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(511 )

Npl 8/2

(Npl&J2.3)
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2

small subunit rRNA 96 6 T. evansi isolate

GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGG
TGAACCTGCAGCTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACGAAAAAGAGCA
TATTTATGTGCATGTATAAATTGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATAT
ATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCCGTTTGACATGGGAGATGAGG
GATGCTCTACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTGTGTTAGAGTGT
CTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTAAT
AACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTATATATATTTATGTAT
ATATGCTATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGG
CTCCCACAACGTGTCGCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAG
AACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATCAATTGCAGAATCATTTCATTG
CCCAATCTIT
GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGG
TGAACCTGCAGCTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACGAAAAAGAGCA
TATTTATGTGCATGTATAAATTGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATAT
ATGTTTTACATGTATGIGTTTCTATATGCCGTTTGACATGGGAGATGAGG
GATGCTATACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTGTGTTAGAGTGT
CTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTAAT
AACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTATATATATTTATGTAT
ATATGCTATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGG
CTCCCACAACGTGTCGCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAG
AACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATCAATTGCAGAATCATTTCATTG
CCCAATCTTT
GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGG
TGAACCTGCAGCTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCA
TATTTATGTGCATGTATAAATTGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATAT
ATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCCGTTTGACATGGGAGATGAGG
GATGCTAAACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTGTGTTAGAGTGT
CTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTAAT
AACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTATATATATTTATGTAT
ATATGCTATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGG
CTCCCACAACGTGTCGCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAG
AACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATCAATTGCAGAATCATTTCATTG
CCCAATCTTT
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GATATTGCTTc AATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGG
TGAACCTGCAGCTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCA
TATTTATGTGCATGTATAATTGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATA
TGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCCGTTTGACATGGGAGATGAGGG
ATGTTATATATAGTTCTGTTATTTTCTAATATGTATGTGTGTTAGAGTGTCT

GTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTGATAA

CAAAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTACATATATTTATGTATAT
ATGCTATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCT
CCCACAACGTGTCGCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAA
CGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATCAATTGCAGAATCATTTCATTGCC

CAATCTTT

GATATTGCTTc AATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGG
TGAACCTGCAGCTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCA
TATTTATGTGCATGTATAATTGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATA
TGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCCGTTTGACATGGGAGATGAGGG
ATGTTATATATAGTTCTGTTATTTTCTAATATGTATGTGTGTTAGAGTGICT

GTGTTAATATACTTTTITAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTGATAA

CAAAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTACATATATTTATGTATAT
ATGCTATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCT
CCCACAACGTGTCGCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAA
CGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATCAATTGCAGAATCATTTCATTGCC

CAATCTTT

GATATTGCTTc AATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGG
TGAACCTGCAGCTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCA
TATTTATGTGCATGTATAATTGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATA
TGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCCGTTTGACATGGGAGATGAGGG
ATGTTATATATAGTTCTGITATTTTCTAATATGTATGTGTGTTAGAGTGICT
GTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTGATAA

CAAAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTACATATATTTATGTATAT
ATGCTATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCT
CCCACAACGTGTCGCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAA
CGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATCAATTGCAGAATCATTTCATTGCC
CAATCTTT
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GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGG
TGAACCTGCAGCTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCA
TATTTATGTGCATGTATAAATTGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATAT
ATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCCGTTTGACATGGGAGATGAGG
GATGCTATACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTGTGTTAGAGTGT
CTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTAATA
ACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTACATATATTTATGTATA
TATGCTATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGC
TCCCACAACGTGTCGCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGA
ACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATCAATTGCAGAATCATTTCATTGC
CCAATCTTT
GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGG
TGAACCTGCAGCTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCA
TATTTATGTGCATGTATAAATTGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATAT
ATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCCGTTTGACATGGGAGATGAGG
GATGCTATACATAGITCTGTTATTTTCTATCATGTATGTGTGTTAGAGTGT
CTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTAATA
ACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTATATATATTTATGTATA
TATGCTATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGC
TCCCACAACGTGTCGCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGA
ACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATCAATTGCAGAATCATTTCATTGC
CCAATCTTT
GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGG
TGAACCTGCAGCTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCA
TATTTATGTGCATGTATAAATTGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATAT
ATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCCGTTTGACATGGGAGATGAGG
GATGCTATACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTGTGTTAGAGTGT
CTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTAATA
ACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTACATATATTTATGTATA
TATGCTATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGC
TCCCACAACGTGTCGCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGA
ACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATCAATTGCAGAATCATTTCATTGC
CCAATCTTT
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GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGG
TGAACCTGCAGCTGGATc ATTTTTTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCA
TATTTATGTGCATGTATAAATTGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATAT
ATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCCGTTTGACATGGGAGATGAGG
GATGCTATATATAGTTCTGTTATTTTCTATTATGTATGTGTGTTAGGGTGTC
TGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTAATAA
CACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTATATATATTTATGTATAT
ATGCTATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCT
CCCACAACGTGTCGCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAA
CGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATCAATTGCAGAATCATTTCATTGCC
CAATCTTT
GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGG
TGAACCTGCAGCTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCA
TATTTATGTGCATGTATAAATTGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATAT
ATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCCGTTTGACATGGGAGATGAGG
GATGCTATACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTGTGTTAGAGTGT
CTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTAATA
ACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTACATATATTTATGTATA
TATGCTATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGC
TCCCACAACGTGTCGCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGA
ACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATCAATTGCAGAATCATTTCATTGC
CCAATCTTT
GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGG
TGAACCTGCAGCTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCA
TATTTATGTGCATGTATAAATTGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATAT
ATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCCGTTTGACATGGGAGATGAGG
GATGCTATACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTGTGTTAGAGTGT
CTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTAATA
ACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTACATATATTTATGTATA
TATGCTATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGC
TCCCACAACGTGTCGCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGA
ACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATCAATTGCAGAATCATTTCATTGC
CCAATCTTT
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GATATTGCTTCAATAGAGGMGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGG
TGAACCTGCAGCTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCA
TATTTATGTGCATGTATAAATTGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATAT
ATGTTTTACATGTATGIGTTTCTATATGCCGTTTGACATGGGAGATGAGG
GATGCTATACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTGTGTTAGAGTGT
CTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTAATA
ACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTACATATATTTATGTATA
TATGCTATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGC
TCCCACAACGTGTCGCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGA
ACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATCAATTGCAGAATCATTTCATTGC
CCAATCTTT
GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGG
TGAACCTGCAGCTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCA
TATTTATGTGCATGTATAAATTGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATAT
ATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCCGTTTGACATGGGAGATGAGG
GATGCTATACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTGTGTTAGAGTGT
CTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTAATA
ACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTACATATATTTATGTATA
TATGCTATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGC
TCCCACAACGTGTCGCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGA
ACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATCAATTGCAGAATCATTTCATTGC
CCAATCTIT
GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGG
TGAACCTGCAGCTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCA
TATTTATGTGCATGTATAAATTGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATAT
ATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCCGTTTGACATGGGAGATGAGG
GATGCTATACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTGTGTTAGAGTGT
CTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTAATA
ACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTATATATATTTATGTATA
TATGCTATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGC
TCCCACAACGTGTCGCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGA
ACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATCAATTGCAGAATCATTTCATTGC
CCAATCTTT



4.2 alignment  small subunit rRNA gene Clustalw
T. evansiisolate ! , T.evansi T brucei
GenBank

. brucei Aeo17168
. evansi U75507
T.evansi D89527
NPIB/2 1
NPI§/2~2
NPI8/2~3
VPs_|
VPsA2
VPs~3
VPhO3 |
VPh03~2
VPh03-~3
VPd03G |
VPD03G~2
VPd03G~3
VPdO3R~
VPd03R~2
VPd03R—3

T.brucei AE017168
T.evansi u75507
T.evansi Dg9527
NPIB/2 1
NPI8/2~2
NPIB/2~3

VPs_|

VPs~2

VPs~3

VPhO3_|

VPh03~2

VPh03~3
VPd03G |
VPD03G~2
VPd036-~3
VP403R~I
VPd03R~2
VPd03R—3

r.brucei AE017168

T.evansi U75507
.evansi Dg9s527

NPI8/2 1

NPIB/2~2

NPIB/2~3

VPs_|

VPs_2

VPs~3

VPhO3_|

VPh03~2

VPho3~3

VPd03G |

VPD03G~2

VPd03G~3

VPd03R~I

VPd03R~2

VPd03R—3

GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGGTGAACCTGCAG
GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGGTGAACCTGCAG
GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGGTGAACCTGCAG
GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGGTGAACCTGCAG
GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGGTGAACCTGCAG
GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGGTGAACCTGCAG
GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGGTGAACCTGCAG
GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGGTGAACCTGCAG
GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGGTGAACCTGCAG
GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGGTGAACCTGCAG
GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGGTGAACCTGCAG
GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGGTGAACCTGCAG
GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGGTGAACCTGCAG
GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGGTGAACCTGCAG
GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGGTGAACCTGCAG
GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGGTGAACCTGCAG
GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGGTGAACCTGCAG
GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGGTGAACCTGCAG

CTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCATATTTATGTGCATGTATAA-T
CTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCATATTTATGTGCATGTATAA-T
CTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCATATTTATGTGCATGTATAAAT
CTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACGAAAAAGAGCATATTTATGTGCATGTATAAAT
CTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACGAAAAAGAGCATATTTATGTGCATGTATAAAT
CTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCATATTTATGTGCATGTATAAAT
CTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCATATTTATGTGCATGTATAA-T
CTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCATATTTATGTGCATGTATAA-T
CTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCATATTTATGTGCATGTATAA-T
CTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCATATTTATGTGCATGTATAAAT
CTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCATATTTATGTGCATGTATAAAT
CTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCATATTTATGTGCATGTATAAAT
CTGGATCATTTTTTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCATATTTATGTGCATGTATAAAT
CTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCATATTTATGTGCATGTATAAAT
CTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCATATTTATGTGCATGTATAAAT
CTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCATATTTATGTGCATGTATAAAT
CTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCATATTTATGTGCATGTATAAAT
CTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCATATTTATGTGCATGTATAAAT

TGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATATGTTTTACATGTATGTGCTTCTATATGCC
TGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATATGTTTTACATGTATGTGCTTCTATATGCC
TGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCC
TGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCC
TGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCC
TGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCC
TGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCC
TGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCC
TGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCC
TGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCC
TGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCC
TGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCC
TGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCC
TGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCC
TGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCC
TGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCC
TGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCC
TGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCC
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60
60
60
60
60
60
60
60
60
60
60

60
60
60
60
60
60

119
119
120
120
120
120
119
119
119
120
120
120
120
120
120
120
120
120

179
179
180
180
180
180
179
179
179
180
180
180
180
180
180
180
180
180
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T.brucej AE017168
T evans| U75507
T.evansi D89527
NPIS/2 1
NPI8/2~2
NPI8/2~3
VPs |
VPs~2
7Ps~3
VPho3 |
VPN03~2
VPN03~3
VPd03G |
VPD03G~2
VPd03G~3
VPdO3R~I
VPd03R~2
VPd03R—3

T.brucei AE017168
T.evansi u7s507
T.evansi 89527
NPIS/2 1
NPI§/2~2
NPI8/2~3

VPsIL

VPs~2

VPs~3

VPhO3 I

VPhO3J>

VPh03-~3
VPd036 |
VPD03G~2
VPd03G~3
VPdO3R~I
VPd03R~2
VPd03R~3

T.brucei AE017168
T gvansi u75507
T.evansi D89527
NPIS/2 1
NPI8/2~2
NPI8/2~3
VPs_|
VPs~2
VPs-3
VPhO3_

VPh03~2

VPh03-~3

VPd03G |
VPD03G~2
VPd03G~3
VPdO3R~I
VPd03R~2
VPd03R~3

GTTTGACATGGGAGATGAGGGATGTTATATATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTG
GTTTGACATGGGAGATGAGGGATGTTATATATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTG
GTTTGACATGGGAGATGAGGGATGCTATACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTG
GTTTGACATGGGAGATGAGGGATGCTCTACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTG
GTTTGACATGGGAGATGAGGGATGCTATACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTG
GTTTGACATGGGAGATGAGGGATGCTAAACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTG
GTTTGACATGGGAGATGAGGGATGTTATATATAGTTCTGTTATTTTCTAATATGTATGTG
GTTTGACATGGGAGATGAGGGATGTTATATATAGTTCTGTTATTTTCTAATATGTATGTG
GTTTGACATGGGAGATG.-.GGGATGTTATATATAGTTCTGTTATTTTCTAATATGTATGTG
GTTTGACATGGGAGATGAGGGATGCTATACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTG
GTTTGACATGGGAGATGAGGGATGCTATACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTG
GTTTGACATGGGAGATGAGGGATGCTATACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTG
GTTTGACATGGGAGATGAGGGATGCTATATATAGTTCTGTTATTTTCTATTATGTATGTG
GTTTGACATGGGAGATGAGGGATGCTATACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTG
GTTTGACATGGGAGATGAGGGATGCTATACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTG
GTTTGACATGGGAGATGAGGGATGCTATACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTG
GTTTGACATGGGAGATGAGGGATGCTATACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTG
GTTTGACATGGGAGATGAGGGATGCTATACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTG

Ky dkgke] KgkRER) | K

TGTTAGAGTGTCTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTA
TGTTAGAGTGTCTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTA
TGTTAGAGTGTCTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTA
TGTTAGAGTGTCTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTA
TGTTAGAGTGTCTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTA
TGTTAGAGTGTCTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTA
TGTTAGAGTGTCTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTG
TGTTAGAGTGTCTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTG
TGTTAGAGTGTCTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTG
TGTTAGAGTGTCTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTA
TGTTAGAGTGTCTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTA
TGTTAGAGTGTCTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTA
TGTTAGGGTGTCTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTA
TGTTAGAGTGTCTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTA
TGTTAGAGTGTCTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTA
TGTTAGAGTGTCTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTA
TGTTAGAGTGTCTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTA
TGTTAGAGTGTCTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTA

ok _kkkkkkkkkk

ATAACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTATATATATTTATGTATATATGCT
ATAACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTATATATATTTATGTATATATGCT
ATAACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTATATATATTTATGTATATATGCT
ATAACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTATATATATTTATGTATATATGCT
ATAACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTATATATATTTATGTATATATGCT
ATAACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTATATATATTTATGTATATATGCT
ATAACAAAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTACATATATTTATGTATATATGCT
ATAACAAAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTACATATATTTATGTATATATGCT
ATAACAAAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTACATATATTTATGTATATATGCT
ATAACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTACATATATTTATGTATATATGCT
ATAACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTATATATATTTATGTATATATGCT
ATAACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTACATATATTTATGTATATATGCT
ATAACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTATATATATTTATGTATATATGCT
ATAACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTACATATATTTATGTATATATGCT
ATAACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTACATATATTTATGTATATATGCT
ATAACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTACATATATTTATGTATATATGCT
ATAACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTACATATATTTATGTATATATGCT
ATAACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTATATATATTTATGTATATATGCT
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T.brucei AE017168
T evans| U75507
T.evansi 89527
NPIS/2 1
NPI8/2~2
NPI8/2~3

VPs
Vhs:)
VPs~3
VPhO3 I
VPh03~2
VPh03~3
VPd03G _|
VPD03G~2
VPd03G~3
VPdO3R~I
VPd03R~2
VPd03R~3

T.brucei AE017168
T.evansi U75507
T.evansi D89s527
NPI8/2 1
NE 8/2~2

8/233
VPs_|
VPs~2
VPs~3
VPhO3_
VPh03~2
VPh03-~3
VPd03G |
VPD03G~2
VPd03G~3
VPJ03R~I
VPd03R~2
VPd03R~3

T.brucei AE017168
T.evansi 075507
T.evansi D89s527
NPIS/2 1
NPI8/2~2
NPIB/233

VPs

VES~§

VPs~3

VPho3_I

VPN03~2

VPN03~3
VPd036G |
VPD03G~2
VPd03G~3
VPdO3R~I
VPd03R~2
VPd03R~3

ATGTGT— ATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCTCCCACAACGTGTC
ATGTGT— ATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCTCCCACAACGTGTC
ATGTGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCTCCCACAACGTGTC
ATGTGT— ATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCTCCCACAACGTGTC
ATGTGT- - ATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCTCCCACAACGTGTC
ATGTGT— ATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCTCCCACAACGTGTC
ATGTGT— ATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCTCCCACAACGTGTC
ATGTGT— ATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCTCCCACAACGTGTC
ATGTGT— ATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCTCCCACAACGTGTC
ATGTGT— ATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCTCCCACAACGTGTC
ATGTGT— ATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCTCCCACAACGTGTC
ATGTGT— ATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCTCCCACAACGTGTC
ATGTGT— ATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCTCCCACAACGTGTC
ATGTGT— ATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCTCCCACAACGTGTC
ATGTGT— ATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCTCCCACAACGTGTC
ATGTGT— ATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCTCCCACAACGTGTC
ATGTGT--ATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCTCCCACAACGTGTC

AL TET— AT AIGARLETE B AR LI TECLTRL GAGCARRAI TLRLALANEETRTE

GCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAACGCAGCAAAGTGCGGTAAGTGGTA
GCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAACGCAGCAAAGTGCGGTAAGTGGTA
GCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTA
GCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTA
GCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTA
GCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTA
GCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTA
GCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTA
GCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTA
GCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTA
GCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTA
GCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTA
GCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTA
GCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTA
GCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTA
GCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTA
GCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTA
GCOATGGATGACTTGGCTTCCTATTTICGTTGAAGAACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTA

EREEEE SR EEEEEEEEEEEEEEEE RS EEEEEEEEEEEREEEEEEEEEEEEEE IS EEEEEE]

TCAATTGCAGAATCATTTCATTGCCCAATCTTT 510
TCAATTGCAGAATCATTTCATTGCCCAATCTTT 510
TCAATTGCAGAATCATTTCATTGCCCAATCTTT 513
TCAATTGCAGAATCATTTCATTGCCCAATCTTT 511
TCAATTGCAGAATCATTTCATTGCCCAATCTTT 511
TCAATTGCAGAATCATTTCATTGCCCAATCTTT 511
TCAATTGCAGAATCATTTCATTGCCCAATCTTT 510
TCAATTGCAGAATCATTTCATTGCCCAATCTTT 510
TCAATTGCAGAATCATTTCATTGCCCAATCTTT 510
TCAATTGCAGAATCATTTCATTGCCCAATCTTT 511
TCAATTGCAGAATCATTTCATTGCCCAATCTTT 511
TCAATTGCAGAATCATTTCATTGCCCAATCTTT 511
TCAATTGCAGAATCATTTCATTGCCCAATCTTT 511
TCAATTGCAGAATCATTTCATTGCCCAATCTTT 511
TCAATTGCAGAATCATTTCATTGCCCAATCTTT 511
TCAATTGCAGAATCATTTCATTGCCCAATCTTT 511
TCAATTGCAGAATCATTTCATTGCCCAATCTTT 511
TCAATTGCAGAATCATTTCATTGCCCAATCTTT 511
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trypanosomes

T. brucei AE017168
T. evansi U75507
T. evansi D89527
Npl 8/2

VPho3

VPs
VPd03G

VPdO3R

genotype

13

123

2,3
12

—~
w

O O O A O O O O O O O 0o O

. evansi isolate

oo
«©

> > T > > > > X O O > T I

119 169 205 207 208 210 230 231 247 300 307 339 367 368 47l

> > > > > I

> > = >

C

— A4 4 A4 4 A4 4 A4 A4 4 44 O

T

T
C
C

[ep}

O O O O 40 o o

A

> > > x> > > > O >

T

—4 4 4 4 4 4 4 4 > 44 - -

. evansi

nucleotide
T T
T T
C T
—
c T
c T
c T
c T
=% A
T
(wERsH
cC T
c T

C

O O O O A O O O O O 0o 0

. bruce

A

> > > O X X T r X > > I

A

> > 0> > > > > >

C

O O O O = 0 O O O 0o oo

T

A 00 40 44 0 -4 4 — -

GenBank

> > > r > > > > I X O O

genotype

—~ (D O O

—_. . - T«



4.2 phylogenetic tree small subunit rRNA gene

T. evansi isolate

GenBank

%2

%

bl

67

1 T 8Vasl U75507

- Thrucei AE017168

1Rl

1VPs. 2 Group 2
1VPs 3

- VPdodG 1 Group 3
- VPdo3G 2 A
-\Pdo3R 1
1'VPdo3R 2

' \/Pho3 1

-\/Pho3 3

-VIPdo3G 3 y
1\/Pho3 2

-Nplgl2.3

1Pdo3R 3

-Nplgl2 1

-Nplg/2 2

1 TevansiD8gs27

Y Group'

1Group 5

Neighbor-joining
T.evansi T brucei ,

33
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4.2 minisatellite PCR
DNA T. evansi isolate 3.4
PCR 35 primer 2 NVd  NV5  122-2
122-3

4.2.1 primer NV4 NV5

PCR isolate primer NV4 NV5
agarose gel electrophoresis isolate
band 4.3 primer NV4
NV5 isolate

4.2.2 primer 122-2  122-3

PCR isolate negative control
DNA 1 7/ AN T. evansi
primer 122-2 122-3 agarose gel
electrophoresis isolate  band 200-2,500
band negative control
band  DNA 44 45
band isolate
similarity coefficient (F) (Nei and , 1979)
isolate 5 isolates isolate Npl 8/2 isolate VPh03
(F=0.86) isolate VVPhO3
isolate isolate  VPA03G VPdO3R
(F=0.89) isolate V/Ps VPh03
isolate  (F=0.76) isolate V/Ps isolate
isolate VPd03G ~ VPdO3R 1 2

isolate 43
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PCR
electrophoresis
lane M : 100 base pair DNA ladder
lane 1 :isolate Npl 8/2
lane 2 : isolate VPs
lane 3 : isolate VPhO3
lane 4 : isolate VPd03G

lane 5 : isolate VPdO3R

20

primer NV4

0ADb*}

NVS

agarose gel

3



() ()

44 () DNA agarose gel electrophoresis
() PCR primer 122-2 122-3
agarose gel electrophoresis
lane M M2 : 100 base pair DNA ladder
lane M1: 1 Kb DNA ladder
lane N :
lane P : isolate Npl 8/2
lane 1: DNA mice
lane 2 : DNA
lane 3 : DNA
lane 4 : DNA
lane 5 : DNA

lane 6 : DNA
lane 7 : DNA

36



45:() () DNA T. evansiisolate
electrophoresis
() PCR  primer 122-2
agarose gel electrophoresis
lane ML : 1 Kb DNA ladder
lane M2 : 100 bp DNA ladder
lane N :
lane 1:isolate Npl 8/2
lane 2 : isolate VPs
lane 3 : isolate VPd03G
lane 4 : isolate VPdO3R
lane 5 : isolate VPh03

122-3

37

agarose gel



4.4 similarity coefficient
similarity coefficient
Npl 8/2 VPh03 V/Ps
Npl 8/2
VPh03 0.86
VPs 0.73 0.76
VPd03G 0.74 0.89 0.63
VPd03R 0.74 0.89 0.63
4.3 isolate VPh03
20
5 dof
1
1 2,35789 10 4.6
DNA 8 9
1
2
2 1
3 1 1
1 H2.2/3
5
H5.3/3 4 2
H10.1/3 1 4
2 DNA
3
3
H53/3  H10.173 H2.2/3
2 4 H2.2.1/3 H2.2.2/3
H5.3/3 3

H5.2.1/3

38

Isolate

isolate
VPd03G VPdO3R

1.00 _

108 trypanosomes /

2 H5.2/3
10

2 H2.2/3 H5.2/3

H5.2/3
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H10.1/3 3
3 DNA
1 2 3

el @ H2.2.1/3
0] A ‘ (3737 E—— H2.2.2/3

ngoHIWO — O 0

Hie —— (O
=i )
c |\ = . H5.2.1/3
H5/10 ) @ 00 0 — H5.2.2/3
.VPh03* O 11307 % I H5.2.313
A S T — H5.3.1/3
‘ <4/ T NN H5.3.2/3
0 o H5.3.3/3
/ 0

HYi10 OB Q)

4 H10/10- 0 —0

0O —0

4.6 isolate VPhO3 (")
T. evansi T. evansi
isolate VPh03, H2/10, H2.2/3 H2.2.1/3 PCR
PCR 18S rRNA gene, ITS1

5.8S IRNA gene 3



40

43.1 small subunit rRNA gene isolate VPhO3
12 3
1 H2/10 2 H2.2/3 3 H2.2.1/3
( 4.6) PCR PCR
18S rRNA gene/ITS 1/5.8S rRNA gene
45
3 isolate VPhO3
alignment Clustal 4.6
genotype
isolate VPh03  genotype 2 genotype f g
43 1 (H2/10)  genotype
genotype f 2 (H2.213)  genotype 3
genotype j, f K 3 (H2.2.1/13) 2 genotype
genotype g f 47
alignment
phylogenetic tree MEGA version 3 4.7
4.3.2 minisatellite DNA PCR primer
122-2 122-3 isolate VPh03
DNA T. evansi isolate VPhO3 12 3
PCR primer 122-2 122-3 3.6
1 H2/10 2 H2.2/3
3 H2.2.1/3 PCR agarose gel
electrophoresis I DNA fingerprint isolate VPhO3
2 (H2.2/3)
1 3 (H2/10 H2.2.1/3) DNA fingerprint

similarity coefficient 4.8



4.5

H2/10

(H2/10))
Gl )

H2/10

( 2/10.2)
(G11 )

H2/10

(H2/1CL3)
G1L )

4

small subunit rRNA gene T. evansi isolate VPhO3

3
GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGG
TGAACCTGCAGCTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCA
TATTTATGTGCATGTATAAATTGCACAGTATG CAACCAAAAATATACATAT
ATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCCGTTTGACATGGGAGATGAGG
GATGCTATACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTGTGTTAGAGTGT
CTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTAATA
ACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTACATATATTTATGTATA
TATGCTATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGC
TCCCACAACGTGTCGCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGA
ACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATCAATTGCAGAATCATTTCATTGC
CCAATCTTT
GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGG
TGAACCTGCAGCTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCA
TATTTATGTGCATGTATAAATTGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATAT
ATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCCGTTTGACATGGGAGATGAGG
GATGCTATACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTGTGTTAGAGTGT
CTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTAATA
ACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTACATATATTTATGTATA
TATGCTATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGC
TCCCACAACGTGTCGCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGA
ACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATCAATTGCAGAATCATTTCATTGC
CCAATCTTT
GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGG
TGAACCTGCAGCTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAG CA
TATTTATGTGCATGTATAAATTGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATAT
ATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCCGTTTGACATGGGAGATGAGG
GATGCTATACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTGTGTTAGAGTGT
CTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTAATA
ACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTACATATATTTATGTATA
TATGCTATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGC
TCCCACAACGTGTCGCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGA
ACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATCAATTGCAGAATCATTTCATTGC
CCAATCTTT



45( )

H2.213
(2.213.1)
Gl )
H2.213
(H2.213_2)
Gl )
H2.213
(H2.2/333)
Gl )

2

3

GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGG
TGAACCTGCAGCTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCA
TATTTATGTGCATGTATAAATTGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATAT
ATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCCGTTTGACATGGGAGATGAGG
GATGCTATATATAGITCTGTTATTTTCTATTATGTATGTGTGTTAGGGTGTC
TGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTAATAA
CACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTATATATATTTATGTATAT
ATGCTATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCT
CCCACAACGTGTCGCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAA
CGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATCAATTGCAGAATCATTTCATTGCC
CAATCTTT
GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGG
TGAACCTGCAGCTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCA
TATTTATGTGCATGTATAAATTGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATAT
ATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCCGTTTGACATGGGAGATGAGG
GATGCTATACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTGTGTTAGAGTGT
CTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTAATA
ACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTACATATATTTATGTATA
TATGCTATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGC
TCCCACAACGTGTCGCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGA
ACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATCAATTGCAGAATCATTTCATTGC
CCAATCTTT
GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGG
TGAACCTGCAGCTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCA
TATTTATGTGCATGTATAAATTGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATAT
ATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCCGTTTGACATGGGAGATGAGG
GATGCTAAACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTGTGTTAGAGTGT
CTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTAATA
ACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTATATATATTTATGTATA
TATGCTATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGC
TCCCACAACGTGTCGCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGA
ACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATCAATTGCAGAATCATTTCATTGC
CCAATCTTT



45 (
H2.2.113
1
(22153.1)
G110 )

H2.2.113
2

(221832
Gl )

H2.2.13

3
(H2.2.1/3 3)
G )

)

43

GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGG
TGAACCTGCAG CTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCA
TATTTATGTGCATGTATAAATTGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATAT
ATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCCGTTTGACATGGGAGATGAGG
GATGCTATACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTGTGTTAGAGTGT
CTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTAATA
ACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTATATATATTTATGTATA
TATGCTATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGC
TCCCACAACGTGTCGCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGA
ACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATCAATTGCAGAATCATTTCATTGC
CCAATCTTT

GATATTGCTTCAATAGAGGAAG CAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGG
TGAACCTGCAGCTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCA
TATTTATGTGCATGTATAAATTGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATAT
ATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCCGTTTGACATGGGAGATGAGG
GATGCTATACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTGTGTTAGAGTGT
CTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTAATA
ACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTACATATATTTATGTATA
TATGCTATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGC
TCCCACAACGTGTCGCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGA
ACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATCAATTGCAGAATCATTTCATTGC
CCAATCTTT
GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGG
TGAACCTGCAGCTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCA
TATTTATGTGCATGTATAAATTGCACAGTATG CAACCAAAAATATACATAT
ATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCCGTTTGACATGGGAGATGAGG
GATGCTATACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTGTGTTAGAGTGT
CTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTAATA
ACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTATATATATTTATGTATA
TATGCTATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGC
TCCCACAACGTGTCGCGATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGA
ACGCAG CAAAGTGCGATAAGTGGTATCAATTGCAGAATCATTTCATTGC
CCAATCTTT



41 alignment  small it rRNA gene Clustalw
T. evansi isolate VPh03 3

VPho3_| GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGGTGAACCTGCAG 60
VPh03~2 GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCOTAACAAGGTAGCTGTAGGTGAACCTGCAG 60
VPh03~3 GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGGTGAACCTGCAG 60
H2/10” | GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGGTGAACCTGCAG 60
H%Hg'*% PATZXTTPPTTPaBTZipAPPAaPPA AAAPTPPTAAPAAPPTAPPTPTIAPPTP AAPPTPPAP p
H2.2/3_] GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGGTGAACCTGCAG g)
H2.2/3~2 GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGGTGAACCTGCAG 60
H2.2 /3~3 GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGGTGAACCTGCAG 60
H2.2.173_1 GATATTGCTTCAAT AGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGGTGAACCTGCAG 60
H2.2 .1/3~2 GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGGTGAACCTGCAG 60
H2.2.1/3~3 GATATTGCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGGTGAACCTGCAG 60
VPho3_| CTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCATATTTATGTGCATGTATAAAT 120
VPh03-2 CTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCATATTTATGTGCATGTATAAAT 120
VPh03~3 CTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCATATTTATGTGCATGTATAAAT 120
H2/10~] CTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCATATTTATGTGCATGTATAAAT 120
i—_lé/ ]I 0~2 CTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCATATTTATGTGCATGTATAAAT 120
[1o73 CTGGATCATTTTCTGATATCCATT ATACAAAAAAGAGCATATTTATGTGCATGTATAAAT 120
H2.2/3 | CTGGATCATTTTCTGAT ATCCATTATACAAAAAAGAGCATATTTATGTGCATGTATAAAT 120
H2.213™2 CTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCATATTTATGIGCATGTATAAAT 120
N CTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCATATTTATGTGCATGTATAAAT 120
alit 1 CTGGATCATI'ITCTGATATCCATFATACAAAAAAGAGCATATITATGTGCATGTATAMT 120
H2.2.1/3~2 CTGGATCATTTTCTGATATCCATTATACAAAAAAGAGCATATTTATGIGCATGT
H2.2.1/3-3 CTGEALCALLLIGTGATATCCATIATACAAMMAGRELATATT] é\TQTQQATQTAI é\ﬁN 1
VPho3_| TGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATATGTTTTACATGTATGTGITTCTATATGCC 180
VPh03~2 TGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCC 180
VPh03~3 TGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATATGTTTTACATGTATGTGITTCTATATGCC 180
H2/10~] TGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCC 180
H2/10~2 TGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATATGTTTTACATGTATGIGTTTCTATATGCC 180
H2/10~3 TGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATATGTTTTACATGTATGTGITTCTATATGCC 180
H2.2/3 | TGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATATGTTTTACATGTATGTGITTCTATATGCC 180
H2.2/3<2 TGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATATGITTTACATGTATGTGTTTCTATATGCC 180
H2.2/373 TGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCC 180
H2.2.173_| TGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATATGITTTACATGTATGTGITTCTATATGCC 180
H2.2.1/3~2 TGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCC 180
H2.2.1/373 TGCACAGTATGCAACCAAAAATATACATATATGTTTTACATGTATGTGTTTCTATATGCC 180

****** SR KKK AR K ok KKk KRR KKK ([ R ppk KR TH R RK L R K DR R KRR R KKk Kk Kk

8TTTGACATGGGAGATGAGGGATgCTATACATAGHCTGTTAT]TTCTATCATGTATGT% 248

GITTGACATGGGAGATGAGGGATGCTATACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGIG 240
GITTGACATGGGAGATGAGGGATGCTATACATAGITCTGTTATTTTCTATCATGTATGIG 240
GTTTGACATGGGAGATGAGGGATGCTATACATAGITCTGITATTTTCTATCATGTATGIG 240
GITTGACATGGGAGATGAGGGATGCTATATATAGTTCTGTTATTTTCTATTATGTATGIG 240
GITTGACATGGGAGATGAGGGATGCTATACATAGITCTGTTATTTTCTATCATGTATGIG 240
GITTGACATGGGAGATGAGGGATGCTAAACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGIG 240
GITTGACATGGGAGATGAGGGATGCTATACATAGITCTGITATTTTCTATCATGTATGIG 240
GITTGACATGGGAGATGAGGGATGCTATACATAGITCTGTTATTTTCTATCATGTATGIG 240
GTTTGACATGGGAGATGAGGGATGCTATACATAGTTCTGTTATTTTCTATCATGTATGTG 240

***********************************

TGTTAGAGIGTCTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTA 300
TGITAGAGTGTCTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTA 300
TGTTAGAGTGTCTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTA 300

H2/1071 TGITAGAGIGICIGIGTANTATAC TTTTARTGCATGCICTACATAATATACAGTAGTA 300
Ha/ | 072 TGITAGAG AATATACTTTTTAATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTA 300
H2/1073 TGITAGAG (; (, (; (; ANATACTTTTIAATGCATGCCIACATAATATACAGIAGIA 300
H.2/3 | TGITAGGG AATA AATGCATGCTCTACATAATATACAGTAGTA 300
H2.2/372 TG TAGRGICICTCICT AATACT I TTTARIGCATCCTCTACATAAATACAIATA 00
H2.2/313 TGTTAGAGTGTCTGTGTTAATATACTTTTTAATGCATGCTCT ACATAATATACAGTAGTA 300
H.2.173_| IGTIAGACTCICIGIGTIANATACTTTITAATGCATGLICTACATAATATACAGTAGTA 300
H .2 11372 TGITAGAGIGICTGTGIT. GLATGCICTACATAATATACAGIAGTA 300
H2.2..1/3~3 IQ114\9AﬁIQIQI@IQIL&\AIAIAQHIEE%IGQAIGQIQIé\Qé\I&.\AI&\I ROAGTAGTA 30
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ATAACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTACATATATTTATGTATATATGCT
ATAACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTATATATATTTATGTATATATGCT

360
360

ATAAPAP ATQffITO Tfiria ATIZOATATCTPTPT ar ATATATTTATHTATATATCPT 9¢

ATAACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTACATATATTTATGTATATATGCT
ATAACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTACATATATTTATGTATATATGCT
ATAAPA fAfiAfAA AT"Ar"TATHf"A ATIAATATPTPTPTAfATATATTTUTOTATATATCPT
» M22525" com » ™
ATAACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTACATATATTTATGTATATATGCT
ATAACAPAHANAATAPIATATIAHAATIAPIATATPTPTPTATATATATTTATPTATATATPPT
? A A
ATAACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTACATATATTTATGTATATATGCT
ATAACACAGAGAATACGTATGGAATGCGTATCTCTCTATATATATTTATGTATATATGCT

ATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCTCCCACAACGTGTCGC
ATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCTCCCACAACGTGTCGC
ATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCTCCCACAACGTGTCGC
ATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCTCCCACAACGTGTCGC
ATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCTCCCACAACGTGTCGC
ATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCTCCCACAACGTGTCGC
ATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCTCCCACAACGTGTCGC
ATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCTCCCACAACGTGTCGC
ATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCTCCCACAACGTGTCGC
ATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCTCCCACAACGTGTCGC
ATGTGTATATCAACCTCGCATATTTTCTCCCTGTTGACCACGGCTCCCACAACGTGTCGC
TG TG TATATCACC TCaCATATTTCTCOCTOTTBACCACGC TCOCHCAACETETOGE

GATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATC
GATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATC
GATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATC
GATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATC
GATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATC
GATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATC
GATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATC
GATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATC
GATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATC
GATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATC
GATGGATGACTTGGCTTCCTATTTCGTTGAAGAACGCAGCAAAGTGCGATAAGTGGTATC

GATGOAT AT S AL L TATTT G T GAAGAACRCAGCAMGTGLGATANGTGGTATE

AATTGCAGAATCATTTCATTGCCCAATCTTT 511
AATTGCAGAATCATTTCATTGCCCAATCTTT 511
AATTGCAGAATCATTTCATTGCCCAATCTTT 511
AATTGCAGAATCATTTCATTGCCCAATCTTT 511
AATTGCAGAATCATTTCATTGCCCAATCTTT 511
AATTGCAGAATCATTTCATTGCCCAATCTTT 511
AATTGCAGAATCATTTCATTGCCCAATCTTT 511
AATTGCAGAATCATTTCATTGCCCAATCTTT 511
AATTGCAGAATCATTTCATTGCCCAATCTTT 511
AATTGCAGAATCATTTCATTGCCCAATCTTT 511
AATTGCAGAATCATTTCATTGCCCAATCTTT 511
AATTGCAGAATCATTTCATTGCCCAATCTTT 511

360
360

9t
360
360
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phylogenetic tree
T. evansi isolate VPhO3
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small subunit rRNA gene
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T. evansi isolate
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A C f
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AT ki
AT 0
A C f
- 22131
-\VPho3 1 A
-\/Pho3 3
-H2/10J

H2110.3 Y genotype f
H10 2

- H2.213 2

- 221132

VPho3 2

- H2.213 3

H2.2.1/3]

H2 2413 3

small subunit rRNA gene
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(n) (1)
48:() DNA T. evansi isolate VPh03
3 agarose gel electrophoresis
() PCR primer 1222 122-3

T. evansi isolate VPh03
lane M1 : 1 Kb DNA ladder
lane M2 : 100 bp DNA ladder

lane N :

lane 1:VPh03

lane 2 : H2/10 ( 1)
lane 3 : H2.2/3 ( 2)

lane 4 1 H2.2.1/3 ( 3)
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4.8 similarity coefficient
3
similarity coefficient
VPh03 H2/10
VPh03
H2/10 0.57
H2.213 1 0.57
H2.2.1/3 0.57 1

T. evansi isolate VPhO3

H2.2/3 H2.2.1/3

0.57
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