAAAATAAAGATAG
TCAATTTGACTGGACTTAAGACTTTATTATGTTTTCTGAGAAAAAATAAGATATCATTATTCTCTTTAAT
AAACTTTTGTCTCATACGGAGTACTATATGATTTCACCGTTTGTTTCATCAGAAACAA

Stipa pennata L.

>JF698202.1 Stipa pennata ribosomal protein S3 (rps3) gene, partial cds;
chloroplast
AGACTTGGTACAACCCAAAAACATCATTCCTTTTGGTTCGCGCAACCAAAAAATTATTCTGAAGGTCTAC
AGGAAGATAAAAAAATAAGGAATTGTATCAAGAACTATATACAAAAGAATAGGAAAAAGGGCTCGAATAG
AAAAATAGAATCAGAATCAAGTTCCGAAGTAATTACACATAATAGAAAAACGGACTCAGGCTCAAGTTCC
GAAGTAATTACACATATAGAAATTCAAAAAGAAATCGATACGATCCACGTCATAATCCATATAGGATTCC



CAAATTTATTAAAGAAAAAAGGAGCAATCGAAGAATTAGAGAAAGATCTACAAAAGGAAGTTAACTCTGT
AAACCAGAGACTTAATATTGCTATCGAAAAAGTGAAAGAACCTTATAGACAGCCTAACATTCTTGCAGAA
TATATAGCTTTCCAATTAAAAAATAGAGTTTCATTCCGAAAGGCAATGAAAAAAGCCATTGAATTAACTA
AAAAAGCGGATATAAGGGGAGTAAAAGTAAAAATTGCGGGCCGTCTCGGAGGAAAAGAAATTGCACGTGC
CGAATGCATCAAAAAGGGTAGACTTCCCCTCCAAACAATTCGCGCTAAAATTGATTATTGCTGCTATCCA
ATTCGAACTATCTATGGAGTATTAGGTGTAAAAATTTGGATATTCGTAGACGAAGA

Echium vulgare

>EU919617.1 Echium vulgare tRNA-Lys (trnK) gene, partial sequence; and
maturase K (matK) gene, partial cds; plastid
TCTAGTCAATAATACTATTAAAAAGTTAGATACTCTTCTTCCAATTATTCCAATGATTGCATCATTGGCT
AAAGCTAAATTTTGTAACATATTAGGGAATCCCATTAGTAAGCCGGCTCGGACTGATTTATCAGATTTTG
ATATTATTGACCGGTTTGGGCGTATATCCAGAAATCTTTCTCATTATCATAGTGGATCTTCAAAAAAAAA
GAGTTTGTACCGTATAAAGTATATACTTCGACTTTCTTGTGCTAAAACTTTGGCTCGGAAACACAAAAGC
AGTATGCGTGCTTTTTTGAAAAAATCAGGCTCGGAATTATTGGAAGAGTTCCTTACGTCGGAAGAAAAAG
TACTTTCTTTAACCTTTGCAAAAGCTTCTTCTACTTTACGGGGAAGTAGGATTTGGTATTTAGATATTAT
TTGTATCAATGATTTAGTCAATGACCAATAATTCGTTATGAGATCTAAAAAAGTCAAAACATAACAATTT
TTTTTTAGTATTCTGAAATGTAAATGCAGTATAGAAACGTAATACGGGTTAAATCAACCGAGTATTCCAG
TTTTTCTA

Erodium guttatum

>KF696394.1 Erodium guttatum ATP synthase CFl beta subunit (atpB) gene,
partial cds; atpB-rbcl intergenic spacer, complete sequence; and ribulose-
1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit (rbcL) gene, partial
cds; chloroplast
CAGTAGGATTGAGTCTCATAATAATCAAAAAAAGTGAAAGATGGCGAAATTCGTTTCGAAAATTGTCGAA
TACAAAGGATTCGATAGCAAATGGATCGATTAATTCAATAAGAAATGGAATGGGAACTGACGGTCCATTA
CCCCAGTACCCGGCACTATCCAACCGAATCCAATGCATTTTTTATTTATTCAATTCAATGCGTGAGTTTT
CAAGTTCAACCAACCCAAAAGATCAAACGGATACAGAAAAATCTTGAAAAAGTATTTCATCTGTCTATTG
TTATATACAATACTACCCATATTCTCTATCGAATTCGAATCTGAGCTCTATTTAACTTACCATTCAGTAT
TTCTATCTCACTGTCCCCCTTTTTGCGGATTCAATTAGGACCAACCTGTTCTTTTTTTATACCTATATCC
TTTCGTGGACGAATTGTGCACCCTTTGACATATAGGATTTACATAGACAACCTATATCACTGTCAAGGGA
GAATTCCTTATTATTTCGATATTTCGATTCAAAAAAAGGTAAGAAAGTCGAAACTTTAAAAACAACGATT
GGGTTGCGCCATACATAGGAAAGAGTATACAATAATGATGTGTTTGTCGAATCAAATCAAAAACCGCAGT
CTAATCCCAATCTAAATAGGGAACCCCTTTGATTAGTTGATAATGGTTAGTTGAGAGTTTTGCAAAAGAT
TTCTCCGAAAGGGTTCATTAACTCGTAATTCCTGCCGAGTAGATCTTGTTTTGTTGTTGCGAGAATTCAG
AATTCACGAGTTGTAGGGAGAAACTTATGTCACCACAAACAGAGACTAAAGCAAG

Erodium moschatum

>KX824069.1 Erodium moschatum clone 2 NADH dehydrogenase subunit 1 (nadl)
gene, exon 2 and partial cds; mitochondrial
GGAGCCGTAAGCGCGGTGGGGGGTGAGAGAGGACGTGCTCGTACGGTTCATAGAAGGCTCTGAAAGAGTC
GTTGATTGTTGAGAACTTTCACTGCTCTATATTCGAAATATGCCTTTCTAGGAGCATTACGATCTGCAGC
TCAAATGGTCTCTTATGAAGTATCCATTGGTCTTATTCTTATTACTGTACTAATATGTGTAGGTTCTTGT
AATTTGAGTGAGATTGTCATGGCGCAAAAGCAGATATGGTTCGGTATTCCCTTGTTCCCTGTATTGGTTA
TGTTCTTTATTTCTTGTCTAGCAGAAACGAATCGAGCTCCCTTTGATCTTCCAGAAGCGGAAGCTGAATT
AGTTGCAGGCTATAATGTAGAATATTCTTCAATGGGGTTTGCTCTTTTTTTTTTGGGAGAGTATGCCAAT
ATGATCTTAATGAGTAGTCTATGCACATTGCTCTTTCTAGGAGGTTGGCTGCCTATCCTAGATCTTCCCA
TTTTACAGAAGATCCCCGGCTCGATCTGGTTTAGTATCAAGGTGATTCTCTTTCTCTTTCTATATATATG
GGTCCGTGCAGCATTTCCACGATATCGTTATGATCAATTAATGGGACTTGGATGGAAAGTCTTCTTGCCT
CTATCATTAGCTCGGGTAGTCGCCGTTTCTGGTCTTTTAGTCACCTTTCGATGGCTTCCTTAA



Euphorbia exigua L.

>HQ900606.1 Euphorbia exigua voucher Barres 44 & al. (BC) internal
transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete
sequence; and internal transcribed spacer 2, partial sequence
TCGAAACCTGCCCAGCAGAACGACCCGCGAACGCGTTTATCAACCGAGGGGTCGCCGTCGGATTCGTCCG
GCGTCGGTCTCTCATCGGGCCCCGTAACAAAACCCCGGCGCAGAACGCGCCAAGGAATCGATAACGAAAA
GATCGCACGCCCCGAGCGCCCCGGAGACGGTGTGTGCGAGGGAGCGTTGCGCTTTGAGAACCAAAACGAC
TCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATT
GCAGGATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCTTTCGGCCGAGGGCACGTC
TGCCTGGGTGTCACTCAATCGTCGCTCCCAACGCATTCCGAGGGATGCGAACGGGACGGAAGATGGCTTC
CCGTGGACGTGAGTCCGTGGTTGGCCCAAATGCCCGGTCCTCGGCATCCNCGCCACGACAATCGGTGGTT
GCGAGACCCTCGCCATTCGTCGTGTGCCTCGGATGTTTGTGCGGACCGACCGGACCCCGAAGC

Medicago orbicularis (L.)

>JN635683.1 Medicago orbicularis auxine transporter-like protein 4 (Lax4)
gene, partial cds
TGGTTTGAAGTTCTTGATGGATTACTAGGTAGATATTGGAAAGCATTGGGGTTAGCCTTCAATTGCACTT
TTCTCCTCTTTGGATCTGTCATTCAGCTTATAGCATGTGCAAGNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNTAATATATATTACATAAATGATAAATTGGACAAAAGGACTTGGACTTATATTTTTGGAGCTTGTTGT
GCTACAACTGTGTTCATACCTTCCTTCCACAATTATCGTATTTGGTCATTTCTTGGTCTTGGAATGACCA
CTTATACTGCTTGGTATATGGCTATAGCTGCTATAGTTAATGGCCAGNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNATAGAAAATGTGGTACACTCTGGTCCAACAAAGCTAGTNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNGGAGATTATGCATGCAATGTGGAAACCTCAAAAGTTCAAGTACATATATTTTCTGGCAACTTTGT
ACGTTTTCACATTAACGATTCCTTCAGCTGTTGCCGTTTACTGGGCTTTTGGTGATGAGTTGTTAAACCA
TTCCAATGCTTTCTCT

Medicago rugosa

>JX297557.1 Medicago rugosa voucher PI 233254 shatterproof mRNA, complete
cds
ATGGAGCTACCAAATGAAGGTGGAGAAGGATCTTCTCAAAAGAAAATGGGAAGAGGAAAAATTGAAATCA
AGAGGATTGAAAACACTACCAATAGGCAAGTCACTTTTTGCAAACGACGCAATGGATTGCTGAAGAAAGC
TTATGAGTTATCCGTTCTTTGTGATGCCGAAGTTGCTCTTGTAGTCTTCTCCACTCGCGGTCGTTTGTAT
GAATATGCCAACAACAGTGTTAGAGCAACTATTGAAAGGTACAAAAAAGCATGTGCTGCTTCCACTAACG
CAGAATCTGTATCTGAAGCTAATACCCAGTTTTACCAGCAAGAATCATCGAAATTGAGAAGACAGATTCG
AGATATTCAGAATCTAAATAGACACATCCTTGGTGAAGCTCTAGGATCTCTAAGTCTCAAAGAACTGAAG
AATCTCGAGGGTAGATTGGAGAAAGGTTTAAGCAGAGTTAGATCTAGAAAGCATGAGACTTTGTTTGCTG
ATGTGGAGTTCATGCAAAAGCGGGAAATTGAGCTGCAAAACCATAACAATTATCTAAGGGCTAAGATAGC
GGAACATGAGAGAGCTCAACAACAGCAACATAATTTGATGCCAGATCAAACAATGTGTGATCAGTCCTTA
CCTTCATCACAAGCATATGACCGAAATTTCTTTCCGGTAAATCTTCTTGGATCAGATCAGCAGCAGTATT
CGCGTCAAGATCAAACCGCTCTTCAGCTTGTGTGA

Astragalus armatus L.

>EU531616.1 Astragalus armatus isolate assem60.0.2 RNA polymerase C (rpoCl)
gene, partial cds; chloroplast
AGTTTGCAAAAAGAAGGAAGATTTCGAGAAACTCTGCTTGGCAAACGAGTTGATTATTCGGGGCGTTCTG
TTATTGTCGTAGGTCCATCACTTTCATTACATCAATGTGGATTGCCCCGCGAAATAGCAATAGAGCTATT
TCAGACATTTCTAATTCGTGGTTTAATTCGAAAACATTTTGCTTCAAACATAGGCGTTGCTAAGAGTAAA
ATCCGGGAAAAAGAACCCATTGTATGGGAAATACTTCAAGAAGTTATGCGGGGACATCCCGTATTGCTGA
ATAGAGCGCCTACTTTGCATAGATTGGGCATACAGGCATTCCAACCCATTTTAGTGGAAGGGCGTGCTAT
TTGTTTACATCCATTAGTGTGTAAGGGATTCAATGCAGACTTTGATGGAGATCAAATGGCTGTTCATGTG
CCTTTATCTTTGGAGGCTCAAGCAGAAGCCCGTTTACTTATGTTTTCTCATACGAACCTCTTGTCTCCGG
CTATTGGGGATCCCATTTCCGTACCAACTCA



Herniaria hirsuta L.

>JN589052.1 Herniaria hirsuta var. cinerea 18S ribosomal RNA gene, internal
transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA gene, internal transcribed spacer
2, and 28S ribosomal RNA gene, region
CCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGAAACCTGCACAGCAGAACGACCAGCGAACATGTTTCCA
TCGGCACCTAAACGAACCCCGGCGCGGACTGCGCCAAGGAACATGAACTCAATGCGCCTCCCCCGTGCCC
GGTTTACCGGTGCTCGGGCTTGGTGCCATGTTTAACAATAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTC
TCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGT
CTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCTCGGCTGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCTC
CCCCTCACCCACCCGGGCGGGGAGGAGGATGGCCTCCCGTGCCTCACCGGGCGCGGCTGGCCTAAATAGG
GAGCCCACGGAGCAGAGCTGCCGCGGCGATTGGTGGCTCGTCGCGCTGCGCTGCCCTAAGGGAGCTCGAA
GGACCCTGAACGTCGCTCTTTGCGACCTCACCGTTGCGACCCCAGGTCAGGCGGGACTACCCGCT

Minuartia montana L.

>JX645237.1 Minuartia montana maturase K (matK) gene, partial cds;
chloroplast
TTACTGGGTGAAAGATGCCCCGTCTTTACATTTTTTACGATTCTTTCTTTATGAGTATCATAATTGGAAT
AGTCGTCTTATTCCAAAAAAAGACATTTCTATTTTTCGAAAAAGGAATCAAAGATTATTCTTGTTCTTAT
ATAATTTTCATGTATGTGAATACGAATCCATTTTATTTTTTCTTTGCAAACAATCCTCTCATTTACGATC
AACATCTTATAGAGCCCTTCTTGAACGCATTTATTTATATGGAAAATTAGAATATTTAGTAAACCTTTTT
ACTAAGGATTTTGGCGTTATCTTATGGCTTTTCAAAGACCCTTGTCCGCATTCTTTTAGGTATAAAGGAA
AATGCATTCTGGCCTCCAAAGGGACATCCCTTTTTATGCATCAATGGAAATTTTATCTTATACATTTTTG
GCAATGTTATTTTTCTGTATGGTCTCAACCAAGAAGAATCTATATTAATCCATTATCAACTTATTTTCTT
GACTTTATGGGTTTTCTTTCAAGTGGACAACTCACTTCTTTAGTGGTACGGAGTAAAATGTTAGAAAATG
GATTTATAATAGATAATAACAATAAGAAGTTCGATCCTAAAATGCCAATTAGTCTTCTGATTGGGTCGTT
GGCTAAAGCGCAATTTTGTAACGGATCAGGAAATCCTATTAGTAAGTCGGCTTGGATCGATTTATCGGAT
TCCG

Paronychia argentea

>AJ310958.1 Paronychia argentea partial 18S rRNA gene, internal transcribed
spacer 1, 5.8S rRNA gene, internal transcribed spacer 2 and partial 28S
rRNA gene
CAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGAAACCTGCAACAGCAGAACGACCAGCGAAC
ATGTTTATCATTGGCCGAGGGCGGACACCCTGCTCGCGCAGGGGATAAGCCCGCGGCACACTAACAAACC
CCGGCGCGGACTGCGCCAAGGAACAAAAACTGAACATGCGCACCTGCGCCGCGACCGGTAACCCGGACLCGL
GGCTGCGGAGCCATTACTTAACAATAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAG
AACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGT
TGCGCCCGAAGCTTCGGSTGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATTGNGTNTCCCCTCACCCGCTCG
CACGCGGGAGGGAAGGATGATGGCCTCCCGTGCCTAACCGGGCGCGGNTGGCCTAAAAACGGAGCCCTCG
GCTGTGAGCCGCCGCGGCATTTGGTGGTGATTTCATTCAATTCGTSGCGCTYCTCTTAGCCCNGTGATGC
TCGAGCGACCCAGA

Silene glauca

>KU831986.1 Erica glauca subsp. glauca isolate glauca gl MP850 trnT-trnL
intergenic spacer region, partial sequence; chloroplast
TAAATTATTGAATAGTCCCTATTAACTCTATTCTTTTCATTCTTATCTACTATTCAATTACGAATTAATA
TGAATAAAGAATATAATAAAAAAAAATGTTATAGAACATAAAAATGAATATAAATAACCATACGATATTA
TATATATATATAAAATATATATATATATATTATATATTATTATATAATTAAACATTTTCTATTTTTTTAA
TTTTTTTAAAAATTTTTTTATTACATTTCGCTATTTTTTTGCATATTAGAAATGTCTAATTACTAAATTA
TTTTTTTAATAAAAAAATAATAATTTTTTTTTCGAATATTATATATAATTCAATCGATTTCTCTAGTTTA
TATAATTATTTATATATTTATATAAATATATAGATTTTTTCCTATAATATATTTTATATCGATTTTTATA



TTCCGTGATGATGATAAATATGATCTAAAATCCGTTGAATCTATTTAATCTAATTAACAAGTCATTTGAA
TTCGAATAATTCGAATGAATGGTCCACTCCTCCGCTTGCCTCCCTAAAGGTGTAAGTTTAGACGAAAAAA
AAAAAAGATTTAATCATTTAAGTATTCCAAACTACATCATATATATGTGGTATATATATTGAATAGCATA
TTCAATAAATGGTAGAATCATTTTTGATTGACCTAAACGTAGGTCTCCTATAGAAGGAAGATCAAAGAAT
ATAGCTAAAGAAGAAAAACAATTTTTAGAGAGAGGAATC

Velezia rigida L.

>AY936322.1 Velezia rigida maturase K (matK) gene, partial cds; chloroplast
GGTTCAAACACTTCGGTACTGGGTGAAAGATGCTTCGTCTTTGCATTTATTACGATTCTTTCTTTATGAG
TATCGTAATTGGAATAGTCTTTTTATTTTAAAAAAATCCATTTCTATTTTTCTAAAAAGAAATCAAAGAT
TATTTTTGTTCTTATATAATTTCCATATATGTGAATACGAATCCATTTTCGTTTTTCTTTGCAACCAATC
CTCTCATTTACGATCAACATCTTATAGAGTGTTTCTTGAACGCATTTATTTCTACGTAAAATTTGACTAT
TTAGTCAAACCTTTTTATAAGGATTTTGGCGTTATCTTATGGCTTTTCAAGGACCCTTCCCCGCACTCTG
CTAGGTATAAAGTAAAATTCCTTTATGCATCAAAAGGGATGCCCTTTTTGATGCATAAATGGAAATTTTA
CTTTATAAATTTTTGGCAATGTCATTTTTCTGTGTGGTCTCAACCAAGAAGAATCTATATTAATAGATTA
ACAACCCATTTTTTTGACTTTATGGGTTTTTGTTTAAGTGTACAACTCACTTCTTCCATGGTACGGAGTC
AAATGTTAGAAAATGCATTTAGAATAGATAATACGATTAAGAAGTTCTATCCGAAAATTCCAATTAGTCC
TCTGATTGGATCGTTGGCTAAAGCGCAATTTTGTAACGGATTAGGGCATCCTATTAGTAAGTTGGCTTGG
GTAGATTTGTCGGATTCTGATATTATTAATCGA

Plantago albicans L.

>AY101905.1 Plantago albicans 18S ribosomal RNA gene, partial sequence;
internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA gene, and internal
transcribed spacer 2, complete sequence; and 285 ribosomal RNA gene,
partial sequence
AGAAGNNCANTGAACCTTATCATTTAGAGGAAGGAGAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCG
GAAGGATCATTGTCGATATCTGAAAAGTAGACCTGTGAACACGTGTTTAACAAGAACGGTGCCTTGTTGG
GCAAGAGCAATCCTGCTTGGCGAGGTGCCGTGCCTGCCCGGTGCTAGCATCTGGTGGGCTAACGAAACCC
GGCGCGGCAAGCGCCAAGGAAAACAAATTAGAATCGTTGCCCCTGCGGCTCCCGTCCGCGGTGTTGCTGT
GGGGATGCAGCGTATCTTGAAAGTCAAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAA
GAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAG
TTGCGCCCGACGCCATCTGGCTGAGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCCTCCCAAT
CCCTTGTGGTTTGGTGATGGGGCGGATAATGGCTTCCCGTTAGCTCGGTTAGCCTAAAAGGGATCCCTCA
ACGATGGATGTCACAACCAGTGGTGGTTGAAAGATCATTGGTGCTGTTGTGCTTCACCCTGTCGCTTGCT
AGGGCATCATCATAAACCAATGGCGTGAAAGCGCCTTCGACCGCGACCCCAGGTCAGACGGGACTACCCG
CTGAGTTTAAGCATATCAATAAGCGGGGAGAAGAAACTTACAAGGATTCCC

Plantago lagopus L.

>KX037416.1 Plantago lagopus voucher UofC 39176 ribosomal protein S16
(rpsl6) gene, intron; plastid
TTTNCATCACCATTTTCCATTTATCNNGTAATAAATGATGAAGGTGCTCTTATCTCGACATTGTTACATT
GGCATTGGAACCCTTTTTTNGGGGGGGGGTTGTTAATAGTTCACGATGGAGCTCGAGTCGAAAAGAATTC
ATTTCTTTTTCGGGGTCAAGAATCTAGGGTTAATGCCAATCAATTAGAACAACTTCGTAAATATATCCTC
TTCCATATATTATATACAAATTNTAAATATACAAATTCTNAGGATCGGATGCAAACAAGTTTGCAATTCA
AAAAAAAAAAAAAAAACTTGTTGCAATTGATCAAACTTTTTGGATTCAAAGTGCAAAGTGTATTACGGGG
AATCAACTGTCCGTACGATTCTTTAATCAACAAGGGGTATGTTGCTGCCATTTTGAAAGCATTAAGAAAA
GAAGCACCGAAGTCATGTCTAAACCCAATGATAAAAAAAAAGGATCCAAAAACAAGGAAATGCCGTTTGA
ATTGTCTCGNTAGTCTCAAGAATTAGNTNAAACNCAANAANCTAAATCGAATTTTAAACGAGACAAAAAA
NGNGGGGTAAAGACTCCNCAAAAAAGGAAATTGACTAAAGATTTTCTTTGCAAATTCTCTAACTTGAGTT
ATGAGTNCGAANGGTTTNTTTTTTTTNNTAAAAAGACTGAAATCCTAGNATAGTCTAGGGAATAGGCTCT
TTTGTCATTTTTTTNNTAAAAAATNNGNANTTGCATACATANACAAAACTTTGAAGGAAATCATTTTTTC
TCGAGCCGTACGAAGAGAAAACTTCATATNCNGTTCTAGGGGG



Reseda luteola L.

>DQ987050.1 Brassicales tRNA-Leu (trnlL) gene, partial sequence; trnL-trnF
intergenic spacer, complete sequence; and tRNA-Phe (trnF) gene, partial
sequence; chloroplast
CTTTCAAATTCAGAGAAACCCTGGAATTAACAATGGGCAACCCTGAGCCAAATCCTGTTTTACGCGAACA
GACAAGGGTTTAGAAAAAGGGGAGGGATAGGTGCAGAGACTCAATGGAAGCTGTTCTAACAAATGGAGTT
CACTACCTTGTGTTCCTAAAGAGAAAAACTTATATTGCATAAGTATATCTAATGTAATACTATTTTAAAA
TTGAATATTGATTTTAAAAAAATGCATTCCATAGTCTGATAAATAACTGATTAATCGGACGAGAATAAAG
ATAGAGTCCTATTCTACATGTCAATACTGACAACAATGAAATTTATCGTAAGATGAAAATCCGTCGACTT
TTAAAATCGTGAGGGTTCAAGTCCCTCTATCCCCAACTTTATCCCTCCAAAAGAGTCTGTTTGATGCTCT
ACCAAATTTTATTTTTTAGTTATTCAACAATTCATTATCATTTGCGTTGATCCTACTTTTTTACAAACGT
ATCTGAGCAGAATTTTATATCTTATTACAAGTCTTGTAGGATATATAAGACTCATACAAATGAGCAAAAA
ATACCGATTTGACTGATTTACAATCTATAGCATTATTCATTTTAAAACTTATAAAGTATTCCTTTTGAAA
ATCTAAGAAATTCCCGGTCCAAGACTTAATACTTTGATTTTTCTTTTCATTGACATAGACCTAAGTCATC
GCGTAAAATGAAGATGATGCTTCGGTAA

Reseda phyteuma subsp

>FJ477071.1 Reseda phyteuma isolate R.phyl tRNA-Leu (trnL) gene, partial
sequence; trnL-trnF intergenic spacer, complete sequence; and tRNA-Phe
(trnF) gene, partial sequence; chloroplast
CTTTCAAATTCAGAGAAACCCTGGAATTAACAATGGGCAACCCTGAGCCAAATCCTGTTTTACGAGAACA
GACAAGGGTTTAGAAAAAAGGGAGGGATAGGTGCAGAGACTCAATGGAAGCTGTTCTAACAAATGGAGTT
CACTGCCTTGTGTTCCTTGTGTTGAGAAAGGAATCTTTCTTGCGAAACTTCAGAAAGGATGAAGGAGAAA
AACTTATATTGCATAAGTATACCTAATGGAATACTATTTTAAAATTTAATATTCATTAAAAAAAAAATGC
ACTCCATAGTCTGATAAATAACTGATTAATCGGACGAGAATAAAGATAGAGTCCTATTCTACATGTCAAT
ACTGACAACAATGAAATTTATCGTAAGATGAAAATCCGTCGACTTTTAAAATCGTGAGGGTTCAAGTCCC
TCTATCCCCAACTTTATCCCTTCAAAAGAGTCTGTTTGATGCTCTACCTAATTTTTTTTTTAGTTATTCA
AAAATTCATTATCATTTGCGTTGATCCTACTCTTTTACAAACGTATCTGAGCAGAATTTTGTATCTTATT
ACAAGTCTTGTAGGATATATGAGACTCATACAACTGAGCAAAAAATACCGATTTGACTGATTTACAATCG
ATAGCATTATTCATTTTCAAACTTATAAAGTATTCCTTTTGAAGATCTAAGAAATTCCCGGTCCAAGACT
TAATACTTTGAGTTTTCTTTTCATTGACATAGACCTAAGTCATCGCGTAAAATGAAGATGATACTTCGGT
AA

Scabiosa stellata L. (Rosa stellata subsp.)

>AB012000.1 Rosa stellata subsp. mirifica chloroplast matK gene for
maturase, complete cds
ATGGAAGAATTTCAAGGATATTTAGAATTATATAGATCTCAGCAACATGACTTCCTATACCCACTTATCT
TTCGGGAGTATATTTATGCACTTGCTCATGATCGTGGTTTAAATAGATCCGTTTTGTTGGATAATGTAGG
TTATGACAAGAAATCTAGTTTACTAATTATAAAACGTTTAATTAGTCGAATGTATCACCAGAATCATTTT
ATTATTTCCGTTAATGATTCGAATCAAAATAAATTTTTGGGGTACAACAAAAATTTGTATTCTCAAATGA
TATCGGAGGGATTTGCAGTCATTGTGGAAATTCCGTTTTCCCTACGATTAGTATCTTCCTTAGAGGAGAC
AGAAATCGTAAAATCTTATAATTTACGATCAATTCATTCAATATTTCCTTTTTTAGAGGACAAATTTCCA
CATTTAAATTATGCATCAGATGTACTAATACCCTACCCCATTCATCTGGAAATCTTGGTTCAAACCCTTC
GCTACTACGTGAAAGATCCCTCTTCTTTGCATTTATTACGGCTCTTTCTTCACGAGTATTATAATTGGAA
TACTCTTATTACTATTACTCCAAAAAAATCCATTTTTGCAAAAAGTAATCAAAGATTATTCTTGCTCCTA
TATAATTCTTATGTATGTGAATACGAATCCATTTTACTTTTTCTCCGTAACCAATCTAATCATTTACGAT
TAACCTCTTCTGGGATTCTTTTTGAGCGAATACGTTTTTATGAAAAAATAAAATATCCTGTCGAAGAAGT
CTTTGCTAACGATTTTCCGGCCACCTTATGGTTCTTCAAGGATCCTTTTATACAGTATGTTAGATATCAA
GGAAAATCGATTCTGGCATCAAAAGATACTCCTCTTCTGATGAATAAGTGGAAATATTATCTTGTCCATT
TTTGGCAATGTCATTTTTATGTATGGTCTCAACCAGGAAGAATCCATAGAAACCAATTATCCAAGCATTC
CTTTGATTTTTTGGGTTATCTTTCAAGCATACGACCGAATATTTCAGTGGTACGGAGTCAATTGCTAGAA
AATTCGTTTTTAATGGATAATGCTATGAAGAAGCTTGATACATTATTTCCAATTATTCCAATGATAGGAT



CGTTGGCTAAAGTGAAATTTTGTAACACATCAGGGCATCCTATTAGTAAGTCCAGCTGGGCGGATTCGTC
GGATTCTGATATTATCGACCGATTTGTGCGTATAGGCGGAAACCTTTCTCATTATTATAGCGGATCTTCA
AAAAAAAAGAGTTTGTATCGAATAAAATATATACTTCGACTTTCCTGTGTTAAAACTTTGGCTCGTAAAC
ACAAAAGTACTGTACGCACTTTTTTGAAAAGATTAGGTCCTAAATTATTGGACGAATTCTTTACGGAAGA
AGAACAGATTTTTTCTTTGCTCTTTCCAAGAACTTCTTCTACTTTGAAGAGGTTTTATAGAGGGCGGATT
TGGTATTTGGATATTTTGTGTATCAATGATCTAGTTAATCATGAATGA

Biscutella auriculata L.

>DQ452057.1 Biscutella auriculata internal transcribed spacer 1, partial
sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete sequence; and internal
transcribed spacer 2, partial sequence
GTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGATACCTGTCCAAAACAGAACGACCGCGAACAAACGATCAT
CACTCTCGGTGAGCCGGTCTCTTTATTGATGCCGTGCTTGCCGATTCCGTGGTTCTGTGTTTGTTCCCAA
CTGAGTGTCTCATCTCAGTTGGTGCAAGCGCAGAGCTTCCGGATATCACAAAACCCCGGCACGAGAAGTG
TCAAGGAACATGCAACCAAACGGCTAGCATTCGCTGCCCTGGAAACAGTGTGTGTGCGGATGTGATGCTG
CAATATTAAGTCTAAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAA
ATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCCAAG
CCTTCTGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGTGTCACTAATCGTCGTCCCCCATCCTTCTCGGATAAGGGAC
GGAAGCTGGCCTCCCGTGTGTTACCGCACGCGGTTGACCAAAATCCGAGCAAAAGATGCARAAGAGCGTCT
CGACATGCGGTGGTGAAACATTCCTCGTGATTTTGTCGAACTCTCTTGTCTGGAAGCTCATTATGACCCA
AGTTCATTAACGCGACCCCAGGTCAGGCGGGATCACCCGCTGAGTTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGAA
AAGAAACTAACAAGGATTCCCT

Raphanus raphanistrum L.

>GQ248192.1 Raphanus raphanistrum voucher USDA PI271451 maturase K (matk)
gene, partial cds; chloroplast
AGATGCCTCTTCTTTGCATTTTTTTCGGTTCTGTCTATACGAGTATTGCAATTGGAAGAATTTTGATAGT
AAAAAAAAATCAATTTTGAATCCAAGATTTTTATTGTTCTTATATAATTCTCATGTATATGAATACGAAT
CCATCTTTTTTTTTCTACGCAAGCAGTCTTCTCATTTACGATCGACATCTTATGACGTCTTTTTTGAGCG
AATTTTATTCTATGGAAAAATACAACATTTTTTAAAAGTCTTTGTTAATAAATTTCCGGCGCTTTTAGGG
TTGTTCAAGGATCCTTTCCTACATTATGTTAGATATCATGGAAAATACATTCTGGCAACAAAGGATACGC
CACTTCTGATGAATAAATGGAAATTTTATTTTGTTAATTTATGGCAATGTTATTTTTCCGTATGGTTTCA
ATCGCAAAAGGTTAATATAAATCAATTATCTAAAGATAATTTAGAATTTCTGGGTTATCTCTCAAGTTTG
CGACTAAATCCTTTAGTGGTACGTAGTCAAATGCTAGAAAACTCATTTCTAATAGATAATGTTAGAATAA
AATTGGATAGCAACATTCCAATTTTTTCTATTATTGGGTCGTTGGCTAAAGATAAATTTTGTAATGTATT
AGGGCATCCCATTAGTAAAGCGACCTGGACGGATTCATCAGATTCTGATATTCTCAACCGATTTGTGCGT
ATATCCAGAAATATTTCACATTATTACAGCGGATCTTCAAACAAAAAGAATTTGTATCGAATAAAATATA
TACTTCGTC

Sinapis arvensis L.

>FJ870905.1 Sinapis arvensis beta-ketoacyl-CoA synthase (FAEl) gene,
complete cds
ATACAAATACATCTCATCGCTTCCACTACTATTCTCCGACACACACACTGAGCAATGACGTCCGTTAACG
TAAAGCTCCTTTACCATTACGTCATAACCAACCTTTTCAACCTTTGCTTCTTTCCGTTAACGGCGATCGT
CGCCGGAAAAGCCTATCGGCTTACCATAGACGATCTTCACCACTTATACTATTCCTATCTCCAACACAAC
CTCATAACCATCGCTCCACTCTTTGCCTTCACCGTTTTCGGTTCGGTTCTCTACATCGCAACCCGGCCCA
AACCGGTTTACCTCGTTGAGTACTCATGCTACCTTCCACCAACGCATTGTAGTTCAAGTATCTCCAAGGT
CATGGATATCTTTTATCAAGTAAGAAAAGCTGATCCTTCTCGGAACGGGACGTGCGATGACTCGTCGTGG
CTTGACTTCTTGAGGAAGATTCAAGAACGTTCGGGTCTAGGCGATGAAACTTACGGGCCAGAGGGGCTGC
TTCAGGTCCCTCCTCGGAAGACTTTCGCGGCGGCGCGTGAAGAGACGGAGCAAGTAATCATCGGTGCGCT
TAAAAATCTATTCGAGAACACCAAAGTTAACCCTAAAGATATAGGTATACTTGTGGTGAACTCAAGCATG
TTTAATCCAACTCCGTCGCTCTCCGCGATGGTCGTTAACACTTTCAAGCTCCGAAGCAACGTAAGAAGCT
TTAACCTTGGTGGCATGGGTTGTAGTGCCGGCGTTATAGCCATTGATCTAGCAAAGGACTTGTTGCATGT
CCATAAAAATACGTATGCCCTTGTGGTGAGCACAGAGAACATCACTTATAACATTTACGCTGGTGATAAT
AGGTCCATGATGGTTTCAAATTGCTTGTTCCGTGTTGGTGGGGCCGCTATTTTGCTCTCCAACAAGCCTG
GAGATCGTAGACGGTCCAAGTACGAGCTAGTTCACACGGTTCGAACGCATACCGGAGCTGACGACAAGTC
TTTTCGTTGCGTGCAACAAGGAGACGATGAGAACGGCAAAACCGGAGTGAGTTTGTCCAAGGACATAACC
GATGTTGCTGGTCGAACGGTTAAGAAAAACATAGCAACGTTGGGTCCGTTGATTCTTCCGTTAAGCGAGA



AACTTCTTTTTTTCGTCACCTTCATGGGCAAGAAACTTTTCAAAGATAAAATCAAACATTACTACGTCCC
GGATTTCAAACTTGCTATTGACCATTTTTGTATACATGCCGGAGGCAGAGCCGTGATTGATGTGCTAGAG
AAGAACCTAGCCCTAGCACCGATCGATGTAGAGGCATCAAGATCAACGTTACATAGATTTGGAAACACTT
CATCTAGCTCAATGTGGTATGAATTGGCATACATAGAAGCAAAAGGAAGGATGAAGAAAGGTAATAAAGT
TTGGCAGATTGCTTTAGGGTCAGGGTTTAAGTGTAACAGTGCGGTTTGGGTGGCTCTAAGCAATGTCAAG
GCTTCGACAAACAGTCCTTGGGAACATTGCATCGACAGATACCCGGTTAAAATTGATTCTGATTCAGCTA
AGTCAGAGGTTCGTGTCCAAAACGGTCGGTCCTGATAAATGATGTTTGCTCTCTTTCGTTTCCTTTTTTA
TTTGTTAACTAATAATAATTTGATGGCTACGATGTTTCTCT

Alyssum campestre L. (Tulostoma fimbriatum var.)

>KU843914.1 Tulostoma fimbriatum var. campestre voucher Knudsen01l71
translation elongation factor l-alpha gene, partial cds
TGTGCTATCCTTATCATTGCTGGTGGTACTGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCTCCAAGGACGGTCAGACTC
GCGAGCACGCTCTCTTGGCCTTCACCCTTGGTGTCCGTCAGCTCATCGTCTCTGTCAACAAGATGGACAC
CACCAAGTGGAGCGAGGACCGTTTCAACGAAATTATTAAGGAAACCTCTGCCTTCATTAAGAAGGTCGGT
TACAACCCGAAGGCTGTTGCCTTCGTGCCCATCTCCGGCTGGCACGGTGACAACATGTTGGAGGAATCCA
GCAAGTGAGTCTAAATTTTTTTTCATCAGATAAAGATCATATCTAATCTAAATCACTCCGTGTGTAGCAT
GCCATGGTACAAGGGCTGGACCAAGGAGACCAAGGCTGGTGTCGTCAAGGGCAAGACCCTCCTCGATGCC
ATCGATGCCATCGAACCCCCTGTTCGTCCCTCCGACAAGCCCCTCCGACTTCCTCTCCAGGATGTCTACA
AGATTGGTGGTATTGGTACAGTGCCCGTCGGTCGTGTTGAGACTGGTATCATCAAGGCTGGCATGGTTGT
CACCTTTGCTCCTTCCAACGTCACCACTGAAGTGAAGTCCGTCGAAATGCACCACGAGCAGCTCGAGCAA
GGTAACCCTGGTGACAACGTCGGTTTCAACGTCAAGTAAGAACATTTCCTTCCTTGGTTTCGATATAATA
TCTAATGTATATAAAGGAACGTCTCCGTCAAGGATATCCGTCGTGGCAATGTCGCTTCTGACTCCAAGAA
CGACCCCGCCAGGGAAGCTGCCTCCTTCACCGCCCAGGTCATCGTCCTTAACCACCCCGGTCAAATTGGT
GCTGGCTACGCACCCGTCCTCGATTGCCACACCGCACACATTGCCTGCAAGTTCGGTGAACTTAAGGAGA
AGATTGATCGCCGAACAGGTAAATCCCTCGAAGACAACCCCAAGTTCGTCAAGTCTGGTGATGCTGCCAT
CGTCAAGCTTATTCCCAGCAAGCCCATGTGTGTCGGTAAG

Thymelea passerina (L.) (Passerina amoena)

>EU859538.1 Passerina amoena x cyanea voucher LSUMZ B55143 NADH
dehydrogenase subunit 3 (ND3) gene, partial cds; mitochondrial
GAACATAGTGTTATTCATGTTAACCTTATCACTAACCCTAAGCATCCTCCTAACCGCATTAAATTTCTGA
CTCGCCCAGATAACCCCAGACTCAGAGAAACTATCCCCATACGAATGCGGATTCGACCCCCTAGGATCCG
CCCGACTTCCTTTTTCAATCCGCTTTTTCCTAGTAGCCATTCTCTTCCTCTTATTCGACCTAGAGATCGC
CCTACTCCTTCCACTCCCATGAGCCATCCAACTACAATCCCCTATAGCTACCTTAACTTTAACTTCTGTA
CTCATCTCCCTCCTTACCCTGGGGTTAGTATACGAATGAATTCAAGGCGGATTAGAATGAGCAGAATAAC
AGAAAG

Ziziphora capitata L.

>KP278564.1 Ziziphora capitata from Turkey internal transcribed spacer 1,
partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete sequence; and internal
transcribed spacer 2, partial sequence
CGCCGGCGTGCTCCCTCGGGGCGCGCCGCGCGGGCTAACGAACCCCGGCGCGGAACGCGCCAAGGARAAAC
CAAACCCAGCGCCCGGCCCCCGGLCGCLCCCGTTCGCGGGGAGTGCCGGGGETGCCGGGCGTCTGTCAAAATG
TCAAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTT
GGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGCCG
AGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCCCACCCCCGCGCGCACCGCCGGGTCGTGGGG
GGCGGACAATGGCCCCCCGTGCGCLCTCGGCGCGCGCGGCCGGCCCAAATGGGATCCCCGGGCGGLCTGEGLG
TCGCGACAAGTGGTGGTTGAACATCTCAATCTCTCTCGTCGTC

Rosmarinus officinalis L.

>HM749050.1 Rosmarinus officinalis microsatellite ccmpa sequence; and Ycf3
(ycf3) gene, exon 2 and partial cds; plastid
GGATCGACCTCTATTACATAAGTGGATTCCGGGTTTTTATCTCACATCACGAGAATAAGTATATCTACCA
TCATGACATAAGTACGCAGTTATTATTGTATTGGCCCCCAATCTCGCCAATTGATCTTTACGGTGCTTCC
CCCACCAATTAGATTCTTTTTTTTTATCCATAGAAAAAAGTAGCTAGGTATATCTATTTATTTTCTTCAT



ATTTCAACTTTTATGAATATAAAGTTTCTTTCTTTGCTACAGCTGATAAAAATCGTTGTTTTAGACGATG
CATATGTAGAAAGCCTTTTTTGTTTTTTACTTCTATAGTGAAGATAGTCGCACGTAATGACAGATCACGG
CCATATTATTAAAAGCTTGTGGTAAGAATGGATTTCGTTCTAGTGCTCGAAAATAATATTCCAAAGCTTT
CGTGTGTTCTCCATTACTTGTATGGATAAGACCTATATTATAGAGTATATAACTTCGATCATAGG

Salvia verbenaca (L.)

>KJ747298.1 Salvia verbenaca isolate 141 ribosomal protein L32 gene,
partial cds; and rpl32-trnl intergenic spacer, partial sequence; plastid
AAGGCTATTGGGCGGCGTTAAAAGCATTTTCTTTAGGGAAATCTCTTTCTACCGGGACTTCAAAAAGTTT
TTTTGTGCGACAAACAAATAAAATCAAAAAATAAGTTATTAAGAAATAAAGCGGAAACCCTAGAACCGAC
CTGATTCAAAAATGGAACCCTTCCGTTTCAAAAAAAAATTCCCCAATTCCATTTCCTGGTGAATTAATCA
ATAGGAAATGGAATTCTTCTGTTTACTTTGACCAAATTTAAACAAAGTTTTATCAATGAACAAAAAAATA
CTAGATTTATATTTTAGTATGTTTTGTTTCCAGGATGGGAGTCTTCTTTTTCCCATCAATCTATTTGTAA
TATAATATTTTCTTTTTTGTACAACTTGCTTACTTTTGGATTTTATATATATTCTTATATAGAGCCCCTA
TAGCTCTCACCATCAATTCACGCAAAAACACTTAATGAAAATATTCTGGATAAATATGTGTGAATTTGGA
AAAATCTAAAATATTTTTTTGTTTATTGATAAAACTTATTTTTGGGTTGTACTTTTTAAAATGAAAATCA
AATAAATAAAAAACGGTAAATTAAAAATGGGGGTCTTAATTCCTAGTAAGACTTGCTGGTTTTACAAGAG
TTCCAGTGGAAAAGAGTCTAAAATCCACAACAAAACGAAAAACCTAAACTAAAATAATGAACCTTCAAGT
ACATATTTGAACAAATTTTTATTCATCGATTTGAATCTTTTCTAGAAAATATTGCAACCAATAGAATTCT
TAAATCTAGACGATTTCTTATTCATAGGC

Sideritis montana L.

>KF529771.1 Sideritis montana isolate SN-6 tRNA-Leu (trnlL) gene, partial
sequence; chloroplast
GACTTAATGATAATTAAATTGAGCCTTATTGTGGGAAACCTACTAAGTGATGACTTTCAAATTCAGAGAA
ACCCCGGAATTAATCAAAATGGGCGATCCTGATCCAAATCCTGTTTTTCAAAACAAAGGTTCAAAAAACC
AAATAAAGGATAGGTGCAGAGACTCAACGGAAGCTGTTCTAACAAATGGAGTTGACTGCGTTGGTAGAGG
AATCCTTTTTACGGAAACTTCAGAAAGGATGAAGGATAAACGTATCTATCGAATACTATATCAAATGATT
AATGATGGCCCGAATCTGTATTTTTTAATATGAAAAATAGAAGAATTGGTGTGAATTGATTCTATATTGA
AGAAAAAATCGAATATTCATTCATCAAACCACTCACTCCATAGTCCGGTAGATCTTTTAAAGACCTGATT
AATCGGACGAGAATAAAGATAGAGTCCCATTCTACATGTCAATACTGGCAACAATGAAATTTATAGTAAG
AGGAAAATCCGTCGACTTT

Ajuca chamaepitys

>HQ902771.1 Ajuga chamaepitys voucher SA1959 ribulose-1,5-bisphosphate
carboxylase/oxygenase large subunit (rbcl) gene, partial cds; chloroplast
TTGACTTATTATACTCCTGAATACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCGAGTAACTCCTC
AACCCGGAGTTCCGCCTGAAGAAGCAGGGGCCGCGGTAGCTGCCGAATCTTCTACTGGTACATGGACAAC
TGTGTGGACCGATGGACTTACCAGCCTTGATCGTTACAAAGGGCGATGCTACCACATCGAGCCCGTTCTT
GGAGAAAAAGATCAATATATCTGTTATGTAGCTTACCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTA
ACATGTTTACTTCCATTGTAGGAAATGTATTTGGATTCAAAGCCCTACGTGCTCTACGTCTGGAAGATCT
GCGAATCCCTCCTGCTTATATTAAAACTTTCCAAGGCCCGCCTCATGGGATCCAAGTTGAGAGAGATAAA
TTGAACAAGTACGGCCGTCCTCTGTTGGGATGTACTATTAAACCGAAATTGGGGTTATCCGCTAAAAACT
ATGGTAGAGCAGTTTATGAATGTCTTCGAGGTG

Lactuca viminea (L.)

>KU586733.1 Lactuca viminea voucher 140PJM12 internal transcribed spacer 1,
partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete sequence; and internal
transcribed spacer 2, partial sequence
TCGAACCCTGCAAGGCAGAACGACCCGTGAACATGTAACCACAACGGGGTGACAGGGATAAGGGCCTCGG
CCTTGATCCCCTAACCCTTCCCGACCTAATTCATGGCGTCTTTTTTTGGGGCATCATGGATTTCGTTGGA
CCATAACAAAACCCCGGCACGGAATGTGCCAAGGAAAACAAAAATGAGAAGGACGCGTCCTGTATCGCCC
CGTTCGCGGTGTGCGTGCTGGTCTTGTCCTCCTTGGAATCACAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGG
CTCACGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCG
AGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATCCGGCTGAGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCATCGC
GTCGCTCCCCACCATACCTCCCCGAAGGGTTGGCGTGGTGTTGGGGGCGGATAATGGCCTCCCGTGCTTG



TGTTTCGGTTGGCCTAAATAGGAGTTCCCTTCGGCGGACACACGACTAGTGGTGGTTGAATAGACCCTCG
TTCTGTGTTGTGTGTCGCGAGCTGTGAGGGCAGCCCTCATCAAAGACCCCATTGTATTGTCTTCGGACGA
TGCTTCGA

Quercus ilex L.

>EU628561.1 Quercus ilex internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal
gene, and internal transcribed spacer 2, complete sequence
TCGAAACCTGCACAGCAGAACGACCCGCGAATTGGTGACAACCGACGGGGGGLCGGGGGGLGLCTCGETCGLC
CCTTCGCGCCTCAAGGGGGCGGGGACCTCGCGTCTCTTTGCCCGCAAACCGAACCCCGGTGCGGAALCGLG
CCAAGGAAATTGAACCAAGAGAGCCACGCTAGAGGCCCCGGACACGGTGTGCCCCTGGCGTCGGCGTCTT
ACGAATTATTTAAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTAGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAAT
GCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGCGAATCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCC
ATTCGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGTGTCACGCATCGTTGCCCCCCCAAACTCCGGTTCGGGLCGGGGL
GGAAGTTGGCCTCCCGTGCGTGCTTGCGCGCGCGGTTAGCCCAAAAGCGAGTCCTCGGCGACGAGCGCCA
CGACAATCGGTGGTTTTTTCGACCCTCGTTCCCCGTCGTGCGCGCCCCGTCGCCCGTACGCGCTCTTGCG
ACCCTTACGCGTCGCCTCGGCGGCGCTCCCAAC

Juniperus oxycedrus L.

>KU183500.1 Juniperus oxycedrus voucher 20150321-1-M1 small subunit

ribosomal RNA gene, partial sequence; internal transcribed spacer 1, 5.

RNA

8s

ribosomal RNA gene, and internal transcribed spacer 2, complete sequence;

and large subunit ribosomal RNA gene, partial sequence

GTGAACCTGCAGAAGGATCATTAAAAAAATTATTAGAGTGCACTTTATTGTGGCTCAAAATATAATTCTC
AACTCCCAACTTTTAAAGCCACTTTGTATGAGGTTTTTCTTATAACAATTTGGCAAATGTGATGTGACTT
TAAATCATATTGCATTATAACACCCCCTTTTTCAACCATTATTTTACACAAGTATGTTAAGAATGTAAAA
CCTTTAAAATCAATATAACTTTTAACAATGGATCTCTAGGCTCTCACGTTGATGAAGAACACAGTGAAAT
GTGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCAAATCTTTGAACGCACCTTGCGCCTTTTGGT
ATTCCAAAAGGCACACCTGTTTGAGTGTCATGAAACCCTCTCACYAATTAACTTTTTCRTTAAGGTTTTT
TAGTGGATGTTGAGTGTTGCTGTTTTATATAGCTCACTTTAAATACATAAGCTCCTTTTATCATTTGATT
TGGATTGACTTGATGTGATAAAAGAWAAATCTTCATCAAGGAAGTGTGTATGTTGTATATACAGCCAGTC
ATTTTCTGATAAAGAGGGCTACCAAACCCCAAGAAGAGTTTTTCATCTTTAAAGTGAAAGATTCTACTAT
ATCTTTTAAGACCTCAAATCAGGTGGAATTACCCACTGAACTTAAGCATATCA

Papaver rhoeas L.

>GQ248175.1 Papaver rhoeas voucher USDA PI533721 maturase K (matk) gene,

partial cds; chloroplast
TTGCGATTCTTTCTCCATGAGTATCGTAATTGCTATAGTCTTATTACTCAAAATAAAGCAATTTCCCTTT
TTTCAAAGGAGAATCAACGCTTTTTCTTCTTCCTATATAATTCTCATGTATATGAATGCGAATCCATATT
AGTTTTTCTCCGTAAACAATCTTTTCGTTTACGATCAACATCTTTTAGAATCCTTCTTGAGCGAATAAAT
TTCTATGGAAAAATGGAGCATCCTGTAGTAGTGTTTAGTAATGATTTTCAGACCTTCCTATGGTTGTTCA
AGGATCCTTTTATGCATTATGTCAGATATCAAGGAAAATCAATTCTGGCTTCAAAGGGAAGTACTCTTTT
GATGAATAAATGGAAATGGAATCTTGTAAATTTATGGCAATGTCATTTTTCCTTGTGGTCTCAACCAGAT
AGAATTAAGATAAATAAATTATCCAATCATTCCCTCGAGCTTTTGAGCTATCTTGCAAGTGTACGACTTA
ACCCTTCGGTGGTAAGGAGTCAAATGATAGAAAGTACATTTATAATGGATATTTGTATTAAGAAGTTTGA
TACCAAAGTCCCAATTATTTCTTTGGTTGGGTCGTTGGCTAAAACGAAATTTTGTAACGTTTCAGGGCAT
CCCATTAGTAAGCCGGCTTGGGCCGATTTATCAGATTCTGATATTCTCGATAGATTTGGACGTATATGCA
GAAATCTTTCTCGTTATTACAGCGGATCTTCAAAAAAAAAGAGTTTGT

Lavatera maritima (Malva wigandii)

>EF689690.1 Malva wigandii clone Lma304 cellulose synthase Alb (Cesalb)
gene, partial sequence

CCCTTTGTGTCCTGCCATGAATGCAATTTCCCCATTTGCAAGACTTGTTTCGAGTATGACATCAAGGAAG
GTCGAAAAGCTTGTCTGCGTTGCGGTAGTCCATACGATGGTATGTATGCTTTTAGTTCTTGGTAAGTCTT
TGTGTCTTCCAAATGCTTGTTTGATTTCCCATGTAGTGAACTTTTTAAACTGCTTGCATTGACCACTTTG



AACTCCTCAGAGAACGTGTTGGATGATGTCAAAAAGGCGTCTGGCGAACAATCCATGATGGCTGCACACG
CGAAGGATGTTGGAGTTCATGCAAGACATATCAGCAGTGTGTCTACATTGGATAGTGGTATGTAATATCA
ATTTCTTCAATACTATTGAACAAAAGAGTGGATCATAAAGCACTAACTGCCTCCTTCGATGTTTTCGTGT
AGAAATGACTGAAGACAACGGGAACCCGATTTGGAAGAACAGGGTGGAAAGTTGGAAGGAAAAGAAAAAC
AAGAAGAAAAAGCATGCAACAACCAAGGTTGACAGAGAGGCTGAAGTCCCACCTGAGCAACAAATGGAAG
ATAAACCGTAAGTATAAAGACGAAGCAGATCAATGATAAGATTTTTCTTGGTGCAATGTTTTTGTTTATA
TTTAAGTTTTACTGATATGTAAAAATTGTATTTGAAGAGCACCAGATGCTTCCCAGCCCCTCTCCACTAT
AATTCCAATTCCGAAAAGCAAACTTGCACCGTACCGAACTGTGATCATCATGCGATTGATCATTCTCGGT
CTTTTTTTCCATTACCGAGTAACCAACCCTGTTGACA

Les résultats :

Les cladogramme des stations d’étude.

Figure 28 : Arbre phylogénétique des especes végétales de la station de Tlemcen d’apres
logiciel MEGA 0.06 et la méthode de (N.J).

Figure 29 : Arbre phylogénétique des especes végétales de la station d’Hafir d’aprés logiciel
MEGA 0.06 et la méthode de (N.J).

Figure 30 : Arbre phylogénétique des espéces végétales de la station de Sebdou d’apres
logiciel MEGA 0.06 et la méthode de (N.J).

Figure 31 : Arbre phylogénétique des espéces végétales de la station de Sidi-Djilali d’apres
logiciel MEGA 0.06 et la méthode de (N.J).

La figure 28 est pour le premier cladogramme.
La figure 29 est pour le deuxiéme cladogramme.
La figure 30 est pour le troisieme cladogramme.

La figure 31 est pour le quatrieme cladogramme.
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RESUME :

La région de Tlemcen (Algerie occidentale) est un grand réservoir de la biodiversité
végétale. Mais cette région a subi une pression anthropozoogéene importante conduisant a la
déforestation et la dematorralisation.

Ce travail a été réalisé au niveau des matorrals du versant sud de la région de Tlemcen
au nord-ouest d’Algériec. Dans cette étude nous avons adoptés des critéres floristiques,
écologiques et biogéographiques.

La comparaison des spectres biologiques montre 1’importance des Thérophytes. Cette
thérophytisation témoigne la perturbation des formations végeétales des certaines écosystemes
qui se transforme en pelouse.

Cette recherche est étoffée par une synthése phylogénétique par le logiciel MEGA 0.06
et la méthode neighbour-joining qui a permis de mettre en exergue les facteurs écologiques
qui ont jalonné 1’évolution de ces taxons en adaptation avec les changements climatiques qu’a
connu la région.

MOTS CLES : Phylogenie, Thérophytes, Tlemcen, Matorrals, Semi-arid.

ABSTRACT:

The region of Tlemcen (Western Algeria) is a great reservoir of plant biodiversity. But
this region has undergone significant anthropozoogenic pressure leading to deforestation and
demateralisation.

This work was carried out at the matorrals level of the southern slope of the Tlemcen
region in the north-west of Algeria. In this study we adopted floristic, ecological and
biogeographical criteria.

The comparison of biological spectra shows the importance of Therophytes. This
therophytisation demonstrates the disruption of plant formations of some ecosystems that
turns into lawn.

This research is supplemented by a phylogenetic synthesis using the MEGA 0.06
software and the neighboring joining method, which highlighted the ecological factors that
marked the evolution of these taxa in adaptation to the climate change in the region.

KEY WORDS: Phylogeny, Therophytes, Tlemcen, Matorrals, Semi-arid.
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