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pe L mws | BPSR s | PREE e | BEEE mmes | PEEE mmen)
Spo_OBP1  Agla_OBP7 || Spo_OBP13  Tca_OBPI0 Spo_0Orl Agla_Or3 Spo_Or17 Agla_Or31 Spo_Ori2 Mal_Or8
Spo_OBP1  Mal_OBP17 || Spo_OBP13  Mal_OBP14 Spo_Orl Agla_Ord4 Spo_Orl7 Tea_Or64 || Spo_IrSa. 1 Agl_Ir8a
Spo_OBP2  Agla_OBP4 || Spo_OBP14 Agla_OBP45| Spo_Orl Agla_Or5 Spo_Or18  Agla_Or50_1 || Spo_Ir8a. 2 Agl_Ir8a
Spo_OBP2  Agla_OBP3 || Spo_OBP14  Mal_OBPI3 Spo_Orl Agla_0r6 Spo_Orl8 Agla_0r53 || Spo_IrSa. 1 Teas_Ir8a
Spo_OBP2  Agla_OBP2 || Spo_OBP15 Agla_OBP46| Spo_Orl Agla_Or7 Spo_0r19  Agla_Or50_1 || Spo_IrSa. 2 Teas_Ir8a
Spo_OBP2  Agla_OBPI || Spo_OBP15  Tca_OBP6 Spo_Or2 Agla_0Or9 Spo_Or19 Agla_Or53 Spo_Ir75h Agl_Ir75h
Spo_OBP2  Mal_OBP5 || Spo_OBP15  Mal_OBP6 Spo_Or3 Agla_0r10 Spo_0r20 Agla_0r48 Spo_Ir75g Agl_Ir75¢
Spo_OBP3  Agla_OBP6 || Spo_OBP16 Agla_OBP43| Spo_Or3 Agla_Orll1 Spo_0r20 Agla_0r49 || Spo_Ir93a. 1  Agl_Ir93a
Spo_OBP4  Agla_OBP6 || Spo_OBP16 Agla_OBP44 |  Spo_Or4 Agla_Or8 Spo_0r20 Agla_0r50 || Spo_Ir93a.2  Agl_Ir93a
Spo_OBP6  Agla_OBPS8 || Spo_OBP16 Mal_OBP15 Spo_Or5 Agla_Or8 Spo_0r20 Agla_Or51 || Spo_Ir93a.3  Agl_Ir93a
Spo_OBP6 ~ Mal_OBP2 || Spo_OBP17 Agla_OBP41 Spo_Or4 Mal_Or7 Spo_0r21 Agla_0Or44 || Spo_Ir93a. 1 Tcas_Ir93a
Spo_OBP39  Agla_OBP28 || Spo_OBPI17  Mal_OBP3 Spo_Or5 Mal_Or7 Spo_0r21 Agla_0r45 || Spo_Ir93a.2  Teas_Ir93a
Spo_OBP8  Agla_OBPI1 || Spo_OBP35 Agla_OBP22| Spo_Or6 Agla_Ori2 Spo_0r21 Agla_0r46 || Spo_Ir93a. 3 Tcas_Ir93a
Spo_OBPS  Agla_OBPI2 || Spo_OBP20  Agla_OBP47 |  Spo_Or6 Agla_Orl3 Spo_0r21 Agla_0r47 Spo_Ir75 Agl_Ir75¢e
Spo_OBP8  Agla_OBPI3 || Spo_OBP21 Agla_OBP47| Spo_Or6 Agla_Orl4 Spo_0r22 Agla_Or37 Spo_Ir75 Agl_Ir75f
Spo_OBP8  Agla_OBP14 || Spo_OBP20  Mal_OBP4 Spo_Or6 Agla_Orl5 Spo_0Or23 Agla_Or37 Spo_Ir75 Agl_Ir75b
Spo_OBP8  Agla_OBPI5 || Spo_OBP21  Mal_OBP4 Spo_Or7 Agla_Ori2 Spo_0r24  Tea_Or_Odrl Spo_Ir75 Agl_Ir75a
Spo_OBP8  Agla_OBPI6 || Spo_OBP22  Agla_OBP48 |  Spo_Or7 Agla_Orl3 Spo_0r24 Mal_Orl Spo_Ir75  Teas_Ir75q. 2
Spo_OBP8  Mal_OBP9 || Spo_OBP22  Tca_OBP23 Spo_Or7 Agla_Ori4 Spo_0r25 Agla_Or55 Spo_Ir75 Mal_Ir7
Spo_OBP9  Agla_OBPI11 || Spo_OBP22  Mal_OBPI6 Spo_Or7 Agla_Orl5 Spo_0r26 Agla_Or54 Spo_Ir75 Mal_Ir6
Spo_OBP9  Agla_OBPI12 || Spo_OBP23  Mal_OBPI0 Spo_Or8 Agla_Or28 Spo_Or26 Tea_Or73 Spo_Ir25a Teas_Ir25a
Spo_OBP9  Agla_OBPI3 || Spo_OBP23  Tca_OBP24 Spo_0Or8 Tea_Or_Odr_3|| Spo_Or26 Tea_0rl02 Spo_Ir25a Agl_Ir21a
Spo_OBP9  Agla_OBP14 || Spo_OBP24  Agla_OBP39 || Spo_Or8 Tea_0r67 Spo_0r27 Agla_0r62 Spo_Ir25a Mal_Ir2
Spo_OBP9  Agla_OBPI5 || Spo_OBP24 ~ Tca_OBP22 Spo_Or8 Tea_Or58 Spo_0r27 Agla_0r63 Spo_Ir25a Mal_Ir3
Spo_OBP9  Agla_OBPI6 || Spo_OBP24 ~ Mal_OBPI19 Spo_0Or8 Tea_0r60 Spo_0r28 Agla_0r66 Spo_Ir25a Mal_Ir5
Spo_OBP9  Mal_OBP9 || Spo_OBP25 Agla_OBP32 || Spo_Or8 Tea_0r61 Spo_0r28 Agla_0r68 Spo_Ir21a Agl_Ir21a
Spo_OBP10  Agla_OBP11 || Spo_OBP25  Mal_OBP25 Spo_0r9 Agla_Orl8 Spo_0r29 Agla_Or65 Spo_Ir21a Teas_Ir21a
Spo_OBP10  Agla_OBPI2 || Spo_OBP26  Agla_OBP49 ||  Spo_Or9 Agla_Orl9 Spo_0r30 Agla_0r59 Spo_Ir76b Agl_Ir76b
Spo_OBP10  Agla_OBPI13 || Spo_OBP27  Tca_OBPI5 Spo_0r9 Agla_0r20 Spo_0r30 Agla_0r60 Spo_Ir76b Teas_Ir76b
Spo_OBP10  Agla_OBP14 || Spo_OBP28 Agla_OBP40 || Spo_Or9 Mal_Or5 Spo_0r30 Agla_0r61 Spo_Ir76b Mal_Ir4
Spo_OBP10  Agla_OBPI15 || Spo_OBP29 Agla_OBPS51 || Spo_Orl0 Agla_0r21 Spo_0r30 Mal_Or2 || Spo_Ir40a. 1 Agl_Ir40a
Spo_OBP10  Agla_OBP16 || Spo_OBP29  Mal_OBP24 Spo_0rl0 Agla_Or24 Spo_0r31 Agla_Orl01 || Spo_Ir40a.2  Agl_Ir40a
Spo_OBP10  Mal_OBP9Y || Spo_OBP30 Agla_OBP50 || Spo_Orl0 Agla_Or25 Spo_Or31  Agla_Orl02 || Spo_Ir40a. 3  Agl_Ir40a
Spo_OBP37  Agla_OBP26 || Spo_OBP30  Mal_OBP21 || Spo_Orl0 Agla_0r26 Spo_0r31  Agla_Orl103 || Spo_Ir40a. 1 Tcas_Ir40a
Spo_OBP38  Agla_OBP26 || Spo_OBP31 Agla_OBP25 || Spo_Orl0 Agla_0r27 Spo_0r31 Mal_Or3 || Spo_Ir40a.2  Teas_Ir40a
Spo_OBP36  Agla_OBP27 | Spo_OBP31  Mal_OBP20 || Spo_Orl3 Agla_Or35 Spo_Or34 Mal_Or9 || Spo_Ir40a.3  Teas_Ir40a
Spo_OBP11  Agla_OBP31 || Spo_OBP32 Agla_OBP23 || Spo_Ori3 Agla_0Or36 Spo_Orl1 Mal_0r9 Spo_Ir68a Agl_Ir68a
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