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Etude écologique et phylogénétique de quelques formations

vegétales des Monts de Tlemcen (Ouest Algérien)

Résumé : Ce travail est consacré a I’étude écologique et phylogénétique de quelques formations
veégetales des Monts de Tlemcen (Ouest Algérien). Nous avons mené de front une étude
floristique, pédologique et phylogénétique sur 6 stations presentant des caractéristiques
géographiques et climatiques différentes. L’¢étude de la végétation a été réalisée par une
démarche typiquement phyto-écologique dont les formations végeétales rencontrées offraient une
grande diversité : 349 espéces ont été identifiées. L’interprétation de la structure du tapis végétal
est mise en évidence par une analyse factorielle des correspondances(AFC). Enfin, nous avons
réalisé une étude phylogénétique des différentes formations végétales existant actuellement dans
notre zone d’étude, et ce a I’aide du la méthode du Neighbor-Joining et du logiciel R. En
conclusion, I"étude souligne I'intérét remarquable que présente la végétation des Monts de
Tlemcen du point de vue de leurs significations écologiques, biogéographiques et évolutives
ainsi qu’en matiére de potentialités édaphiques. Vu I’importance de la dégradation dans cette
zone qui est d’origine humaine et climatique, il est nécessaire de mettre en place une politique de

conservation de ce patrimoine forestier.

Mots clés :Monts de Tlemcen (Ouest Algerien) - phylogénétique — AFC - formations végétales —

Impact anthropozoogene.



Ecological study and phylogenetic analysis of a few plant formations of the
Monts de Tlemcen (West Algeria)

Summary: This work is devoted to ecological and phylogenetic study of some plant formations
of the Monts de Tlemcen (West Algeria). We spearheaded a flora, soil and phylogenetic study of
8 stations with different geographical and climatic characteristics. The vegetation’s survey has
been carried-out by a typical phyto-ecological approach which encountered vegetation provided
a great diversity: 349 species have been identified. The interpretation of the structure of the
vegetation is highlighted by a correspondence analysis (AFC). In the end, we conducted a
phylogenetic study of different existing vegetation present in our study area, and this, using the
Neighbor-Joining method and the software R. in conclusion, the study highlights the remarkable
interest of the vegetation of the mountains of Tlemcen, from the viewpoint of their ecological,
biogeographic and evolutionary meanings as in edaphic material potentialities. Given the
importance of degradation in that area which is of human origin and climate, it is necessary to

master in place a policy of conservation of this forest heritage.

Key words: Monts de Tlemcen (West Algerian) - phylogenetic - AFC - vegetation -
anthropozoogene Impact.
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Abstract Mountains ol ‘Tlemaen oller a werg interesting model Tor studeing the evolution of the
llora in the repion, sinae their landscapes variete remains were remarkable and the vepctation
distribution i conditioned be a signilicant number of ccological Tactors. Althoush there swere
registered manglires in the arca during the 19405, the coexistenae of sonx: species, such as Guercus
Jagitea subsp. tdemeerersts (1) M., Pivus Ralepertsis Miller., Calicotonte fretermedia (Salzn.) L Presl.,
Lanticera tmplexa L., Ruseus aculeatus L., indicates a dominant ecological atmosphere of the lorest. In
this stude, a phetoccological and sentaxonomical anal esis svas mace. More than 3080 specias waere
identiticd and indexed, belonging 1o mere than 3t familics, svhich shotws the importance ol the
pheto-civersite of the stucied arca. Based on the analesis of the phetoccological paranxters, s
could note a decline of the ground veselation in its diversite.

Key wovds: biodiversite, loristic inventore, phetoccologe, ‘Hemaoen Mis.

Intreduction

In the Medilerranean regions, evolved a
portion of forest area estimated at 2,145,000
ha. The latler has sufiered in his lite cycle of
very difficult times: a forest in perfec
balance toward a forest very degraded;
there is sometimes a matorralisation of this
portion, such asihe Algerian forest.

Because of ils geographical position,
Algeria has a greal diversily ol biolopes
occupied by important iloristic richness. s
forest ecosvslems are charadlerized by a
noteworthy flora; some represent regions of
global irderest. According 1o DAHMANI
(1997, Algeria, pers. com.) the knowledge of
the biological and ecological characleristics
of the species, just as the identification of the
historical and currend factors al the origin of

& Ecologia Balkanica
bttp:/ feb. biouni-plovdiv.bg

the iluduations of the flora are essendial 1o
any action of the biodiversity conservation.

The contemporary lorests of  the
moundains of Tleracen are resull from the
inderaction ol much diversilfied faclors,
concerning  in particular  topography,
genlogy, climatology and especially by a
long and deep anthropogenic action. Under
his permanend pressure, he forests tend 1o
be transiormed into malorral. Sparse are
destroved consequently and their place is
taken by thorny species and thermophyles
{QuizcrL, 2000).

This vegelation is subsequendly a
favorable environmend o lires very ollen
volunteers.

In addition, the drought that has known in
the region oi' Tlermcen, has disrupled deeply

Union of Scienbists in Bulgania - Plovdiv
University of Plovdiv Pablishing | louse



Floral Diversity ¢f the Tlemcen Mountains (Western Algeria)

the nature resulting in plants of important
rhenomena ol water stress and adaplation.
This introduction is quite dark, bui
agrees 1o 1his sad reality. That is what thus
remains al the level ol these forest
ecosyslems medilerranean. A presentation
of the current stage ol forests of the
mouwrdains of Tleracen ol poind of view of
the species that constitule will allow us o be
located along a path ecological. Also this
will help us 1o beller carry out an aclion
conservatoire {(GHEZLAOUI 2f al,, 201TY. The
dudies of the flora and its diversity in
Western Algeria inderested a cerlain number
ol researchers (BuNapapp ef al, 2010;
Quzr, 1956, 1957, 2000; Ka-HaNml,
2003; GHizLAouUn ef af., 2011; Mise ef af.,
2008; Ly REUCH-BrLarouL ef af, 2009;

MugaHRL  ef al, 2009 Bouaxiza &
BunaBaL, T998).
Materials and Methods

Study area. The Tlemcen Mis. are
located in the Western parl of Algeria,
between the latitudes north of 34°30' and 35°
and western longitudes of 0°30' and 2°. It is
a mourdain range which appears starting
irora 600 m and which culminates at certain
poinds with more than 1800 m. I is
onnecled 1o the Tellian Atlas (Tig. T).

The forests of Tleracen Mis. stand on a
mountainous mass dating from the upper
lurassic made up mainly ol sequanien
sandstone and quaternary alluvia. The soils
are in general more or less deep and of
brown forest type. The herbaceous layer is
ralher rich, leading 1o the existence ol a
drong biological activity. The texture is
clay-limestone and  silt-clay  with  some
ooneretions on the horizon AT, The humus
is quite abundant and the organic matlers
are imporlant. The brown fersialitic soils
also are very developed {((GaouAr, T980).

Trom the bioclimatic point of view, the
recend period (1980-2013) varies clearly
ompared 1o the old one (T913-1938), with a
reduction in precipilations and an increase
in the temperatures.

Tleracen Mis. are charaderized with
serni-arid  and  sub-wet  Mediterranean
climate characlerized by iwo seasons: a
short and cold winter and a long and dry

surmer.  The  maximuwm  average
temperature of the hotlest month is of
32.67°C, which of the minimuwm of the
coldest month is ol 3.22 °C.

The pluviometric index of Craberger is
of 4210, which confirms an upper sermi-arid
climate with temperate varianl. Current
precipitations vary between 350 mm and 485
mam, (Fig. 2) which explains the rusticity of
the plant species: Pinus halepensis Miller,
Olea europgea L. subsp. europmes, Ziziphus
fotus (L.} Desl, funiperus ocycedrus subsp.
rufescens L. of the area. The forests of the
moundain  appear among the habitais
indexed like key issues (Hotspots) in the
Mediterranean basin, where the vegetation
east persists on the level of ecosvslems
refuges (MepAIL & Dianrma, 2009) (Fig. 3).

Smmpling procedures. The choice ol the
samples is based on a selection which takes
account of the structure of the vegelation
where the {loristic and ecological criterion of
horogeneity was privileged. We used the
surface sampling method (minimal surface)
which consists in choosing sites as typical as
possible by noting down the environmental
conditions (Gounext, T969). Each iloristic
surface sample was elaborated according 1o
the BRAUN-BLANQUEI (1951} method.

The main lileratlure used for the
iderdilication of the collected species in the
field is starting irom the studies carried out
by BariaNpigrR & Traput  (T888-1889);
QuiZiL & SANTA (1962-T963); Maky (1952-
T987% VALRES ef al. (2002); DOBIGNARD &
CHATELAIN (20T0-2012); BLANCA 2f al. (2009).

Taxonomy. The laxonormy of the species
follows “Index synonymique et  biblio-
graphique de la flore d'Alrigue du Nord”
{DCBIGNARL & CHA ELAIN, 2010-2012) and the
synonymes are given afler “Nouvelle flore
d'Algérie el des Résions désertiques
méridionales” {QuIzZEL &SaN1 A, T962-T963).

Results and Discussion

Physiognontic description ¢f the forests

As a whole, the forests ol Tlemcen Mis.
depend on the soil and climate conditions
and the anthropogenic pressure. The various
forests which the mountains constitule oifer
a greal floristic diversity; il is interesting 1o
tackle their description.
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The forest ¢f Hefir

Il is a mature forest of Cork vak. This
forest, formerly, produced the best cork of
Algeria (Bouwy, T955). I covers a surface of
9870 ha. The shrubby laver is composed
primarily ol funiperus oxycedrus subsp.
rufescens L., Quercus ilex subsp. ballota (Desl.)
Sarp., Quercus suber L. and the vak Zeen
(Quercus faginea Larak). The last one is an
nak with deciduous leaves of ivpes meso-
and  supra-Medilerranean  (QuiziL &
MupaiL, 2003; MisSSAOUDRENE ef al, 2008)
endemic of the Western Mediterranean
(Iberian peninsula, Morocco, Alseria and
Tunisia) (ZiNg L ABI2INE, T988). N would be
represented in the Tlemcen Mis. by a
subspecies:  Quercus  faginea  subsp.

Hemcenensis (CD.) M (Tig.4).

Fig.4. Locality of cork nak {the forest of
Halir}. Photo: FZ. Cheraouri, January 2015.

The natorral ¢f Zarifet

{n a suriace of 944 ha, i is based
mainly on the old settlements of Cork nak
and Holm oak. Their growlh is generally
less strong aller a fire. These species are
typical of Jow indensity lires but comrmon in
the study zone {(’rOON 2f al, T984;
SUHAMHAUSER ef al.,, 2012). The vegelalion
associated with these vaks cork is: Genista
fricuspidata subsp. durigei (Spach.) Beats,
Ampelodesimios mauritanicus ([oirel) Dur. &
Schinz., Daphne gnidivm L., Cistus salvifolius
L., Cistus vilfosus L., Asparagus acutifolius L.,
Asphodelus microcarpus Sal. & Viv,, Arbultus
unedo L., Cytisus vilfosus Iour. ([ig. 5). These
plants prefer siliceous substrates.

Fig.5. The matorral oi' Zarifel. Photo: [.Z.
Chemouri, lanuary 2015.

The forest ¢f Beni Bovssaid

I covers a surface of TI1.35) ha, it acls of
a vegelal formation in mixture with Holm
Oak, Thuya and of Juniper, oilen of the
matorrals condaining Quercus ifex subsp.
ballota (Desl) Samp. Al one or mixed with
Tetraclinis articulata (Vahl) Link. Endermic in
North Alrica (HARIARIFAOUL 2f al., 2009), it
colonizes the zones with weak pluviometry
{from 300 1o 500 mm) {Quizee, 2000) and of
funiperus ocycedrus subsp. rufescens L (Tig. 6).
On the whole, it represends a rather
advanced stage of degradation of a climadtic
forest ol vak cork and of holm oak. The
coppice of indensely exploiled holm vak is
able 1o be mainlained while being

regeneraled remarkably and easily in spile
of the strong anthropogenic pressure.

Fig. 6. The coppice ol intensely exploited
holm nak (the forest of Beni Boussaid).
Photo: [LZ. Chemouri, January 2015.
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The forest ¢f Ef Khemis

Always in the series of the holm ovak
(I1.655 ha), but in the presence of climatic
and soil conditions and of the dilierent
huwman  activities and  especially  less
favorable than the preceding ones, this
forest offers thanks 1o its old coppice of
holm  vak accompanied by funiperus
ocycedrus subsp. rufescens L., Pinus halepensis
Miller, Pinus pinea L., Cedrus atlantica (Endl.)
Career and Cupressus sempervirens L. Some
of the species are in the ultimate stages of
degradation (Fig. 7).

Fig. 7. The forest of £l Khermis {I’ine of Alep,
Thuja, Genevrie). "hoto: [.Z. Cherouri,
December. 2(14.

The forest ¢f Azails

It consists of high matorral and of clear
forest of I’in d’Alep and average matorral of
Holm oak and prickly juniper. N is
distributed on approximately 7.99) heclares
and is dominated by the annual species
(thermophyles) caused by the high
anthropogenic pressure and an additional
degradation  (fires). This iorest s
characlerized by ils weakness since even
Pinus halepensis Miller., funiperus ocycedrus
subsp. rufescens L., Stpa fenacissima L.,
which entirely invaded the underwood (Tfig.
&. The holm ovak isthe dominant species
and dleslilies 1o s adaplation 1o the
ecological and anthropic conditions most
difiicult.

List ¢f the species indexed by famsily in the
mountains ¢f Tlemcen.

The list includes 340 species belonging
1o 57 families, dominating by Asleraceae,
TFabaceae, Lamiaceae, and Cistaceae.

Fig. 8. The forest ol Azail (average malorral
of Holr nak}). Photo: [.Z_Chemouri,
lanuary 2015.

ANACARDIACEALE

Pistacia aflanfica Dest.

Pistacia lenfiscus L.

Pistacia fevebinthus L.

APIACEAE

Ammuoides pusiiia (Brot.)) Breistr.
Ammuoides verficitlata (Dest) Brig.
Balansae glaberrimae (Dest ) Lange
Buniurralpinun W. & Kit.
Bupleurum balansae var balansae B. & R.
Bupleurum rigidunr L.

Daucus carcta L.

Daucus muricatus Lamk.
Eryngiun caripesive L.

Eryngiunr maritintunr L.

Eryngiunt fricuspidatun L.

Ferula commmiunis L.

Foenicutur vuigare (Millet) Gaertn.
Thapsia garganica L.

ARACEAE

Arisarur vulgare Targ Tozz.
ARALIACEALE

Hedera helix L.
ARISTOLOTCINACEAE
Avistolachia longa L.

Lartiurm amplexicaule L.
ASTERACEALE

Anthemis punciata Vahl.

Avrtermisia alba ESA.

Asteriscus marifinmus (L.) Less.
Asteriscus pygriacus Coss & Kral.
Asteralinupr linurr-stellatur (L) Duby.
Atractylis cancellata L.

Afraciylis hunrilis L.
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Bellisannua L.

Bellis siltverstris L.

Calendula arvensis L.

Carduus pycnacephalus L.
Carfina lanata L.

Car thamus cacruleus L.

Car thamus lanafus L.

Carthamus pectinatus Dest.
Catananche cacrulea L.
Catananche futea L.

Cenfauren acaulis L.

Cenfauren incana Desf.non Lagnec Ten.
Centauren invalucrafa Dest.
Cenfaurea pavifiora Dest.
Centauren pullata L.

Cenfaurea solstitialis L.
Centaurea tenuifolia Duf.
Chrysanthertunt coranariunr L.
Chrysan thermum grandificruns (L) Beats
Chrysan thermur patudaosunr Poiret.
Cichariun infybus L.
Cirsiunrvuigere ‘T'en.
Glabe-thistle spinasus L.
Elichrysunr stoechas (L.) DC.
Evax argentea PPomel.
Hypachaeris achyrophorus L.
Hypachoeris radicata L.

I'nuta monfana L.

Leontadan hispiduius Poivet.
Leuzea conifer (L) DC.
Micropus bombycinus Lag.
Pallenis spinasa (L) Case.
Phagnalon saxafile (L.) Case.
Puticaria adara (L) Rehb.
Reichardia picroides (L) Roth.
Scalyrmus grandifiarus Dest.
Scolyrius hispanicus L.
Scolyrmus raculatus L.
Scorzonera undulata Beats. non Vabl.
Senecic vulgaris L.

Xanthiunr spinasunr L.
Xeranthertunt inaperfurs (L) Millet
BORRAGINACEAE

Echium parvifiorun Moench.
Echium flavun Dest.

Echium parvifiorun Moench.
Echiumvuigare L.
Lithosperemunr aputunr (L) Vahl.
Li fhospermu r1arens L.
BRASSICACEALE

Alyssunt campestre L.

Alyssunr granatense (B. & R)
Alyssunt serpy”ifaﬁam Dest.
Alyssunr spinosunr L.

Arabis alpina L.

Arabis auriculaia Lamk.

Arabis verna (L) R. Br.

Biscutella didyma L.

Brassica nigra (L) Koaeh.

Mazxintunr Briza L.

Lobutaria maritina (L.) Desy.

Raphanus raphanistrunr L.

Sinapisaiba L.

Sinapis arvensis L.

Thigpsi perfotiatunr L.

Vella annua L.

CAMPANULACEAL

Campanuia dichataria L.
CAPRIFOLIACEAE

Lonicera efrusca Sanh.

Lonicera implexa L.

Virbuntunr tinus L.
CARYOPIIYLLACEAE

Arenaria aggregata Laws.

Arenaria grandifiora L.

Avenaria serpyliifolia L.

Cerastiun penfandrur L.

Dian thus caryophylius L.

Herniaria hirsuta L.

Gay Herniaria fon fanesii ).

Minuarfin campestris L.

Paronychia argentea (Pourr.) Lamk.

Silene fridentatn Dest.

Vaccaria pyramidaia Medik
CHIENOPODIACEALE

Afriplex halivus L.

CISIACEALE

Cistus albidus L.

Cisfus creficus L.

Cistus ladaniferus Lada.

Cisfus monspeliensis L.

Cistus salvifolius L.

Cisfus villosus L.

Fumana fonfanesii Pomel.

Fumana thynrifotia (L) Vertot.

Halirriun hatinnifoliuer (L) Wiltk.
Helianthermum cinereunr (Cav.) Sea-green.
Helianthertum cinereuns subsp. rubeliunr (Prest)
Hetiantherturr craceunt (Dest) Sea-green.
Helianthertum helinthenaides (Dest) Grosser.
Helianthenmun hivfun E. and Mr.
Helianthertum origanifoliunr (Lamk.) Sea-green,
Helianthertum pitosurr (L) Sea-green.
Helianthermur virgaturr (Dest) Sea-green.
Helianthermunt racemosun (L) Pau.
Trificunr safivunt B. Athc

Tuberaria guttata (L.) Sleeve

Tuberaria vulgaris Willk.
CONVOLVULACEAE

Convolvulus althacoides L.
CRASSULACEAE

Sedunracre L.

Sedum sediforme (Jacq.) Pau.

Siderifis montana L.
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CUPRESSACEAE

Gailitris arficulata (Vaht.) Link.

Cupressus sempervirens L.

Juniperus oxycedrus L. subsp. rufescens
CYPERACEAE

Carex halleriana ESA.

DIFSACACEAL

Cephalaria leucan tha (L) Schard.
DYPSACACEES

Scabiosa stellata L.

EPIHEDRACEAL

Ephedra fragitis Dest.

ERICACEAE

Arbufus unedo L.

Evica arborea L.

EUPIIORBIACEAE

Euphorbia exigua L.

Eupharbia faicata L.

Euphorbia nicacensis All.

Euphorbia suicata de Lens.

FABACEAE

Adenccarpus decarficans Wood.

Adenccarpus bacguei (B. &'l

Anagyris foefida L.

Anthyllis Montana L.

Anthyllis tefraphyiia L.

Anthyllis vulneraria L.

Astragalus armatus Willd.

Asragalus incanus L.

Calicolomte  infermedia  (Salzm) C Prest =
Calycotare vitlosa subsp. inferriedia (Salzm.) Mr.
Capselia bursa-pastoris L.

Cerafonia siliqua L.

Cerinthe major L.

Coluten arborescens L.

Coronilla juncea L.

Coronilla niinintunr L.

Coronitla scarpiades Koch.

Cynaoglossur cheirifoliun L.

Cytisus villosus Pourret. = Cylisus fr _ﬂ'oms I lent.
Erinacea anthyiiis Link.

Genista erioclada subsp. aflanfica (Spach.) Mr.
Genista ramosissima (Dest) Poiret. = Genisla
cinerea subsp. raniosissinia

Genista ericclada Spach.

Genista spar!iofdes Spach.

Genisla tricuspidata subsp. duriaei (Spach.) Beats.
Hedysarurr coranariun L.

Hedysarum flexucsur L.

Hippacrepis rulfisiliquosa L.

Hippacrepis niulfisiliguosa subsp. diiata (Willd)
Haornungia pefraca (L.) R.Br.

Lagurus cvafus L.

Lathyrus sphaericus Rets.

Lotus edulis L.

Medicaga riinira Grafb.

Medicaga rugosa Desr.

Melilatus sulcafn Dest.

Odantites purpurea (ift.

Onabrychis alba (W.et K) Desy.

Ononis nafrix L.

Scorpiurus ruricatus L.

Solenanthus lanatus cd.

Teimganofob us purpurens Moench.
Trifotium angustifoliunr L.

Trifol’r'um campestre Schrad

Trifotiunt scabrun L.

Trifaliunr stellatun L.

Trifol'f'um fonen fosunt L.

Stauracanthus boivinii (Webb) Samp = Ulex toivinii
Webb var. webbianus (Cosson) Mayor
Vitia sativa L.

FAGACEAE

Quercus coccifera L. subsp. coccifera
Quercus faginea subsp. flemcenensis {cd.) Mr. =
Quercus faginea subsp. broferci (Coubinbo) A
Camus

Quecus ilex subsp. tallofa (Dest) A, cd.
Quercus suber L.
FUMARIACEAE

Fumaria capreciata L.
GERANIACEAE

Eradiunr guifatunr (Dest) Willd.
Erodiur moschaturm (Burm)) | ler.
Geraniun molie L.

Geraniun raberfianun L.
GLOBULARIACEAE

Globularia alypurr L.

IRIDACEAE

Iris fingitana (B. & R) B. &'I".
LAMIACEAE

Ajuga chamaepylis (L) Schreber. =
chamaepyfis Schreb.

Ajuga iva subsp. a (L) Schreber.
Ballata hirsuia Benth.

Lavandula denfata L.

Lavanduia ruififida L.

Lavandula stoechas L.

Marrubiur vuigare L.

Micromeria inodora Benth.

Nepeta muifibracteata Dest.
Origanum glanduiosurr Dest.
Origanum hirfunr Beats. non Link.
Phicmis herba venfi L.

Prasiun riajus L.

Rosmarinusc _ﬁr:fmzf is L.
Rosmiarinus fourneforkii de Nog.
Salvia cjficinalis L.

Salvia verbenaca Beats.

Safurejn gracca L.

Satfureja rofund folia (Near.) Brig
Satureja vuigaris (L) Fritsch.
Teucriuni fruficans L.

Teucrium poliun L.

Ajuga
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Teucriun pseudochamephitys L.

Thymus citiatus Dest.

Thyrus runbyanus subsp. coloratus (Wood. &
Reuter] Greuter & Burdet = Thyes ciliafus
subsp. coforafus (B. & R.) Beats.

LILIACEALE

Altiunt nigruns L. = Alliunr roseuns L.
Altiun roseunt subsp. have-raseunt Windt
Alliunr senecens L.

Alliwrnr friguefrun L.

Aphyl’fanies monspelinsis L.

Asparagus acufifol’r'us I

Asparagus albus L.

Asparagus stipularis Forsk.

Asphodelus microcarpus Salzm. & Viv,
Gagea arvensis (Pers.) Dum.
Gailiunraparine L.

Gallium parisiense L.

Galtiunr rofundifoliun L.

Minuartia mionfana L.

Muscari comosunr (L) Millet.
Ornithogaliunr umbeliaturnr L.

Ruscus aculeatus L.

Ruscus hypaophyitun L.

Smrilax aspera L.

Drimia warifima (L) Speta = Urginea wravifima
var. pancrafion (Stein) Baker.
LINACEAL

Linunr corymbiferunr Dest.

Linunr stricfunt L.

Linurnr snjfru ficosunr L.

MALVACEAE

Lavatera marifinma (zouan.

iatva sylvestris L.

MYRTACEALE

Muscari neglecfunt Guss.

OLEACEAE

Fraxinus angusfifolia Vahl.

Jaswrinurn fruficans L.

Olea eurapaca L. subsp. europaca = Olea europen
var. oleaster

Phitlyrea angustifolia L.

Fhitlyrea lat folia L. = Phillyrea angusfifolia subsp.
iat fatia (L.) Mr.

ORCIHDACEAE

Gennaria diphylia (Link.) Parl.
OROBANCIIACEAE

Broowrape alba Steph.

PALMACEAE

Chamaerops humiilis subsp. argentea Andre.
PAPAVERACEAE

Papaver hybridunr L.

Papaver rhoeas L.

PINACEAE

Cedrus attantica (Endl) Career = Cedrus libanctica
Link.

Finus halepensis Miller.

Pinus pinea L.

PLANTAGINACEALE

Plantago albicans L.

Plantago iagopus L.

Plantago ovata Foresk.

Plantago psyitiunr L.

Plantago serrarvia L.

POACEAE

Aegilops triuncialis L.

Acegilops ventricosa Tausch

Aira cupaniana (Guss.

Aira cupaniana su bsp.genw'na Brig.
Aripelodesmos mawritanicus (Poiret) Dur. & Sch. =
Arpelodesma mauritanica (Poiret) Dur. & Sch.
Avena sterilis L.

Brachypodium distachyan (L) 1. B.

Brontus madrifensis L.

Anisantha rubens (L.) Nevski = Brontus rubens L.
Brontus squarrosus L.

Bronrus fectorunt L.

Cynosurus elegans Desf.

Dactylis glomerata L.

Echinaria capitata (L.) Dest.

Festuca aflanfica Duav. Jouve.

Fesfuca scaberrimiae Lange.

Festuca caerulescens Dest.

Festuca triflora Dest.

Hordeunt murinun L.

Koeleria vallesiana (] lonk.) Bert.

Lartarckia aurea (L.) Moehch.

Melica miinuta subsp. riajor (Parl) ‘I'tab.
Scandix pecten-veneris L.
Schisrius barbatus (L.) tel.
iMacrochion  fenacissinta (L))
fenacissinia L.

Vulpia geniculata (L.) Link.
PRIMULACEAE
Anagaliis arvensis subsp. laf fotia (L.) Br.- Bl & Mr.
Anagaliis arvensis subsp. phoenicea ((zouan) Vollus
Mazxirmur androsace L.

RANUNCULACEAE

Adonisannua L.

Adonis dentata LED.

Clematis cirvhosa L.

Cleratis flavpiuia L.

Delphiniunt peregrinunr L.

Nigelia darascena L.

Ranunculus bulbosus L.

Ranunculus granineus L.

Ranunculus spicatus Dest.

RESEDACEAE

Resedn atba L.

Reseda lutecia L.

Reseda phyteura subsp. phyfeuma Mr.
RITAMNACEAL

Rharmnus alfernus L. subsp. alfernus

Rhamnus (ycicides subsp. ofeaides (L) Jah. & M

Kunth = Sfipa
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Ziziphus lofus (L) Desf
ROSACEAE

Cratacgus cxyacan tha L.
Rosa sempervivens L.

Rubus uinr folius Schott.
Sanguisarba minar Scop.
RUBIACEAE
Asperula arvensis L.
Asperuia hirsute L.

Rubia lagvis Poiret.

Rubia peregrina L.
RUTACEAE

Ruta chalepensis L.
SANTALACEAE
Osyrisaiba L.
SCROPIIULARIACEAE
Anarrhinunr fruficosunr Dest.
Annarhinun pedatunr Dest.
Linaria gharbensis Beats. & Piterd.
Linaria heteraphyiia Dest.
Linaria rsfiexa Dest.
SOLANACEAE

Veronica arvensis L.
HI¥YMELAEACEAL
Daphne gnidiun L.
Thymelea nifida Dest
Thymelea virgata Dest
ULMACEAL

Ceifis australis L.
VALERIANACEALE

Fedia cornucopiae (L) Gaerth.
VIOLACEAE

Viala sitvestris Lamk.
ZYGOPIIYLLACEALE
Fagonia crefica L.

Conclusiens

The degradation of the forest ol
Tleracen Mis. is the result oi the interference
of several natural factors, anthropogenic,
historical and of forest management. The
capacities ol resistance of 1he [forest
decreased much and the signs ol ils
degradalion are very appareni. Repeated
fires combined with huraan action in this
forest {ype cause changes 1o two difierent
types of vegetation.

In more high allitudes the forest is
replaced by groupings with thorny
xerophyies similar 1o those which one finds
above the limit altitudinal trees: they cover
&0 1o T00% of the ground in mixiure with
the  xerophvies thorn-bush:  Genista
fricuspidata subsp. durigei (Spach) Beats,

Ziziphus fotus L. A lower allitude the
sequence understands the following slages:

- Forest of naks (Holm nak, nak Zen and
nak cork) imbricaling some relics of
cedar Cedrus atlantica (Endl.) Carriére.

- Maquis with holm ovak and juniper
oxyeedre.

- The forests of Zeen vnak can also be
described as pyrolabile; they occupy the
zones with rainiall raised in North Alrica, in
Portugal and in Spain. The rainfall is always
higher than 800 ram and oiten than TOOD
mm.

- Lawns with thyme: Thymus cifiatus
Desi. and Thymus #wnbysnus  subsp.
coforatus (Boiss. & Reuter) Greuter & Burdet.

The deterioration of the forest struclure
and 1he absence of regeneration are as many
manilestations of the state of’ destruction of
the strength and the indegrity of the forest
which constitutes a ceniral axis for any
initiative of the development of the zone.
The population actuality and the mistakes of
allernative solutions, has drawn and draws
even the forest resources (aromalic planis:
Rosmarinus ¢jficinalis L., medicinal: Anmmoides
pusiffa (Brol.) Breistr, and others). This
situation will certainly lead {owards an
irreversible degradation of the plant cover
even 1o lurning inlo a desert of the
envirorumend. This requires the immediatle
execution of an inclusive and sustainable
developmerd strategy based on  the
conservation and the rehabilitation of these
forests, on the one hand, and 1the
improvement of the standard of living of the
local population, on the other hand.
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Introduction Générale

La région méditerranéenne est I'une des plus anciennement touchées par les activités
humaines. Guerres et paix, défrichements, agricultures puis déprises...surpaturages, incendies et
coupes de bois...la forét méditerranéenne a subit de plein fouet toutes les folies, les sagesses...

et les sauts d’humeurs de ’homme méditerranéen.

A bout de souffle, la végétation n’a pas pu suivre le rythme imposé par I’accélération de la
voracité humaine. Malgré sa grande « résilience » face aux agressions humaines, elle a fini par
lacher prise. Catastrophe apreés catastrophe, la forét n’a pas perdu espoir qu’il viendra le jour ou
les hommes comprendront ses messages. Enfin ils ,ont senti les souffrances de cette belle nature

et n’ont pas cessé depuis a chercher de la réconcilier et de ’apaiser.

L’ensemble du bassin méditerranéen est aujourd’hui au cceur des préoccupations
mondiales en termes de biologie de la conservation. Sachant qu’a I’instar des autres écosystémes
mondiaux, les écosystéemes mediterranéens sont les plus vulnérables (KADIK, 2005). Cette zone
est d’ailleurs considérée actuellement comme un des 34 points chauds de la planéte (MYERS et
COWLING, 1999 ; MEDAIL et MYERS, 2004). Ces hotspots sont caractérisés par leur
richesse spécifique et leur taux d’endémisme (MYERS, 1988 ; 1990) et par les menaces
anthropiques grandissantes (MYERS et al.,2000).

La région de Tlemcen (Algérie occidentale) n’échappe pas de ces fléaux (défrichements,
surexploitations des ressources, feux...) et des péjorations climatiques ont entrainé une
perturbation des équilibres écologiques. Cette zone offre un paysage botanique excentrique et
trés diversifié, 1’étude de leur diversité floristique et sa dynamique a été entamée par plusieurs
auteurs nous citons les plus récentes : BENABADJI et BOUAZZA (2000, 2001) ;
KADIHANIFI (2003) ; BOUAZZA et al., (2004) ; MEDJAHDI et al.,2009 ; HACHEMI
(2011) ; BABALI (2014) et GHAZLAOUI et al., (2015).

L’étude de la flore et de la végétation des Monts de Tlemcen m’a été proposée par mon
directeur de thése, afin de compléter certaines données sur 1’écologie végétale au sens large de la
région de Tlemcen. Il a été nécessaire d’aborder la dynamique, et la taxonomie végétale, mais
aussi mettre en relief la place importante de I’impact de I’homme sur cette région. L’objectif de
notre travail est de représenter l’arbre phylogénétique des grandes formations végétales

qu’intégre I’état des facteurs du milieu et les principales formations végétales.

Pour parvenir a notre objectif, il nous a été utile de réunir le maximum de donnees sur la
vegétation existante. Trois approches analytiques et synthétiques successives et complémentaires

ont été utilisées, 1’'une basée sur des statistiques multi-variées, analyse phylogénétique et 1’autre
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floristique et structurelle des groupements végétaux présents. Ce travail est articulé en trois
parties :La premiere partie est consacrée au milieu physique de la zone d’étude ; associée a une

approche bioclimatique, suivie par le milieu humain.

La deuxiéme partie est axée sur : la méthodologie et le matérielenvisagée pour le recueil des

données floristiques, pédologiques et phylogénétiques.

Enfin, La troisieme et derniere partie a débouché sur les résultats et discussions.
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Généralites :
Le monde méditerranéen represente un véritable puzzle, tant par son modelé fragmenté et

hétérogéne a I’extréme que par sa géologie, qui est certainement 1’'une des plus complexes du

monde. QUEZEL et MEDAIL (2003).

La plupart des foréts méditerranéennes représente des systemes non équilibrés, en général
bien adaptés dans I'espace et dans le temps a diverses contraintes, et donc aux modifications de
dynamique ou de structure et d'architecture des peuplements qu'ils peuvent engendrer
(BARBERO et QUEZEL, 1989).

Quoique dans tous les systemes biologiques les processus de germination, croissance et
développement sont dynamiques naturellement, certains facteurs de perturbation principalement
les incendies induisent des changements dans le sens régressif et progressif (régénération

naturelle).

Le rythme actuel d’extinction des especes serait 100 a 1000 fois supérieur aux rythmes
déduits de données paléontologiques (MAY et al., 1995). Les extinctions d’espéces ne sont pas
aléatoirement distribuées entre les familles et les genres d’étres vivants (PURVIS et al.,2000).
Certains taxons sont majoritairement composés d’especes menacées d’extinction : 75% dans la
famille des Taxacées, 83% dans 1’ordre des Cycadopsidées. La perte causée en termes d’histoire
phylogénétique pourrait donc étre démesurément grande en comparaison d’une distribution au

hasard des extinctions entre unités taxinomiques (NEE et MAY, 1997).

Cette science de crise s’appuie sur un large champ disciplinaire, des sciences humaines et
sociales a la biogéographie, 1’écologie, la biologie et la génétique des populations. L’enjeu est
généralement d’identifier les especes menacées d’extinction, de déterminer les menaces
s’exercant sur ces especes, et enfin d’établir des stratégies de conservation pour assurer leur

survie a long terme.

La majorité de ces travaux sont peu heuristiques car ils reposent sur 1’é¢tude d’un faible
échantillon d’especes rares ou en danger, rarement en comparaison avec une espece le plus
commune. De plus, ces études s’appuient généralement sur un petit nombre de disciplines
(démographie, génétique), et demeurent souvent sans lien les unes avec les autres (BEVILL et
LOUDA, 1999).

On peut faire remarquer, en complément de la carte du nombre d’espéces menacées a

I’échelle mondiale, que dans les pays du Maghreb (Tunisie, Algérie, Maroc) et plus encore au
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Proche-Orient (Syrie, Liban, Jordanie ...etc.), les bilans sont sous- estimés par manque de
prospections et de travaux récents en botanique systématique (VELA, 2002).

Végetation Méditerranéenne :

L’histoire de la forét méditerranéenne est actuellement assez bien connue et les
phytogéographes sont tout a fait capables de définir, sur le pourtour méditerranéen, 1’extension

potentielle des essences majeures (QUEZEL et al.,1991).

L’un des caractéres majeurs des foréts méditerranéennes, vis-a-vis des foréts européennes,

réside dans leur richesse en especes arborescentes, constitutives ou associées.

Le bilan effectué récemment (QUEZEL et al.,1999 ; BARBERO et al., 2001) aboutit a

une richesse en ligneux péri-méditerranéens égale a 247 taxons, soit deux fois plus d’espéces par

rapport aux estimations de LATHAM et RICKLEKS (1993) qui indiquent 124 especes d’arbres
au sein des foréts tempérées d’Europe et Méditerranée. (QUEZEL et MEDAIL, 2003)

Selon STERRY (2001), paysages et végétation ont également subi des influences plus
subtiles : en effet, des arbres et d'autre végétaux considérés comme typiquement méditerranéens
tels que l'olivier (Olea europea), le figuier (Ficus carica), le caroubier (Ceratonia siliqua) et la

vigne (Vitis venifera).

Alors, toutes ces foréts méditerranéennes ont pour caractéristique d'évoluer vers des
groupements climatiques ou participent de nombreuses espéces sylvatiques : Carex distachya,

Viola dehnharrdii, Epipactis microphylla, Oryzopsi sparadoxa et Carex albiensis.

Les foréts méditerranéennes ont été réduites en superficie et se sont appauvries en

biomasse et en biodiversité.

La région circum-méditerranéenne apparait donc sur le plan mondial comme un centre
majeur de différenciation des especes végétales (QUEZEL et al., 1995). L'un des premiers
soucis des géobotanistes est de connaitre la diversité floristique et la répartition des espéces et
des unités superieures du point de vue biogéographique (QUEZEL, 1978-1985 ; QUEZEL et
al., 1980),

Malgré sa richesse floristique globale remarquable, la région circum- méditerranéenne
présente une hétérogénéité considérable tant au niveau du nombre des espéces méditerranéennes
que celui des endémiques, en fonction des zones géographiques qui la constituent (QUEZEL et
MEDAIL, 1995).
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DICASTRI (1981) et QUEZEL (1989) montrent que l'intense action anthropique
(déboisement, incendie, paturage, culture et délits variés) entraine une diminution des surfaces
forestieres, chiffrée entre 1 et 3% par an (QUEZEL et al., 1990), formées surtout par des
especes pré forestieres, chamaephytiques et nano-phanérophytiques, ce qui explique la
disparition totale des foréts d'arbres sempervirents de la région méditerranéenne et leur

remplacement par des milieux assez ouverts, qui occupent la quasi-totalité de la forét.

Les modifications climatiques possibles dans le cadre de phénoméne des changements
globaux ne devraient pas, a priori, entrainer des raréfactions voire des disparitions notables chez
les phanérophytes méditerranéennes. Les especes les plus menacées sont beaucoup plus sensibles
a l'effet des impacts humains que sous les changements climatiques.

Les régions méditerranéennes d'Europe et d'Afrique du Nord sont particulierement
concernées par les changements climatiques : a long terme, elles prédisent une évolution plus
rapide et plus importante du tapis végétal que dans d'autres parties du monde (HESSELBJERG-
CHRISTIANSEN et al., 2007). D'autre part, les changements attendus vont dans le sens d'une
réduction de la disponibilité en eau durant la saison de végétation (VENNETIER et al., 2010).

L'ensemble des foréts soumises au bioclimat méditerranéen est subdivisé en plusieurs
ensembles bioclimatiques en fonction : de la valeur des précipitations annuelles, du coefficient
pluviothermique dEMBERGER (1930-B, 1955) et la durée de la sécheresse estivale (DAGET,
1977) qui représente un phénomeéne régulier (stress climatique) mais variable selon ces types
bioclimatiques et les étages de végétation (QUEZEL, 1974-1981).

En conséquence, on distingue dans les montagnes mediterranéennes une succession
d'étages de végétation définis pour les types climatiques dont les limites varient avec la latitude
et qui sont dénommés infra-méditerranéen, thermoméditerranéen, eu-méditerranéen, supra-

méditerranéen, montagnard-méditerranéen et oro-méditerranéen (QUEZEL, 1976).
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Fig. 1 : Exemple de coupe de la végétation sur le revers septentrional des Babors.

Les écosystemes forestiers sont répartis (QUEZEL, 1976) comme suit : (Figure. 1)
La brousse thermophile & Olea europaea et Pistacia lentiscus ;

Les foréts de coniferes méditerranéens de Pinus halepensis, Pinus pinaster, Pinus pinea,

Tetraclinis articulata et Juniperus oxycedrus ;

Les foréts sclérophylles de chénes a feuilles persistantes Quercus ilex, Quercus suber,

Quercus coccifera ;

Les foréts caducifoliées a Quercus faginea, de Quercus afres, de Quercus libani et rarement

de Fagus sylvatica,

Les foréts de montagne ou de haute altitude de Cedrus atlantica, Pinu snigra, Abiesnord

manniana;

Les peuplements arborés de 1’étage oro-méditerranéen a Juniperus oxycedrus et des

xérophytes épineux.
Les paysages qui caractérisent les écosystémes arides (circum-méditerrannée) sont :
Foréts ou brousse a Argania spinosa ;
Brousse a Pistacia atlantica et Ziziphus lotus ;
Brousse a Acacia dealbata ;

Steppes a Poacées (Stipa tenacissima), a Astéracées (Artemesia herba-alba)
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La dégradation de la forét méditerranéenne a fait et continue de faire I’objet d’intérét de
plusieurs auteurs, nos citons : BENABID (1985), LE HOUEROU(1988), NAHAL (1984),
MARCHAND et al., (1990), M'HIRIT et MAGHNONJ (1994).

En Afrique du Nord
Des endroits importants du territoire restent encore pratiquement inexplores.

En 1985, KOENIGUEUR a établi une synthese des résultats connus, essentiellement a
partir de bois fossiles en Afrique du Nord jusqu’a 1’Oligocene ; la flore reste essentiellement

tropicale voire équatoriale.

KOENIGUEUR (1974) laisse supposer la coexistence de paysages forestiers savane sans
grande affinité. Les rares macro-restes se rattachant au Pléistocéne en Afrique du Nord
continentale appartiennent a peu prés exclusivement a des taxons xérophiles : Tamarix, Acacia,
Olea...

QUEZEL (2000) souligne que « L'Afrique du Nord qui ne constitue qu'une partie du
monde méditerranéen (environ 15 %) ne possede pas, actuellement, de bilan précis relatif au

nombre des especes végeétales existantes de 5000 a 5300.

Un aspect particulier de I'analyse du capital floristique de I'Afrique du Nord est celui de
I'introduction d'espéces allochtones. Ce capital, qui est souvent délicat a définir, est cependant
non négligeable.

MEDAIL et al., (1997), ont toutefois recensé environ 3800 espéces au Maroc
méditerranéen, 3150 en Algérie méditerranéenne et 1600 en Tunisie méditerranéenne; le nombre

approximatif des endémiques étant respectivement de 900, 320 et 39.

Dans le Maghreb (QUEZEL, 1978), pour les 148 familles présentes, seules deux
possédent plus de 100 genres, il s'agit des Poacées et Astéracées, viennent ensuite les
Brassicacées et Apiacées avec 50 genreset enfin les Fabacées, Caryophyllacées, Borraginacées et

Liliacées avec seulement 20 genres.

Au niveau des espéces, huit familles en contiennent plus de 100 : Astéracées (563),
Fabacées (432), Poacées (338), Caryophyllacées (227), Lamiacées (222), Brassicacées (215),

Scrofulariacées (145) et Liliacées (113) et dix familles en referment chacune entre 50 et 100.

FENNANE (1987-1988) présente une eétude exhaustive sur la syntaxonomie des

Tetraclinaies marocaines (Quercetea ilicis et Rosmarinetea officinalis).
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Les formations forestieres nord-africaines peuvent prendre l'aspect de belles futaies
réguliéres quand elles sont en bon état. Elles se présentent souvent, hélas, sous I'aspect de

broussailles, de maquis et garrigue qui en déerivent par dégradation.

Une ambiance continentale donne avec une vaste ceinture de végetation de type pré-
forestier qui, lorsqu'elle n'a pas été détruite par I'nomme, se situe entre les formations pré-
steppiques et les vraies foréts sclérophylles (KADIK, 1983 ; FENNANE, 1987 et QUEZEL,
1999).

Actuellement, dans de nombreuses régions en Afriqgue du Nord, les prélévements
volontaires s'operent dans des matorrals forestiers par dessouchage et une végétation arbustive
nouvelle s'installe. Ce processus de remplacement de matorrals primaires en matorrals
secondaires déja envisage aboutit ultérieurement a une dématorralisation totale qui est
particulierement évidente dans le Maghreb semi-aride ou elle conduit une extension des
formations de pelouses annuelles (BENABADJI et BOUAZZA , 2000).

Les perturbations sont nombreuses et correspondent a deux niveaux de plus en plus séveéres
allant de la matorralisation jusqu'a la désertification et désertisation passant par la steppisation et
la thérophytisation (BARBERO et al., 1990 et BOUAZZA et BENABADJI, 2010).

QUEZEL (2000), dans son livre de réflexions sur I'évolution de la flore et la végétation au
Maghreb méditerranéen, a schématisé et décrit ce processus de désertification :

Principales modalités de déclenchement des processus de désertification : (Figure. 2)

Sur le plan dynamique, les processus de désertification répondent en Afrique du Nord, au

déclenchement de divers phénomeénes qui sont pratiqguement régressifs.
e Embroussaillement (matorralisation) des ensembles forestiers :

e Débroussaillement (dématorralisation) des ensembles pré-forestiers :
e Envahissement par la steppe (steppisation) :

e Envahissement par les especes annuelles (thérophytisation) :

e Les effets de la désertisation :
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Fig. 2 : Dynamique de végeétation au Maghreb.
[1: Quézel P. (2000) ; 2 : Bouazza etBenabadji (2010) modif.]

En Algérie

La végétation a fait 1’objet de plusieurs études, parmi lesquelles nous pouvons citer celles
de TRADESCANT (1620) in ALCARAZ (1976), COSSON (1853), BATTANDIER et
TRABUT (1888-1889), FLAHAUT (1906) qui commence les premiers essais d’étude
phytogéographiqueet MAIRE (1926).

« L’Algérie, comme tous les pays méditerranéens est concernée et menacee par la

régression des ressources pastorales et forestieres » (BESTAOUI, 2001).
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Des indications sommaires sur la répartition des principales essences forestiéres
algériennes ainsi que sur les formations végétales auxquelles elles participent sont fournies par la

carte phytogéographie de I’Algérie et de la Tunisie et la notice qui I’accompagne de MAIRE
(1926).

Les recherches botaniques forestieres ont débuté avec la venue en Algérie, en 1838 du
fondateur du Service Forestier Renon. Son travail, inachevé, sur les especes ligneuses de
1’ Algérie fut repris par LAPIE et MAIGE (1914) qui publient une flore forestiere danslaquelle
est indiquée la répartition des principales essences. En allant du Nord de I'Algérie vers le Sud, on
traverse différents paysages en passant des foréts aux matorrals ouverts vers les steppes semi-
arides et arides puis vers les écosystémes désertiques.

Les foréts algériennes couvrent 3,7 millions d'hectares dont 61,5 % se situent au Nord et
36,5 % occupent quelques massifs des hautes plaines. Le Sud algérien ne recéle que 2 % environ

de formations forestiéres.

En 1962, QUEZEL et SANTA ont estimé la flore algérienne a 3139 espéces dont 700 sont
endémiques. Les arbres les plus spectaculaires du Sahara sont le Cyprés de Deprez (Cupressus
dupreziana) qu'on trouve en particulier dans la vallée de Tamrirt et le Pistachier de I'Atlas
(Pistacia atlantica) dont il reste quelques éléments au Hoggar. Il faut noter également I'Arganier
dans la région de Tindouf et I'Olivier de Laperrine (Olea laperrini) fréquent au Tassili.

Intéressantes et multiples sont les exploitations botaniques sur I'Oranie, les premieres sont
dues a COSSON (1853) puis TRABUT (1887) et FLAHAULT (1906) suivies de celles de
MAIRE (1926) et BOUDY (1950).

Les études géobotaniques du Tell oranais ont commencé avec ALCARAZ (1969,1982 et
1991), ZERAIA (1981), DAHMANI-MEGREROUCHE (1989), BOUAZZA (1991 et 1995)
et BENABADJI (1991 et 1995).

La région de Tlemcen

La région de Tlemcen fait partie du paysage d'Afrique du Nord ou la notion « climax » est
plutét théorique (DAHMANI-MEGREROUCHE, 1997) vu l'état instable dans lequel se

trouvent les stations d'études.

10



Apercu Bibliographigue

Les foréts des Monts de Tlemcen ont connu une dégradation continue : le surpaturage, les
incendies et les défrichements qui ont créé une dynamique régressive de cette végétation
(BESTAOQUI, 2007).

Les foréts des Monts de Tlemcen, offrent un paysage botanique excentrique et tres
diversifié, lié aux circonstances du climat, du sol et du relief depuis le littoral jusqu'a la steppe.
Elles sont caractérisées par les groupements mixtes a Chéne vert et Chéne Zeen dans la forét de
Hafir et Zarifet. Ailleurs, ce sont des groupements dégradés (DAHMANI- MEGREROUCHE,
1997).

La comparaison des spectres biologiques dans la région de Tlemcen montre lI'importance
des Thérophytes qui confirment sans doute la thérophytisation annoncées par plusieurs auteurs
(BARBERO et al.,1995).

Dans la région sud-ouest de Tlemcen, BENABADJI (1991,1995)
etBOUAZZA(1991,1995) ont étudié les groupements a Artemisia herba-alba et les groupements
a Stipa tenacissima respectivement, il ressort de ces travaux que ces groupements évoluent vers
le Nord.

Tlemcen est l'une des régions les plus riches en biodiversité végétale combinée a un
endémisme élevé. Mais cette région a subi une action anthropique tres importante et relativement
récente (BOUAZZA et BENABADJI, 2010).

L'accroissement progressif de la population et de son cheptel a créé un besoin qui a
augmenté la destruction du couvert végétal, conduisant impérativement a la constitution de
pelouses éphémeres ou dominent les espéces toxiques et/ou épineuses non palatables telle que
(Centaurea parviflora, Calycotome spinosa, Urginea maritima, Ulex boivinii, Asphodelus
microcarpus, Echium vulgare et Atractylis humilis) (BOUAZZA et al., 2000, 2010).

Malgré la forte pression anthropozoogene, la région reste forestiére par excellence méme si
la végétation se présente sous forme de matorrals a différentes étapes de la dégradation
(LETREUCH-BELAROUSSI,2002).

Parmi les travaux les plus récents sur la végétation de Tlemcen, nous avons ceux de
BOUAZZA (1991-1995) ; HASNAOUI (1998) ; BOUAZZA et BENABADJI (2000),
BESTAOUI (2001) ; STAMBOULI(2010) ; BOUAZZA et BENABADJI (2010) ...

Un bilan a été propose par BOUAZZA et al. (2000) concernant les especes les plus

vulnérables de la région de Tlemcen ; il constitue un passage obligé avant de proposer un

11
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programme visant a la protection des taxons menacés afin de préserver le patrimoine phyto-

génétique de la région de Tlemcen :

« Conserver la biodiversité végétale dans cette région, dans I'état actuel des choses, pose

donc un sérieux défi aux gestionnaires des milieux naturels ».

12
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Chapitre | Etude du milieu physigue

I. Situation géographique :

Les Monts de Tlemcen qui appartiennent administrativement a la Wilaya de Tlemcen sont
situés dans ’extrémité occidentale de I’ Algérie, entre les latitudes nord de 34°30’ et 35° et les
longitudes ouest de 0°30” et 2°. C’est une chaine qui apparait a partir de 600m et qui culmine a
certains points a plus de 1800m. Elle lie son appartenance a 1’Atlas Tellien. Les Monts de
Tlemcen s’étendent sur une superficie de 178.000 ha englobant 8 communes entiéres : Beni
Snous, Boulou, Beni Bahdel, Azails, Sidi Medjahed, Ain Ghoraba, Sebdou, Beni Smiel et 2
communes en partie : Ain Tellout qui est représentée par la région de Tadjemout et Beni
Boussaid par celle de Ras Asfour. D une disposition générale sud-ouest et nord-est, les Monts de

Tlemcen sont limités a I’ouest par la frontiére algéro-marocaine, a 1’est, par ’Oued Mekerra, au

nord, par la Plaine de Maghnia.

2'00 1730 1"

« Bersakrane

35° 0

H«v/u\ lU\uh'(
5

Légende

Isoyetes tous les 100 mm
0 0 I5Km

e + e Limites tages bioclimatiques
Limites d'un ensemble biogéographigues

s Sub humide frais Sa Semi aride Frals
sk Sub humide froid sa Semi aride froid
Se Semi aride doux  SA Semi aride chaud
aa aride froid

200 1% 1°00

Carte 1 : Carte de situation de la zone d’étude
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I1. Géomorphologie :

Les Monts de Tlemcen se présentent comme une contrée tabulaire formée de calcaires
dolomitiques a reliefs karstiques. lls sont divisés en trois ensembles, le versant nord est une zone
montagneuse occupée par des vallées, par I’Oued El Khemis et I’Oued Tafna ainsi qu’une série
de plateaux karstiques formant 65% de 1I’ensemble de la superficie allant de 800 a 1400 m, ce qui
reste s’éleve de 400 a 1700 m. Le versant sud des Monts de Tlemcen est une succession de
plateauxs’élevant en escalier jusqu’a des altitudes de 1800 m. Le dernier ensemble est représenté

par les hautes plaines steppiques formant un plateau dont 1’altitude oscille entre 1000 et 1200 m.

ke Ouad Knemls
Tanadsser (2)

MONTS DE TLEMCEN

CARTE ALTIMETRIQUE

Echabie : 10200.000

valkaz Ouad Knemis
Tamadssar (1)

HYPSOMETRIE
2 "

Mazsits Foreetiars
Varsant Sud

Massit: Forestiars
(Varsant Noed)

Carte 2 : Carte altimétrique

Les Monts de Tlemcen sont formés de reliefs accidentés et ils sont garnis par un tapis
végeétal plus au moins dense qui les protége. lls sont caractérisés par une érosion plus ou moins
intense a I’exception de quelques ilots tels que la zone d'El1-Khemis ou la roche-meére affleure. Ce

sont des formations argilo-marneuses avec des pentes de plus de 20 % (TRICART, 1996).

14



Chabpitre | Etude du milieu physique

MONTS DE TLEMCEN

Monts de Tlemcen Valdas Oued Fhaemis
Versant Nord ™. Tafawduser(2)

CARTE DES PENTES

Hehete | 1700 060

LRGRNEE

CLASSE DES PENTES

043n
|3 4125%
L] 128 5 250
W>aasy

VersantSud Kot sl

Carte 3 : Carte des pentes

La variabilité des expositions a entrainé une répartition de la végétation ; au niveau du
versant Nord, la place est cédée généralement aux pré-foréts renfermant principalement les
espéces qui préferent et profitent de I’écoulement (la compensation hydrique), telles que :
Quercus llex subsp. Ballota (Desf.) Samp., Quercus faginea subsp. broteroi (Coutinho) A.
Camus (=Quercus faginea subsp. tlemcenensis (DC.)M.), Viburnum tinus subsp. tinus L.,
Lonicera implexa L., Pistacia terebinthus L., Ruscus aculeatus L., Cytisus villosus Pourret,

Phillyrea latifolia L...

Le versant Sud est occupé par des matorrals bas composé€s d’une végétation typiquement
thermophile, dominée par les taxons suivants : Quercus coccifera subsp. coccifera L., Quercus
suber L., Pistacia lentiscus L., Juniperus oxycedrus subsp. rufescens (Link) Deb., Tetraclinis

articulata (Vahl) Masters, Chamaerops humilis subsp. argentea, Stipa tenacissima ...
I11. Géologie :

Ces montagnes sont constituées de terrains qui relévent du Jurassique supérieur et du
Creétace inférieur principalement formés de carbonates. Les formations présentes sont des
calcaires, des gres, des roches marno-calcaires et du schiste. Cet ensemble constitue la bordure

méridionale des Monts de Tlemcen.
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Les différentes unités stratigraphiques peuvent étre observées depuis la localité de
Mansourah jusqu’a Ghar Boumaza ; elles constituent latéralement la structure synclinale de

Terny. Les différentes formations ont été largement décrites par Benest.
I11.1 - Les grés de Boumédiene (Oxfordien supérieur — Kimmeridjien supérieur :

I1 s’agit d’une formation argilo-gréseuse (alternance d’argiles rouges ou vertes et de gres).
Ces gres reposent sur les argiles de Saida (formation argileuse contenant des gres et des calcaires
a ammonites). Cette formation affleure au niveau du sanctuaire de Sidi Boumédiene. Ces grés
ferrugineux a eéléments fins et a ciment calcaire sont particulierement développés dans la forét de
Zarifet, au sud-ouest de Terny, au niveau des cascades d’El Ourit et vers I’est de la région

d’Oum EI Allou (DELFAUD, 1974 in BENEST1985).
I11.2 - Les calcaires de Zarifet (Kimmeridgien supeérieur) :

Les calcaires de Zarifet correspondent aux calcaires bleus a « geodes » formant la partie
basale des Dolomies de Tlemcen, d’une épaisseur de 100 meétres au col de Zarifet. Il s’agit de
bancs calcaires de position intermédiaire entre les Gres de Boumédiene et les dolomies qui

forment les falaises des environs de Tlemcen.
111.3 - Les Dolomies de Tlemcen (Kimmeridgien terminal) :

Elles désignent les grands escarpements dolomitiques dominant Tlemcen avec un type
morphologique pittoresque intensément karstifie ; leur épaisseur est d’environ 200 métres. Dans

leur partie sommitale s’y différencient les calcaires de Stah.
I11.4 - Les Marno-Calcaires de Raouari (Tithonien basal) :

C’est un ensemble de marnes de couleur gris verdatre ou blanchatre a intercalation de
calcaire en bancs épais. BENEST (1972 in BENEST1985) les designe sous le nom de Marno-
Calcaire de Raourai car elles sont bien exposées au Djebel Raourai ou leur épaisseur est
d’environ 400 metres (100 metres environ aupres de Terny). En outre, il leur attribue un age

Tithonien, alors que DOUMERGUE (1910) les avait placées dans le Kimmeridgien moyen.
I11.5 - Les Calcaires de Lato

Ce sont des calcaires micritiques (50 m en moyenne), parfois dolomitiques riches en

Favreina et dasycladacées.
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I11.6 - Les Dolomies de Terny (Tithonien inférieur)

Il s’agit de Dolomies massives (50 métres environ), bien représentées sur le plateau de
Terny (DOUMERGUE, 1910) ou elles peuvent former 1’entablement terminal des plus hauts
reliefs (Djebel Nador, 1579 m). La limite supérieure se place a I’apparition du premier banc
micritique & oncolites : secteur de Ouled Mimoun et Djebel Ouargla.

Ces trois formations (les dolomies de Terny, les calcaires de Lato et les marno-calcaires de

Raou-Rai) précédentes sont attribuées au Tithonique inférieur ( figure. 3).
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Fig. 3 : Colonne stratigraphique des Monts de Tlemcen jusqu’aux hautes plaines
[Benest, 1985]
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I11.7 - Les Marno-Calcaires de Hariga (Tithonien supérieur)

C’est une alternance de calcaires, de micrites et de marnes a 165 métres de Hariga et d’El
Gor. La limite inférieure des Marno-Calcaires de Hariga se place au mur d’un niveau repére a
oncolites surmontant les Dolomies de Terny. Toutefois, dans les Dolomies de Terny, on
n’observe jamais les intercalations marneuses et les bioturbations intenses qui caractérisent la

formation de Hariga (BENEST, 1985).
111.8 - Les Gres de Merchich

1.1.1.1. Ils sont composés d’une alternance d’argiles rouges, de gres fins, de calcaires avec
des manchettes d’huitres. En effet, le faciés de Grés de Merchich ou la distribution est
presque constante peut étre comparé, dans certains cas, a celui des niveaux transgressifs des

Argiles de Ouled Mimoun.
IVV. Reseau hydrographique :

Vu la nature topographique du relief montagneux, la zone d’étude est marquée par un
réseau hydrographique important qui est composé lui-méme d’oueds principaux et secondaires.

Ces derniers sont alimentés par plusieurs affluents et chaabats (carte.4) dont on peut citer :
IV.1 - Oueds a écoulement superficiel :
En 1970, ELMI a décrit le réseau hydrographique de Tlemcen, il a distingué :
-Oued Tafna :

Oued Tafna, est le plus important dans la Wilaya de Tlemcen, long de 170 km, il prend
source a Ghar Boumaaza, aux environs de Sebdou dans les Monts de Tlemcen, principale source
d’alimentation du barrage Beni-Bahdel et ses deux affluents : Oued Sebdou qui prend sa source a
I'ouest du centre urbain et se dirige d'ouest en est, et Oued Tebouda. La Tafna traverse les Monts

de Tlemcen jusqu’au niveau de Maghnia avec une orientation sud-est, nord-ouest.

Il coule principalement vers le Nord pour se jeter dans la mediterranée a la plage de

Rachgoun.

Durant son parcours, la Tafna regoit de nombreux petits Oueds, et avant sa confluence avec
Oued lIsser, il y a jonction de Oued Khemis, O/ Oucif et aussi O/ Zitoune et O/Atchane qui le
rejoignent un peu plus au Nord, alors que O/ Kseb le rejoint au sud de Sabra. O/Barbata prend
naissance au niveau des Monts de Beni-Snous et,alimenté par des sources, traverse les plateaux

pour rejoindre la Tafna.
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- Oued Isser :

C’est le second en taille, d’une longueur de 140 km environ, il nait au niveau de la source
Ain Isser dans la gouttiére synclinale de Meurbah qui se situe dans la vallée de Beni Smiel et
rejoint la Tafna au nord de Remchi. 1l débouche sur le barrage de Sidi Abdelli avant de continuer

pour rejoindre la Tafna.
IVV.2 - Les ressources souterraines :

Les Monts de Tlemcen correspondent a une vaste superficie de 317 600 ha, ou affleurent
des roches carbonatées jurassiques trés karstifiées (80%) (COLLIGNON, 1986). lls sont assez
bien arrosés (500 a 700 mm/an) et s’y infiltrent (200 a 400 Mm3 / an).

Ces eaux souterraines constituent le principal réservoir de 1’Ouest Algérien, mais les
précipitations varient trés fortement d’une année a une autre, ce qui complique par la suite la
gestion de cette ressource. Les aquiferes karstiques des Monts de Tlemcen ont leur potentiel total
de I’ordre d’un Milliard de m3 (1 M m?®), mais difficilement mobilisable.

Les Monts de Tlemcen contiennent principalement des formations a fort potentiel aquifére,
constituant un grand intérét hydrogéologique, appartiennent essentiellement a la zone karstique
en position dominante ; y sont présentes des diaclases et une karstification intenses permettant a

des sources trés importantes d’émerger.

Les impluvions sont trés perméables et ces régions sont les mieux arrosées de la Wilaya,
mais la grande profondeur des niveaux statiques, les difficultés d’acces et la dispersion des

utilisateurs limitent les possibilités de mise en valeur, d'ou un codt de production élevé
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Carte 4 : Réseau hydrographique

V. Pédologie, description sommaire

Les sols formés sous climat méditerranéen présentent tous un caractere commun

fondamental qui les oppose aux sols des climats tempérés.

D’aprés 1’étude pédologique établie par GAOUAR (1980), les types de sols rencontrés

dans la région de Tlemcen peuvent se résumer de la maniere suivante :
V.1 - Sols fersialitiques rouges

Ce sont des sols lourds trés pauvres en réserves d’eau, riches en bases, notamment en
calcium, magnésium et potassium, existant sous une végétation climatique (Chéne vert, Pin

d’Alep) avec un sous-bois dense.

Ce type de sol se rencontre a Zarifet, Ain Fezza, El Eubbad et EI Mefrouche. On y

distingue le type lessivé et le type non lessivé avec une variante pseudogley ( carte.5).
V.2 - Sols bruns fersialitiques

Ces sols prennent naissance sur roche mere calcaire, sous I’influence d’un climat froid a

saison séche moins marquée. Ces sols ont les mémes caractéristiques d’ensemble que les sols
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fersialitiques rouges, mais plus humides et plus poreux. On les trouve essentiellement au niveau
de Zarifet et de Hafir.

V.3 - Sols fersialitiques bruns type Terra fusca

Ces sols représentent un matériau ancien (paléosol) de couleur brun foncé. lls sont
composés d’argile de décarbonatation et sont plus ou moins lourds, riches en magnésium et en
calcium. Ces sols se seraient formés sous 1’influence d’un climat plus humide et moins chaud.

On peut les rencontrer sur les cotés Est et Sud du barrage EI Meffrouch.
V.4 - Sols bruns calcaires sur travertin

Ce sont des sols apparentés aux sols brunifiés par leur morphologie, la différence

fondamentale réside dans la présence de carbonates de calcium actif dans tout le profil.

La rubéfaction n’est pas compléte dans ce type de sol, la teneur en potassium est faible. Ce

type de sol est localis¢ au niveau de la forét d’Ifri (contour d’El Ourit).
V.5 - Sols bruns calcaires en alternance avec des travertins en place

Ce type de sol présente les mémes caractéristiques que le sol brun calcaire sur travertin,
mais il est moins profond, ainsi, les travertins apparaissent de temps a autre. Ce type se localise
dans la forét d’Ifri.

V.6 - Sols fersialitiques rouges a caractere vertique

C’est un sol qui, pendant une certaine période, surtout les années séches présente dans les

50 premiers centimétres de 1’horizon B des fentes larges de 1cm ou plus.

Ce sol est plus lourd (riche en argiles gonflantes) que le sol fersialitique rouge et possede
une tres bonne teneur en eau. Il est difficile a mettre en culture et il prend naissance sur des

roches meres calcaires (karst). On peut le trouver a Mansourah et sur le plateau de Lalla Setti.
V.7 - Sols fersialitiques rouges et mosaique dolomie/sol

La mosaique refléte le déséquilibre des sols qui sont le plus souvent peu profonds et ou

affleure de temps a autre la roche dolomitique et par conséquent un tapis végétal trés hétérogene.

Cette catégorie domine surtout a EI Meffrouch, Djebel Tichtiouine, Djebel Dokara, au sud-

ouest de Zarifet et a I’est de Hafir.
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Carte 5 : Carte lithologique
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Chapitre 11 Le Bioclimat

Introduction

Le climat est un ensemble de phénoménes météorologiques (température, précipitations,
pression atmosphérique et les vents) qui caractérisent I’état moyen de I’atmosphére et son
évolution en un lieu donné. Le climat est un élément principal pour toute étude sur

I’environnement.

Le climat méditerranéen est caractérisé par un climat sec et long (= 7 mois), il est défini
comme un climat extratropical a photopériodisme saisonnier et quotidien, a pluviosité concentrée
durant les saisons froides et relativement froides, I’été, saison plus chaude, étant sec
(EMBERGER, 1954).

Dans le pourtour méditerranéen, (BARBERO et QUEZEL, 1982-1995) ont caractérisé la
végétation forestiere qui subit des modifications par les phénomenes anthropiques et de
changement climatique. lls abordent la notion d’étage de végétation en tenant compte des
facteurs climatiques majeurs et en particulier la température moyenne annuelle qui permet de

traduire, par ses variations, les successions globales altitudinales de la végétation.

L’ensemble des foréts soumises au bioclimat méditerranéen est subdivisé en plusieurs
ensembles bioclimatiques en fonction : de la valeur des précipitations annuelles, du coefficient
pluviothermique d’EMBERGER (1930-A, 1955, 1971) et la durée de la secheresse estivale
(DAGET, 1977) qui représente un phénomene régulier (stress climatique) mais variable selon

ces types bioclimatiques et les étages de végeétation (QUEZEL, 1974, 1981).

Le climat en Algérie tend vers une aridité de plus en plus accentuée, elle est concrétisée
non seulement par le régime pluviométrique mais aussi par les fortes tempeératures estivales

entrainant une intense évaporation.

La région de I’Ouest algérien se caractérise par de faibles précipitations avec une grande
variabilité inter-mensuelle et interannuelle (BOUAZZA et BENABADJI, 2010). Le climat de la
région de Tlemcen est du type méditerranéen influencé par une sécheresse estivale marquée et

une période hivernale pluvieuse.

De nombreux travaux ont été réalisés sur I’ Algérie en général et sur la région de Tlemcen,
nous citons a titre d’exemple : MACGARTHY (1853), SAINTHILLIER et QABAUD (1861),
ANGOT (1881), THINTOIN (1910), EMBERGER (1930-A), CONRAD (1943), SELTZER
(1946), BAGNOULS et GAUSSEN (1953), SAUVAGE (1961), BORTELI et al (1969),
LEHOUEROU (1975), MEDAIL et QUEZEL (1996), BENABADJI et BOUAZZA (2000),
BESTAOUI (2001), HASNAOUI (2008) et MEZIANE (2011).
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Notre travail porte sur une étude comparative des données anciennes de SELTZER (1913-
1936) et des données plus récentes (1980-2010), (1980-2013) et (1986-2011) afin d’observer

I’évolution du climat de la région et ses effets sur la vegétation des Monts de Tlemcen.
I. Méthodologie
I.1 - Choix de la période et de la durée

En Afrique du Nord et en particulier en Oranie ou les précipitations sont particulierement
irregulieres d’une année a I’autre, il fallait une durée d’observation minimale d’environ 20 ans
pour avoir des résultats fiables ; cela nous permettra de comparer les résultats de la nouvelle
période (1980-2010, 1986-2011, 1980-2013 : source O.N.M., 2013) avec I’ancienne période
(1913-1938 : source SELTZER, 1946) qui porte également sur 25 ans (Tableaux 1 et 2).
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Tableau 1 : Données relatives aux moyennes mensuelles et annuelles des précipitations et des températures pour I’ancienne période

(1913-1938)

Stations Moyennes mensuelles des précipitations et des temperatures Régimes saisonniers Type |Préc. annuelles
(mm)

J F M A M J Jt At S 0] N D H P E A T° Annuelles
(°c)
Hafir P| 101 | 106 | 105 | 66 63 20 4 4 29 52 | 96 | 100 | 307 | 234 | 28 | 177 |HPAE 746
T| 56 |665(825| 10,6 | 14,2 | 18,4 | 23,8 | 24,2|19,75|1495| 95 | 6,4 13,53
Saf-Saf |P| 70 | 72 | 72 | 61 48 16 2 3 15 40 | 70 | 76 | 218 | 181 | 21 | 125 |HPAE 545
T 9 |955(11,6|14,25| 16,8 | 21,4 | 248 | 26 | 22,3 |17,95| 13,1 | 10 16,38
Maghnia [P | 60 | 52 | 49 41 37 10 1 4 22 35 49 58 | 170 | 127 15 106 |[HPAE 418
T( 9 |10,2|10,2|14,65| 18,1 | 21,7 | 25,9 | 26,4 22,91 |18,11| 12,9 | 9,8 16,66
Sebdou [P | 43 | 41 | 37 | 25 34 15 5 7 19 23 | 35 | 42 | 126 | 96 27 77 [HPAE 326
T(751995(857|1225| 12,1 | 21 | 30,6 | 23 |[23,25| 18,8 | 14,5 | 19,2 16,72
Ouled |[P| 71 | 75 | 59 | 48 43 21 3 2 15 54 | 69 | 68 | 214 | 150 | 26 | 138 [HPAE 528

Mimoun

T(89|98 |11,3| 14 | 16,6 | 20,8 | 24,4 |255| 215 | 17,2 | 125 | 9,5 16,00
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Tableau 2 : Données relatives aux moyennes mensuelles et annuelles des précipitations et des températures pour la nouvelle période

Stations Moyennes mensuelles des précipitations et des températures Régimes saisonniers Type |Préc. annuelles
(mm)
J F M A M J Jgb | At | S o N D H P E A T° Annuelles
(°c)
Hafir |P|66,96| 76 |62,07| 53,45 | 40,14 | 8,65 | 7,21 | 9,52 | 19,52 | 25,94 | 53,84 | 60,68 |203,6|155,7 | 25,38 | 99,3 |HPAE 483,98
(21(?198) T1| 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
Saf-Saf |P| 41,9 | 47,1 |50,1| 351 | 29 | 63 | 1,2 |38 | 148 | 255 | 49 | 409 [129,9(114,2| 11,3 | 89,3 | HPAE 344,7
(Zlgff)' T 91 |101| 12 | 141 | 168 | 192 | 22,1 |22,2| 19,7 | 17,2 | 135 | 9,73 15,48
Maghnial P | 31,83 30,97 |32,89| 28,03 | 24,73 | 4,08 | 1,73 | 4,48 | 14,98 | 21,51 |41,32| 27,92 |90,72|85,65| 10,29 | 77,81 |HPAE | 264,47
(21(?53(,)) T] 991 |11,08 (13,43 | 15,44 | 18,93 |23,52|27,08 |27,51| 23,8 | 19,48 | 14,5 | 11,09 17,98
Sebdou | P | 48,59 (49,35 (43,86 | 32,29 | 33,13 | 10,72 | 4,79 | 7,7 | 19,38 | 29,62 45,02 | 44,81 |142,8|109,3 | 23,21 | 94,02 |HPAE 369,26
(Zlgff) T| 648 | 7,92 | 9,33 | 11,71 | 14,97 | 23,74 | 27,2 |28,24| 23,82 | 18,95 | 14,81 | 9,76 16,41
Ouled |P| 40,4 | 453 | 483 | 338 | 279 | 61 | 12 |37 | 143 | 24,6 | 47,6 | 39,4 |125,1| 110 | 11 | 86,5 |HPAE 332,6
Mimoun
(o |T| &7 108|129 | 151 | 182 | 200 | 241|241 | 215 | 186 | 146 | 104 16,74
2011)
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1.2 - Choix des données et des stations météorologiques

Il est bien connu que la premiere difficulté ne réside ni dans le calcul, ni dans

I’interprétation mais bien dans la récolte des données et leur vérification (tableau. 3).

Le choix de deux séries séparées par un intervalle important (1913-1938), (1980-2010),
(1986-2011), et (1980-2013) est lié premiérement a un souci de comparaison de séries
relativement différentes par le taux de précipitations et par la moyenne des températures entre
ces deux périodes. Il est aussi connu que les données du debut du siecle jusqu’a nos jours sont
souvent absentes pour I’une ou I’autre des deux stations, interrompues pendant des années pour

d’autres. Dans le cas ou ces données existent, elles ne sont pas mises a la disposition des

chercheurs.
Tableau 3 : Données géographiques des stations météorologiques

Stations Latitude Longitude Altitude

Hafir 34°47° N 01°26° O 1270 m

Saf saf 34°52° N 01°17° O 592 m

Maghnia 34°81°N 01°78 O 428 m
Sebdou 34°42° N 01°18 O 1100 m

Ouled Mimoun 34°50° N 01°03 O 700 m

1Source : O.N.M.
I1. Les facteurs climatiques

La température et la pluviosité sont les deux éléments principaux du climat. Les
climagrammes et les diagrammes ombrothremiques sont quelques outils de la bioclimatologie

qui permettent d’élaborer des modéles de représentation et de comparer les climats entre eux.
1.1 - La pluviosité

La pluviosité est le facteur primordial qui permet de déterminer le type de climat. En effet,

cette derniere conditionne le maintien et la répartition du tapis végétal (DJEBAILI, 1978).

1 0.N.M. Office National de la Météorologie
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L altitude, la longitude et la latitude sont les principaux gradients définissant la variation
de la pluviosité. En effet, la quantité de pluie diminue du Nord au Sud, de I’Est a I’Ouest et
devient importante au niveau des montagnes (CHAABANE, 1993).

Les zones recevant plus de 400 mm sont considérées comme semi-arides, subhumides ou
humides (EMBERGER, 1930) selon I’importance des précipitations (Carte 6).

MONTS DE TLEMCEN

CARTE PLUVIOMETRIQUE

Echete | 100 000

'PRECIPITATIONS EN (mm)

PR —

Carte 6 : Carte pluviometrique des Monts de Tlemcen

Les précipitations exercent une action prépondérante pour la définition de la sécheresse
globale du climat (LE HOUEROUet al.,1977).

Il convient de signaler que I’origine des pluies en Algérie est orographique. Cependant, la
tranche pluviométrique a I’ouest est moindre par rapport a celle de I’est du pays et ceci a cause

de I’existence d’obstacles topographiques tels que la Sierra Nevada espagnole et I’Atlas
marocain.

L’analyse des tableaux (1 et 2) met en évidence I’irrégularité de la répartition des
précipitations au niveau des 5 stations.

Ce qu’on peut dire d’abord, c’est la relative abondance des précipitations durant I’ancienne
période ; la quantité des pluies recue oscille entre 326 mm a Sebdou et 746 mm a Hafir, alors que

pour la nouvelle période, les précipitations varient entre 296 mm a Maghnia et 484 mm a Hafir.
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Nous remarquons une nette diminution des précipitations moyennes : 121 a 262 mm, sauf a
Sebdou ou elles augmentent Iégerement avec 43 mm. La saison la moins arrosée s’étale de juin a

ao(t pour I’ensemble des stations (< 10 mm).
11.2 - Régime saisonnier

Pour faciliter le traitement des données climatiques, un découpage en saisons de la

pluviosité annuelle est indispensable.

C’est Musset (in CHAABANE, 1993) qui est le premier a avoir défini cette notion. Elle
consiste & calculer la somme des précipitations par saison et a effectuer les classements des
stations par ordre de pluviosité décroisssante en désignant chaque saison par I’initiale P, H, E et

A, désignant respectivement le printemps, I’hiver, I’été et I’automne.

Ou
(Ps x 4) Ps : precipitations saisonnieres
Crs = S
Pa Pa : précipitations annuelles

Crs : coefficient relatif saisonnier de Musset

Les résultats sont dans le tableau suivant et figure 4

Tableau 4 : Coefficient relatif saisonnier de Musset

Stations Saisons (mm) Régime
Hiver (H) | Printemps (P) Eté (E) Automne (A) | pa |Saisonnier

Ps Crs Ps Crs Ps Crs Ps Crs
(mm) (mm) (mm) (mm)

~ |AP| 307 | 164 | 234 | 125 | 28 | 045 | 177 | 094 | 764 | HPAE
mair e 203,64 | 1,68 [15566| 1,29 | 2538 | 021 | 993 | 0,82 [483,98| HPAE
cafca AP 218 | 158 | 181 | 131 | 27 | 020 | 125 | 091 | 551 | HPAE

NP| 129,98 | 151 | 1142 | 132 | 11,3 | 043 | 89,3 | 1,04 |34478| HPAE

AP| 126 | 155 | 9 | 148 | 27 | 033 | 77 | 094 | 326 | HPAE
Sebdoup 142,75 | 148 | 1255 | 1,30 [ 2321 | 024 |9402| 098 [38548| HPAE
viaghnia AP| 170 | 163 | 127 | 122 | 15 | 014 | 106 | 1,01 | 418 | HPAE

NP| 90,63 | 1,37 | 8564 | 1,30 | 10,29 | 0,16 |77,81| 118 |264,37| HPAE
Ouled |AP| 214 | 162 | 150 | 1,14 | 26 | 020 | 138 | 1,05 | 528 | HPAE
Mimoun|Np| 1251 | 1,50 | 110 | 132 | 11 | 043 | 865 | 1,04 | 3326 | HPAE
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Fig. 4 : Variations saisonniéres des précipitations
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11.3 - Températures

La température est un facteur écologique fondamental et un élément vital pour les
formations végeétales, le facteur climatiqueété défini par (PEGUY, 1970) comme une qualité de

I’atmosphéere et non une grandeur physique mesurable.

L’une de nos préoccupations est de montrer I’importance des fluctuations thermiques dans

I’installation et I’adaptation des especes dans la région.

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

connaissance des variables suivantes :
— Température moyenne mensuelle « T »
— Température maximale « M »
— Température minimale « m »
11.3.1. Les températures moyennes mensuelles

Les moyennes mensuelles ou trimestrielles sont fréquemment utilisées par les
climatologues et fournissent des résultats plus significatifs (QUEZEL et MEDAIL, 2003). Les
moyennes mensuelles des températures confirment que janvier est le mois le plus froid pour les
deux périodes. Elles varient entre 5.30°c a Hafir et 9°c a Maghnia pour I’ancienenne période et

avec 9.9°c a Maghnia et 6.4°c a Sebdou pour la nouvelle période.

Pour les températures moyennes les plus élevées, elles se situent au mois d’aolt, sauf a
Sebdou. Elles sont entre 24.20°c a Hafir et Ouled Mimoun et 30.55°c a Sebdou.

11.3.2. Les températures moyennes des maxima du mois le plus chaud (M)

Selon le tableau suivant, la température du mois le plus chaud varie dans I’ancienne
période entre 30.93°c & Saf Saf, 33.88°c a Ouled Mimoun, 31°c a Saf Saf et 35.25°c & Maghnia

pour la nouvelle période.

Nous remarquons ainsi une diminution de « M » dans toutes les stations pour la nouvelle

période(Tableau. 5).
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Tableau 5 : Températures moyennes des maxima des mois les plus chauds (M°c)

Station Altitude M (°c) Mois
(m)
AP NP AP NP

Hafir 1270 33,1 32,35 Aolt | Juillet
Saf Saf 592 30,93 31,2 Aolt | Juillet
Maghnia 428 32,7 35,25 | Juillet | Aolt
Sebdou 1100 32,8 32,35 Aolt Aolt
Ouled Mimoun| 700 33,88 32,2 Aolt | Juillet

11.3.3. Les températures moyennes du mois le plus froid (m)

Dans la classification du climat, Emberger, on utilise la moyenne du mois le plus froid

«m » qui exprime le degré et la durée de la période critique des gelées.

L analyse du tableau 6montre que le mois le plus rigoureux est celui de janvier avecune
valeur « m » qui varie entre 1.3°c a Ouled Mimoun et 4.4°c a Saf Saf pour I’ancienne période et
entre 2.9°c a Saf Saf et 3.5°c a Ouled Mimoun(Tableau. 6).

Tableau 6 : Températures moyennes des minima du mois le plus froid°c

Station Altitude m(°c) Mois
(m)
AP NP AP NP

Hafir 1270 1,8 3,20 Janvier | Janvier
Saf Saf 592 4.4 29 Janvier | Janvier
Maghnia 428 3,41 3,3 Janvier | Janvier
Sebdou 1100 5,2 3,2 Janvier | Janvier
Ouled Mimoun 700 1,3 3,5 Janvier | Janvier

11.3.4. Les autres facteurs climatiques

Trés souvent, I’étude du climat se limite aux deux éléments mesurables qui sont les
précipitations et la température. Pour les autres éléments: évaporation, vents, lumiére, les

données recueillies sont différents :
11.3.4.1. Le vent

Le vent est I’un des principaux facteurs régissant le fagonnement des dunes et la répartition
du couvert végétal en déracinant les plantes annuelles, modifiant la morphologie des végétaux et

en influant sur la répartition des graines lors de leur dissémination.
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Les vents d’ouest et nord-ouest sont chargés de pluie et sont les plus fréquents durant toute
I’année sauf en été ou ils sont substitués par les vents desseéchants ou Sirocco du sud et méme du

sud-ouest. Le taux de fréquence global varie de 57% a 68% pour Tlemcen.

Le vent chaud et sec Sirocco est aussi défavorable a la végeétation de la région d’étude
(ANONYME, 1988). Il est plus fréquent a I’est (30 J/an qu’a I’ouest (15 j/an) de notre région.
Lorsqu’il souffle au moment ou la végétation est en pleine activité, il cause des dégats plus ou

moins importants, notamment sur les plantes jeunes (échaudage).
11.3.5. L’ importance du brouillard

Le bioclimat subhumide caractérise le paysage des Monts de Tlemcen. L’orographie de la
région est tres caractéristique avec un allongement parallele aux Monts des Traras et I’influence
maritime par les trajets des masses d’air venant de la mer d’une part et comme barriere
écologique par ces principaux reliefs au bioclimat saharien d’autre part, donnant naissance a des
conditions topographiques tres favorables pour capter I’humidité atmosphérique. Les reliefs des
Monts de Tlemcen jouent un rdle imortant pour I’installation des foréts ou pré-foréts riches

arrosées par le brouillard en absence des pluies.
11.3.6. La neige

Selon SELTZER (1946), il existe une tache d’enneigement importante prés de Tlemcen, le
maximum d’enneigement coincidant avec le maximum de pluviosité a la station de Hafir ou la

moyenne annuelle est de 24,7 jours d’enneigement.

Actuellement, dans la région d’étude, il neige rarement en formant une couche de neige qui

peut atteindre les 25 cm environ et pour 1-2 jours sur les versants (ANONYME, 1988).
11.3.7. La gelée blanche

Le risque de gelée commence lorsque le minimum de la température tombe au-dessous de
10°c et il dure tant que ce minimum reste inférieur a cette valeur. 1l peut durer 30 jours par an

dans les hautes plaines, voire 50 j/an dans I’Atlas Saharien.

Pour la vegetation, le risque de gelées persiste pendant toute la moitié de I’année, en
général de novembre a la fin avril (SELTZER, 1946).

D’aprés nos observations sur le terrain, la durée de la gelée blanche dans les Monts de
Tlemcen, va du mois de novembre ou la température diminue jusqu’au mois d’avril et rarement

jusgqu’au mois de mai.
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Elle provoque des dégats sur la végétation au niveau du feuillage, surtout les
sempervirentes telles que : Pistacia lentiscus L., Nerium oleander L., Viburnum tinus L. ...etc et

au niveau des fleurs et fruits comme I’Amygdalusn communis L.
Par contre, il aide a la défragmentation des sols et a la germination de quelques graines.
I11. Synthése climatique

La synthese bioclimatique met en évidence les différentes caractéristiques du climat qui
permettent de délimiter les étages de végétation (RIVAS-MARTINEZ, 1981 et DAHMANI-
MEGREROUCHE, 1997).

Ces étages peuvent aussi étre classés en fonction des précipitations ou de la température.
I11.1 - Les diagrammes ombrothermiques

Ces diagrammes représentent sur un méme graphique les courbes de pluies et de
températures qui permettent de délimiter la durée de la période séche ou :
P: Precipitations moyennes mensuelles
P<2T ]
T : Températures moyennes mensuelles
Le climat est sec lorsque la courbe des températures est au-dessus de celle des
précipitations et humide dans le cas contraire. Celle-ci dure entre 4 et 6 mois coincidant avec la
période estivale, englobant parfois une partie du printemps et une partie de I’automne (Figure.5
et 6).

La durée de la saison seche subit fortement I’influence de I’altitude (BAGNOULS et
GAUSSEN, 1953). En d’autres termes, en montagne, les températures s’élévent plus
tardivement et diminuent plus tot qu’en bord de mer (littoral).
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I11.2 - Indice d’aridité de De Martonne
DE MARTONNE (1926) a défini un indice d’aridité utile pour évaluer I’intensité de la

sécheresse exprime par la relation suivante :

P: précipitations moyennes annuelles (mm)

T: température moyenne annuelle (°c)

I : Indice d’aridité

Ce dernier permet d’étudier spécialement les rapports du climat avec la végétation et de

positionner la station d’étude.

<5 . Climat hyper aride
5<1<10 . Climat désertitque
10<1<20 : Climat semi-aride
| >20 : Climat humide

Le Tableau 7 nous montre les différents types de climat des stations selon leur indice de De

Martonne.
Tableau 7 : Indice d’aridité de De Martonne
Stations Période I (mm/ °c) Type de climat
Hafir AP 31,71 Humide
NP 18,90 Semi-aride
Saf Saf AP 20,66 Humide
NP 13,53 Semi-aride
Maghnia AP 15,68 Semi-aride
NP 9,45 Désertique
Sebdou AP 12,20 Semi-aride
NP 13,98 Semi-aride
Ouled Mimoun AP 20,31 Semi-aride
NP 12,44 Semi-aride

Nous remarquons que deux stations (Hafir et Saf Saf) ont subi une forte diminution de leur
indice (changement d’un climat humide vers un climat semi-aride), les autres stations restent

dans le climat semi-aride.

Cette diminution est montrée dans la figure 7.
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111.3 - Le quotient pluviothermique d’Emberger

Le quotient pluviothermique (Q2) d’EMBERGER (1952) a été établi pour la région

méditerranéenne et il est défini par la formule suivante :

_2000P P : pluviosité moyenne annuelle

=
M? —m? M moyenne des maxima du mois le plus chaud (T + 273° K)

m . moyenne des minima du mois le plus froid (T + 273° K)

Ce quotient permet de localiser les stations d’étude parmi les étages de la végétation tracés

sur un climagramme pluviothermique (Figure.8).

Tableau 8 : Le quotient pluviothermique d’Emberger

Stations Période Q2 Etage bioclimatique
Hafir AP 82,06 Subhum!de a h!ver tempéré
NP 57,10 Subhumide a hiver tempéré
Saf Saf AP 70,68 Subhumid_e a hiv_er tempéré
NP 41,77 Semi-aride a hiver frais
Maghnia AP 48,82 Semi?ari(?e é_l hiver ten,1p,éré
NP 28,38 Aride a hiver tempéré
Sebdou AP 34,43 Sem!-ar@de a hiver tempéré
NP 43,45 Semi-aride a hiver tempéré
Ouled Mimoun AP 65,52 Suphumide a.hiver frais
NP 39,84 Semi-aride a hiver tempéré

Valdas Oued Phaeris
Tafunluari2) = MONTS DE TLEMCEN

MONTS DETLEMCEN C
VERSANT NORD £ >, CARTE DES ETAGES BIO-CLIMATIQUES

L —

LEGENDE
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VERSANT SUD Moaszils fo rastiers
(Vorsnt Sud

Carte 7 : Lesétages bioclimatiques des Monts de Tlemcen
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D’aprés I’analyse de nos résultats, nos stations se positionnent de la maniére suivante
(tableau 8 et carte 7) :

Pour I’ancienne période :

Les stations de Saf Saf, Hafir et Ouled Mimoun sont situées dans I’étage subhumide a
hiver tempéré et/ou frais, alors que les stations de Maghnia et de Sebdou sont situées dans I’étage

semi-aride a hiver temperé.
Pour la nouvelle période :

La station de Hafir se trouve encore actuellement dans I’étage subhumide a hiver tempéré.
Les autres stations, Maghnia, Sebdou et Saf Safsont situées dans I’étage semi-aride a hiver
tempéré et/ou frais. L’étage semi-aride domine actuellement la zone d’étude en géneral et au

niveau des Monts de Tlemcen en particulier.
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Conclusion

Cette étude bioclimatique nous a permis d’observer une évolution du climat vers une
aridification pratiguement pour toutes les stations. Nous avons pu tirer les conclusions

suivantes :

Le climat des Monts de Tlemcen est de type méditerranéen, avec deux étages
bioclimatiques bien distincts et qui sont : le semi-aride et le subhumide caractérisés par deux

saisons :

e Saison hivernale : courte et froide, elle s’étale de novembre a mars, et caractérisée par
I’irrégularité pluviométrique.
e Saison estivale : longue et séche, elle est caractérisée par la moyenne des précipitations

et de fortes chaleurs et s étale sur 6mois.

La zone d’étude est caractérisée par un régime saisonnier : HPAE et une nette diminution

des précipitations qui varie entre 264,37 et 369,26 mm.

L’étude comparative pour les deux périodes des stations de référence montre un
décrochement vertical et horizontal des positions de chaque station en relation directe avec le Q2

qui actuellement se situe sous climat semi-aride.
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I. Introduction

L’influence de I’homme sur le paysage date depuis longtemps et ses actions sont de plus en
plus néfastes. L’impact de I’homme, qui est trés difficile a mesurer, car non quantifiable, ressort
dans toutes les études phytodynamiques (AIDOUD, 1983). Les écosystémes arides d’Afrique du
Nord sont marqués par I’impact drastique et croissant des activités humaines signalent
LE FLOC’H (1995) et QUEZEL (2000). Dans les pays du Maghreb, 1’accroissement des
populations, mais aussi le maintien d’'un mode de vie traditionnel, entraine dans les zones
littorales bien arrosées des dégats considérables. En effets, ces zones, souvent montagneuses,
correspondent & peu pres toujours a des régions a trés forte densité de population rurale,
population par ailleurs en pleine expansion. Or, ces mémes zones constituent, théoriquement au
moins, des zones a haute potentialité forestiere ou se développent les seules essences nobles
d’Afrique du Nord (QUEZEL, 2000). Les perturbations d’origine anthropique sont pour une treés
large part responsables de 1’état actuel des structures de végétation au Maghreb (QUEZEL et
BARBERO, 1990). En Algérie, les effets des perturbations anthropozoogénes sur la végeétation
de la région de Tlemcen ont fait I’objet de plusieurs travaux de recherche, nous citons
:QUEZEL (1964) ; AIDOUD (1983) ; BARBERO et al. (1990) ; BENABADJI et al. (1996,
2004) ; BOUAZZA et al. (2001, 2004) ; BOUAZZA et BENABADJI (1998) ; BENABADJI et
BOUAZZA (2001, 2002) ; MEDJAHDI (2001) ; BESTAOUI (2001) ; AYACHE (2007) ;
HACHEMI (2011) ; BEKKOUCHE (2011); BELHACINI (2011) ; FELIDJ (2011). Dans ce
contexte, et pour mieux comprendre 1’effet de 1’action de I’homme qui affecte considérablement
les communes, dans lesquels s’insére la zone d’étude, nous avons jugé nécessaire 1’étude plus ou
moins détaillée des données socio-économiques ainsi que les impacts néfastesdes activités de
I’urbanisationet des infrastructures de production sur I’environnement dans le but d’évaluer
I’impact de la pression de I’homme et de son troupeau sur la dynamique de la végétation des

Monts de Tlemcen
Il. Formes des pressions anthropozoogenes

La dégradation des milieux naturels nécessite en amont des recherches sur I’ensemble des
facteurs appliqués de fagon directe ou indirecte dans un processus de dégradation et, surtout,
chercher a savoir comment ces facteurs se conjuguent et interagissent entre eux dans le temps et
dans I’espace. Sachant que les degrés de dégradation du milieu naturel sont variés et
I’importance de chaque forme de pression anthropozoogeéne différed’un domaine & un

autre,I’action de I’homme et de Ses troupeaux influence I’ensemble des paysages de la zone
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d’étude de fagon directe par I’évolution de la densité de la population, le surpaturage, le
défrichement et le systeme de culture.

I1.1 - Croissance démographique

Parmi les causes sociales évoqueées pour expliquer la dégradation des milieux naturels, et
de maniere plus générale tous les problémes environnementaux, la forte croissance
démographique figureparmi les plus citées. Selon des donnees de la D.S.A, la population de
Tlemcen était de 842053 habitants en 1998, 885314 habitants en 2002, 949132 en 2008 et
1006 121 habitants en 2012. Les conseéquences de la croissance démographique sur la
dégradation des milieux naturels sont posées de maniére différente pour la population urbaine et
rurale (Tableau 9). En milieu urbain, la population est passée de 29,90 % de la population a
60,62 % entre 1966 et 2012. En effet, la croissance urbaine a été exacerbée par 1’exode rural
suite aux sécheresses. L’effet de la croissance urbaine sur la dégradation des foréts est associé a
I’augmentation de la demande en bois énergie. La problématique du bois comme source
d'énergie est posée ici comme cause de la dégradation des milieux naturelsdans la région de
Tlemcen en général et dans la zone d’étude en particulier. Toutefois, le taux de la population
rurale au niveau de la zone d’étude s'oriente nettement vers la baisse(de 69,9 a 39,37 % de la
population entre 1966 et 2012),ce qui traduit une urbanisation des écosystemes forestiers et

préforestiers, une régression du tapis végétal et méme une consommation de 1’espace agricole.

Tableau 9 : Evolution de la population (D.S.A, 2012)

Anneés 1966 1977 1987 1998 2008 2012

Population urbaine | 123 955 194 402 | 353354 | 493253 572 327 | 609 995

Population rurale 289992 | 341405 | 379508 | 348795 | 376805 | 396129

Total 415913 537 784 734 849 844 046 951140 | 1008136

11.2. Pratiques pastorales

Au-dela des causes démographiques, les pratiques pastorales figurent en elles-mémes
parmi les causes historiquement évoquées pour expliquer la dégradation des milieux naturels en
Algérie, comme dans beaucoup de pays de monde. En effet, les parcours sont soumis a un
déséquilibre écologique continu résultant de la trés forte charge qu’ils subissent surtout dans les

zones proches du milieu urbain. Cependant, I’arrét du paturage peut constituer une perturbation
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plus que le paturage lui-méme. L’impact de I’homme et de ses troupeaux sur le tapis végétal par
I’intermédiaire du pastoralisme parfois extensif intervient d’une manicre brutale dans la
modification de ce patrimoine. Par conséquent, les parcours sont essentiellement constitués des

matorrals dégradés et ouverts, complémentés par les jacheres et les chaumes de céréales.

La région de Tlemcen n’échappe pas au fléau du surpaturage. Effectivement, pour 63 404
ha de surface versée au paturage et au pacage, si on compare 1’évolution et la répartition du
cheptel, (figure. 9) en 2005, nous avons 430.000 tétes d’ovins, 26.700 tétes de bovins et 29.300
tétes de caprins et en 2014 nous avons 532.300 tétes d’ovins, 34.500 tétes de bovins et 43.200

tétes de caprins conduisant ainsi a une surcharge pastorale.

Cela se traduit selon LE HOUEROU (1980)par une réduction du couvert végétal imposée

par le piétinement de I’animal.

'/
600000 |~
500000
400000
300000
200000
iy
0 L
ovins bovins caprins
mnombre de tétes (2014) nombre de tétes (2005)

(source DSA, 2014).

Fig. 9 : Evolution et répartition du cheptel dans la région d’étude

11.2 - Le défrichement et le systeme de culture

Ce processus est défini comme une inapplication totale de la végétation d’une zone pour
utiliser ses terres a d’autres intéréts comme I’agriculture, 1’élevage ou I’urbanisme. La
déforestation, souvent pour cause d’agriculture ou d’élevage, est source d’un appauvrissement de
la biodiversité et de I’activité biologique du sol. La biodiversité¢ diminue et cela est d’autant plus
que I’agriculture moderne sévit. Que le défrichement des zones forestieres, préforestieres et

steppiques fussent entrepris a 1’aide de différents moyens tels que le feu ou autres moyens
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manuels, le but ne se limite pas a 1’utilisation du bois comme matiére premicre (construction,
combustible), mais, consiste a développer des actions principales telles que la mise en culture
des terres conquises probablement pour 1’arboriculture dans les zones de montagnes et de la
céréaliculture dans les zones désertiques mettant ainsi en danger les sols. Ce phénomeéne se
traduit sur le terrain par une érosion sous differentes formes, recul des aires végétales, disparition
des especes. Les observations faites sur le terrain montrent que les défrichements s’effectuent
principalement au niveau des zones limitrophes des agglomérations et, accessibles aux alentours
des foréts, et pré foréts, et, dans les zones steppiques.Citons a titre d’exemple : le défrichement
aux bas de Djebel Merzouka (Ain Fezza), Djebel Ghar Boumaza (Sebdou), Djebel Boudjemil
(Beni Mester). Ce grignotement des parcours, matorrals, foréts et pré foréts entraine des espaces
qui seront difficiles a reconquérir par les especes autochtones surtout dans les conditions

climatiques actuelles.
11.3 - Les incendies

Les incendies de forét représentent une des perturbations majeures auxquelles sont soumis
les écosystemes méditerranéens. (BARBERO et al., 1988) la région de Tlemcen n’a pas échappé

a ce fléau.

La région des Monts de Tlemcen subit des incendies répétés dans des diverses formations
forestieres, surtout les formations a chéne vert.Leur impact s’est considérablement accru au
cours de la derniére décennie, des hectares de taillis sont bralés et risquent de ne pas régénérer

avec ces fréquences importantes (figure. 10).

Fig. 10 : Icendie (Zarifet) (photo : Chemouri F.Z. 2015)
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Généralement, la campagne de lutte contre les incendies débute en juin, mais la nature du
climat de I’Ouest Algérien fait qu“un incendie peut se déclencher méme au cours du mois de mai
(tableau.10)

Ces feux jouent un role dans I’évolution régressive du tapis végétal ou on peut observer
actuellement I’installation des taxa chamaephytiques et thérophitiques indicatrices de passage de
feu notamment les cistes (Cistus salvifolius, C. villosus, C. ladaniferus...), hélianthé¢mes, et
d’autres taxons caractérisés par une stratégie adaptatif « R » (avec une production de graines

importantes).

Par contre, certain taxons résistent & cette pression ; ces formations rejettent
vigoureusement et limitent ou compromettent la régénération des essences en l'absence
d'interventions sylvicole (AMANDIER, 2004); d’autres essences forestiéres régénérent
facilement et évoluent correctement aprés le feu. D’aprés nos observations sur terrain,
notamment le thuya (Tetraclinis articulata), le chéne kermés (Quercus coccifera) (figure. 11) et
des especes auto-protégées par leurs organes de soutien comme le liege du chéne liege (Quercus

suber), le stipe de palmier nain (Chamaerops humilis) et quelques poacées rhizomateuses.

En outre, ’incendie est ’ennemi de certaines essences citons comme exemple le chéne

zeen (Quercus fagenia subsp. tlemcenensis) qui vit un stress permanent dans cette région.

Fig. 11 : Régénération apres feu (Zarifet), le chéne kermes (Quercus coccifera).
(photo : Chemouri F. Z. 2015)
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Tableau 10 : Répartition mensuelle du nombre de foyers (2011-2015)

Zone Mois Juin Juillet Aot Septembre | Octobre
d’étude Anne
2011 0 3 4 1 0
2012 2 4 2 0 0
Monts de 2013 1 4 5 0 0
Tlemcen
2014 1 3 4 1 0
2015 1 1 2 2 1

On constate quele nombre de foyers est concentré pendant les mois de juillet et aolt ou les
températures atteignent généralement les maximums. Durant les mois de juin et septembre, le

nombre d’incendies décroit. Le mois d’octobre enregistre le plus faible nombre d’incendies.
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Conclusion

L’évolution et la conservation des foréts méditerranéennes dépendent étroitement des
phénomenes liés a I’écologie des perturbations pour lesquels I’homme a joué et joue un role
primordial pendant ces dernieres décennies. Cependant, les écosystémes ont été fortement
perturbés au cours des derni¢res décennies sous 1’effet d’une longue histoire d’exploitation
intensive des ressources naturelles. Ceci a conduit a la rupture parfois irréversible des équilibres

écologiques.

Dans la zone d’étude, ’emprise de I’homme devient actuellement de plus en plus
prégnante relativement a la croissance démographique, 1’industrialisation et des développements
technologiques. Que ce soit par les défrichements, coupes de bois, la mise en culture, le
surpaturage. Ces actions représentent des bouleversements écologiques et une régression des
écosystémes forestiers, voire des matorrals ou s’installent de nouveaux occupants arbustifs

mieux adaptés a 1’accentuation des contraintes liées a I’action anthropique.

De ce fait, les menaces pesant sur le capital biologique, mais surtout sur 1’habitat humain
s’accroissent d’année en année et il devient absolument indispensable que les mesures de
prévention soient a la mesure des enjeux. En conséquence, LE HOUEROU (1991) affirme que
si les modes d’aménagement ne sont pas adaptés, on risque dans certains cas de voir apparaitre,
en quelques décennies, des déserts d’origine anthropique dont 1’évolution sera difficilement

réversible.
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Chapitre | Analyse pédologique

Analyse pédologique :

Les sols sont des milieux particuliers qui permettent le développement de la végétation,
mais chaque espece a ses exigences en substances organiques, en substances minérales, en eau...

etc. et n‘occupe donc qu'une partie limitée d'un sol de nature déterminée.
|. Méthodes d’analyse

La méthode d’étude est subdivisée en deux €tapes, la premicre sur le terrain, la seconde au

laboratoire ou les échantillons seront analysés.
.1 - Méthode d’étude sur le terrain

L’¢étude sur le terrain débute par 1’établissement d’un profil afin de voir les différentes
parties ou les horizons d’un sol. Ces horizons sont généralement superposés et ou se feront les

observations, les mesures et les prélévements d’échantillons AUBERT (1978).
1.1.1. Choix de I’emplacement du profil :

Dans cette étude, le choix de I’emplacement du profil est conditionné d’une part par la
composition floristique de la formation végétale, et d’autre part par la nature du substrat et/ou la

nature lithologique.

Ce choix peut étre guidé également par la topographie et par la présence de tranchées
naturelles ou artificiellestraversant les groupements végétaux qui peuvent puiser les éléments
nutritifs nécessaires dans le sol par leur systeme racinaire trés développé. De méme sur des

berges de cours d’eau, on peut trouver des emplacements favorables au creusement d’un profil.

A cet effet, nous avons pu choisir trois profils majeurs dans les Monts de Tlemcen ; ils sont

basés surtout sur :
» Carte lithologique des monts de Tlemcen.

» Nature de la végétation, c'est-a-dire dans les trois formations a base de chénes qui sont
dominantes dans cette région ; Quercus ilex, Quercus suber et leQuercus fagenia subsp
tlemcenensis. Ainsi, ces trois profils sont situés dans les stations d’étude de la végétation qui
sont ; Station N°1 (Hafir), Station N°2 (Zarifet), Station N°3 (El Azail ),Station N°4 (El
Khemis), Station N°5 (Ain Fezza).

» Présence des tranchées artificielles (pistes et tranchées pare-feux) et des berges de cours

d’eau (Oued Tafna ou Oued EI Khemis) favorables au creusement d’un profil.
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1.1.2. Creusement du profil :

Gréce a des tranchants bien affdtés, une simple pelle et une béche suffiront pour le

creusement du profil ; si le terrain est caillouteux, la béche sera remplacée par une pioche.
1.1.3. Etude du profil :

Pour 1I’étude du profil, il faut que I’une des faces de creusement soit verticale, plane et un

profil de sol le plus net possible. En premier lieu se fera la distinction des différents horizons.
1.1.4. Distinction des horizons :

Les horizons se différencient les uns des autres par leur couleur, leur texture, leur structure
et leur richesse en matiére organique. Il faudra procéder a la représentation du profil par un
schéma sur lequel figureront les limites des différents horizons, le systéme racinaire et

I'emplacement des cailloux et des pierres. AUBERT (1978)
1.1.5. Prélévement des échantillons :

Les cings prélevements de sol ont été effectués a I'aide d'une carotte au niveau de I'horizon

de surface, dans chacune des stations étudiées.
1.1.6. Transport des échantillons :

Les échantillons doivent étre acheminés le plus rapidement possible au laboratoire, de
maniere a éviter que des altérations dans des conditions isothermiques ne détruisent la structure

initiale en cours de voyage.
1.2 - Méthode d'étude au laboratoire

Les échantillons sont mis dans des sachets en plastique soigneusement numérotés, avec la
date et la localisation, ensuite ils sont ramenés au laboratoire de pédologie a Il'université Abou
Bakr Belkaid-Tlemcen pour effectuer les analyses.

Au laboratoire, nous procedons a l'enregistrement des échantillons dans un registre sur

lequel nous avons noté un maximum d'informations :
— Le lieu, coordonnées, station...
— Le peuplement végétal qui le recouvrait ; relevé floristique.
— Autres details ; date, profondeur, couleurs ...

Chaque prélévement est doté d'un numéro ou d'un nom abrégé pour permettre son

identification dans toutes les analyses et les manipulations
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1.2.1. Séchage :

Les échantillons du sol sont mis a sécher a l'air libre pendant quelques jours, et sur des

feuilles de papier ou dans des cuvettes.
1.2.2. Séparation des éléments :

Une fois séchés, les échantillons sont passés au tamis a mailles de 2 mm de diametre
(AFNOR, 1987), on sépare ainsi la terre fine ( <2mm) des éléments grossiers ( >2mm). Ces
éléments grossiers sont exclus de lI'analyse. Seule la terre fine est analysée, car la notion de

texture concerne plus particulierement cette fraction.
1.2.3. Préparation des échantillons pour les analyses :

Les méthodes utilisées sont celles exposées par AUBERT (1978) dans son manuel
d'analyse des sols d'une part, et nous avons suivi un guide académique sur les méthodes
d'analyses physique et chimique du sol (Laboratoire du sol ; ANONYME, 1975) d'autre part.

Ces analyses sont :
— Analyse granulométrique ;

— Analyse chimique : le pH, le dosage du calcaire total CaCO3, la matiere organique et la

conductivité électrique ;
— La détermination de la couleur du sol a partir du code de « Munsel ».
1.2.4. Le matériel utilisé:
= Des tamis ;
» Produits chimiques (acide sulfurique, HCI, NaF, sel de Mohr, bichromate de potassium.) ;
= Verrerie ;
= Densimeétre ;
= Thermométre ;
= Conductiviomeétre ;
= Calcimétre de Bernard ;
» PH-metre ;

= Eau distillée.
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1.2.5. Analyse granulométrique :

L'analyse granulométrique a pour but de quantifier pondéralement en pourcentage les

particules du sol (sables, limons et argiles) afin de définir la texture du sol.

Les propriétés physiques d'un sol sont liées a leur texture et a leur structure, ces dernieres

influencent la perméabilité, le lessivage et la résistance a I'érosion.

La structure est I'arrangement spatial des particules minérales liées ensemble par des ions

de fer ou d'aluminium ou par des matieres organiques.

La texture est la composition granulométrique d’un sol aprés la destruction de tous les

agrégats par des colloides floculés.

La texture a elle seule n’a pas une grande signification vis-a-vis de la végétation. Son role
varie suivant la proportion d’éléments grossiers ou l'existence de fissures dans une roche

compacte (AUBERT et al., 1981).

Les resultats de I'analyse granulométrique par sedimentation sont utilisés en fonction des
pourcentages et des dimensions de diverses particules, et qui compléte I'analyse granulométrique

par tamisage échantillon du sol.

Les principales classes granulométriques d'éléments grossiers sont :

Blocs ;. Q>20cm
Cailloux ;. 2>0Q>20cm
Graviers © o 2cm>Q>2mm

La terre fine ou les éléments fins sont inférieurs a 2mm de diamétre.

Ces particules sont groupées comme suit :

Sables grossiers SG) : 2mm >Q>200u
Sables fins (SF) ;200 >Q>50 p
Limons grossiers (LG) : 50u>Q>20
Limons fins (LF) 20 u>Q>2
Fraction argileuse (FA) Q<2
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La méthode utilisée est celle de CASAGRANDE (1934) basée sur la vitesse de
sédimentation des particules dont la vitesse de chute est régie par la loi de Stockes.

L'analyse granulométrique est déterminée par densimétre. L'opération nécessite d'abord la
destruction des agrégats par dispersion des colloides floculés. Les ions qui maintiennent ces
colloides sont éliminés par un traitement avec un sel neutre : I'hexamétraphosphate de sodium
pendant une heure. Apres cette dispersion, les éléments texturaux se trouvent a I'état libre dans la
solution. Les particules coincidentes a différents temps avec des vitesses constantes d'autant plus

grandes qu'elles sont plus grosses.
1.3 - Analyses chimiques :
1.3.1. LepH:

Le but de la mesure du pH est de déterminer la basicité, I'acidité ou la neutralité d'un sol.
Le pH peut étre mesuré a lI'aide d'un pH-metre (appareil muni d'une électrode qu'on trempe dans
la solution du sol & étudier).

Le pH varie d'un sol a un autre comme suit :
e pH >7: des sols contenant des sels alcalins.
e PH<T7 : des sols contenant des sulfures.
e PH =7 : des sols neutres.

1.3.2. Le dosage du calcaire total :

Fondé sur la réaction caractérisée du carbonate de calcium (CaCO03) avec l'acide

chlorhydrigue (Hcl), le dosage du calcaire total est réalisé a I'aide du Calcimeétre de Bernard.

Par cette méthode on dose I'ensemble du calcaire d'un sol, c'est-a-dire la somme du calcaire

inactif et du calcaire actif.

» Le calcaire inactif : c'est le carbonate de calcium sous forme de grains grossiers ou
cristallins peu solubles dans I'eau chargée de CO2. Il représente une réserve évoluant

lentement, par érosion, vers une forme active.

» Le calcaire actif : c'est la fraction fine (argileuse ou limoneuse] du carbonate de calcium
facilement solubilisé dans l'eau chargée de CO2. Il enrichit les solutions du sol en

bicarbonate soluble, qui sature progressivement le complexe absorbant.
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Principe:

On compare le volume du CO2 dégagé sous I'action de I'acide chlorohydrique par un poids
donné d’échantillon du sol a analyser avec celui qu'on obtient dans les mémes conditions de

température et de pression atmosphérique avec du carbonate de calcium pur.
CaCO0z + 2HCL - CO, + H,0 + CaCl,

On calcule le pourcentage du carbonate par la formule suivante :

<

%CaC0; = ?—v x 100
P : prise d'essai de CaCOs pur.

V : le volume de CO> dégagé par CaCOs pur.

p : prise d’essai de 1’échantillon du sol.

v : le volume de CO. dégagé par I’échantillon du sol.

Les valeurs obtenues sont exprimées en pourcentages classés suivant une échelle
conventionnelle. L'échelle d'interprétation des carbonates (tableau. 11) permet de déterminer la

quantité du CaCO3 comprise dans un échantillon du sol.

Tableau 11 : Echelle d'interprétation de carbonates

% de carbonates Charge en calcaire
<0.3 Tres faible
0.3-3.0 Faible
3.0-25.0 Moyenne
25.0-60.0 Forte
>60.0 Tres forte

1.3.3. La conductivité électrique :

La mesure de la conductivité électromagnétique (C.E.M) des sols est une méthode qui petit
a petit s'est imposée pour la mesure de la salinité des sols (DEJONC et al., 1979; WILLIAMS
et HOEY, 1982).

On détermine la conductivité sur une solution d'extraction aqueuse (rapport sol/eau est égal
a 1/5) exprimée en millisiemens par centimetre (mS/cm) a l'aide d'un conductivimetre. « La
capacité du sol a conduire le courant électrique est en fonction de la concentration en électrolytes
de la solution du sol » (RIEU et CHEVELY, 1976).
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La mesure de la conductivite sert a déterminer I'homogénéité des mélanges. Plus le liquide
est conducteur, plus la teneur en sels est élevée, plus la valeur de la conductivité est élevée aussi.

Elle est proportionnelle a la somme des ions en solutions.
Principe:

L'appareil utilisé est le conductivimetre, on place dans un bécher 10g de terre fine, on
remplit avec 50 ml d'eau distillée. Apres agitation, on effectue la lecture sur le conductivimetre.

L'estimation de la teneur globale en sels dissous a été faite a I'aide de I'échelle de salure des

sols (voir Figure. 12).

06 1,2 24 6 C.E (mS/cm)

Non Salé Peu salé Salé Trés salé  Extrémement sal

Fig.12 : Echelle de salure en fonction de la conductivité de ’extrait aqueux

(Aubert ,1978).

1.3.4. Dosage du carbone organique :

La matiere organique joue un role tres important dans la pédogenése et la formation
d’humus qui joue aussi un rdle important dans la stabilit¢ des agrégats, mais aussi dans

’absorption de 1'eau.
Principe :

Le dosage du carbone organique est effectué a I'aide de la méthode Tjurin : Le principe de

cette méthode est le suivant :

Le carbone de la matiére organique est oxydé par bichromate de potassium (K2Cr.Oy7) en

présence d'acide sulfurique.

En connaissant la quantité de bichromate nécessaire pour cette oxydation, on peut calculer
le pourcentage de carbone organique et d’humus dans le sol. Pour ce but, on effectue le titrage
direct de ’excédent de KoCr207 avec une solution de sel de Mohr (Fe(S04)2(NHa4)2.6H20) en

présence de diphenylamine.

4.0,3

c
%Corg = x 100

Ou ¢ : en ml, volume de bichromate de potassium verse.

57



Chapitre | Analyse pédologique

— 4 : conversion en 0,1N
— 0,3 : conversion en mg
— g : prise d’essai (mg)

En prenant le coefficient de Welte (=1,724), on peut calculer le pourcentage de I’humus

dans le sol :
% d'humus = %Copyq.1,724

Pour I'estimation des résultats, on se réfere a I'echelle suivante : (Tableau 12)

Tableau 12 : Estimation de la quantité de matiere organique et d"humus dans un

échantillon du sol.

Taux de C organique en % Humus en % Quantité

<0,60 <1 Trés faible
0,60a1,15 la2 Faible

1,15a1,75 2a3 Moyenne
1,7542,90 3ab Forte

>2,90 >5 Tres forte

1.3.5. La couleur Munsel :

La couleur des sols est le caractéere morphologique le plus accessible. Pour déterminer la

couleur, on utilise le code international « Munsel ».

Aussi, il est recommandé d'observer surtout la couleur de I'échantillon a I'état sec et a la

lumiere éclatante du jour.

Cette derniére condition est nécessaire pour distinguer plus aisément les différentes teintes.
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I. Echantillonnage stratifi¢, choix des stations

Pour aboutir au choix des stations, il est nécessaire de recourir a une approche rigoureuse
tenant compte d’un échantillonnage. Ce choix a été guidé par la bonne représentation du tapis

vegetal dans la zone des Monts de Tlemcen.

Selon ELLENBERG(1956), la station dépend impérativement de 1’homogénéité de la

couverture végétale dans le but d’éviter les zones de transition.

DAGNELIEP(1970) et GUINOCHETM(1973) définissent 1’échantillonnage comme
étant 1’ensemble des opérations qui ont pour objet de prélever, dans une population, des

individus devant constituer 1’échantillon.

Un échantillonnage reste I'opération qui préleve un certain nombre d'éléments que I'on peut
observer ou traiter (DAGNELIE, 1970). C'est la seule méthode permettant les études des
phénomenes a grande étendue tels que la végétation, le sol et éventuellement leurs relations. Le

relevé est I’un des outils expérimentaux de base pour 1’étude de ces phénomenes.

Plusieurs techniques d'échantillonnage ont été adoptées selon GOUNOT(1969) puis
LONG(1974) :

L'échantillonnage subjectif : Il permet un échantillonnage dit de prospection, ou préliminaire.

L'échantillonnage au hasard :1l aboutit selon une théorie a élaborer des tests statistiques. En

pratiques, les informations recueillies sont trés incompleétes.

L'échantillonnage systématique : La répétition des échantillons nécessite un inventaire de tous
les éléments de la population se présentent naturellement les uns a la suite des autres, et aucun

phénomeéne périodique n'affecte directement le caractére étudié.

L’échantillonnage stratifié :C'est une technique qui consiste a subdiviser une population
hétérogéne en sous-populations ou «strates» plus homogenes, mutuellement et collectivement

exhaustives.

Selon GODRON(1971) et FRONTIER(1983), I’échantillonnage stratifi¢ semble étre la
méthode qui donnerait les meilleurs résultats en ce qui concerne notre étude et qui permet

d'obtenir des stations susceptibles de traduire le maximum de situations écologiques.

On peut constater les conséquences de l‘action anthropozoogeéne et comprendre la

dynamique et 1’évolution de la végétation qui se développe dans les stations d’études.
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Compte tenu de la complexité de la formation forestiere de Monts de Tlemcen, nous

I’avons divisée en strates, ce qui correspond a une premiére analyse du systéme.

Ces strates correspondent aux différents caractéres du milieu, climat, modéles
géomorphologique et géologique etc. Ces caracteres sont appelées "stratificateurs” (FRONTIER,

1983). Nous avons retenu :
— Stratificateur bioclimatique
— Stratificateur géologique
— Stratificateur géomorphologique
— Stratificateur physionomique

Chagque stratificateur définit une partition de strates différentes, pouvant étre sous-stratifiée

par un ou plusieurs autres stratificateurs.

Les stations sont représenteés dans le tableau 13 et la figure 13.
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Tableau 13 : Description des stations étudiées

Stations

Altitudes

Pente

Taux de
Recouvrement (%o)

Latitude

Longitude

Végétation
caractéristique

Hafir

1350 m

10%

70%

34°46°44" N

1°21°38" O

Quercus ilex
Juniperus oxycedrus
subsp Rufescens
Quercus fagenia subsp
tlemcenensis

Zarifet

1020 m

>25%

60%

34°50°21" N

1°22°36" O

Quercus ilex
Quercus coccifera
Cystisus triflorus

Ain Fezza

1200 m

10% a 20%

65%

34°52°38" N

1°14°07" O

Quercus ilex
Olea europea
Pistacia lensiscus
Pinus halepensis

El Khemis

800 m

15%

50%

34°38°35" N

1°33°41" O

Quercus ilex

Pinus halepensis
Juniperus oxycedrus
subsp Rufescens

El Azail

734 m

>15%

40%

34°48°48" N

1°28°23" O

Quercus ilex
Pinus halepensis
Stipa tenacissima

Beni Boussaid

700 m

15%

35%

34°38°53" N

1°45°11" O

Quercus ilex
Juniperus oxycedrus
subsp Rufescens

Tetraclinis articulata
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Station n® 1 : Hafir Station n® 2 : Zarifet

Station n°® 3 : Ain Fezza Station n° 4 : Al Khemis

Station n° 5 : Al Azail Station n° 6 : Beni Boussaid

Fig. 13 : Description des stations
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I1. Méthode de réalisation des relevés floristiques
1.1 - Collecte des données

L’analyse de la structure végétale prend en compte la méthode des relevés floristiques qui
se résume a une liste exhaustive de toutes les especes végeétales présentes. Cette liste floristique

change d’une station a une autre, d’une année a I’autre dans une méme station.

Les releves ont été faits sur des surfaces floristiguement homogenes (GUINOCHET,1973)

et réalisés au printemps ; saison considérée comme optimale pour les observations.

Actuellement, la méthode des relevés s’appuie sur la méthode de BRAUN-BLANQUET
(1952) dite Ziricho-montpelliéraine, qui consiste a déterminer la plus petite surface appelée
«aire minimale », établie par BRAUN-BLANQUET, 1952puis revue par GOUNOT, 1969
etGUINOCHET,1973 qui rend compte de la nature de 1’association végétale.

Par la courbe aire-espéce, on détermine 1’aire minimale qu’il faudra échantillonner pour

avoir une représentativité optimale.

Sur le terrain, on trace en premier lieu une surface d’un métre carré (1 m?) pour noter les
noms de toutes les espéces qui s’y trouvent. Par la suite, on double la surface (2 m?) pour
identifier uniquement les espéces nouvelles qui apparaissent et ainsi de suite (4 m?, 8 m?, 16
m2...) jusqu’a ce qu’il n’y ait plus d’espéces nouvelles (GOUNOT, 1969).

Nous avons fait une synthése de deux méthodes de travail : celle de I’aire minimale et la
methode de transect, cette fusion nous a permis d’avoir des résultats pertinents au niveau de

toute la station.
1.2 - Collectes des variables environnementales

Un bon relevé doit étre comme un Véritable portrait du groupement (ELLENBERG,1956)
auquel on peut ensuite se rapporter pour le travail de synthese qui consiste a comparer les
groupements végétaux. Chaque relevé effectué comprend des caracteres écologiques d’ordre

stationnel, recensés ou mesurés directement sur le terrain :

v' L’altitude (m), appréciée par GPS, ce paramétre définit mieux le bioclimat et 1’étagement

de la végétation.
v’ La pente, estimée visuellement par un pourcentage (%) ;

v' L’exposition (°), mesurée a I’aide d’une boussole ;
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v' Le substrat est obtenu a partir de la carte lithologique, il a été aussi vérifié sur le terrain par

nos observations visuelles.
v" Le taux de recouvrement, estimé visuellement par un pourcentage (%)
Chague espéce est affectée de deux indices :

Le coefficient d’abondance-dominance est pratiquement utilisé, c’est une échelle mixte.

L’abondance correspond au nombre d’individus par unit¢ de surface, et la dominance au

recouvrement total des individus considérés (ROYER , 2009). Ce sont des coefficients inspirés
de la méthode de (BRAUN-BLANQUET, 1953)(il a adapté une échelle qui varie de + a 5 selon

le nombre d’individus dans le recouvrement) ; ils permettent une distinction entre les espéces

abondantes ou dominantes ou les individus sont dispersés ou rares dans les stations d’étude :

+ : Peu d’individus, a recouvrement trés faible << 5%.

1

2

: Tres faible recouvrement de 1’espéce (abondante) inferieur a 5% de la surface totale ;

: Faible recouvrement de 1’espéce (tres abondante) compris entre 5 et 25% de la surface totale ;
: Recouvrement de 1’espéce compris entre 25 et 50% de la surface totale ;

: Recouvrement de 1’espece compris entre 50 et 75% de la surface totale ;

: Recouvrement de I’espeéce compris entre 75% et 100% ; soit 3/4 de la surface totale ;

Le second indice exprime la sociabilité ; cet indice traduit la tendance au groupement des

individus d’une espéce (GOUNOT, 1969). BRAUN-BLANQUET (1925) a adopté aussi une

échelle exprimée de 1 a 5:

1

2:

- individus isolés(Solitaire) ;

individus en groupe (Agrégats) ;

- individus en troupe ;

> individus en colonies ;

- individus peuplement dense et presque pure.
11.3 - Identification des especes

Le recensement des especes a eté effectué au cours des annéees de 2012-2014. Notre liste

des espéces inventoriées nous parait donc assez exhaustive au regard de ce qui a déja été

proposé. Cela dit, toutes les especes végétales ne sont pas identifiables sur terrain (soit on

s’abstient de confondre une espéce avec une autre ou I’espéce en elle-méme est tellement
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originale que sa reconnaissance est impossible), alors, dans ce cas, son identification est sur la

base des travaux realisés sur cette zone achoppés par un document bien fournis :
Les flores algériennes :
— La nouvelle flore de 1’Algérie de QUEZEL et SANTA (1962, 1963) ;
— Flore de I’ Afrique du Nord (MAIRE, 1952) ;
— Flore du Sahara (OZENDA, 1977).

Les espéces inventoriées sont reparties en familles, types biologiques et en types

biogéographiques correspondants.
11.4 - Traitement des données floristiques

Le traitement des données floristique préalablement recueilli a pour but de faire ressortir
des ensembles floristiques de composition similaire et de déterminer les principaux facteurs du
milieu qui régissent leur existence et leur distribution. Ce traitement passe par deux étapes a

savoir ;
11.4.1. Codage des données

Une fois la liste des noms latins des espéces dressée selon la nomenclature binaire, ces
derniéres ont été classées par ordre alphabétique en affectant a chacun d’eux un code qui contient
une lettre et un chiffre, la premiére désigne I’initiale du genre, le chiffre désigne le classement
alphabétique de I’espéce. De méme, un numéro est attribué a chacun des relevés, dans 1’ordre de
leur exécution. Une matrice des données brutes se compose donc de 349 especes végétales et 120

relevés.
11.4.2. Traitement statistique multivarié

Afin d’établir une classification de nos relevés d’aprés leur composition floristique, nous
avons regroupé dans un premier temps dans un tableau a double entrée (relevés/especes). Il
comporte la liste floristique de tous les relevés en colonne et en ligne les especes. Dans chaque
case : a l’intersection entre lignes et colonnes sont notées la présence ou I’absence de I’espece
considérée dans le relevé selon leur coefficient d’abondance-dominance de BRAUN-
BLANQUET (1952)(voir annexe). Parmi les méthodes numériques qui ont fait leurs preuves
dans le domaine d’étude de la végétation, il y a les analyses multivariées : L'A.F.C permet de

rechercher les affinités qui existent entre les espéces et/ou les releves.
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C'est une technique mathématique admise par plusieurs informaticiens et qui est exprimé
par un critere de proximité ou de distance a choisi a priori ; de fagon a construire
progressivement une suite de partitions emboitées en partant de celle ou chaque individu

constitue une classe.
La hiérarchisation s'arréte, dés qu'il ne reste plus qu'une seule classe.

L'utilisation de cette technique évite les erreurs dans la discrimination des ensembles des

releves.
Utilisant I’AFC nous avons pu étudier :

= Analyses des espéces a fortes contributions dans les AFC sur les facteurs écologiques de la
diversité du tapis végétal (BONIN et VEDRENNE, 1979).

= Ladynamique de végétation et la nature de leur évolution dans le milieu d’étude.

= Individualiser des ensembles de relevés qui présentent les mémes affinités, c'est-a-dire de

préciser les structures de végétation différenciées au niveau de ces peuplements.

Le traitement numérique des relevés floristiques a été abordé a 1’aide de la méthode

statistique : 1’ Analyse Factorielle des Correspondances (AFC) par le logiciel statistique Minitab
16.
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I. Phylogénie
I.1 - Historique

Dés I’ Antiquité, les philosophes grecs cherchérent a comprendre la nature. Malgré le fait
que chaque école de pensée nourrissait des idées opposées, les plus influentes s’accordaient pour
nier I’évolution.Les espéces sont fixes et permanentes. Elles existent telles qu’elles peuvent étre
observées depuis toujours. Les espéces sont placées dans des boites sans relations entre elles :
par exemple les chats, les vaches... Aristote tout en souscrivant a cesS idées reconnaissait
néanmoins que les espéces semblent avoir plusieurs degrés de complexité. 1l propose ainsi de les
classer en fonction de cette complexité apparente. Au cours du Moyen-Age, aucune nouvelle
idée sur I’évolution n’apparait. Se basant sur les différents livres religieux pour expliquer
I’évolution, le créationnisme essentialiste s’installe. L’Homme est placé en haut de I’échelle de
la création comme étant la créature la plus aboutie.Cette conception restera longtemps au cceur

de la pensée scientifique.

La taxonomie apparait au XVIII°® si¢cle. Karl Von Linné, un médecin suédois, s’attelle a
mettre de 1’ordre dans la compréhension de la diversité des espéces. Il pose les bases de la
taxonomie, science qui consiste a référencer et classer les espéces. Il pose les bases de la
nomenclature binomiale. Chaque organisme posséde un nom en deux parties : son genre et son
espece. Linné obtient donc une hiérarchisation des espéces par catégories. Mais ce regroupement
ne signifie aucunement une parenté entre les especes contenues dans un méme groupe. Le

concept de I’espece figée est toujours présent.

Fin du XVIlle début du XIXe siecle, I’étude systématique des fossiles qui sont retrouvés
dans les couches géologiques permet I’émergence de la paléontologie. Cuvier en est le principal
artisan. Il développe le catastrophisme qui permet d’expliquer le grand nombre de fossiles. Le
catastrophisme suppose qu’il a existé¢ dans le passé¢ des grandes catastrophes aboutissant a la
disparition d’un grand nombre d’espéces. Malgré le fait que Cuvier croyait que le nombre
d’espéces était fixe, ses idées ont permis de commencer a faire évoluer la pensée scientifique de

I’époque vers le concept d’apparition et de disparition d’especes.

En 1809, LAMARCK publia sa théorie de 1’évolution. Il détecte une ressemblance entre
les fossiles et les especes modernes. Cette ressemblance est pour lui une preuve d’évolution des
especes. L’évolution est le résultat d’une course a la complexité et a la perfection des especes.
Les especes développent des caractéristiques qui leur permettent de pouvoir vivre mieux dans

leur milieu. Les espéces transmettent a leurs descendances les caracteéres qu’ils ont acquis. Cela
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permet une progression graduée des caractéres. Lamarck instaure 1’idée que les especes évoluent
et qu’elles ne sont pas figées. Lamarck insiste aussi pour placer les espéces végétales et animales

en haut de I’arbre de I’évolution, en vertu de leur « perfection » (figure. 14)

ADDITIONS. 463

TABLEAU
Servant @ montrer Uorigine des différens

animaux.
Vers. Infusoires.
' Polypes.
. Radiaires.
| Insecctes.

. Arachnides.
Annelides, Crustacés.
Cirrhipédes.

Mollusques.
Poissons.
Reptiles.

Oiseaux.

Monotrémes,

M. Amphibies.

M. Cétacés.

. M Ongulés,
M. Onguiculés. b

Fig. 14 : la filiation des animaux selon Lamarck (1809.vol.2,PP 463)

A la suite de LAMARCK, vint I’homme qui changea la vision de ’évolution des espéces :
Charles Darwin. Passionné de botanique, il fut frappé, lors d’un voyage dans les iles Galapagos,
par la diversité et par I’adaptation de la faune locale aux spécificités de 1’environnement. Ces
observations lui permirent, aprés de nombreuses vérifications et 1’édification d’un ensemble

solide de preuves a méme de lever toutes objections, d’édifier sa théorie qui changea le plus
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profondément la pensée évolutionniste. De la sortie de son ouvrage « 1’origine des espéces » en
1859(DARWIN, 1859), Darwin mit 10 ans pour finir de convaincre la communauté scientifique
de la justesse de sa these. Dix ans de débats houleux sur fond religieux. En effet, le darwinisme
change considérablement la notion d’espéces et comment celles-Ci interagissent, et donc, la place

de I’homme dans 1’évolution (figure. 15).
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Fig. 15 : le premier arbre phylogénétique selon Darwin, 1859

— Ascendance commune. Tous les organismes proviennent d’un prototype inconnu commun,
a partir duquel toutes les especes auraient évolué. L’histoire peut étre donc représentée sous la
forme d’un arbre dichotomique. Chaque embranchement de I’arbre correspond a 1’ancétre
commun des deux branches descendantes. Les individus placés a un méme niveau dans 1’arbre
descendent d’un ancétre commun. De plus, la majeure partie des branches de I’évolution auraient

disparu. On retrouve le catastrophisme de Cuvier.

— Sélection naturelle et adaptation. Les conditions environnementales, naturelles ou non
(actions de ’homme par exemple), conduisent a une sélection dans la population d’une espece.
A cause de cela, seule une fraction des descendants survit a chaque génération. Ces derniers,
grace aux caractéres dont ils ont hérité, sont plus aptes a survivre. La population se modifie donc

petit a petit. On évolue de maniére progressive, méme actuellement, par pression sélective.

En résumé, les organismes descendent, aprés de nombreuses modifications et adaptations,
d’especes ancestrales et le mécanisme d’évolution est la sélection naturelle dont 1’action est

continuelle et permanente.
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Dans les années 1930-1940, ERNSTMAYR apporta des précisions a la théorie de Darwin

en donnant par exemple une définition rigoureuse du terme d’espéce :

« Une population qui ne se croise pas avec une autre population, méme si elle se trouve en

méme temps au méme endroit, est une espece ».
1.2 - Phylogénie et taxonomie

La taxonomie consiste a regrouper les espéces semblables par étage successif en fonction

de leurs ressemblances.

Les différents niveaux hiérarchiques que I’on obtient peuvent étre nommés en fonction de

la profondeur de leur rang. Par exemple, le régne animal :
Domaine
Régne
Embranchement
Classe
Ordre
Famille
Genre
Espece

Cependant cette codification est trop rigide. Il est nécessaire d’introduire des classifications
intermédiaires (super-, infra-, sous-). Par exemple, on peut avoir, entre la «classe » et

« I’ordre », les rangs : sous-classe, infra-classe, superordre.

On appelle phylogénie la généalogie d’une espéce ou d’un ensemble d’espéces que 1’on
suppose descendre d’un ancétre commun et qui constituent un phylum. La systématique est
I’étude de la diversité biologique. Elle permet entre autres d’identifier, de décrire une espece,

mais aussi de reconstituer la phylogénie des espéces.

Afin de déterminer les relations entre les especes, celles-ci sont comparées en fonction de

différents caracteres. Un caractere est un attribut de 1’espece qui est comparable et comparé. Les
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especes proches sont supposées partager des valeurs proches du caractére (la valeur nulle est

acceptable).

Toute la difficulté de cette comparaison est la distinction entre analogie et homologie. La
ressemblance entre des especes attribuable a un ancétre commun s’appelle 1’homologie. Cette
notion d’ancétre commun est importante, car une ressemblance entre deux espéces n’implique
pas que ces espéces soient apparentées. En effet, des espéces peuvent acqueérir un trait commun
par sélection naturelle. Telles espéces sont le fruit d’évolution convergente et les ressemblances,

dans ce cas, sont des analogies.
Plusieurs caractéres peuvent étre utilisés :

— Les données morphologiques. Elles sont basées sur 1’étude et I’observation des caractéres
physiques de I’espéce. Il peut s’agir de la présence de certains organes, la configuration des
ossements, la taille moyenne de I’espece Il s’agit d’utiliser 1’anatomie comparative.
Historiquement ces données ont été les premiéres a étre utilisées, en effet elles sont les plus
faciles d’accés. Elles ont défini tous les grands groupes taxonomiques. Cette classification est
encore a I’heure actuelle celle qui a le plus d’importance. Elle est utilisée par exemple par les

zoologistes et les botanistes.

— La biogéographie. La distribution géographique des espéces sert a regrouper les especes
appartenant a un méme milieu. L utilisation de ces données se base sur le fait que les especes
dans la nature ne se déplacent rarement par des sauts géographiques importants. Des espéces,
séparées par une grande distance, sont donc différentes. L utilisation de la biogéographie est tres

discutée et est généralement utilisée comme complément a d’autres criteres.

— La paléontologie. Les fossiles servent a regrouper les espéces dont un ancétre commun peut
étre trouvé a travers des fouilles géologiques. Historiquement cette méthode a eu un grand poids

dans la taxonomie actuelle.

— L’embryologie comparative. Dans le méme esprit que |’anatomie comparative, les
embryologistes ont proposé, 1’ontogenése (le développement embryonnaire d’un individu)
représente une partie de I’histoire évolutive des especes (dans ce cas des grandes espéces

animales).

— Enfin la plus récente et celle qui semble la plus prometteuse a 1’avenir, la biologie
moléculaire. Il s’agit d’utiliser les informations contenues dans les séquences biologiques (ADN

et acides aminés) afin de comparer les especes.
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1.3 - La phylogénie moléculaire
1.3.1. Historique

Les premiers pas de la phylogénie moléculaire peuvent étre attribués a Nuttal qui, en 1904
(NUTTAL, 1904), utilisa pour la premiere fois des résultats de biologie moléculaire.
L’hypothése de base de la phylogénie moléculaire est que 1’histoire du géne est la méme que
celle des especes. L’utilisation de résultats de tests de précipitation permit de définir les relations
a I’intérieur du phylum des grands singes. Nuttal fut un précurseur. L’essor de la phylogénie
moléculaire du attendre 50 ans et les progrés technologiques de la biologie moléculaire. Une
grande avancée a été le developpement des techniques de séquencage des protéines (dans ce cas
I’insuline) (SANGER et THOMPSON, 1952). D’autres méthodes de biologie moléculaire ont
été introduites en phylogénie : électrophorése sur gel, données immunologiques, hybridations
ADN-ADN(ZUCKERKANDL et PAULING, 1965) adapterent les techniques de phylogénie a
leurs utilisations aux macromolécules (ADN et protéine). Zuckerkandl et Pauling proposérent
que le taux d’évolution d’une protéine soit constant. Ils inventeérent 1’horloge moléculaire. Les
protéines, grace a cette évolution constante et graduelle, peuvent donc étre utilisées afin de dater

la divergence entre les especes.

L’amélioration des techniques de séquengage provoqua I’essor de nouvelles méthodes de
reconstruction d’arbres phylogénétiques et de méthodes d’alignement. Cependant ces méthodes
demandaient beaucoup de ressources informatiques (temps de calculs et mémoire) et ce qui
rendait difficile son utilisation. C’est pourquoi les méthodes d’électrophorése et d’immunologie
avaient dans les années 70 les faveurs de la communauté scientifiqgue, méme si elles étaient
considérées comme moins precises. Ainsi (WOESE et FOX, 1977), utilisa 1’électrophorése sur
gel de ’ARN ribosomal, coupé par une enzyme de restriction, pour établir des distances entre
especes. Ces travaux amenerent le premier arbre universel du vivant basé sur des données
moléculaires. L’avénement de puissants ordinateurs a permis de faciliter I’emploi des techniques
de phylogénie basée sur la comparaison de séquences. Ainsi, les méthodes ont pu devenir de plus

en plus sophistiquées.

Le grand nombre de séquences nucléiques et protéiques accessibles a aussi permis dans les

années 1970 de proposer des modeles d’évolution des séquences.
1.3.2. Définition

Tout d’abord un point sur quelques définitions et sur ce qu’est un arbre phylogénétique

dans la pratique.
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Les relations évolutives entre les espéces peuvent étre représentées sous la forme d’un
arbre phylogénétique. Un arbre phylogénétique est un graphe binaire composé de nceuds et de
branches qui relient deux nceuds entre eux. Chaque nceud représente un groupe ou taxon. Les
nceuds terminaux ou taxons correspondent aux especes. L'espéce constitue le taxon de base de la
classification. Les nceuds internes représentent les points de divergence des espéces. Ils peuvent
aussi correspondre aux séquences ancestrales, celles qui auraient évolué afin d’obtenir les
séquences ¢tudic¢es. L’arrangement des branches est appelé topologie. La longueur des branches

est proportionnelle au nombre de changements évolutifs qui se sont produits entre deux nceuds.

L’enracinement d’un arbre est une étape indispensable pour déterminer I’orientation
temporelle de I’évolution présentée par 1’arbre phylogénétique (figure. 16). Il permet de polariser
les caractéres utilisés. Pour se faire, un groupe externe d’especes est choisi afin de servir de
racine. Le groupe externe est un ensemble de taxons que I’on sait étre ¢loigné des espéces
étudiées. La racine sert a définir la référence pour I’étude des caracteres. Les caractéres du
groupe externe sont supposés avoir des valeurs différentes du groupe d’étude. Une fois que

I’arbre est orienté par I’enracinement, on peut définir un groupe de taxons de trois manieres

(figure. 17).

— Monophylétisme. Un taxon est monophylétique, quand il regroupe un ancétre et toutes les

especes descendant de cet ancétre.

— Paraphylétique. Un taxon est paraphylétique quand il contient une espéce ancestrale et une

partie seulement de ses descendants.

— Polyphylétique. Un taxon polyphylétique est un groupe qui contient un certain nombre

d’especes, mais pas leur ancétre commun.
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Fig. 16 : Enracinement d'un arbre a 4 taxons. Deux types d’enracinement sont

possibles. Sur une branche externe (1) ou sur la branche interne (2).

Fig. 17 : Monophylie et Paraphylie. Le groupe (B, C, D) est monophylétique : tous les

descendants de leur ancétre commun sont compris dans ce groupe. Le groupe (F, G, H) est

paraphylétique : Leur ancétre commun n’a pas tous ses descendants dans le groupe, il

manque E.
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Dans le cas idéal, les arbres inférés sont des arbres binaires. C’est-a-dire, chaque nceud
interne est le point de rencontre de trois branches. L’arbre est alors totalement résolu. Mais,
expérimentalement, un arbre peut avoir des nceuds internes qui ont plus de deux descendants
immédiats. Les relations induites par ce nceud ne sont pas résolues. Dans ce cas, on parle de

multifurcations et d’arbres irrésolus.
I1. Méthodes phylogénétiques
I1.1 - Les banques de données et la récupération des séquences

L’évolution rapide qu’ont connue les techniques de séquencage a été a 1’origine de la
disponibilité d’importantes quantités de données moléculaires. La gestion d’un tel volume de
données rendait indispensable une approche structurée et efficace. C’est ainsi qu’au début des
années 80, les premiéeres banques de données génomiques ont fait leur apparition. Ces banques
de données moléculaires ont rapidement connu une expansion fulgurante, si bien qu’elles sont

devenues indispensables a la communauté scientifique.
Parmi ces banques de données, on retrouve :

— « EMBL » (European Molecular Biology Laboratory) : Elle a été créée en 1980 et était
financée par ’EMBO (European Moleculary Biology Organisatin). Elle est aujourd’hui diffusée
par I’EBI (European Bioinformaties Institute, Cambridge, UK).

— « DDBJ » (DNA Data Bank of Japan : Elle a été créée en 1980 et est diffuse par le NIG

(National Institute of Genetics. Japon).

—« GenBank » : Elle a été créée en 1982 par la société IG (IntelliGenetics) et est diffusée

maintenant par le NCBI (National Center for Biotechnology Information, Los Alamos, USA).

La principale mission de ces banques de données est de rendre publiques les données de
séquencage soumises par les laboratoires a travers le monde. En 1990, une convention a été
conclue entre trois banques de données (« EMBL », « GenBank » et « DDBJ ») pour permettre
I’échange interbancaire des séquences. Aujourd’hui, les résultats d’une requéte devraient étre

identiques, quelle que soit la banque utilisée.

Les séquences d’ADN ont été téléchargées a partir de « GenBank » (National Center for
Biotechnology Information, Bethesda, MD, USA) (BENSON et al, 1997). Cette base de données

est accessible sur Internet a 1’adresse suivante : (hitp://www.ncbi.nlm.nih.gov).
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1.2 - Le format FASTA

Pour I’analyse des séquences nucléotidiques ou d’acides aminés par les différents
programmes d’alignement, celles-ci doivent étre écrites selon le format FASTA. Une séguence
au format FASTA commence par une ligne de titre (nom, définition...), suivie par la séquence
répartie sur plusieurs lignes. La ligne de titre est précedée par le symbole « > » et il est
recommandé de limiter la longueur des lignes de la séquence a 80 caractéeres. Ci-dessous un

exemple d’une séquence écrite suivant le format FASTA (voire annexe) :

>0i|61740466|gb|AY845058.1| Olea europaea clone SRAP-1 SRAP marker genomic
sequenceACATTGAAGTTCCCTTGTCAACTGCCACAAAGATCCAAACATATATGAATTATATAG
AAATATTTTTTGGAAATATTTTCAAGATTCTTAAACTAAGATTTTGGCCAACTTGACAAATGC
TAAAGCACATTCAAGAGCTTGATGAAATGATGACATTAGGCTAATCTAATGTGCATATATTT
TAAATTAAGATTTATGACTAATCATTAAATAAGTTGGGCATGGAAAAAGGAATGTTGGGGGT
ATGGAGACTAATATAAAATATACAAAAGCAAATAAGTAATGGACCATCTTAAGATTGGATT
TGTAACTAAGGATACAGTCAAAGAGGTACTCTCAAAAGTGTGTGTGTAAAATTATCATTTTT
AATGGAAATGATGGAATTTGATTTAATATTTGTTTGCTTCTCCTAATCTTATGGCTTTGAGCA
CATGTAATTGTTAAAATAAAATAAAAAGTGGTTGAATTTCTATTTAAAACACCTCTCTAAGA
TTTCTTTTTGACC

11.3 - logiciel statistique R

Dans notre étude, nous avons utilisé le logiciel de traitement statistique R qui est un
programme informatique permettant de faire des analyses statistiques et de produire des
graphiques. Mais R est également un langage de programmation complet, c’est cet aspect qui fait
que R est différent des autres logiciels statistiques. Les informations sur R sont disponibles sur la

page d'accueil du projet : http : //www.r-project.org/.

R fonctionne avec plusieurs fenétres sous Windows. En particulier, nous distinguons la
fenétre R console, c’est a- dire la fenétre principale ou sont réalisées par défaut les entrées de
commandes et sorties de résultats en mode texte. A celle-ci peuvent s’ajouter un certain nombre
de fenétres facultatives telles que les fenétres graphiques et les fenétres d’informations
(historique des commandes, aide, visualisation de fichiers...), toutes appelées par des

commandes spécifiques via la console.
11.4 - Méthodes de reconstruction d'arbres phylogénétiques

La phylogénie moléculaire permet de comprendre les relations de parenté, de retracer

I’historique évolutif d’une espéce ou d’un groupe taxonomique supérieur des organismes. De nos
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jours, I'ADN et les séquences de protéines sont largement utilisés pour déduire la phylogénie des
organismes. Les arbres phylogénétiques basés sur certains genes marqueurs permettent de
schématiser et d’appréhender ces relations rapidement. Nous citons trois méthodes principales et

différentes pour la reconstruction des arbres phylogénétiques :
Distance (phénétique), Maximum de parcimonie, Maximum de Vraisemblance.
11.4.1. Méthodes de distance

Ce sont des méthodes de reconstruction d'arbre phylogénétique sans racine, basées sur la

recherche d'OTU (Operationnal Taxonomic Units, le plus souvent équivalent a une séquence).

Ces méthodes sont rapides et bien adaptées aux séquences présentant un degré de similarité
élevé. Plusieurs methodes ont été développées pour construire un arbre phylogénétique a partir

d'une matrice de distance.

— UPGMA « Unweighted Pair Group Method with Arithmetic mean » : ¢’est une méthode
trés simple, basée sur le groupement des séquences les plus similaires, indépendamment de leur
vitesse d'évolution et de leurs parentés phylogénétiques, sans déterminer d’ancétre commun
(GOODFELLOW, 1971). En regle générale, on lui préféere maintenant des méthodes plus

avanceées.

— La méthode de Neighbor-Joining (NJ), développée par SAITOU et NEI (1987), est une
amélioration de la précédente autorisant des différences de vitesse d'évolution entre branches.
C’est actuellement la plus utilisée pour reconstruire des phylogénies par méthode de distance. Il
est La méthode que nous avons utilisé dans notre étude, car cette méthode a 1’avantage d’étre

rapide et bien adaptée aux séquences présentant un degré de similarité éleve.
11.4.2. Méthode du maximum de vraisemblance ou « Maximum Likelihood-ML»

C’est une méthode dite de caractéres, méthode probabiliste, qui permet d'appliquer les
différents modeles d'évolution (par exemple le modéle de Kimura qui prend en compte la
différence entre transition et transversion) et d'estimer 1’ordre des branchements et la longueur
des branches en fonction du changement évolutif. Plusieurs modéles existent pour affiner les
reconstructions phylogénétiques et tester plusieurs parameétres (YANG, 1996). La méthode de
ML est considérée comme la plus fiable pour reconstruire I'histoire évolutive des séquences. Par

contre, c'est une technique qui nécessite des temps de calcul trés longs.
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11.4.3. Méthodes de maximum de parcimonie

La méthode de parcimonie permet de construire des arbres de classification hiérarchique
apres enracinement, qui permet de refléter la structure de parenté d'un ensemble de taxons. Cette
méthode utilise des algorithmes basés sur les caractéres plutdt que sur les distances (LAND et
DOIG, 1960). Plusieurs programmes utilisent la méthode de maximum de parcimonie pour la
reconstruction d’un arbre, dont MEGA 5 (TAMURA et al., 2011). Cette méthode est rapide en

temps de calcul, mais moins précise que la méthode.
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Chapitre | Edaphologie

Introduction:

Le sol est I'élément principal de I'environnement qui régle la répartition de la végétation. Il
se developpe en fonction de la roche meére, la topographie et les caractéristiques du climat
(OZENDA, 1954).

DUCHAUFFOUR en 1977, souligne que le sol est une réserve de substances nutritives et
un milieu stable pour l'activité biologique. Le sol est en action directe avec les principaux
composants de l'environnement, le climat et la végétation. Il est défini comme une couche

superficielle qui couvre la roche mére.

Les conditions climatiques provoquent le plus souvent la remontée de ces sols vers la
surface ou ils donnent naissance a des efflorescences ; qu’elle soit d’origine hydrique ou
éolienne. Dans bien des cas, ’homme est le responsable de cette érosion : par ses habitudes
culturales ou pastorales et ailleurs, il I’exagére, accélérant ainsi certains phénoménes de
dégradation naturelle. (AUBERT, 1951)

L'interaction sol - végétation, en Afrique du Nord a été étudiée par de nombreux auteurs,
pédologues et phytoécologues (DUCHAUFFOUR, 1977) ; (POUGET, 1980) ; (MANDURI,
1980); (BOTTNER, 1982); (DIMANCHE, 1983); (SELMI, 1985) ; (MICHALET, 1991).

I. Interprétation des résultats

De couleur brune en général (Brown), le sol montre apres la projection des résultats de
I'analyse granulométrique sur le triangle textural (Figure.18) une texture Limono-sableux et /ou

Sablo-limoneux.

La texture des différents échantillons du sol ainsi que les résultats des analyses physico-

chimiques ont été résumés dans les tableaux (Tableau 14).

Cette structure est bien développée, facilite l'aération du sol et I'enracinement des
végétaux, sa perméabilité est bonne (présence de sable) : le sol n'est jamais gorgé d'eau, il

devient résistant aux pluies d'hiver.

La quantité de matiére organique qui varie de 0,4% a 2,3 % est tres faible, cela est dd a la
dégradation du couvert végétal qui est de plus en plus marqué par l'action anthropozogéne d’une
part, et peut étre due a ses localisations sur des pentes plus accentuées ou 1’érosion a son effet

majeur sur le sol d’autre part.

Le pH est a tendance alcaline avec des pH d’ordre 7,5, le sol est non salé avec une

conductivité électrique varie entre 0,10 et 0,23 mS/cm.
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Le taux de calcaire est assez faible dans la majorité des stations ou le pourcentage est
inférieur a 2%, a I’exception de la station d’Al Azail ou le taux de calcaire est moyen avec 5.25
% ; et peu étre expliqué par la nature rocheuse de cette station ou la roche mere surgit ou est trop

proche de la surface.

texture texture
argileuse 100 % A limoneuse
texture texture
équilibrée sableuse |

argile limon
p %/////////”g/////////% o

10 &

S & 3 Y \ 100 %
100% 90 80 70 60 50 40 30 20 10 L
sable L : limoneux

A : argilev Ls : limono-sableux

As : argilo-sableux Lfa : limoneux fins argileux
Al : argilo-limoneux Lf : limoneux fins

La : limono-argileux Ltf : limoneux trés fins

Laf : limono-argileux fins Sl : sablo-limoneux

Las : limono-argileux sableux S : sableux

S1 : Hafir - §2 : Zarifet - S3 : Azail - S4 :Khemis - S5 : Ain Fezza

Fig. 18 : Triangle textural
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Tableau 14 : Les caractéristiques physico-chimiques des sols des stations d’études.

Stations Epaisseu| Couleur [Humidité| Texture | Granulométrie (%) | Matiere [CaCo3| pH [Conductivité
rencm organique| (%) électrique
Argile |Limon|Sable (%) (ms/cm)
Hafir (51) | 080 |5YR3/2| g70 |-'MOmol g 23 | 69 | 23 | o091 |72| 012
sableuse
. Sablo-
Zarifet (S2) 0-30 |75YR%| 8.10 . 2 2.1 77 1.8 1.06 | 7.3 0.10
limoneuse
Azail (53) | 025 |syrRam| 1003 |-MOMO-| g 4 | 55 | 06 | 525 (76| 023
sableuse
Khemis (54) | 0-25 [7.5YR4/4] 770 |SMOMO-| 4o | 35 | 46 0.4 29 |78] 015
sableuse
AinFezza (S5) | 0-30 [75YR52| 891 |EMO 1 45 | 45 | 39 12 | 102 77| 019
sableuse
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Conclusion

Les sols de la zone d’étude sont assez hétérogenes et leurs caractéristiques suivent la nature
du substrat et la topographie. Les pentes agissent puissamment sur leur évolution, la raison pour
laquelle ils varient trés rapidement d’un point a un autre. Cela constitue une véritable chaine de

sols faisant intervenir 1’érosion qui oriente elle-méme la pédogenese de fagons différentes.

L’ensemble des caractéres physico-chimiques des échantillons montre une texture Limono-
sableuse a sablo-limoneuse; un pourcentage de calcaire qui varie de5.25% a 0.91%, un pH
alcalin, un taux de matiére organique faible et une conductivité faible favorisant ainsi le

développement des espéces végétales des Monts de Tlemcen.
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Chapitre 11 Analyse des données floristiques

Introduction :

Mesurer la biodiversité, telle qu’elle a été définie a 1’origine par WILSSON, (1988),
signifie compter 1’ensemble des espéces présentes en un endroit donné. La végétation est donc
utilisée comme le reflet fidéle des conditions stationnelles, elle en est I'expression synthétique
selon BEGUIN et al., (1979) et RAMEAU, (1987).

De nombreux programmes de recherche, a travers des publications internationales, ont
souligné, le role majeur de diverses régions de Tlemcen comme réservoir essentiel de la
biodiversité végetale signalent BOUAZZA et al., (2010).Dans le bilan établi par QUEZEL et
al.,(1999), la forét méditerranéenne est composée d’environ247 espéces ligneuses par rapport

aux foréts européennes (13 espéeces).

La biodiversité végétale méditerranéenne est produite, pour beaucoup, d’une utilisation
traditionnelle et harmonieuse du milieu par I’homme (QUEZEL et al., 1999). Malgré les
incessantes agressions qu’elles ont subies depuis un millénaire, les foréts méditerranéennes

offrent encore par endroits, un développement appréciable.

En Afrique nord-occidentale méditerranéenne, un premier bilan a été tenté, en 1978 par
QUEZEL, et montrait la présence, en dehors des portions sahariennes des trois pays, de 916
genres, 4034 especes dont 1038 endémiques (QUEZEL, 2000).

La flore d’Algérie est caractérisée par un taux d’endémisme assez remarquable (12.6%)
soit 653 especes sur les 3139 répertoriées, on dénombre 7 especes arborées a caractere
endémique. (QUEZEL et SANTA, 1962). DOBIGNARD et CHATELAIN (2010-2013)
donnent pour 1I’Algérie un chiffre de 904 espéces, dont 507 sont endémiques du Maghreb, 303
sont endémiques de 1’ Algérie et 4 espéces endémiques du Sahara occidental.

Plus des trois quarts (77,9%) des taxons endémiques stricts de I’ Algérie ou subendémiques
sont des plantes plus ou moins rares en Algérie, les endémiques plus ou moins communes
représentent moins du quart du total (VELA et BENHOUHOU, 2007).

La région de Tlemcen n’échappe pas aux lois naturelles circum-méditerranéennes. Les
études établies sur la végétation de Tlemcen témoignent que son patrimoine végétal est tres riche
et diversifié (BENABADJI et al., 1996; BOUAZZA et al., 2001).

Les résultats présentés sont axés sur I’endémisme, la rareté, la diversité floristique, mais

aussi, et surtout sur 1’analyse phytoécologique.
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I. Composition de la flore

L’échantillonnage de la végétation dans les Monts de Tlemcen, effectuéapartir de 120

relevés phytoécologiques, nous a permis d’inventorier une partie de la richesse floristique.
La zone d’étude compte un total de 349 taxons répartis en 56 familles.

La répartition des familles est hétérogeéne ; avec la dominance de trois (3) grandes familles
. les Astéracées, les Fabacées et les Poacées ( figure.19). Les autres familles ont un pourcentage

trés faible et sont généralement monogénériques et parfois méme monospécifiques.
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Fig. 19 : Composition de la flore par famille
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I1. Spectre biologique

Les formes de vie des végétaux représentent un outil privilégié pour la description de la
physionomie et de la structure de la végétation. Elles sont considérées, comme une expression de

la stratégie d'adaptation de la flore et de la végétation aux conditions du milieu.

Les types biologiques ou formes de vie des especes expriment la forme présentée par les
plantes dans un milieu sans tenir compte de leur appartenance systématique. Ils traduisent une

biologie et une certaine adaptation au milieu selon BARRY (1988).

C’est seulement en 1904 que les types biologiques ont été définis par 1’écologue

RAUNKIAER, (1934), de la maniere suivante ( figure. 20):
Phanérophytes (PH): (Phanéros = visible, phyte = plante)

Plantes vivaces, principalement arbres et arbrisseaux, les bourgeons pérennes situés sur les

tiges aériennes dressées et ligneuses, a une hauteur de 25 a 50 m au-dessus du sol.
Chamaephytes (CH): (Chami = a terre)

Herbes vivaces et sous-arbrisseaux, dont les bourgeons, hibernants sont a moins de 25cm

du dessus du sol.
Hémicryptophytes (HE): crypto = caché)

Plantes vivaces a rosettes de feuilles étalées sur le sol, les bourgeons pérennants sont au ras
du sol ou dans la couche superficielle du sol, la partie aérienne est herbacée et disparait a la

mauvaise saison.
Durée de vie :
e Bisannuelles;
e Vivaces.
Géophytes (GE) :
Espéces pluriannuelles herbacées avec organes souterrains portant les bourgeons.

Forme de 1’organe souterrain :

e Bulbes;
e Tubercule ;
e Rhizome
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Thérophytes (TH): (theros = été)

Plantes qui germent apres I’hiver et font leurs graines avec un cycle de moins de 12 mois.
On trouve la dominance d’un type biologique qui permet de donner le nom a la formation

vegetale. Celle-ci qui est donc I’expression physionomique, qui refléte les conditions dumilieu.

Fig. 20 : Classification des types biologiques de Raunkiaer, (1934).

La végétation des Monts de Tlemcen est constituée d’une formation préforestiére a base
des chénaies, des genévriers, des pinedes, des thuyas de barbarie et des matorrals en mosaique
constitués de : Cytisus subsp, de Calycotome intermedia..., dépassant rarement 1 métre de

hauteur ; associées a différentes pelouses a base de Poacées, Brasicacées, Apiacées etc...

La végétation étudiée est caractérisée actuellement par le type : Th >Ch > He > Ph > Gh.
(figure. 21)
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8.61%

B Chamaephytes ® Geophytes & Hemicriptophytes Phanerophytes B Thérophytes

Fig. 21: Types biologiques

Les Thérophytes présentent un taux tres élevé avec un pourcentage de 40,83 % et dominent
toutes les stations. DAGET (1980) et BARBEROet 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 I’attribuent :
e Soit a I’adaptation a la contrainte du froid hivernal ou a la sécheresse estivale,
e soit aux perturbations du milieu par le paturage, les cultures, etc.

Viennent ensuite les Chamaephytes (31,11%) qui sont généralement plus fréquentes dans
les matorrals et plus spécialement, dans les matorrals alticoles, surtout sur calcaires (xéricité

édaphique) et les matorrals xériques en situation méridionale, confirmépar DAHMANI(1996).

Cette répartition va dans le méme sens que celle que FLORET et al., (1978) qui ont décrit,
en accord avec RAUNKIAER (1934) et ORSHANet al., (1985), et qui considérent les

chamaephytes comme étant mieux adaptées aux basses températures et a l'aridite.

En fait, leur proportion augmente des qu'il y a dégradation des milieux forestiers, car ce
type biologique semble étre mieux adapté que les phanérophytes a la sécheresse estivale comme
le soulignent DANINet al.,(1990) et BOUAZZAet al., (2002). Le paturage favorise aussi de
maniere globale les Chamaephytes faiblement appétées ajoutent BENABADJIet al., (2004).
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Les Hémicryptophytes aussi sont bien représentées (13.61%), ceci peut étre expliqué par la
haute altitude et la richesse du solen matiere organique (BARBERO et al., 1989).

Alors que les phanérophytes représentées par un taux de (8.61%),traduisent les
changements d’état du milieu sous I’action de facteurs écologiques et surtout anthropozoiques.
Malgré la faible présence de ces Phanérophytes, elles dominent parfois par leur phytomasse.Ce
faible pourcentage des Phanérophytes nous a permis de confirmer la dégradation du tapis

veégétal. Ceci peut étre expliqué par le défrichement et la surutilisation du bois.
Enfin, les géophytes sont faiblement représentées avec seulement (5.83%).

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

(surpéturage, répétition d'incendies), s'imposer par leur recouvrement.
11.1 - Indice de perturbation

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

(LOISEL et al, 1999) qui s’exprime parla formule :

P Nombre de chaméphytes + Nombre de Thérophytes x 100
B Nombre total d'espéces

Pour notre cas, I’indice de perturbation est de 1’ordre de 74,21% (Tableau 15), ce qui
montre la forte dégradation des formations végétales engendrée par I’action de 1’homme

(défrichement, incendies, paturage et urbanisatin).

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

séveres allant de la matorralisation jusqu’a la désertification passant par la steppisation.

Tableau 15 : Indice de perturbation

Zone d’étude IP

Monts de Tlemcen 74.21%

I11. Caractéristiques biogéographiques

La géobotanique a pour objet 1’étude de la répartition des végétaux dans le monde. Elle est
définie comme étant 1’étude et la compréhension de la répartition des organismes vivants a la

lumiere des facteurs et processus présents et passés (HENGEVELD, 1990).
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L’¢tude phytogéographique constitue également un véritable modéle pour interpréter les
phénoménes de régression (OLIVIERet al., 1995). Pour QUEZEL (1991), une étude
phytogéographique constitue une base essentielle a toute tentative de conservation de la
biodiversité. L’analyse biogéographique des flores actuelles est susceptible de fournir de
précieux renseignements sur les modalités de leur mise en place, en particulier a la lumiére des
données paléohistoriques.De nombreux travaux ont été consacrés a cette question ; signalons en
particulier parmi les plus récents WALTERVet SIRAKA(1970), AXELROD (1973),
AXELRODet RAVEN(1978), PIGNATI (1978) et QUEZEL (1978, 1985, 1995).

La Figure 22montre la prédominance des espéces de type biogéographique méditerranéen
avec un pourcentage de 35,24%. Les éléments Ouest-Méditerranéens suivent les Méditerranéens
avecl0,32% et les éléments Euro-Meéditerranéens avec 8,02%. Le reste représente une faible
participation ; mais contribue a la diversité et a la richesse du potentiel phytogéographigue de la
région des Monts de Tlemcen. L’ensemble des endémiques (Tableau 16) constitue un faible
pourcentage avec 6,01%, ce qui montre I’importance de la phytodiversité de cette région et de la

mise en défens ce qui a sauvé ces especes fragiles en voie d’extinction.

Tableau 16 : Pourcentage des endémismes dans la région des Monts de Tlemcen

Endemismes Nombre % Endémisme % Flore des Monts de Tlemcen
END 3 0,86% 14,28
END. NA 13 3,72% 61,9
END.ALG.MAR 5 1,43% 23,8
Total 21 6,01% 100
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IV. Inventaire exhaustif du tapis végetal des Monts de Tlemcen:

Le Tableau 17 suivant montre le spectre biologique de la végétation des Monts de
Tlemcen, ce sont des plantes vasculaires inventoriées dans les monts a partir des relevés
floristiques. En tenant compte de leur type biologique et leur type biogéographique, nous

distinguons :
T.G. : Type biogéographique
- End.: Endémiques
- End. Alg. : Endémiques Algériennes
- Méd. : Méditerranéen
- Eur. : Européen
- Euras. : Eurasiatique
- Paléo-temp. : Paléotempéré
- Cosm. : Cosmopolite
- Méd.Atl. : MéditerranéenAtlantique

- Circumbor. : Circumboréal

T.B. : Type biologique

- Ph (Phanérophytes)

- Ch (Chaméphytes)

- He (Hémicryptophytes)
- Ge (Géophytes)

- Th (Thérophytes)
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Tableau 17 : Spectre biologique de la végétation des Monts de Tlemcen

Nomenclature de Quezel Famille Type Biologique Type biogéographique
Adenocarpus decorticans Fabacees Chamaephytes BET-RIF
Adonis annua Renonculacées Thérophytes EURAS
Adonis dentata Renonculacées Thérophytes MED
Aegilops triuncialis Poacées Thérophytes W.MED
Aegilops ventricosa Poacées Thérophytes W.MED
Aria cupaniana Poacées Thérophytes W.MED.CRETE
Aria cupaniana subsp. genuina Poacées Thérophytes TELL
Ajuga chamaepytis Lamiacées Chamaephytes EURAS-MED
Ajuga iva Lamiacées Chamaephytes MED
Allium molle subsp.massaessylum Liliacées Géophytes MED
Allium nigrum Liliacées Géophytes MED
Allium roseum Liliacées Géophytes MED
Allium triquetrum Liliacées Géophytes MED
Alyssum campestre Brassicacées Thérophytes ORO.MED
Alyssum granatense Brassicacées Thérophytes EURAS
Alyssum serpyllifolium Brassicacées Thérophytes ORO.MED
Alyssum spinosum Brassicacées Thérophytes MED
Ammoides verticillata Apiacées Thérophytes MED
Ampelodesmos mauritanica Poacees Géophytes W.MED

%94




Chapitre 11 Analyse des données floristigues
Nomenclature de Quezel Famille Type Biologique Type biogéographique

Anacyclus clavatus Asteracées Thérophytes EUR.MED

Anagallis arvensis subsp.latifolia Primulacées Thérophytes SUB.COSMOPOLITE

Anagallis arvensis subsp.phoenicea Primulacées Thérophytes SUB.COSMOPOLITE

Anagyris foetida Fabacées Phanerophytes MED

Anarrhinum fruticosum Scrofulariacées Chamaephytes W.N.A

Annarhinum pedatum Scrofulariacées Thérophytes N.A

Androsace maxima Primulacées Thérophytes EURAS

Anthemis punctata Asteracées Thérophytes MED

Anthyllis tetraphylla Fabacées Thérophytes MED

Anthyllis vulneraria Fabacees Thérophytes MED

Aphyllantes monspelinsis Liliacées Géophytes W.MED

Arabis alpina Brassicacées Chamaephytes ORO.MED

Arabis auriculata Brassicacees Thérophytes MED

Arabis verna Brassicacees Thérophytes MED

Arbutus unedo Ericacées Phanerophytes MED

Arenaria aggregata Caryophyllacées Thérophytes ORO.W.MED

Arenaria grandiflora Caryophyllacees Thérophytes ORO.MED

Arenaria serpyllifolia Caryophyllacees Thérophytes EURAS

Arisarum vulgare Aracées Thérophytes CIRCUM.MED

Aristolochia longa Avristolochiacées Thérophytes MED

Artemisia herba-alba

Asteracées

Hémicriptophytes

ESP.CANAR.EGYPTE.ASIE
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Nomenclature de Quezel Famille Type Biologique Type biogéographique

Asparagus acutifolius Liliacées Géophytes MED

Asparagus albus Liliacées Géophytes W.MED

Asparagus stipularis Liliacées Géophytes MACAR.MED

Asperula arvensis Rubiacées Thérophytes MED

Asperula hirsuta Rubiacées Thérophytes W.MED

Asphodelus microcarpus Liliacées Géophytes CANAR.MED

Asteriscus maritimus Asteracées Chamaephytes CANAR.EUR.MER.A.N

Asteriscus pygmaeus Asteracées Chamaephytes CANAR.EUR.MER.A.N

Asterolinum linum-stellatum Asteracées Thérophytes MED

Astragalus armatus Fabacees Chamaephytes END. NA

Asragalus incanus Fabacées Chamaephytes END. NA

Atractylis cancellata Asteracées Thérophytes CIRCUM.MED

Atractylis humilis Asteracées Chamaephytes IBERO.MAUR

Atriplex halimus Chenopodiacées Chamaephytes COSMOPOLITE

Avena sterilis Poacées Thérophytes MACAR.MED.IRANO.TOUR

Balansae glaberrimae Apiacées Chamaephytes END. NA

Ballota hirsuta Lamiacées Chamaephytes IBERO.MAUR

Bellis annua Asteracées Thérophytes CIRCUM.MED

Bellis silverstris Asteracées Hémicriptophytes CIRCUM.MED

Biscutella didyma Brassicacées Thérophytes MED

Brachypodium distachyon Poacées Thérophytes SUB.TROP
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Nomenclature de Quezel

Famille

Type Biologique

Type biogéographique

Brassica nigra Brassicacees Thérophytes EURAS

Briza maxima Brassicacées Thérophytes SUB.TROP
Bromus madritensis Poacées Thérophytes EUR.MED
Bromus rubens Poacées Thérophytes PALEO.SUBTROP
Bromus squarrosus Poacées Thérophytes MED

Bromus tectorum Poacées Thérophytes MED

Bunium alpinum Apiacées Hémicriptophytes MED
Bupleurum balansae var.balansae Apiacées Thérophytes MED
Bupleurum rigidum Apiacées Thérophytes W.MED
Calendula arvensis Asteracées Chamaephytes SUB.MED
Calicotome intermedia Fabacées Chamaephytes MED
Tetraclinis articulata Cupressacees Phanerophytes IBERO.MEURIT.MALTE
Campanula dichotoma Campanulacées Phanerophytes MED

Capsella bursa-pastoris Fabacées Thérophytes MED

Carduus pycnocephalus Asteracées Chamaephytes EURAS

Carex halleriana Cyperacées Chamaephytes MED

Carlina lanata Asteracées Hémicriptophytes CIRCUM.MED
Carthamus caeruleus Asteracées Chamaephytes ORO.MED
Carthamus lanatus Asteracées Chamaephytes MED
Carthamus pectinatus Asteracées Chamaephytes ALG.MAR
Catananche caerulea Asteracées Chamaephytes W.MED
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Nomenclature de Quezel Famille Type Biologique Type biogéographique
Catananche lutea Asteracées Chamaephytes W.MED
Celtis australis Ulmacées Phanerophytes EUR.MED
Centaurea acaulis Asteracées Chamaephytes EUR.MED
Centaurea lagascae Asteracées Chamaephytes EUR.MED
Centaurea incana Asteracées Chamaephytes ALG
Centaurea involucrata Asteracées Chamaephytes END.ALG.MAR
Centaurea paviflora Asteracées Chamaephytes ALG.TUNIS
Centaurea pullata Asteracées Thérophytes MED
Centaurea solstitialis Asteracées Thérophytes MED
Centaurea tenuifolia Asteracées Hémicriptophytes IBERO.MAURIT
Cephalaria leucantha Dipsacacées Hémicriptophytes W.MED
Ceratocephalus falcutus Renonculacées Thérophytes Méd-Iran-Tour.
Cerastium pentandrum Caryophyllacées Thérophytes MED
Ceratonia siliqua Fabacées Phanerophytes MED
Cerinthe major Fabaceées Thérophytes MED
Chamaerops humilis subsp.argentea Palmacées Phanérophytes W.MED
Chrysanthemum coronarium Asteracées Hémicriptophytes MED
Chrysanthemum grandiflorum Asteracées Hémicriptophytes END
Chrysanthemum paludosum Asteracées Hémicriptophytes IBERO.MAURIT
Cichorium intybus Asteracées Hémicriptophytes COSMOPOLITE
Cirsium vulgere Asteracées Hémicriptophytes COSMOPOLITE
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Nomenclature de Quezel Famille Type Biologique Type biogéographique
Cistus albidus Cistacées Chamaephytes MED
Cistus ladaniferus Cistacées Chamaephytes IBERO.MAURIT
Cistus monspeliensis Cistacées Chamaephytes MED
Cistus salvifolius Cistacées Chamaephytes EURAS.MED
Cistus villosus Cistacées Chamaephytes EURAS.MED
Clematis cirrhosa Renonculacées Thérophytes MED
Clematis flammuia Renonculacées Thérophytes MED
Colutea arborescens Fabacees Phanérophytes MED
Convolvulus althaeoides Convolvulacées Thérophytes MACAR.MED
Coronilla juncea Fabacees Thérophytes EUR.MED
Coronilla minima Fabacées Chamaephytes EUR.MED
Coronilla scorpiodes Fabaceées Chamaephytes COSMOPOLITE
Crataegus oxyacantha Rosacées Chamaephytes EUR.MED
Cupressus sempervirens Cupressacées Phanérophytes END
Cynoglossum cheirifolium Fabaceées Thérophytes MED
Cynosurus elegans Poacées Thérophytes MED.MACAR.
Cytisus triflorus Fabaceées Phanérophytes W.MED
Dactylis glomerata Poacées Hémicriptophytes PALEO.TEMPERE
Daphne gnidium Thymeleacées Chamaephytes MED
Daucus carota Apiacées Chamaephytes IBERO.MAURIT
Daucus muricatus Apiacées Thérophytes COSMOPOLITE
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Nomenclature de Quezel

Famille

Type Biologique

Type biogéographique

Delphinium peregrinum Renonculacées Thérophytes MED
Dianthus caryophyllus Caryophyllacées Hémicriptophytes EUR.MED
Echinaria capitata Poacées Thérophytes ATL.MED
Echinops spinosus Asteracées Chamaephytes S.MED.SAH
Echium parviflorum Boraginacées Hémicriptophytes MED

Echium flavum Boraginacées Hémicriptophytes IBERO.MAUR
Echium humile Boraginacées Hémicriptophytes MED

Echium parviflorum Boraginacées Thérophytes MED

Echium vulgare Boraginacées Hémicriptophytes MED
Elichrysum stoechas Asteracées Hémicriptophytes EUR.MED
Ephedra fragilis Ephedracées Hémicriptophytes MACAR.MED
Erica arborea Ericacées Chamaephytes MED
Erinacea anthyllis Fabacées Chamaephytes ORO.W.MED
Erodium guttatum Geraniaces Thérophytes MED
Erodium moschatum Geraniaces Thérophytes MED
Eryngium campesire Apiacées Chamaephytes EUR.MED
Eryngium maritimum Apiacées Chamaephytes EUR.MED
Eryngium tricuspidatum Apiacées Chamaephytes W.MED
Euphorbia exigua Euphorbiacées Thérophytes W.MED
Euphorbia falcata Euphorbiacées Thérophytes MED.AS
Euphorbia nicaeensis Euphorbiacées Thérophytes W.MED
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Nomenclature de Quezel Famille Type Biologique Type biogéographique
Euphorbia sulcata Euphorbiacées Thérophytes CIRCUM.MED
Evax argentea Asteracées Thérophytes CIRCUM.MED
Fagonia cretica Zygophyllacées Hemicriptophytes W.MED
Fedia cornucopiae Valerianacées Thérophytes MED
Ferula communis Apiacées Chamaephytes MED
Festuca atlantica Poacées Thérophytes END. NA
Festuca scaberrimae Poacées Thérophytes END. NA
Festuca caerulescens Poacées Thérophytes END. NA
Festuca triflora Poacées Hémicriptophytes END.ALG.MAR
Foeniculum vulgare Apiacées Chamaephytes MED
Fraxinus angustifolia Oleacées Phanerophytes EUR
Fumana fontanesii Cistacées Chamaephytes END.ALG.MAR
Fumana thymifolia Cistacées Chamaephytes EURAS.AFR.SEPT
Fumaria caoreolata Fumariacées Thérophytes MED
Gagea arvensis Liliacées Thérophytes PALEO.TEMPERE
Galium aparine Liliacées Thérophytes PALEO.TEMPERE
Galium parisiense Liliacées Thérophytes SUB.MED.ATL
Galium rotundifolium Liliacées Geéophytes EURAS.AFR.SEPT
Galium scabrum Liliacées Géophytes EURAS.AFR.SEPT
Genista atlantica Fabacées Chamaephytes END
Genista cinerea Fabacées Chamaephytes W.MED
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Nomenclature de Quezel Famille Type Biologique Type biogéographique
Genista cinerea subsp.ramosissima Fabacées Chamaephytes W.MED
Genista erioclada Fabacées Chamaephytes IBERO.MAUR
Genista spartioides Fabacees Chamaephytes IBERO.MAUR
Genista tricuspidata Fabacées Chamaephytes END. NA
Gennaria diphylla Orchidacées Géophytes W.MED
Geranium molle Geraniaces Thérophytes COSMOPOLITE
Geranium robertianum Geraniaces Thérophytes COSMOPOLITE
Globularia alypum Globulariacées Chamaephytes MED
Glyceria maxima Poacées Hémicriptophytes SUBCOSMOPOLITE
Halimium halimifolium Cistacées Chamaephytes W.MED
Hedera helix Araliacées Hémicriptophytes EUR.MED
Hedysarum coronarium Fabaceées Thérophytes MED
Hedysarum flexuosum Fabacées Thérophytes IBERO.MAUR
Helianthemum cinereum Cistacées Chamaephytes W.MED
Helianthemum cinereum subsp.rubellum Cistacées Chamaephytes W.MED
Helianthemum croceum Cistacées Hémicriptophytes W.MED
Helianthemum helinthemoides Cistacées Chamaephytes END. NA
Helianthemum hirtum Cistacées Chamaephytes IBERO.MAUR
Helianthemum origanifolium Cistacées Chamaephytes IBERO.MAUR
Helianthemum pilosum Cistacées Chamaephytes IBERO.MED
Helianthemum polium Cistacées Chamaephytes IBERO.MED
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Nomenclature de Quezel Famille Type Biologique Type biogéographique
Helianthemum virgatum Cistacees Chamaephytes IBERO.MED
Helianthemum racemosum Cistacées Chamaephytes EUR.MED
Herniaria hirsuta Caryophyllacees Chamaephytes IBERO.MAUR
Herniaria fontanesii Caryophyllacées Chamaephytes IBERO.MAUR
Hippocrepis multisiliquosa Fabacees Thérophytes MED
Hippocrepis ciliata Fabacées Thérophytes COSMOPOLITE
Hordeum murinum Poacées Thérophytes CIRCUM.BOR
Hornungia petraea Fabacees Thérophytes EUR.MED
Hypochoeris achyrophorus Asteracées Thérophytes CIRCUM.MED
Hypochoeris radicata Asteracées Thérophytes COSMOPOLITE
Inula montana Asteracées Thérophytes W.MED.SUB.ATL
Iris tingitana Iridacées Géophytes END.ALG.MAR
Jasminum fruticans Oleacées Chamaephytes MED
Juniperus oxycedrus subsp. rufescens ou oxycedrus Cupressacées Phanerophytes ALT.CIRCUM.MED
Koeleria vallesiana Poacées Hémicriptophytes SW.EUR
Lagurus ovatus Fabacées Thérophytes MACAR.MED
Lamarckia aurea Poacées Thérophytes MACAR.MED.ETHIOPIE
Lamium amplexicaule Aristolochiacées | Thérophytes COSMOPOLITE
Lathyrus sphaericus Fabacées Thérophytes MED
Lavandula dentata Lamiacées Chamaephytes W.MED
Lavandula multifida Lamiacées Chamaephytes MED
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Nomenclature de Quezel Famille Type Biologique Type biogéographique

Lavandula stoechas Lamiacees Chamaephytes MED

Lavatera maritima Malvacées Chamaephytes W.MED

Legoussia falcata Fabacees Thérophytes W.MED

Leontondon hispidulus Asteracées Thérophytes MED

Leuzea conifera Asteracées Hémicriptophytes W.MED

Linaria gharbensis Scrofulariacées Thérophytes CIRCUM.MED

Linaria heterophylla Scrofulariacées Thérophytes ITAL.NA

Linaria reflexa Scrofulariacées Thérophytes CIRCUM.MED

Linum corymbiferum Linacées Thérophytes END. NA

Linum strictum Linacées Thérophytes MED

Linum suffruticosum Linacées Chamaephytes W.MED

Lithospermum apulum Boraginacées Chamaephytes MED

Lithospermum arvens Boraginacées Thérophytes MED

Lobularia maritima Brassicacees Hémicriptophytes MED

Lonicera etrusca Caprifoliacées Chamaephytes MED

Lonicera implexa Caprifoliacées Chamaephytes MED

Lotus edulis Fabaceées Thérophytes MED

Malva sylvestris Malvacées Hémicriptophytes EURAS

Marrubium vulgare Lamiacées Hémicriptophytes COSMOPOLITE

Medicago minima Fabacées Thérophytes EUR.MED

Medicago rugosa Fabacées Thérophytes EUR.MED
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Nomenclature de Quezel Famille Type Biologique Type biogéographique

Melica major Poacées Hémicriptophytes MED

Melilotus sulcata Fabacées Thérophytes MED

Micromeria inodora Lamiacées Chamaephytes MED

Micropus bombycinus Asteracées Hémicriptophytes EURAS.NA.TRIP

Minuartia campestris Caryophyllacees Chamaephytes MED

Minuartia montana Liliacées Géophytes MED

Muscari comosum Liliacées Geophytes EUR.MED

Muscarineglectum Myrtacées Phanérophytes EUR.MED

Nepeta multibracteata Lamiacées Hémicriptophytes PORTUGAL.NA

Nigella damascena Renonculacées Thérophytes MED

Odontites purpurea Fabacées Thérophytes IBERO.MAUR

Olea europaea subsp. silvestris ou europaea Oleacées Phanerophytes MED

Olea europaea var. oleaster Oleacées Phanerophytes MED

Onobrychis alba Fabacées Chamaephytes S.EUR

Ononis natrix Fabaceées Hémicriptophytes MED

Origanum glandulosum Lamiacées Hémicriptophytes ALG.TUNIS

Origanum hirtum Lamiacées Chamaephytes ALG.TUNIS

Ornithogallum umbellatum Liliacées Geophytes CIRCUM.MED

Orobanche alba Orobanchacées Chamaephytes EURAS

Osyris alba Santalacées Chamaephytes MED

Pallenis spinosa Asteracées Chamaephytes EUR.MED

105



Chapitre 11

Analyse des données floristiques

Nomenclature de Quezel Famille Type Biologique Type biogéographique
Papaver hybridum Papaveracées Thérophytes MED
Papaver rhoeas Papaveracées Thérophytes EUR.MED
Paronychia argentea Caryophyllacees Hémicriptophytes EUR.MED
Phagnalon saxatile Asteracées Chamaephytes W.MED
Phillyrea angustifolia Oleacées Phanérophytes MED
Phillyrea angustifolia subsp. latifolia Oleacées Phanérophytes MED
Phlomis herba venti Lamiacées Chamaephytes MED
Pinus halepensis Pinacées Phanérophytes MED
Pinus pinea Pinacées Phanérophytes MED
Pistacia atlantica Anacardiacées Phanérophytes END. NA
Pistacia lentiscus Anacardiacées Phanérophytes MED
Pistacia terebinthus Anacardiacées Phanérophytes MED
Plantago albicans Plantaginacées Phanérophytes MED
Plantago lagopus Plantaginacées Thérophytes MED
Plantago ovata Plantaginacées Hemicriptophytes MED
Plantago psyllium Plantaginacées Thérophytes SUB.MED
Plantago serraria Plantaginacées Hémicriptophytes W.MED
Prasium majus Lamiacées Chamaephytes MED
Pulicaria odora Asteracées Chamaephytes CIRCUM.MED
Quercus coccifera Fagacées Phanérophytes W.MED
Quercus faginea subsp. tlemcenensis Fagacees Phanérophytes MED.ALT
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Nomenclature de Quezel Famille Type Biologique Type biogéographique
Quecus ilex subsp. rotundifoliae ou ballota Fagacées Phanérophytes MED
Quercus suber Fagacées Phanérophytes W.MED
Ranunculus bulbosus Renonculacées Hémicriptophytes EURAS
Ranunculus gramineus Renonculacées Thérophytes SW.EUR
Ranunculus spicatus Renonculacées Hemicriptophytes IBERO.MAUR.SICILE
Raphanus raphanistrum Brassicacees Thérophytes MED
Reichardia picroides Asteracées Chamaephytes MED
Reseda alba Resedacées Hémicriptophytes EURAS
Reseda luteola Resedacees Hémicriptophytes EURAS
Reseda phyteuma subsp. phyteuma Resedacées Thérophytes MED
Rhamnus alternus subsp. alternus Rhamnacées Phanerophytes MED
Rhamnus lycioides subsp oleoides Rhamnacées Phanerophytes W.MED
Rosa sempervirens Rosacées Chamaephytes MED
Rosmarinus officinalis Lamiacées Chamaephytes MED
Rosmarinus tournefortii Lamiacées Chamaephytes MED
Rubia laevis Rubiacées Chamaephytes AN.MAJORQUER
Rubia peregrina Rubiacées Hémicriptophytes MED.ALT
Rubus ulmifolius Rosacées Chamaephytes EUR.MED
Ruscus aculeatus Liliacées Géophytes ALT.MED
Ruscus hypophyllum Liliacées Geophytes MED
Ruta chalepensis Rutacees Chamaephytes MED
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Nomenclature de Quezel Famille Type Biologique Type biogéographique
Salvia officinalis Lamiacees Thérophytes EUR
Salvia verbenaca Lamiacees Hémicriptophytes MED.ALT
Sanguisorba minor Rosacées Hémicriptophytes EURAS
Satureja graeca Lamiacees Thérophytes MED
Satureja rotundifolia Lamiacées Thérophytes MED
Satureja vulgaris Lamiacées Chamaephytes EURAS
Scabiosa stellata Dypsacacees Thérophytes W.MED
Scandix pecten-veneris Poacées Thérophytes EUR.MED
Schismus barbatus Poacées Thérophytes MACAR.MED
Scolymus grandiflorus Asteracées Chamaephytes EUR.MED
Scolymus hispanicus Asteracées Hémicriptophytes MED
Scolymus maculatus Asteracées Thérophytes CIRCUM.MED
Scorpiurus muricatus Fabacées Thérophytes MED
Scorsonera undulata Asteracées Hémicriptophytes COSMOPOLITE
Sedum acre Crassulacées Thérophytes EURAS
Sedum sediforme Crassulacées Thérophytes MED
Senecio vulgaris Asteracées Chamaephytes SUBCOSMOPOLITE
Sideritis montana Crassulacées Thérophytes MED
Silene tridentata Caryophyllacées Thérophytes MED
Silene vulgaris Caryophyllacées | Thérophytes MED
Sinapis alba Brassicacées Thérophytes PALEO.TEMPERE
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Nomenclature de Quezel Famille Type Biologique Type biogéographique

Sinapis arvensis Brassicacees Thérophytes PALEO.TEMPERE

Smilax aspera Liliacées Chamaephytes MACAR.MED.ETHIOP.INDE

Solenanthus lanatus Fabacees Hémicriptophytes END.ALG.MAR

Stachelina dubia Asteracées Chamaephytes MED

Stellaria media Caryophyllacees Thérophytes COSMOPOLITE

Stipa tenacissima Poacées Hémicriptophytes IBERO.MAURIT

Tetragonolobus purpureus Fabacees Thérophytes MED

Teucrium fruticans Lamiacées Chamaephytes MED

Teucrium polium Lamiacées Thérophytes EUR.MED

Teucrium pseudoscorodonia Lamiacées Chamaephytes END. NA

Thapsia garganica Brassicacées Chamaephytes MED

Thlapsi perfoliatum Brassicacées Thérophytes EUR.MED

Thymelea nitida Thymeleacées Thérophytes MED

Thymelea virgata Thymeleacées Thérophytes IBERO.MED

Thymus ciliatus Lamiacées Chamaephytes END. NA

Thymus munbyanus Lamiacées Chamaephytes END. NA

Trifolium angustifolium Fabaceées Thérophytes MED

Trifolium campestre Fabacees Thérophytes PALEO.TEMPERE

Trifolium scabrum Fabacées Thérophytes MED.ATL

Trifolium stellatum Fabacees Thérophytes MED

Triticum sativum Cistacées Thérophytes MED
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Nomenclature de Quezel Famille Type Biologique Type biogéographique
Tuberaria guttata Cistacées Thérophytes MED
Tuberaria vulgaris Cistacées Chamaephytes W.MED
Ulex boivini Fabacees Chamaephytes IBERO.MAURIT
Urginea maritima Liliacées Géophytes CANAR.MED
Vaccaria pyramidala Caryophyllacees Thérophytes MED
Valerianella tuberosa Valerianacées Chamaephytes MED
Vella annus Brassicacées Thérophytes MED
Veronica arvensis Solanacées Thérophytes EURAS
Virbumum tinus Caprifoliacées Chamaephytes MED
Vicia sativa Fabacees Chamaephytes EUR.MED
Viola silvestris Violacées Thérophytes EURAS
Vulpia geniculata Poacées Thérophytes W.MED
Xanthium spinosum Asteracées Thérophytes SUBCOSMOPOLITE
Xeranthemum inapertum Asteracées Thérophytes EURAS.NA.
Ziziphus lotus Rhamnacées Phanérophytes MED
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V. Analyse factorielle des correspondances :

La carte relative a la répartition des releves dans les plans 1-2 montre un nuage de points
sans discontinuité nette et qui sont un groupe de relevés qui semble s’individualiser, mais il n’est
a priori pas possible de tracer des limites pour le reste du nuage. Le recours a 1’utilisation d’une

aide (CHA) a I’interprétation de I’AFC est nécessaire.

Sur la base d’une distance et d’'un mode d’agrégation adéquats, la classification ascendante
hiérarchique (CHA) permet de réaliser une partition dans I’ensemble des relevés. Le programme

fournit le résultat sous forme d’un dendrogramme (figure. 23).

Dendrogramme
Liaison compléte; Distance euclidienne

0,00 -

33,33 1

Similarité

100,00 -4¥

Observations

Fig. 23 : Dendrogramme

Les relevés et les especes s’agencent selon les deux premiers axes de I’analyse factorielle
des correspondances qui totalisent 46,155 % de la variance totale (33,088 %) pour le premier axe

et (13,067 %) pour le second axe et qui devient faible dans le 3°™ axe (10,070 %) (Tableau 18)

Tableau 18 : Taux d’inertie et les valeurs propres des trois premiers axes.

Axes 1 2 3
Valeurs propres 33,088 13,067 10,070
Taux d’inertie 0,155 0.065 0,050

111



Chapitre 11 Analyse des données floristiques

Pour D’interprétation des résultats, nous nous sommes limités aux deux premiers axes

factoriels qui absorbent le maximum d’informations.

Les Contributions des taxons des trois premiers axes de I’AFC sont repésenté dans le

tableau 20 (voir annexe).

L’analyse multivariée nous a permis d’avoir le graphe d’une AFC effectuée sur les especes
(figure. 24) : c’est un moyen d’identifier les gradients écologiques mis en jeu grace a 1’écologie

particuliére de certaines espéeces.

L’axe 1 met clairement en opposition de part et d’autre du centre du repére, les espeéces
phanérophytes ligneuses des milieux préforestiers plus ou moins fermés ou semi-ouverts
caractérisés par Quercus ilex, Juniperus oxycedrus sbsp oxycedrus, Fraxinus augustifolia

accompagnees par des chaméphytes et hémicryptophytes dans le c6té négatif.

Le cOté positif de cet axe est caractérisé par les especes thérophytes et hémicryptophytes
des milieux ouverts et fortement anthropisés Cynosurus elegans, Helianthemu croceum, Reseda

alba, Melilotus sulcata.

De ce fait, cet axe traduit un gradient physionomique. En effet, selon cet axe, on passe
d’une chénaie mixte avec d’autres especes arborescentes a des formations dégradées tres
ouvertes dans lesquelles le phénomene de dématorralisation et les pratiques agropastorales sont

nettement répandus.

Pour I’axe 2, la partie négative regroupe les espéces qui appartiennent a 1’alliance de
I’étage thermoméditerranéen (RIVAS-MARTINEZ et al, 1986-2002; BENADID et
FENNANE, 1994). Cette alliance n’est observable sur le pourtour ouest-méditerranéen selon
BENADID (1994) qu’a I’état relictuel en raison de la trés forte pression exercée a basse altitude
ou aux incendies (feux). Ces feux jouent un réle dans 1’évolution régressive du tapis végétal ou
on peut observer actuellement I’installation des taxons chamaephytiques et thérophytiques

indicateurs de passage de feu, notamment les cistes.

Par contre, d’autres essences foresti¢res régénerent facilement et évoluent correctement

apres le feu (Tetraclinis articulata, Chamaerops humilis, Quercus coccifera).

Cependant, la partie positive de cet axe est caractérisée par les formations de haute et
moyenne altitude de 1’étage méso ou supraméditerranéen en zones humide et subhumide du
bassin méditerraneéen occidental (RIVAS-MARTINEZ et al, 2002 ; QUEZEL et MEDAIL,
2003).
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Ce sont des formations préforestieres ou issues de la dégradation des communautés
forestiéres du chéne liege, du chéne vert, voire des chénes caducifoliés (QUEZEL et al, 1988 ;
BENADID, 2000).

GAUQUELIN et MONTES (2001) ont indiqué une situation similaire a la limite
forestiere supérieure dans les Atlas Marocains ou le genévrier et les chaméphytes épineuses en

coussin sont étroitement mélés avant que, plus en altitude ne subsistent que ces dernieres.

De ce fait, cet axe parait synthétiser un gradient altitudinal allant des plus basses vers les
plus hautes altitudes caractérisé par les especes suivantes: Arbutus unedo, Erica arborea,

Phillyrea augustifolia, Quercus suber.
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Fig. 24 : AXE2ET AXE 1
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Cela pourrait s’expliquer également par le fait que la plupart des zones réservées aux

pratiques agropastorales sont notamment localisées au piémont, a proximité des agglomérations

Une classification ascendante hiérarchique (CAH) a permis de compléter 1’analyse

précédente (AFC) en constatant trois groupes ou grands ensembles bien différents :

Groupe 1 : le groupement des milieux préforestiers plus ou moins fermés a celui-ci. Il se
présente sous forme d’une chénaie plus ou moins fermée accompagnée par des pinédes et des

genévriers. Ces especes se rapportant a la classe des Quercetea-ilicis.

Il regroupe toutes les formations sclérophylles ainsi que certaines chénaies caducifoliées et
certaines cédraies (BARBERO et al, 1981) caractérisées par la présence des especes a vaste
contribution : Arbutus unedo, Quercus ilex, Quercus faginea subsp tlemcenensis, Fraxinum

augustifolium.
Groupe 2 :Le groupement des milieux ouverts

Ce groupement s’inscrit de fagon évidente dans les Pistacio-Rhamnetalia (RIVAS-
MARTINEZ,1975-1987) ou, soit le plus souvent a des stades de dégradation dominés par les
especes des Cisto-Rosmarinea, d’ou I’abondance des cistes due aux incendies répétés. On peut
dire aussi que ce groupe(2) constitue un corridor écologique qui désigne un ou des milieux
reliant fonctionnellement entre eux différents habitatsvitaux pour une espece, une population,
une métapopulation (HANSKIAND et GYLLENBERG,1993).

Ces structures éco paysageres permettent de connecter ou reconnecter entre elles plusieurs
sous-populations. Elles permettent la migration d’individus et la circulation de génes (animaux,

végétaux ou fongiques) d’une sous-population a l'autre (BEIER et NOSS, 1998).

Pour notre cas,ce groupe relie entre un milieu ouvert (parcours et culture) et un milieu plus

ou moins fermes (foréts et préforéts).

L’ouverture du milieu semble parfois favoriser la diversité et I’endémisme comme nous

pouvons le constater dans les matorrals.

De nombreux chamephytes et nanophanérophytes endémiques viennent en effet
progressivement se substituer au chéne vert et aux nombreuses hémicryptophytes qui
I’accompagnent dans les structures préforestieres et forestieres ; ainsi, I’action humaine pourrait
apparaitre a ce niveau comme un facteur de diversification des paysages Vvégétaux
méditerranéens et la richesse floristique (BARBERO et al, 1981).
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Groupe 3: Le groupement des cultures et des parcours: caractérise par des especes
thérophytiques (Théro-Brachypodion) (RIVAS-MARTINEZ1977). Ceci montre le fort impact
du paturage remarquable dans cette région et comme 1’indiquent HADJADJ-AOUL (1995),
AINADTABET (1996), DAHMANI (1997), BOUAZZA et al. (2001) en Oranie - Algérie.
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Chapitre 111 Synthése Phylogénétique

Interprétation de I’arbre phylogénétique :

Le traitement des fastas par logiciel R,nous a permis d’avoir I’arbre phylogénétique (super-

arbre,VVoir annexes) composé de 6 clades.
Pour assure une bonne lecture de 1’arbre phylogénétique en a décompose en clades.

V.1 - Interprétation des clades :

Clade 1;
ﬁemmﬂ involucrata
arthamus lanafus

Centauria involucrata : qui est une espece endémique algéro-marocaine se regroupe avec
I’espéce Carthamus lanatus pour former un groupe monophytique.les deux espéces
appartiennent a la famille des astéracées qui est I’une des familles les plus répandues dans le

régne vegetal.

Clade 2 :
oeniculum vulgare
ﬁmﬂgamg armatus

Ce clade se compose de deux espéeces qui forment un groupe monophytique ; une de ces
deux especes appartient a la famille des Apicées (Foeniculum vulgare),tandisque 1’autre
appartient a la famille des fabacées. Ces deux espéces se développent en région méditerranéenne

sans oublier I’espece Astragalus armatusqui est une espéce endémique du Nord africain.

Clade 3

eseda lutenla
apaver hybridum
inum sufiruticosum
renaria serpyliifolia

Ce clade comprend en particulier Reseda luteola et Arenaria serphyllitolia qui ont une
origine eurasiatiqueet Papaver hybridium qui se développe en région méditerranéenne avec leur
descendant Linum suffruticosum. Elles sont des espéces thérophytiges. Plusieurs auteurs

s’accordent pour dire que la thérophytisation est une forme de résistance aux rigueurs

climatiques (QUEZEL, 1956 ; DEYEL et POISSOMET, 1964 et KADIHANIFI, 2003).
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Clade 4 :

ﬁ"“”“’a etrusca
iziphus lofus

Ce clade aussi comprend deux espéces Lonicera etrusca et son descendant Ziziphus lotus

qui se développent en zone méditerranéenne.
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Clade 5:

> Nceud 1:

Plantago ovata
Plantago lagopus
flantago albicans
Flantago serraria
ephalaria leucantha
inaria reflexa
inaria gharbensis
ferniaria hirsuta
Faronychia argentea
Bupleurum rigidum
jupleurum balansae
Jeucrium polium
avandula stoechas
-agonia cretica
rica arborea
ichorium intybus
enfaurea solstitialis
enfaurea pullata
Bellis silverstris
Bellis annua
Drobanche alba
uphorbia falcata
y hagnalon saxatile
arduus pycnocephalus
pristolochia longa
hndrosace maxima
pdenocarpu sbacquei
p denocarpus decorticans
enista spartioides
enista cinerea
alicotome intermedia
llex parvifiorus
fedysarum flexuosum
fedysarum corenarium
linpocrepis ciliata
pnthyllis tetraphyiia
pCorpiurus muricatus
jnthyllis montana
oronilla scorpiodes
aronilla minima
p nagyris foetida
oronilla juncea
piscutela didyma
plyssum serpyliifolium
Fanunculus gramineus
Bedum sediforme
Jhapsia garganica
Finus halepensis
wipia geniculata
Bromus fectorum
Bromus rubens
lyceria maxima
estuca caerulescens
ksteriscus marntimus
felianthemum hirtum
chium parviflorum
j nthemis punctata
rbutus unedo
elphinium peregrinum
pinapis arvensis
federa helix
Bromus squarrosus
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» Nceud 2 :

ornungia perraea
jlyssum granatense
uscari neglectum
edrus atlanfica
rifolium fomentosum
lelianthemum cinereum
umana thymifolia
umana fontanesii
Balvia verbenaca
eramium moile
ennaria diphyila
b tellaria media
piriplex halimus
pmpelodesmos mauritanica
Ballota hirsuta
knarrhinum fruticosum
Ranunculus bulbosus
Balvia officinalis
Bilene tridentata
actylis glomerata
eurea conifera
enfaurea lagascae
apsella bursa pastoris
patureja graeca
Fulicaria odora
pegilops venfricasa
eronica arvensis
pcandix pecten veneris
uphorbia nicaeensis
uphorbia exigua
lippocrepis multisiiguosa
alendula arvensis
pmilax aspera
Istus monspeliensis
lematis flammuia
lematis cirrhosa
yallenis spinosa
alva sylvesins
ula montana
feichardia picroides
eranthemum inapertum
hrysanthemum coronarium
hrysanthemum paludosum
rabis verna
bcolymus hispanicus
ypochoeris achyrophorus
htaehelina dubia
ariina lanata
asminum fruticans
pnagallis phoenicea
anthium spinosum
alium scabrum
alium parisiense
Duercus coccifera
panguisorba minor
) osa sempervirens
chinaria capitata
rifolium stellatum
inuarti montana
rodium moschatum
rifolium scabrum
frifolium angustifolium

Comme il s’agit d’un super-arbre phylogénétique, ce clade comprend environ 125 espéces

et se compose de deux nceuds :
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— Pour le premier nceud il contient 62 especes dont la dominance est aux especes
thérophytiques. Ce nceud est caractérisé par la présence de Pinus halpensis ; Arbutus unedo qui
sont des especes thermophiles comme on remarque aussiune fortecontribution des groupes
monophytiquestels que : Plantago ovata et Centaurea solstitialis qui sont des especes qui se

développenten compagnie des pinédes sur terrain marnoculcaire.

— Pour le deuxiéme nceud, il comprend environ 63 espéces qui sont des especes
caractéristiques des zones semi-arides et arides. Ce grand regroupement est le résultat de la
capacité¢ d’adaptation qu’elles doivent principalement & des mécanismes de reproduction et

multiplication et a leurs moyens de distribution et de résistance.
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Clade 6 :

» Neeud 1 :

Jrifolium campesire
Bromus madritensis
avandula multifida
avandula deniata
juberaria guttata
is tingitana
hrisarum vulgare
donis annua
Dnonis natrix
ryngium tricuspidatum
Fhillyrea angustifolia
raxinus angustifolia
aucus muricatus
Fapaver rhoeas
sparagus stipwlaris
afananche caerulea
jrenaria aggregata
pnnarhinum pedatum
phedra fragilis
eltis australis
athyrus sphaericus
onicera implexa
bedum acre
inacea anthyllis
chiwm vulgare
erinthe major
chivm humile
omvolvulus althasoides
olutea arborescens
Fhiomis herba venti
juga chamaepytis
alamintha candississima
edicago minima
eranium robertianum
rabis auricufata
lvpochoeris radicata
irsium vuligere
jsragalus incanus
colymus maculatus
ryngium maritimum
ideritis montana
icromeria inodora
rafaegus oxyacantha
llium roseum
entaurea paviflora
ptractylis humilis
Rubus uimifolius
falansae glaberrimae
bilene vulgaris
istus albidus
erafonia siliqua
agurus ovatus
plea europaea
hchismus barbatus
Fistacia atlantica
igelfa damascena
ynosurus elegans
edia cornucopiae
Kaphanus raphanistrum
prassica nigra
vena sterilis
jira cupaniana
| sterolinum linum stellatur
istus villosus
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> Nceud 2 :

Fistacia terebinthus
Lscar comosum
inum strictum
Ranuncuius spicatus
enista tricuspidata
arthamus caeruleus
enecio vulgaris
psparagus albus
estuca friflora
mium amplexicaule
f uscus ypophyllum
oeleria vallesiana
psyns alba
prenaria grandifiora
Riliim senecens
R lliim molle
uphorbia suicata
Buercus suber
alivm rotundifolium
g speria arvensis
Upressus sempervirens
aliim aparine
inuartia campestris
pegilops trivncialis
Frasium majus
‘icia sativa
hamaerops humiis
aphme gnidivm
Kosmarinus officinalis
rodivm guttatum
‘alerianela tuberosa
pnthyilis vulineraria
ianthus caryophyilus
istus creticus
amarckia aurea
Briza maxima
Fistacia lentiscus
sparagus acutifolius
pracyclus clavatus
Futa chalepensis
Fubia peregrina
punium alpinum
eriia commumis
atananche lutea
lalimium halimifodium
edicago rugosa
hrysanthemum grandifior
pLITY gL
Flantago psyllium
piractyiis cancellata
Finus pinea
entaurea acauiis
istus salvifolivs
arex halleriana
istus ladanifarus
lordeum murinum
Reseda alba
plim triguetrum
eucrum fruficans
inapis aiba
Ruscus aculeatus
plys50UM campestra
otus edulis
arrubium vulgare
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Ce clade comprend 128 especes.il se compose aussi de deux nceuds; chaque nceud

comprend 64 espécesqui forment des groupes monophytiques :

— Le premier nceud se caractérise par des espéces thérophytiques tel que : Papave rhoeas,
Adonisannua, Bellisannus, dans ce cas BARBERO et al (1990) constatent que 1’anthropisation
et le paturageenrichit le sol en nitrates en favorisant 1’installation des espécesrudérales. Parmi les
descendants de ce clade, on trouve Olea europea et Pistacia atlantica qui sont des especes
phanerophytiques qui ont une origine méditerraneéenne.Ces espéces fagonnent 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.

— Concernant le deuxiéme nceud, il contient des descendants qui sont aussi dominés par des
asteracées (Anthylis vulneraria, Briza maxima, Lamarickia auria...) .Ce clade regroupe aussi les
espéces suivante Chamaerops humilis, Chresanthemum grandifolorum, Atractilys cansullata,
Asparagus acutifolius ce qui explique I’existence d’une ambiance sylvatique qui existait il ya
fort longtemps,dont sa dégradation conduit a I’installation des formations ligneuses claires et
basses comme Rosmarinus officinalis ou Cistus creticus selon la nature du substrat. Ce clade
regroupe les végetaux qui se développent dans une ambiance bioclimatique du subhumide

inferieur au semi-aride supérieur.
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L’état passé et actuel de 1I’évolution du tapis végétal a été établi grace aux multiples

données bibliographiques récentes et surtout aux observations sur le terrain depuis 3 ans.

Du point de vue climatique, 1’étude comparative entre deux périodes-ancienne et actuelle
nous apermis d’observer une évolution du climat vers une aridification certaine. Pour toutes les

stations, nous avons pu aboutir aux observations suivantes:

e Le climat de la région des Monts de Tlemcen est de type mediterranéen, avec deux
étageshioclimatiques bien distincts; le semi-aride et le sub-humide, caractérisé par deux

saisons:

o Saison hivernale: courte et froide de Novembre a Mars, marquée par I’irrégularité

pluviométrique.

o Saison estivale: longue et seche, définie par la moyenne des précipitations et de

fortes chaleurs quipeut s’étaler sur 6 a 7mois.
e Lazone d’étude est déterminée par un régime saisonnier: HPAE.

e Une nette différence des précipitations qui varie entre 264,37 a 369,26 mm en comparant

lesdeux périodes ancienne et nouvelle.

e Le mois le plus froid généralement est Janvier avec un minima de 2.9°C et les

moyennesmaximales du mois le plus chaud; en Ao(t et peuvent atteindre 35°C.

e [’¢tude comparative des stations de références pour les deux périodes montre
undécrochement vertical et horizontal des positions de chaque station en relation directe

avecle Q2 qui actuellement se situe sous climat semi-aride.

Du point de vue facteur anthropique, 1’agriculture de montagne, la pression
anthropiqueincontrélée et le surpaturage sont des facteurs qui érodent la phytodiversité forestiere
; cettederniére est de plus en plus fragilisée face a la croissance démographique de plus en plus

forte.

Du point de vue phytodiversité, le zonage écologique réalisé est resté trées complexe ;
cettedifficulté est due principalement a un relief accidenté et une mosaique tres particuliere des
diversesformations végétales rencontrées. L’envahissement des especes thérophytiques explique

en partiecette évolution régressive qui est déja amorcée dans les Monts de Tlemcen.

La zone d’¢tude compte plus de 349 taxons, répartis en 56 familles.

Cette veégétation est marquee actuellement par le type : Th > Ch > He > Ph > Ge, avec
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uneprédominance des especes de type biogéographique méditerranéen avec 35,24% suivi par
leséléments de Ouest-Méditerranéen avec 10,32% puis les éléments Euro-Méditerranéens avec
8,02%.

Le reste représente une faible participation ; mais contribuent a la diversité et a la richesse

dupotentiel phytogéographique de la région des Monts de Tlemcen.

L’analyse factorielle de correspondance (A.F.C.) nous a permis de connaitre les divers
facteursqui influencent le développement du tapis végétal et la répartition des espéces sur leurs

milieux.

Nous avons, a travers cette analyse, utilisé deux gradients (altitude et physionnomique)
pour expliquer la signification écologique desaxes sur le plan factoriel. Cette technique a mis en
évidence 03 groupements végétaux quis’organisent sur le plan2/1. On a constaté trois

groupements bien différents:
Groupe 1 : le groupement des milieux préforestiers plus ou moins fermes
Groupe 2 : Le groupement des milieux ouverts
Groupe 3 : Le groupement des cultures et des parcours

Les sols de la zone d’étude sont assez hétérogénes et leurs caractéristiques suivent la
naturedu substrat et la topographie. Les pentes agissent puissamment sur leur évolution, la raison
pourlaquelle ils varient trés rapidement d’un point a un autre. Cela constitue une véritable chaine

de solsfaisant intervenir 1’érosion qui oriente elle-méme la pédogenése de fagons différentes.

L’ensemble des caractéres physico-chimiques des échantillons montre une texture
Limonosableux a sablo-limoneuse; un pourcentage de calcaire qui varie de 5.25% a 0.91%, un
pH alcalin,un taux de matiere organique faible et une conductivité faible favorisant ainsi le

développement desespeces végeétales des Monts de Tlemcen.

L’¢tude phylogénique des espéces végétales a partir de logiciel R, nous a permis
d’avoirl’arbre phylogénique composé de cladogramme. A premiére vue s’annonce l'existence de

six clades.

Cette approche nous a permis d’avoir une idée globale sur 1’évolution et la succession

desformations végétales des Monts de Tlemcen.

Cette variabilité liée a la grande plasticité écologique soit : climatique (Adaptation aux

différentes conditions des milieux) mais aussi édaphique (sol).
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Les especes de la méme famille n’ont pas subi la méme évolution. L’évolution de ces
espécesnécessite de connaitre la phylogénie précise des groupes taxonomiques sur lesquels notre

étude a porte.

Les études phylogéniques permettent donc de mettre en évidence les liens entre les
traitsfonctionnels de différents taxons. Elles nécessitent souvent [’interaction de
spécialistes(phylogénéticiens, physiologistes, généticiens moléculaires, ethnobotanistes ...) sur
un méme sujetet participent ainsi @ promouvoir I’interdisciplinarité dans la recherche en biologie

veégétale.

L’utilisation des méthodes modernes telle que la phylogénie aide mieux a individualiser
lesgroupements végétaux étudiés et comprendre leurs phénoménes de régression. La
connaissance dela dynamique de ces groupements, qui reste complexe, s’est imposée d’elle-
méme afin de mieuxconserver et mieux protéger ces milieux extrémement fragiles. Il importe
donc de prendre enconsidération les modes d’extinction des ces écosystémes qui sont a la limite
de leur ruptureécologique en prenant en compte les dynamiques naturelles spatio-temporelles

intégrant les stadesvieillissants.

Ce mode de gestion doit passer par une considération des changements climatiques et des

usagesdes terres.

A T’heure actuelle, tout le monde devrait €tre averti de la fragilité, et de la vulnérabilité de

cesécosystémes qui doivent étre manipulés avec précaution et beaucoup de prudence.
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Tableau 19 : Liste des espéces qui n’ont pas une FASTA sur le GENBANK

Espece
Anagallis arvensis subsp latifolia
Aphyllantes monspelinsis
Asphodelus microcarpus
Asteriscus pygmaeus
Brachypodium distachyon
Trés longue sequence
Callitris articulata
Campanuladichotoma
Carthamus pectinatus
Centaurea incana
Centaurea tenuifolia
Cephalophorus falcutus
Cerastium pentandrum
Cytisus triflorus
Echinops spinosus
Echium flavum
Elichrysum stoechas
Eryngium campesire
Evax argentea
Festuca atlantica
IFestuca scaberrimae
Fumaria caoreolata
Gagea arvensis
Genista atlantica
Genista cinerea shsp.ramosissima
Genista erioclada
Globularia alypum
Helianthemum cinereum subsp.Rubellum
IHelianthemum croceum
IHelianthemum helinthemoides
IHelianthemum origanifolium
IHelianthemum pilosum
IHelianthemum polium
IHelianthemum virgatum
IHelianthemum racemosum
Herniaria fontanesii
Juniperus oxycedrus subsp. Rufescens
Lavatera maritima
ILegoussia falcata
ILeontondon hispidulus
ILinum corymbiferum
ILithospermum apulum
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Espéce

Lithospermum arvens

IMicropus bombycinus

IMelica major

Melilotus sulcata

Nepeta multibracteata

Odontites purpurea

Olea europaea subsp. Silvestris

Onobrychis alba

Origanum glandulosum

Origanum hirtum

Ornithogallum umbellatum

Phillyrea angustifolia subsp. Latifolia

Quercus faginea subsp. Tlemcenensis

Quecus ilex subsp. Rotundifoliae

Reseda phyteuma subsp. Phyteuma

Rhamnus alternus subsp. Alternus

Rhamnus lycioides subsp oleoides

Rosmarinus tournefortii

Rubia laevis

Satureja rotundifolia

Satureja vulgaris

Scabiosa stellata

Scolymus grandiflorus

Solenanthus lanatus

Tetragonolobus purpureus

Teucrium pseudoscorodonia

Teucrium pseudochamephitys

Thlapsi perfoliatum

Thymelea nitida

Thymelea virgata

Thymus ciliatus

Thymus ciliatus subsp. Alaternus

Thymus munbyanus

Tuberaria vulgaris

Ulex boivin

Urginea maritima

\Vaccaria pyramidala

Vella annus

Virbumum tinus

Viola silvestris
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Liste des fastas
A

Adenocarpus decorticans

>0i|18028571|gb|AF330646.1| Adenocarpus decorticans from Morocco internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA gene, and internal
transcribed spacer 2, complete sequence
TCGAAGCCTCACAAGCAGTGCGACCCCGTGAATTTGTTTGACTACTCAGGGGTGGCTGGAGGTGTTCGGC
ACCTCGGTCCCCCTCGTGTCGGGAGGCGCCCCGCCCCGCGTGGTCTCCTCCTGGCCCAATAACAAAACCC
CGGCGCCGAACGCGCCAAGGAAATTGAAATTGTTCAGTGCGCCCCCGTCGGCCCGGAGACGGTGCCTGTG
CGGGAGGCGTTGCGACACTCGTATCCGAAAGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTTGCATCGATGAA
GAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAG
TTGCGCCCGAAGCCATTAGGCTGAGGGCACGCCTGCCTGGGTGTTGCACATCGTTGCCCCAGTGCCTTGG
CCACGTGCTAGGCACCGAGCGGGGCGAAAGTTGGCTTCCCGCGAGCAGCGTCTCACGGTTGGTTGAAAAC
TGAGTCCGCGGTGGAGGGCGCCGTGATGGATGGTGGCTGAGTTAAAGCTCGAGACCGATCGTGCGTGTCA
CCCCCACCAGCTTTGCGACTCTGTGACCCATGGGGGCCTGTTGGCCGCCTAAGACGGGA

Adenocarpus bacquei

>gi|18028565|gh|AF330640.1| Adenocarpus bacquei internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA gene, and internal transcribed spacer 2,
complete sequence
GCGAAGCATCACAAGCAGTGCGACCCCGTGAATTTGTTTGACTACTCAGGGGTGGCTGGAGGTGTTCGGC
ACCTCGGTCCCCCTCGTGTCGGGAGGTGCCCCGCCCAGCGTGGTCTCCTCCTGGCCCAATAACAAAACCC
CGGCGCCGAACGCGCCAAGGAAATTGAAATTGTTCAGTGCGCCCCCGTCGGCCCGGAGACGGTGCCCGTG
CGGGTGGCGTTGCGACACTCGTATCCGAAAGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTTGCATCGATGAA
GAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAG
TTGCGCCCGAAGCCATTAGGCTGAGGGCACGCCTGCCTGGGTGTTGCACATCGTTGCCCCAGTGCCTTGG
CCACGTGCTAGGCATCGAGCGGGGCGAATGTTGGCTTCCCGCGAGCAGCGTCTCACGGTTGGTTGAAAAT
TGAGTCCGCGGTGGAGGGCGCCGTGATGGATGGTGGCTGAGTTAAAGCTCGAGACGATCGTGCGTGTCAC
CCCCACCAGCTTTGCGACTCTGTGACCCATGGGGGCCTGTTGGCCGCCTAAGACGGGA

Adonis annua

>gi|379040732|gb|JN895412.1| Adonis annua isolate NMW3967 maturase K (matK) gene, partial cds; chloroplast
ATATACTAATACCCTATCCTATCCATCTGGAACTATTGGTTCAAACCCTTCGCTGTTGGATACAAGATGC
CCCCCTTTTACACTTATTGAGATTCTTTCTCTACAAGTATCATAATTGGAATAGTCGTATTACTCAAAAA
ACAAAAATGCATTTCTTTTTTTCAAAAGAGAATCAAAGATTTTTCCTGTTCCTATATAATTTTTATGTAT
ATGAATTGGAATCCATATTAGTTTATCTCCGTAAACAATCTTCTCATTTACGATCAACATCTTCTAGAAC
TTTTCTTGATCGAACACATTTTTATGCAAAAATAGAACATTTTTTAGTCGTTTTTGGTAATGATTTTCAT
ACTAACCCACGGTTGTTCAAGGATCCTTTCGTGCATTATTTCAGATATCAAGGAAAATCCATTTTGTCTT
CAAAAGGAACTCCCCTTCTGATGAAGAAATGGAAATATTACCTTGTAAATTTATGGGAATGTTATTTTTA
CTTTTGGTCTCAACCGGATAGGATTCATATAAACCAATTATCCAACAATTTTATTGATTTTCTGGGCTAT
CTTTCAAACGTACGACCAAACCCTTCAGTGGTAAGAAGTCAAATGTTAGAAAATTTATTTATTATAGATA
TTGCTATTAATAAGTTTGATACTATAGTCCCAATTATTCCTTTGATTGGATCATTGGCTAAAGCTAAATT
TTGTGACTTATCAGGACATCCCGTTAGTAAGCCGACTTGGGCCGATTCATCAGATTCTGATATTATCAAT
AGATTTGGTCGGATATGCAGAAATGTTTCGCATTATTACAGCGGATCCTCAAAAAAAAAGACTT
Aegilops triuncialis

>0i[296248614|gb|GQ250568.1| Aegilops triuncialis isolate REF1 ndhF-rpl32 intergenic spacer, partial sequence; ribosomal protein L32 (rpl32)
gene, complete cds; and rpl32-trL intergenic spacer, partial sequence; chloroplast
TTATCTCATTGAAATAATTAAAAATTAAGAATGGGTTTAGTTGGTTAAATTAAAAAAGTTAATAAAATAA
CTTCGTTACCTAGTTATTTTATTAACTAAATAAAGATATTTATAAAAAAAAAAAGTGGAATCATTTTACT
TTCTATTCATAATTCATTTTTATATTTCTTTAAAACAAAGATGAAACAGCTCTCTTGTTCCATAATTAAC
TGATTGAGTGAATTCCAATGAAAACCTATGTTTATAAGAAATTATCGAATAGTCCTTACTTCATATAGAA
CTAAAATCCTAATGACTATAAATTACCTAAGTTTTAGAATGTCTTGTTTAAGAGACTCAGTATTTTTTGT
TTTGATTGGAATTCCTTTCCTTTATGGAATACCATTCTGAACTTAATTAACTATTTTCATTTTCCCTTCT
TTTTATCCCCCCGTCTTATCTTATATGGGGGATAGGCTTCCATACCATATATCTATATATGGAGTATACT
TGATATATAAATAGATATAAATAGATTTAAATGAGAAACCCTTCTATATATTCTATATTATTAAAAAACA
AGTATAAAATATATAAAGAAAAAATGTTAAAAAATTCTTGTTGTCTTATCCGCATTAGACAAAATGAAGT
AAAAAATAATTCAAAATTTAAGTATCTTTCAGTATCTAAGTATAAATACTAATAAAAAGAAGAAAGAAGG
ATTGATTTGCAGCAATAGATGTCTTTCACATACAACTAGAAAAAAGTAATTTCCTTTTTGAATGGCAGTT
CCAAAAAAACGTACTTCAATGTCAAAAAAGCGTATTCGTAAAAATATTTGGAAGAAAAAGACTTATTTTT
CCATAGTACAATCTTATTCTTTAGTAAAATCAAGATCATTTTCGAGCGGTAATGAGCATCCAAAACCAAA
GGGTTTTTCTGGGCAACAAACAAATAATAAGATTTTGGAATAATATGAATTGACTTATCAAAAAAGAATT
CCAATTATTTAATAATTTTGATTCTTCTTTGAATGTACTTTTATGTGTCGAATTACTCGGTACAATATTC
TTAGAACAAAAAACCCCTCTTATCTTATATATACAAGAAAAAAAAGTTTTGTTTGGTATACTGTGTGCTA
AGTATTCTTTTCCTATCAATGAACTTTTCATAATTTTCATAATAGAATATGAGGATTCTATTATGAAAAT
TATGAAAAGTGGAGTATTCTTACAATAGGACTTACAACTTCCACCTATCTTCTCCAAAATCATAAGGTTA
GTAAATCTTATTAATAAGAGCATAAAGACTTTCATTCTAGAAATTTTTAAAAAATCCAAAAAGCCTTTTC
TATTTATCCATTTTAATTTCATCATTAAATAGAAACCCTTTTGGATTTTTTTCATTGTATTGAAAGAATT
TTCAAAATGTAAACGAGAAATTAATTAGAAAAAATTAGTTCTATAATTGCAAGTAGAAAAAAGAAGTCC

Aegilops ventricosa

>(i|156630221|gh|EU096545.1| Aegilops ventricosa avenin-like protein gene, complete cds
ATGAAGGTCTTCATCCTGGCTCTCCTTGCCCTCGCAGCAACCACCGCCATTGCCCAGTTGGAAACCACAT
GTAGCCAGGGCTTTGGACAATCCCAACAACAACAACAACCTGGTCAACGACAGTTGCTGGAGCAGATGAA
GCCGTGTGTGGCATTCCTGCAACAAAAGTGTAGCCCACTGAGAATGCCATTCCTCCAGACGCAAGTCGAG
CAACTTAGCAGCTGCCAGATCGTGCAACACCAATGCTGCCAGCAGTTGGCGCAGATCCCAGAGCGAACCC
GGTGCCACGCCATCCACATCGTGGTAGAGGCTATCATTCAACAACAATCCCAACAACAATGGCAGGAGCC
CCAACAGCAAGCACAACATAAGAGCATGAGGATGTTGCTTGAGAACCTATCATTGATGTGCAACATCTAC
GTCCCGGTACAATGCCAGCAGCAACAACAACTGGGGCAACAACAACAACAACAGTTGCAGGAGCAGTTGA
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CACCGTGCACGACATTCCTGCAACAGCAGTGTAGCCCAGTGACAGTGCCATTCCCCCAGATACCGGTGGA
TCAGCCTACCAGCTGCCAAAATGTGCAGCACCAATGTTGCCGACAGCTATCACAGATCCCGGAGCAATTC
CGTTGCCAAGCCATCCACAATGTGGCTGAGGCTATTAGGCAACAACAACCCCAACAACAATGGCAGGGTA
TGTACCAGCAGCCAGCACAACTTGAGAGCATCAGGATGTCGCTTCAGGCCTTGCGGTCGATGTGTAGCAT
CTACATCCCGGTACAATGCCCCGCCCCCACCGCCTACAACATTCCCATGGTGGCTACACTGGGTGGTGCG
TGCTAG

Aira cupaniana

>gi|108863271|gb|DQ631508.1| Aira cupaniana trnT-trnL intergenic spacer, partial sequence; chloroplast
GGTATAGTATAGGAAATCCATAAAATCTCAGATCTTAGTATTAATCTTAGCTATTAACTAGTTCTAAATT
TAAAATTCTACTTAATACTTATAAAAAATTAAAAAATAATAAAACTTATTACCGATAAAGTTAGCTTGAT
ATGCTTAACTAGAAGATATCTTTAAATAAAATTATAGAATTTATTGAACTTTCTTTTTATTTCTCTAATT
CTAAAATGCATTTTTCTATTTTCTATATAGAATTTATTCCAATTTCTATAATGGAATTGAATTCAAAATA
TTTTCAATTTGATATGGCTCGGACGAATAATCTAATACCTAGAAAAGAATAATATATATAGGAAAGATAT
AATAAAGAGAAAATACAAATTTATTGGCCTTTTCCTTCGGAGATTATCTACTTTTTTTTAAAGATCTTTT
TTATTTATTAATAATTGGAGAATTCCTATTTCCCTAAGGAGAACGTAGAGTCATAACAAATAAAATTGCT
AATTCTGATTAGCAAAAAATTAATATTAAGCGTTATAGTATGATTTTGAATACTCTAAAAAAATAATAAA
GGAGGTGGGGTAGAGAAAAACTTTTGGATATATTGATTCGGATTGAATTGCAAATACATCAACGATACAA
TCAATTCAATTCTGAATTGCAATAAGCAAGCGGGGTCTCTCAAATAGAGTCGAACTGCTAGACTACGTCG
AGTGATGAATTCAATGATAAAAAAAAACTATGGATGAAA

Allium nigrum

>gi|66820017|gb|AY970935.1| Allium nigrum clone ANTag21, genomic sequence
CGAGATAATTGATCTTTTGTTTTAATTTAATTGTGTGTAATTTATAAAGAGTTATAAATTACTGAATATT
TTATTTATTTTAATTTGATTAAAATAAAGTGGAGTTTAATTAATTTGCAAAATATATTGATATTTATGCA
ATTTAATTAAAAGGGTAATTAATATTAATTTGATTAATATTAGTTGAATTTTGTTTTTGCATGCAAAATT
GTTTTGCCAATGTGTGTACTTGTTTATTGTTTAACTAAATAAGATTTAGTTGGAACAAATAAACATTAGC
CTTCATATGTAGCCTTAGCTATTTAATTAAATAGGCTAGGAAGCCCATTAGTGGGCTAAAGGGGTATATG
CCTATATATACACCTTATGTTGCTCATATGAAGGTTGCACAAAACCTAAAACAAAATAGAGAAAAGGGGC
TCAAACCCTAACCCTAACCCTAGAAATAAAACCCTAGCCTTCACCCCAAAATATTAAGAACACAATTAGG
TTTTTGCATACTTCAAGAAGACTAGAAATCTTTTGAAGGAAGAGGAAGGTCTCAATTCTCACACAAGGTA
TTCTTAAGAGGCACAATAACAAATAAGGTACTTGATCTATTTTTGATTTTGTTGGGATTGATTAATGTTG
TGTATAATTCTCTTGAATTCAACTTGTTTAATATTCTTGCTTTAGATCTATCATGTTATATACTATATAT
ATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATACAT
ATATATACAANNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNATAAATTAATATATATGTATAATATCACAA
ATACAATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATACCTTATCT
GTAATGTTATGTGTAGTGTAGTTGCTTTTGGAACTTTAATAAGCGGCCTACCAACAAGAATAACTAAACA
ACAAATGAACCGCCATGTAAAATCACTGTTTTTAAATTTAATTAAATCTAATAATATTAATTGCAACAAA
TTAAAATCAATTAAAGTAGAAACCCTAGAAATTTTTTTGAACTACACCCTAGCTTCCGCTGCGCCTAGCC
CTATCG

Allium roseum

>gi[322227678|gb|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

Allium triquetrum

>gi[74231220|gb|DQ137847.1| Allium triquetrum agglutinin (ATA1) mRNA, complete cds
ACACAGAAACATACAATTGCTAAAAAAACAAAACAATGGCCTATTCAGTAACTTGTAAACTAATAATGGT
ATGCACAGTAGGCGCAATACTAAGCGTTCTAACGGCAACCTGCATGGGCAGAAACATACTTCTGAACGGA
GAAGGGCTGTACGCGGGCCAGTCATTGGAGGAAGGGCCCTACAGACTCGCAATGCAGGATGACTGCAACC
TCGTGCTCTATGATGAGTACAGCAGACCTGTTTGGGCCTCCAACACGGGCGTAACGGGCCGCAACGGGTG
CAGGGCTGTGATGCAGGCCGATGGAAATTTCGTGGTTTATGACTCAAACAGCCGCGCTGTTTGGGCTAGC
AACAGTAGAAAAGGTAACGGGAATTACATTTTGGTGCTCCAGAAAGATAGGAATGCTGTTATTTATGGAA
GTGATATATGGTCCACGGGTACCTACAGAAGAGGTGTGGGTGGATCCGTTGTTACCGCCATGAACGGCAC
CGTTGATGCAGGCTTTGCTGTGAAGAATGTGACTACGGCTGCCGTGGGAGATGTTGCTATTGCTTGAATT
TGGAAATGAGTTTTAATTTATGAATAAAGTGTGTATGAGGGTCTCATCATGTCTCTTCTGCATGTGTATG
GTTTCCTTTATTTATCTTATGAATCTACCCTTGTTTTCACTATCAAAAAAAAAAAAAAA

Alyssum campestre

>gi[74231220|gb|DQ137847.1| Allium triquetrum agglutinin (ATA1) mRNA, complete cds
ACACAGAAACATACAATTGCTAAAAAAACAAAACAATGGCCTATTCAGTAACTTGTAAACTAATAATGGT
ATGCACAGTAGGCGCAATACTAAGCGTTCTAACGGCAACCTGCATGGGCAGAAACATACTTCTGAACGGA
GAAGGGCTGTACGCGGGCCAGTCATTGGAGGAAGGGCCCTACAGACTCGCAATGCAGGATGACTGCAACC
TCGTGCTCTATGATGAGTACAGCAGACCTGTTTGGGCCTCCAACACGGGCGTAACGGGCCGCAACGGGTG
CAGGGCTGTGATGCAGGCCGATGGAAATTTCGTGGTTTATGACTCAAACAGCCGCGCTGTTTGGGCTAGC
AACAGTAGAAAAGGTAACGGGAATTACATTTTGGTGCTCCAGAAAGATAGGAATGCTGTTATTTATGGAA
GTGATATATGGTCCACGGGTACCTACAGAAGAGGTGTGGGTGGATCCGTTGTTACCGCCATGAACGGCAC
CGTTGATGCAGGCTTTGCTGTGAAGAATGTGACTACGGCTGCCGTGGGAGATGTTGCTATTGCTTGAATT
TGGAAATGAGTTTTAATTTATGAATAAAGTGTGTATGAGGGTCTCATCATGTCTCTTCTGCATGTGTATG
GTTTCCTTTATTTATCTTATGAATCTACCCTTGTTTTCACTATCAAAAAAAAAAAAAAA
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Alyssum granatense

>gi[525677203|gh|KF022880.1| Alyssum granatense isolate T032 NADH dehydrogenase subunit F (ndhF) gene, partial cds; chloroplast

TACCTATTTTACTCGGGGTTGGGCTTCTACTTTTTCCGACAGCAACAAAAAACCTTAGACGTATGTGGAC
TTTTCTGAGTATTTTTTTTTTAAGTATAGTTATGATCTTTTCATTCTATCTATCTATTCAACAAATTTTT
ATAAGTTGCATTCATCAAACTGTATGGTCTTGGACCATAAATAATGAATTTTCTTTTGAGTTTGGTTACT
TTATTGATCCACTTACTTCTATTATGTTAATATTAATTACAACTGTTGGAATTTTGGTTCTGATTTATAG
TGACAATTATATGTCTCATGATCAAGGATATCTGCGGTTTTTTGCTTATATGGGTTTTTTTAATACTTCA
ATGTTAGGATTAGTGACTAGTTCTAATTTGCTCCAAATTTATTTTTTTTGGGAATTAGTTGGAATGTGTT
CGTATTTATTAATAGGTTTTTGGTTCACACGACCTATTGCCGCGAATGCTTGTCAAAAAGCTTTTGTAAC
TAATCGTGTAGGGGATTTTGGTTTATTATTAGGAATTTTAGGTCTTTTTTGGATAACTGGCAGTTTTGAA
TTTCAGGATTTATTCGAAATATTAAATAATGTAATTTTAAATAATAGAGTAAATCTTTTATTCCTTACTT
TGTGTGCATTTCTATTATTTGTGGGTCCGATTGCTAAATCCGCACAATTTCCTCTTCATGTATGGTTACC
TGATGCCATGGAGGGCCCTACTCCAATTTCGGCTCTTATACATGCTGCTACTATGGTAGCGGCGGGAATT
TTTCTTGTAGCTCGTCTTCTTCCTCTTTTTATAGTTATCCCTTCTATAATGTATATAATTTCTTTGATAG
GTTTAATAACAGTACTCTTAGGAGCCACTTTAGCTCTTGCTCAAAAAGACATTAAGAGAGGTTTAGCCTA
TNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NATTTGATTACTCATGCTTATTCGAAAGCGTTATTGTTTTTAGGATCTGGATCCATTATTCATTCAATGG
AAGCTGTAGTTGGATATTCTCCCGATAAAAGTCAGAATATGATTCTTATGGGCGGTTTGACAAAACATGT
GCCGATTACAAAAACGGCCTTTTTAGTAGGAACACTTTCTCTTTGTGGTATTCCTCCCCTTGCTTGTTTT
TGGTCTAAAGATGAAATTCTTAATGATAGTTTGTTGTTTTCGCCAATTTTTGCAATAATAGCTTATTTAA
CTGCGGGATTAACCGCATTTTATATGTTTCGGATTTATTTACTTACTTTTGAAGGACATTTAAACACTTA
TTTTATAAATTACAGTGGAAAAAAAAGTAGCTCTTTGTATTCAATTTCTTTATGGGGTAAAGAAGAAAAC
AAAAAATTGAATAGAAATTTTGGGTTAGTACCATTATTAACAATGAATAATAGGAAAAGATCTTCCTTTT
TTTGCAAGAAAACATATAAAATTAGTAATAATATAAGCAATCAAACGTTTATTACTGTTGAAAATTTTGG
ACTTAACACAAGACCTTTCTATTATCCCCATGAATCAGACAATACTATTCTATTTCCGATGCTTGTATTG
CTTTTATTTACTTTGTTTATTGGAGCCTTAGGAATTCCGTTCAATCAAGAAGGAATAGACTTTGATATAT
TATCAAAATTATTCACGCCATCAATAAACCTTTTGCATAACAATTCACAAAATTTTGTAGATTGGGTTGA
ATTTTTTAGAAATGCTACTTTTTCAGTCAGTATAGCTTTGTTTGGAATATTTATAGCATACTGTTTATAT
AAGCCTTTTTATTCATCTTTATTAAATTTAACCTTACTTAATTCATTTCAAAAATGGAGTTATAAAAGAA
TTTGGTGGCAAAAAGTAATAAATTTTGTATATAATTGGTCCTATAATCGTGGTTATATAGATACTTTTTT
TAAAACATCTTTAACTGAAAGTATAAGAGGATTAGCAAAACAAACAAACTTTTTTGATAAACGAATCATT
GATGGGATTACAAATGGAGTACGTATT

Alyssumserpyllifolium

>gi|154466584|gb|EF514623.1| Alyssum serpyllifolium isolate AL601 internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene,

complete sequence; and internal transcribed spacer 2, partial sequence
CAAAACACAACGACCCGTGAACGAACGATCATCACCTCTGGCCGGCCGGTCTCTTAGCTGATTCCGTGCC
CGCTGGATCCGTGGTTTCGCGAATTGCTCCGATCTTGACCCGCGTCTTCGATCTGGGCTCTGCGCGTTGC
TTCCGGACTTAACAAAACCCCGGCACGAAAAGTGTCAAGGAACATGCAACTAAATGGCTACTCATCTGTG
GTCCTCGGAGACGGTGTGTCCGCGGATGCTTAGTCGTAAAATATAAAGTCTAAAACGACTCTCGGCAACG
GATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCG
TGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCCAAGCCTTCTGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGTGT
CACAAATCGTCGTCCCCTCCATCCTCTCGAGGACTGCGGGACGGAAGCTGGTCTCCCGTGTGTTACCGCA
CGCGGTTGGCCAAAATCCGAGCCAAGGACGCCAGGAGCGTCTCGACATGCGGTGGTGAAAACAAAGCCTC
TTCATATCGTCGGTCCGCTCCTGTCCGGGAGCTCTAGATGACCCAGAGTCCTCAACGCGACCCCAGGTCA
G

Ampelodesmos mauritanica

>gi|51511874|gb|AY622885.1| Ampelodesmos mauritanica ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit gene, partial cds;

chloroplast
GTTGGATTTCAAGCTGGTGTTAAAGATTATAAATTGACTTACTACACCCCGGASTATGAAACCAAGGATA
CTGATATCTTGGCAGCATTCCGAGTAACTCCTCAGCCCGGGGTTCCGCCCGAAGAAGCGGGGGCTGCAGT
AGCTGCCGAATCTTCTACTGGTACATGGACAACTGTTTGGACTGATGGACTTACCAGTCTTGATCGTTAC
AAAGGACGATGCTATCACATCGAGCCTGTTGCTGGGGAAGACAGTCAATATATCGCTTATGTAGCTTATC
CATTAGACCTATTTGAAGAGGGTTCCGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGTGGGTAACGTATTTGGTTT
CAAAGCCCTACGTGCTCTACGTCTGGAGGATCTACGAATTCCCCCTACTTATTCAAAAACTTTCCAAGGC
CCGCCTCATGGTATCCAAGTTGAAAGAGATAAGTTGAACAAGTATGGTCGTCCTTTATTGGGATGTACTA
TTAAACCAAAATTGGGATTATCCGCAAAAAATTACGGTAGAGCGTGTTATGAGTGTCTACGTGGTGGACT
TGATTTTACCAAAGATGATGAAAACGTAAACTCACAACCATTTATGCGCTGGAAGGACCGTTTTGTCTTT
TGTGCCGAAGCTCTTTATAAAGCACAGGCCGAAACCGGTGAAATCAAGGGGCATTACTTGAATGCGACTG
CAGGTACATGCGAAGAAATGATTAAGAGAGCTGTATTTGCGAGGGAATTAGGGGTTCCTATTGTAATGCA
TGACTACTTAACTGGGGGATTCACCGCAAATACTACTTTGGCTCATTATTGCCGCGACAATGGCCTACTT
CTTCACATTCACCGTGCAATGCATGCAGTTATTGATAGACAGAAAAATCACGGTATGCATTTCCGTGTAT
TAGCTAAAGCATTGCGTATGTCTGGGGGAGATCATATCCACGCCGGTACAGTAGTAGGTAAGTTAGAAGG
GGAACGCGAAATGACTTTAGGTTTTGTTGATTTATTGCGCGATGATTTTATTGAAAAAGATCGTGCTCGC
GGTATCTTTTTCACTCAGGACTGGGTATCCATGCCAGGTGTTATACCGGTGGCTTCAGGTGGTATTCATG
TTTGGCATATGCCAGCTCTGACCGAAATCTTTGGGGATGATTCCGTATTACAATTTGGTGGAGGAACTTT
AGGACATCCTTGGGGAAATGCACCTGGTGCAGCAGCTAATCGAGTGGCTTTAGAAGCTTGTGTACAAGCT
CGTAACGAAGGGCGCGATCTTGCTCGTGAAGGTAATGAAATTATCCGAGCAGCTTGCAAATGGAGTCNTG

Anacyclus clavatus

>0i|182410739|gb|EU531594.1| Anacyclus clavatus isolate assem33.0.2 RNA polymerase C (rpoC1) gene, partial cds; chloroplast

AAGGGAAGATTTCGCGAGACTTTGCTTGGTAAACGGGTCGATTATTCAGGGCGGTCAGTGATTGTCGTGG
GCCCTTCGCTTTCATTACATCGATGTGGATTGCCTCGCGAAATAGCAATAGAACTTTTCCAGGCATTTGT
AATTCGTGACCTAATTAGAAAACATCTTGCTTCGAACATCGGAGTTGCTAAAAGTCAAATTCGAAAAAAA
AAACCGATTGTATGGGAAATACTTCAAGAAATTCTGGATGACCATCCTGTCTTGCTGAATAGAGCGCCTA
CTCTGCATAGATTAGGCATACAGGCATTCCTGCCCATTTTAGTGGAAGGGCGCGCTATTTGTTTACATCC
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ATTAGTTTGTAAGGGCTTCAATGCAGACTTTGACGGGGATCAAATGGCTGTTCATGTGCCTTTATCTTTG
GAGGCTCAAGCGGAGGCACGTTTACTTATGTTTTCTCATATGAATCTTTTGTCTCCAACTATTGGAGATC
CCATTTCTGCACCAACTCAAG

Anagallis arvensis subsp.phoenicea

>gi|6424747|gb|AF130212.1| Anagallis arvensis NADH dehydrogenase subunit F (ndhF) gene, partial cds; chloroplast gene for chloroplast
product
GATAATACCTTTTGTTCCACTTCCAGTTCCTGTATTAATAGGAGTGGGACTTATTCTTTTTCCAAGCGCA
ACAAAAAAGCTTCGTCGTGTGTGGGCTTTAAAGAGTGTTTTATTGTTAAGTATAGCCATGATTTTTTCGA
TAAATTTATCTATTCAGCAAATAAATAACAGTTACGTATATCAATATGTATGGTCTTGGATCATCACTAA
TGATTTTTCTTTAGAACTCGGTTATTTAATCGATCCACTTACGTCTATTATGTTAATATTAATTACTACA
GTTGGAATTATGGTTCTGATTTATAGTGATAATTACATGTCTCATGACCAAGGATATTTGAGATTTTTTG
CTTATATGAGTTTTTTTAGTACTTCCATGTTAGGATTAGTTACGAGTTCGAATTTGATACAAATTTATAT
TTTTTGGGAATTAGTTGGAATGTGTTCGTATCTATTAATAGGTTTTTGGTTTATGCGGCCTGTTGCAGCA
AATGCTTGTCAGAAGGCGTTTGTAACTAATCGAGTAGGAGATTTTGGTTTATTATTAGGAATTTTAGGTT
TTTATTGGATAACAGGTAGTTTCGAATTTCGGGATATGTTTGAAACACTCAAAAACCTCATTTCTAATAA
TGAGGTCAATGTATTATTTGTTATTTTTTGTGCTGTTCTAGTATTTGCTGGTGCAATTGCTAAATCTGCA
CAATTCCCTCTTCATGTATGGTTACCCGATGCGATGGAGGGTCCCACTCCTATTTCTGCTCTTATCCATG
CTGCTACTATGGTAGCCGCTGGCATCTTTCTTGTAGCTCGGCTTCTTCCTCTTTTACAAGTTATACCTTA
TATAATGAATTTTATTTCTTTCATAGGGATAATAACAGTATTTTTAGGAGCTACTTTGGCTCTTGCTCAA
AAAGACATTAAGAGAGGTTTAGCCTATTCGACCATGTCTCAATTGGGATATATGATGTTAGCTCTAGGCA
TGGGGTCTTATCGAACTGCTTTATTTCATTTAATTACTCATGCTTATTCCAAAGCATTATTATTTTTAGG
ATCTGGATCTGTTATTCATGCAATGGAAACTGTTGTTGGATACTCTCCTGAAAAAAGTCAAAATATGGCT
CTTATGGGAGGTTTAAACAAACATGTACCAATTACAAAAACTTCTTTTTTATTAGGTACATTATCTCTTT
GCGGTATTCCACCCCTTGCTTGTTTTTGGTCCAAAGATGAGATTCTTAACGATACCTGGTTGTATTCACC
TATTTTTGCATTAATAGCTTGGTTCACAGCAGGATTAACCGCATTTTATATGTTTCGGATTTATTTACTT
ACTTTTGAGGGACATTTAAACGTTTATTTTAAAAATTATTACGGCAAAATAAGTACTCATTCAATTTCTC
TGTGGGGTAAAGGAAATTCAAAAAAGAAAAAGCAGAATATTTTTTTAATGAATAATAATGAAAGTACTTT
TTTGAAAAAAAAGAAGATATATCGAATTGATGAGAATGTAAAAGAGATGACACGACCCTTTATTACAATT
TCTTTTATGGGTAATAAAACCGAGTACTCATATCCTTATGAATCGGATAATACTATGTTATTTCCTCTAC
TTGTACTGTTCCTATTTACTTCATGCGTTGGATTCATAGGAATTCCCTTCAACCAAGAAGGAATGGATTT
GGATATTTTATCACAATGGTTAACTCCTTCAATAAATCTGTTACATCAAAATTCGAAAAATTCTATGGAT
TGGTCTGAATTTGGAAAAGATGCAATTTTTTCAGTTAGTATAGCTTATTGCGGAATATTTTTAGCTCTGT
TTTTATATAAACCTGTTTATTCGTCTTTCCAAAACTTGGATTTTATTAATTCATTTGTTAAAAGTGGATC
GAAAAGAAATTTTGGGGATAAAATGAAAAATATCATATATAATTGGTCAGATAGTCGTGGTTATATTGAT
GCTTTTTATGCAAGATCTTTAACTAGTAGTATAAGAGGATTGGCTGATTTAACTGATTTTTTTGATAGAC
GAGTAATTGATGGAATTACGAATGGAGTTGGTATTCTAAGTTTCTTTCTAGGAGAAAGCATCAAATATCT
AGGGGGTGGACGCATCTCATCTTATCTTTTATTTTATTTATCTTATGTATTAATCTTTTTGTTAATTGCT
TACTTTTAA

Anagyris foetida

>gi|588283787|gh|KJ004318.1| Anagyris foetida internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete sequence;
and internal transcribed spacer 2, partial sequence
TCGAAGCCTAACAAAGCAGTGCGACCCGCGAATTTGTTTGACTACTCAGGGGAGGCCAGAGGTGCTTGGC
ACCTCGGTCCCCTCTTGTGTCGGAGGTGCCCCTCCTTGTGTGGGTCTCCTCCTGGCCTAACAACAAAACC
CCGGCGCCGAATGCGCCAAGGAAATCAAGATTGTCTAGTCCGTCCCCGTTGGCACCGGAGACGGTGTCGG
TGCGGGCGGCGTTGTGACACACATATCCCAAAGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTTGCATCGATG
AAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCGTTGAACGCA
AGTTGCGCCCGACGCCATCAGGTCGAGGGCACGCCTGCCTGGGTGTCGCACATCGTTGCCCCCAATTCCT
CAGCCTCGTGCTAGGCTTTGAGCGGGGCGAATGTTGGCTTCCCGCGAGCAAGGTCTCACGGTTGGTTGAA
AAATTGAGTCCCTGGTGGAGGGCGCCGCGATGGATGGTGGTTGAGTAGAAGCTCGAGACCGATCGTGCGC
GTCACTCGTGCCGAATTTGGGAC

Anarrhinum fruticosum

>(i|33324863|gb|AF513881.1| Anarrhinum fruticosum 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
AAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGAAACCTGCAAAGCAGACCCGCGAACGTGTGT
TTAACCAACGGGGGGCGCCGAGGCGAGGGCGACCGAGCCTCGTCCCCCCYGCCCGCCCGTCCGACGCTCG
CGTCGTTCGGGCCAACGAACCCCGGCGCGGCACGCGCCAAGGAAAACGAAATAAGAAGCGTCCGTCCCCC
GCTGCCCCGTCCGCGGGAGCCTGCGGGGGAACGCGACCTCTCTTGAAATGTCAAAACGACTCTCGGCAAC
GGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCC
GTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCG
TCACGCATCGCGTCGCCCCCTCCCCATCCCCTCGGGGAACGGCGGGACGGGGGCGGAGATTGGCCTCCCG
TGAGCGCGAGCTCGCGGCCGGCCCAAATTCGATCCCGCGTCGACGGATGTCACGACCAGTGGTGGTTGGA
ACATCAACTCGCGTGCTGTCGTGCGCGTCTCCGTCGTTCGCCGGGCATCGTCTGAGACCCAACGGCGCCT
AACGGCTCCTTCGACCGCGACCCCAGGTCAGGCGGGACTA

Androsace maxima

>gi[30526282|gh|AY275100.1| Androsace maxima isolate 2 internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete
sequence; and internal transcribed spacer 2, partial sequence
TCGAAACCTGCATGGCAGAACGACCCGCGAACTTGTTTCCAACCCGGAGAGGCATCTCGGTGCCTCCCCG
TGGCAAAGGGGCGTGCCCGCCGTTCCTCACGGTCGCGGGCAAGCATTCCTGGCCAAACACGAACCCCGGC
GCGGACCGCGCCAAGGAAATCTAACAAAAGAGATCGCGCAACTCGCTCCCGTTCGCGGGCTGCGAGTGGC
GTCAGAATCTTGCATATAACAAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTAGGCTCTCGCATCGATGAAGAACG
TAGCAAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCG
CCCGAAGCCATTAGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCTCACAATGCGTCGCAACCCCAACCCGCCTT
AGGCGATGTTGGCGGAGCGGATATTGGCTCCCCGTCTACGCGAGTGGGCGGTCGGCCTAAAAACGAGCCC
CGATGACCGACGTCTCGGCAAGTGGTGGTTGTCAAAACTGTTGCGTGTTTGTCTTGACGCTCGGTCTCAT
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ACCGGTTGGCTCCTTGACCCTGACGGTCCATTCACTTGGGTGGATCTTCGATCGCGA

Anthemis punctata

>gi[256996776|emb|FM957779.1| Anthemis punctata partial ITS1 and ITS2, specimen voucher personal collection:C.Oberprieler:6771
TCGAACCCTGCAAAGCAGAACGACCCGCGAACACGTAAAACAACAGAGCATCGAGTGAATTAAGGTTTGT
TTGATACACTCGATGCTTCGTCGATGTGCATTTACTTTTGTTCTTTTTGACATGGTGAATGTTTCATAGG
CGGCAATAACCAACCCCGGCACAATGCGTGCCAAGGAAAACTAAACATAAGAAGGCTTGTTTTGTGTCGC

ATCGCGTCGCCCCCAACAAATTACTGTTGGGGGCGGATATTGGTCTCCCGTGCTCATGGTGTGGTTGGCC
AAAATAGGAGTCCCTTCGATGGATGCACGAACTAGTGGTGGATCTAAAAACCCTCGTTCTTTGTTCTGTG
TTTGTCGCAAGGATAAACTCTTTGAATACCCCAATGTGTTGTCTTCTGATGACGCTTCGACC

Anthyllis montana

>gi[19572711]emb|AJ315505.1| Anthyllis montana 5.8S rRNA gene, internal transcribed spacer 1 (ITS1) and internal transcribed spacer 2 (ITS2),
country Italy:Abruzzi
TCGTATCCTTACAAACAGACCAACTGTGAACTTGTTTGAATATTTGGGTTGGCTTGTGGTGGTGTATTCC
GCCTCAACCTCCTACGCGTTAGGGGGAGACCACCGTGTGCGTCTCTTCTTAATGTTATAACAAACCCCGG
CGCTTAATGCGTCAAGGAATTGAAATTGTTCAATGCCCTCCAGCCAGCCCGGAGACGGTGCTTGTGCTGG
AGGTGCCATGACACATATTACACATAATGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGA
ACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTT
GCGCCCGAAGCCATTAGGCAGAGGGCACGTCTGCCTGGGTGTCACACATCGTTGCCCCTACTCCAACCGC
TTCGTGCTGCTTGGTGTGTCGGGTGCATGCTGACATCCCGTGAGCTATGCCTCACGGTTTGTTGAAAATT
GAGTCCATGGCAGGGTATTCCATGATGGATGGTGGTTGAGTAATTCTCTAAACCATTCGTGGAAAGCTTT
ATCGTGGCTGGGCTCTAGTATCCCACATGCGTTTAATTGCGCTCACAATGA

Anthyllis tetraphylla

>gi[7341114|gb|AF218498.1| Anthyllis tetraphylla internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA gene, and internal transcribed spacer 2,
complete sequence
TCGTATCCTTGCAAAACAATCCAACCTGTAAACTTGTTTGACTATTTGGGTAGTGCTTGTGGTGTATCCC
ACCGCAAAAACTCCCATGCTAGGGGGAACTACAATGTGTGTTTCCTCCTAATAAATAACAAACACCGGCG
CTTGATGCGTCAAGGAATTGAAATTGTTCAACGCGCACTCTTGTCGGCCCGGAGTCGGTGCTCGTGCAGG
ATTTGCCATGACACATTCTACATAAAATGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGA
ACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTT
GCGCCCGAAACCATTAGGTTGAGGGCACGTCTGCCTGGGTGTCACGCATCGTTGCCCCAACGCTAAACGC
TTCGTGCTATACGGCGTGCGGGGTGAATGTTGGCCTCCCGTGAGTGTACTCTCACGGTTGGTTGAAATTT
GAGTCCATGGTAGAGTATGCCATGATGGATGGTGGATGAGTAATTCTCGAGACCAATCATGGGGAACTCT
ATCTTGCTTGGACTTTAGTAACCCTTATGCGTGTGCAACCACGCTCACAA

Anthyllis vulneraria

>i|530328640|gb|KF379746.1| Anthyllis vulneraria clone Antvul_021803 microsatellite sequence
TCTTACTTTCTCACAAGAATGCTATCAACACACACACACACACACACACACAGGATTCTTGATACTGGCA
GGTCCAACACTAGCAAACAAGACATGATCTATTTCACTCTGAATTTCCCCTGCTTCTGATCAAGTAATAA
ACACCAAGACCATAAGGTGTGATTACTGTTCTCAATGATGGGCTTGAATTCTTCACCCCAA

Arabis alpina
Trés longue séquence

Arabis auriculata

>gi|677278521|gb|KF547715.1| Arabis auriculata isolate RK074 tRNA-Leu (trnL) gene, intron; plastid
GACTTAATTGGATTGAGCCTTGGTATGGAAACCTACTAAGTGATAACTTTCAAATTCAGAGAAACCCTGG
AATTAACAATGGGCAATCCTGAGCCAAATCCTGGTTTACGCGAACAAACCAGAGTTTAGAAAGCGAGAAA
AGAGGGATAGGTGCAGAGACTCAATGGAAGCTGTTCTAACAAATGGAGTTCACTACCTTGTATTGATCAA
ATGATTCACTTCATAGTCTGATAGATCCTTGGTGGAACTTATGAATCGGACGAGAATAAAGATAGAGTCC
CATTCTACATGTCAATACTGACAACAATGAAATTTATAGTAAGATGA

Arabis verna

>gi|677278477|gb|KF547671.1| Arabis verna isolate vin040 trnL-trnF intergenic spacer, complete sequence; plastid
ACTCTACTCCCCAAAAAAGTCTGTTTGACACCTTACCCTTTTTTTTAGTTATTCAAGAATTCATTATCTT
TTTTCATTCATCCTACGCTTTTACAAACTATAATTTGTTTTCTTATTATTATTATATACAAGTCTTGTTC
TTGTGGGATATATCATACACGTACAAATGAGAAAGAAATATAGATTTGAATTATTTAGAATCTATATCAT
TTTTTATTTTAAAATATAGAAAGTCTTCTTTTCGAAGATCCAAGAAATTCCCGGTTCAAAACTTTTCTCA
TTTACTACTTTTGCGTTTCTTTTAATTGACTTAATTGACATAGACCTAAGTCATCTAGTAAAATGAGAAT
GATACTTCGGTAATGGCCGGGATAGCTCAGTTGG

Arbutus unedo

>0i|7595373|gb]AF206853.1| Arbutus unedo 18S ribosomal RNA gene, complete sequence
TCATATGCTTGTCTCAAAGATTAAGCCATGCATGTGTAAGTATGAACTAATTCAGACTGTGAAACTGCGA
ATGGCTCATTAAATCAGTTATAGTTTGTTTGATGGTATCTGCTACTCGGATAACCGTAGTAATTCTAGAG
CTAATACGTGCAACAAACCCCGACTTCTGGAAGGGATGCATTTATTAGATAAAAGGTCGACGCGGGCTTT
GCTCGTTGCTCTGATGATTCATGATAACTCGACGGATCGCACGGCCTTCGTGCCGGCGACGCATCATTCA
AATTTCTGCCCTATCAACTTTCGATGGTAGGATAGTGGCCTACTATGGTGGTGACGGGTGACGGAGAATT
AGGGTTCGATTCCGGAGAGGGAGCCTGAGAAACGGCTACCACATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGCAAAT
TACCCAATCCTGACACGGGGAGGTAGTGACAATAAATAACAATACCGGGCTCATCGAGTCTGGTAATTGG
AATGAGTACAATCTAAATCCCTTAACGAGGATCCATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAA
TTCCAGCTCCAATAGCGTATATTTAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTTGGGTTGGGTC
GACCGGTCCGCCTTTCGGTGTGCACCTGTCGTCTCGTCCCTTCTGCCGGCGATGCGCTCCTGGCCTTAAT
TGGCCGGGTCGTGCCTCCGGCGCTGTTACTTTGAAGAAATTAGAGTGCTCAAAGCAAGCCTACGCTCTGG
ATACATTAGCATGGGATAACATCATAGGATTTCGATCCTATTCTGTTGGCCTTCGGGATCGGAGTAATGA
TTAACAGGGACAGTCGGGGGCATTCGTATTTCATAGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATTTATGAAAGACGA
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ACAACTGCGAAAGCATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTGGGGGCTCGAAGACGAT
CAGATACCGTCCTAGTCTCAACCATAAACGATGCCGACCAGGGATCAGCGGATGTTACTTTTAGGACTCC
GCTGGCACCTTATGAGAAATCAAAGTTTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGGTCGCAAGGCTGAAACTTAAA
GGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTAC
CAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGACAGACTGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGC
CGTTCTTAGTTGGTGGAGCGATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCAGCCTGCTAACTAG
CTATGTGGAGGTGACCCTCGACAGCTAGCTTCTTAGAGGGACTATGGCCCTTCAGGCCACGGAAGTTTGA
GGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACACTGATGTATTCAACGA
GTTTATAGCCTTGGCCGACAGGCCCGGGTAATCTTTGAAATTTCATCGTGATGGGGATAGATCATTGCAA
TTGTTGGTCTTCAACGAGGAATTCCTAGTAAGCGCGAGTCATCAGCTCGCGTTGACTACGTCCCTGCCCT
TTGTACACACCGCCCGTCGCTCCTACCGATTGAATGGTCCGGTGAAGTGTTCGGATCGCGGCGACGTGGG
CGGTTCGCCGCCGGCGACGTCGCGAGAAGTCCACTGAACCTTATCATTGAGAGGAAGGAGAGTC

Arenaria aggregata

>gi|459666020|gb|JX645234.1| Arenaria aggregata maturase K (matK) gene, partial cds; chloroplast
GTACTGGATGAAAGATACCCCGTCTTTACATTTATTACGATTCTTTCTTTATGAGTATCATAATTCCAAT
ACTATTATTATTCAAAAAAATTTGATTTCAATTTTTATAAAAAGGAATCAAAAATTTTTCTTGTTCTTAT
ATAACTTTTATGTATGTGAATACGAATCCATTTTCTTTTTTTTTTGCAACCAATCCTCTCATTTAAGATC
AACATATTACAAAGCTCTTCTTGAACGCATTTATTTCTATGGAAAATTTAATCTTTTGACTAAAGATTTT
AGCGTTATCTTATGGTTTTTCAAAGACCCCTCCCCCCATTCTGTTAGATATAAAGGAAAATCCATTATGG
CCTTAAAGGGGACATCCTTTTTGATCCAGAAATGGAAATTTTATCTTATTAATTTCTGGCAATGTTATTT
TTCTGTGTGGTCTCAACCAAGAAGAATATATATTAATCGATTATCAACCCATTTTTTTGACTTTATGGGT
TTTCTTTCAAGTGTACAACTCACTTCTTCCGTGGTACGGAATCAAATGTTAGAAAATGCCTTTATAATCG
ATAATACGATTAAGCAGTTCGATCCAAAAATTTCAATTAGTCCTCTGATCATATCGTTGGCGAAATCGAA
ATTTTGTAACGTATTAGGGCATCCTATTAGTAAGTCGATTTGGATCGATTTATCGGATTCTG

Arenaria grandiflora

>0i|224492446|emb|FM179533.1| Arenaria grandiflora microsatellite DNA, locus AGA1-175
ACACATGTCTCTGGTTCTTCACATACTCCTGTTTCGGACGATATATTCTCTGGTGGTGGTGGTGGTGATG
ATGATGATTATGACAATGATGATGATGAGGATGAGGATGTGTTACCCGAGGGTGATGATGATGGGATTAT
TGAGGTGGGTTTTAAAAGGGCGAAGACGGGTAAGTTTGTTGGTAGAAGTCGTGGTGATGGTGCGAGTGG

Arenaria serpyllifolia

>gi|607344964|gb|KJ204441.1| Arenaria serpyllifolia voucher G00199153 maturase K (matK) gene, partial cds; chloroplast
TTAAATTATGTCTTAGATATATTAATACCTTATCCTGCCCATCTAGAAATCCTGGTTCAAACACTTCGGT
ACTGGATGAAAGATGCCCCGTCTTTACATTTATTACGATTCTTTCTTTATCAGTATCATAATTCCAATAC
TCTTATTATTCCAAAAAAATTGATTTCCATTTTTAGAAAAAAGAATCAAAAATTTTTCTTGTTCTTATAT
AACTTTTATGTATGTGAATACGAATCCATTTTCTTTTTTTTTTGCAACCAATTCTCTCATTTAAGATCAA
CATCTTACAAAGCTCTTCTTGAACGCATTTATTTCTATGGAAAATTAGAACATTTAGTTAATCTTTTGAC
TAAAGATTTTAGCGTTATCTTATGGTTTTTCAAAGACCCCTCCCCCCATTCTGTTAGATATAAAGGAAAA
TCCATTATAGCCTCAAAAGGGACATCCCTTTTGATCCAGAAATGGAAATTTTATCTTATTCATTTCTGGC
AATGTTATTTTTCTGTGTGGTCTCAACCAAGAAGAATATATATTAATCGATTATCAACCCATTTTCTTGA
CTTTATGGGTTTTCTTTCAAGTGTACAACTCACTTTTTCTGTGGTACGGAATCAAATGTTAGAAAATGCC
TTTATAATCGATAATACGATTAAGAAGTTCGATCCAAAAATTTCAATTAGTCCTCTGATCATATCGTTGG
CTAAAGCGAAATTTTGTAACGTATTGGGGCATCCTATTAGTAAGTCGATTTGGATCGATTTATCGGATTC
TGATATTATTGATCGATTTGGTCGTATATGCGTAAATCTTTCTCATTATTATAGTGGCT

Arisarum vulgare

>gi[225728724|gb|EU886582.1| Arisarum vulgare tRNA-Lys (trnK) gene, partial sequence; and maturase K-like (matK) gene, complete
sequence; chloroplast
TTTACACATTTGGATGAAGCAACGAATTCGTCCAGACTTTTGGTAGAGTCTATAAGACCACGACTGATCC
TGAAAGGTAATGAATGGAAAAAATAGCATGTCGTATTATATTAATTAGTAATGTAGAACTCTAAGATAAG
AATGGATCATCCTTACTGGATCGGTACAAAACCTTGATTTTAGGAAGGGGACAAAATGAATTCACATTTA
CCGTTTGGTCGAGTGAATAAATGGATAGAGTTTTATGGCTCCAATTCTAGGCAAAGAAAAAGCGACGAGC
TTATGTTCTTAATTTGAATGTTTACCCGATCTAATTAGACGTTAAAAATGGATTAGTGCCTGATACGGGA
AAGGGTTCTCTTGTGAGTGGATCATCAATTACTTTTTTTAATGAATCCTAACTATTCTCCATTATAGATA
GGGTAGAGTGGAGATGGATGTGTAAAAGAAAGAGCATTCTGATAAAGAAAATTGATTCCAAAATCAAAAG
AGCGATTGGGTTGCAAAAATAAAGGATTTTTAACCTTTTCTTTTTCTTGTTATGTTAACGAACATAAACC
AATTGGATCTGGAAAGATAGGAAGAAAATCTGGAGATTGGACTCTCAGTAACTTATTCTTACTGTATAAA
TACCTTATATACATACTTGTTCTGGCCATATCGCACTATGTATCATTTGCTGATCCAAGAAATGCTTCCT
GTCTCTGGTTTAAGTATAATTAAATATGGAAGAATTAAAGGGATATTTAGAAAAAAGTAGATCTAAACAA
CAACACTTCCTATATCCGCTTCTCTTTCAAGAGTATATTTACGCACTTGCTCATGATCATGGTTTAAATG
TAAATGGTTCAATTTTTTATGAACCCGCGGAGATTTCAGGTTATGACAATAAATTTAGTTCATTACTTGT
GAAACGTTTAATTACTCGAATGTACCAACAGAATTATTTGATCAGTTCTGTTAATGATTCTAAACAAAAT
AGATTCATTGGGCATAACAATAATTTTTATTCTCAAATGATATCAGAGGGTTTTGCTGTCATTGTGGAAA
TGCCTTTCTCATTGGGATTAGTATCTTCCCTCGAAGAAAAAAAAGAAATACCAAAATCTCAGAATTTACG
ATCTATTCATTCCATATTTCCATTTTTTGAGGACAAATTATCACATTTAAATTGTGTATCAGATATACTA
ATACCCTATCCCGTACATCTAGAAATCTTGGTTCAAATTCTACAATGCTGGATACAAGATGTTCCCTCTT
TACATTTATTACGATTCTTTTTTCACGAATATCATAATTGGAATAATCTCATTACTCCAAAGAAATCTAA
CTATTATGGTTTTTCAAACGAGAATCCAAGACTATTGTTGTTCCTATATAATTCTTATGTAGTTGAATGC
GAATCCATATTAGTTTTTCTCCGTAAACAATCCTTTTATTTACGATCAACATTTTCTGGAACCTTTCTTG
AGCGAACACATTTCTATGAAAAAATAGAACAACATCTCGTAGTACTTTGTTGTAATGATTTTCAGAAAAC
CTTATGGTGTTCAAGGATCCTTTCATGCATTATGTTAGATATCAAGGAAGAGCAATTCTGGCTTCAAAAG
GGACTCATCTTCTGATGAAGAAATGGAAATATTACTTTGTCAATTTTTGGCAATGTCATTTTCACTTTTG
GTCTCAACCCAGTAGGATCCACATAAACCAATTCTCAAATTTTTCTTTCTATTTTCTGGGTTATCTTTCA
AGTGTACCAATAAATCCTTCAGCAGTAAAGAGTCAAATGCTAGAGAATTCTTTTTTAATAGATACTGTTA
CTAAAAAATTCGAAACTATAGTTCCAATTATTCCTATAATTGGATCATTGTCAAAAGCTAAATTTTGTAA
CGTATCGGGGAATCCCGTTAGTAAGCCAGTTTGGGCCGATTTGTCAGATTCTGATATTATCGATCGATTT
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GGTCGGATATGTAGAAATCTTTCTCATTATTACAGTGGGTCTTCAAAAAAACAGAGTTTGTATCGAATAA
AGTATATACTTCGACTTTCATGTGCTAGAACTTTGGCCCGTAAACATAAAAGTACGGTACGCGCTTTTTT
GCAAAGATTAGGTTCAGAATTTTTAGAAGAATTCTTTACGGAAGAAGAAAAAGTGCTTTCTTTAATCTTA
CCAAGAATTTCTTATCCTTTACATAAGTTATATAGAGAACGCATTTGGTATTTGGATATTATTCGTATAA
ATGACTTGGTGAATCATTTATGATTCATTAGTCATAAAACCATGTAAATGAAATAGAATAGAAACTCCAA
TTCTCAAGAGAGAAAAAATGTCAGTCATTTTCATTCTGAAATGCCCATGCAGTAATGGTTGAATCAACTG
AGTATTCAAGTTTCTTAGACTTTCTTTTCGGGATCTAATCTAAGTTTTAGATGTATACATAGGGAAAGTC
GTGTGCAATGAAAACTGCAAGCACGGT

Aristolochia paucinervis

>0i|182410729|gb|EU531589.1| Aristolochia paucinervis isolate assem28.0.2 RNA polymerase C (rpoC1) gene, partial cds; chloroplast

AAAGAGGGAAGATTTCGCGAGACTTTACTTGGTAAACGAGTCGATTATTCGGGGCGTTCCGTCATTGTTG
TGGGCCCTTCGCTTTCATTACATCGATGTGGATTGCCTCGAGAAATAGCAATAGAGCTTTTCCAGACATT
TTTAATTCGTGGTTTAATCAGACAACATCTTGCTTCCAACATAGGGATTGCTAAAAGTAAAATTAGGGAA
AACGAACCCATTGTATGGGAAATACTTCAAGAAGTTATGCAGGGGCATCCCGTATTGCTGAATAGAGCAC
CCACCCTGCATAGATTAGGCATACAGGCGTTCCAACCCATTTTAGTGGAAGGACGTGCTATTTGTTTACA
TCCATTAGTTTGTAAAGGATTCAATGCAGACTTTGATGGGGATCAAATGGCTGTTCATGTACCTTTATCT
TTTGAAGCTCAAGCAGAGGCTCATTTACTTATGTTTTCTCATATGAATCTCTTGTCTCCAGCTATTGGCG
ATCCCATTTCCGTACCAACTCAAGAATGGCTTA

Artemisia herba-alba

>qi|477542135|gb|KC493080.1| Artemisia herba-alba internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete

sequence; and internal transcribed spacer 2, partial sequence
TGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGAACCCTGCAAAGCAGAACGACCCGTGAACACGTAAAAACAACCGA
GCGTCGGTTGGATCAAGCGCTTGTTTGATCCAATCGATGCTCTGTCGATGCGCATTCACTCGAGTTCTTC
TGGACCTTGTGAATGTGTCGTTGGCGCATTAACAACCCCCGGCACAATGTGTGCCAAGGAAAACTAAACT
CTAGAAGGCTCGTTTTCATGTTGCCCCCGTTCGCGGTGGGCTCATGGGACGTGGCTTCTTTATAATCACA
AACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCACGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGCGATACTTGGTG
TGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCTTTTGGCCGAGGG
CACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCCCACAACTCTCCGTAAGGGGAACTCGTGTTTTGGG
GGCGGATATTGGTCTCCCGTGCTCATGGCGTGGTTGGCCGAAATAGGAGTCCCTTCGATGGACGCACGAA
CTAGTGGTGGTCGTAAAAACCCTCGTCTTTTGTTTCGTGCCGTTAGTCGCAAGGGAAACTCTTAGAAAAC
CCCAACGTGTCGTCTTTTGACGGCGCTTCGACCGCGACCCCAGGTCAGGCGGGACTACCCGCTGAGTTTA
AGCATATCAAT

Asparagus acutifolius

>0i|24371077|dbj|AB094479.1| Asparagus acutifolius DNA, microsatellite AA07, partial sequence
ACGGTATTTGATGGGAGAGGCTCGCCAACCCAATTAAGGAGCCATTAAATCTCTCTCTCTCTCTCTCTCT
CTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCCCTCCCTCCTATAAAAAGA

GAGGAGATCATTTATTCATGGGAGCACACGGGGGCAGACGAGGGCACAGAGGCGAAGGAAAGGTCTTGGG

GCTAACATAATCTTGGCTAGACTTTGCCATTGAGAAAAGAGAGAGAGAAATGCAGAGGCTACATTGAC
Asparagus albus

>0i|182410975|gb|EU531712.1| Asparagus albus isolate assem75.0.1 PsbA (psbA) gene, partial cds; and psbA-trnH intergenic spacer, partial

sequence; chloroplast
GAGTTNCATCTACAAATGGGTAAGACTTTAGTCTTAATGTAGTAAGAATCGTTGAAGGAGCCATACCCAA
TATCTTGTTTTCGTAAGATATTGGGTATAGCTCCCTCCCCCGCCAATGAATGATAAGTATCTATTTTTTT
TTTTATTCCAAATTAACGACGAGATTTATTATCATTTCTCGCATGTCTCGCGAAAGTCAGAGTAGGCGCG
AATTCTCCCAATTTGTGACCTACCATACGATCCGTTATATAAATAGGTAAATGTTCCTTTCCATTATGAA
TAGCGATTGTATGGCCAATCATTTTGGGTATAATGGTAGATGCCCGAGACCAAGTTACTATTATTTCTTT
CTCCTCCCTCATGTTGAGTTTTTCAATTTTTCTCGATAAATGATTAGCTACAAAAGGATTTTTTTTTAGT
GAACGTGTCACAGCTGATTACTCCTTTTTTTACATTTTAAAGATTGGCATTCTATGTCCAATAGAATATC
TCGATCTAAGTATGAAGGTAAGAATAAATACAATAATGATGAATGGAAAAAAGAGAAAATTCTTTAGCTA
GATAAGGG

Asparagus stipularis

>gi|56603586|dbj|AB177730.1| Asparagus stipularis chloroplast petB gene, intron
GGGTCTCAACAAGAGAATTCCTATCAATAGTAAAACAAGAGTCGATCTACATTACGCACAAAAAAAAAAC

AACAAATTAAATAACAAACAAAAATAGGAAAGAGAAAATTCAAGAGGCCTGTAACGAGCAACATAAAGAA

AGACGAATGAGCTAACTTGATATTTTTAGCATTATCATCACAAAGAAGAGATTCCGGATTTTTTTTTATT
ACTTCCTATCTTGGGGACAAATCGAATCACGTGGCTAATAAGTTTTGAACTTTCTATTACATATCCGGTG
AAATCAGTATTTGTGTGTTTC

Asperula arvensis

>0i|288190597|gb|GU357372.1| Asperula arvensis isolate K1178 tRNA-Cys (trnC-GCA) gene, partial sequence; trnC-petN intergenic spacer,
complete sequence; cytochrome b6/f complex subunit V11 (petN) gene, complete cds; petN-psbM intergenic spacer, complete sequence; and

photosystem Il protein M (psbM) gene, partial cds; chloroplast
TCGCCTGATCAACAAAAGGTGTAAAACACTACCTTTGTGCTGCTAATAGAACTCGCCAAATTTTTTATCA
ATGTAAATAAATCGAGGATTCAACGAAATATTCTAACCGTATAAAAACTTCGAGATTCTCTTGACCTCCA
ATAATAAATTGGAAAGAATTTTTTTTTGGCAACCTCGAATCAAGAATATATTATCTCTCCACTTTTTCAC
AGAGATAAGAGATAGTTGAAAAGGGTTATGCATTCGATCAAATACACAATTCGATATTTATTTATCTTTT
CTTTTTACTTATGAGTATCAATAACCAAAAAGGCCTTGTTTTTCCTACATGTTTTCCATTAGTAACGTTT
GCTAGAGATGTTACTACGTATTTTGCTTTATATTCATCTTTCCTTTTATTTAATGTTTCGAAACCGTCGA
GGAATTTAGCATTAAATGAGTTCGTTTAGTAGAAGTTAATTTAGTAAATTGGGATAGTGATATTATTCGG
TCCGAATCCTTTTTTTGACTCTGCACCACGGATTCCACTATACTAAATAGTATAGAGGAATAGAACAATT
CAATTCCTTCATATTTTGAGAGATCCTATTTATATAGATAAGGGGACATAATTCACATGGATATAGTAAG
TCTCGCTTGGGCTGCTTTAATGGTAGTCTTTACATTTTCGCTTTCACTTATAGTGTGGGGAAGAAGTGGA
CTCTAGGAGTATTACTAATTAATCAAACTGTATCGGTTGTTTTCTAGATCGTTCTGCAACACGTTTTGCA
CTATTTAAAACGAAAAAATATTTTGAATCCCATTCGATTCCGAGGGAGTAATCCATTATATCACACTTTT
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TCAATCAAACAGGTATTTCACCAACTCCCATCTTCGATCTTTGTATTTCGAAAGGAATACTTATAAAAGG
TAAAAGGAAATTCATTATAATTATAATAAAATTATAAAAATGATTGCGAACCATTCTATTTCAATCAACG
GGTTCTTACCACAGAATTTTGGAGGAGTACTAAGGAAATTATTCCTTCTTTCACTTTAAATTTAATTAAA
TTAATAAGTCGTTTGGTTAAGTATATATATAGCCTTTTCTATAGGAATTCTATTAATAGGAAAAGTACAC
AGACATCGTGGTTGTCGAACGAGATATTATACTATACATAAGAGAACCTTCACTCGGGTGAGTCCCATAT
TTACACACTTACTACTTGCTTTAGGATTTTTTAAATTGTATTTTATTATACATTATTATAATTATAAAGA
TTTTTTATTATAAAGATTATTAAAGTAGACCTTTACACATTCTACACTCTAATAGATAGACCGTAGGGTC
TATCTATTAGAATACTACCCCGACCAGAATTAGCTTATTTCCTTTATTTTTAAGACGCTAAAATTGGAAT
CCCTTTTTTATTTTGGAATTAAGAACTTAAACTTATAAGTCACGCTTAATTCCAATTAATTTTTTTCACT
GACTGTTTTTACGTAAATTATAAGTAGAAAGGCCGTAGGAACTAGAATGAATAGCACAGT

Asphodelus romosus

>gi[28543146|gh|AY196908.1| Asphodelus ramosus 23S ribosomal RNA gene, partial sequence; internal transcribed spacer 2, 4.5S ribosomal
RNA gene and internal transcribed spacer 3, complete sequence; and 5S ribosomal RNA gene, partial sequence; chloroplast genes for chloroplast
products

CCGGATAACTGCTGAAAGCATCTAAGTAGTAAGCCCACCCCAAGATGAGTGCTCTCCTATTCCGACTTCC
CCAGAGCCTCCGGTAGCACAGCCGAGACAGCGACGGGTTCTCTGCCCCTGCGGGGATGGAGCGACAGAAG
TATTGAGAATCCAAGATAAGGTCACGGCGAGACGAGCCGTTTATCATTACGATAGGTGTCAAGTGGAAGT
GCAGTGATGTATGCAGCTGAGGCATCCTAACAGACCGAGAGATTTGAACCTTGTTCCTACACGACCTGAT
CAATTCGATCAGGCACTCGCCATCTATTTTCATTGTTCAACTGTTTGACAACATGAAAAAACCAAAAGCT
CTGCCCCCCCCCCTCCCTTGGATAGATAGAGGGGGAGGGCAGAGGCCTTTGGTGTCCCTTCCAGTCAAGA
ATTGGGGCCTCACAATCACTAGCCAATATGCTTTTCTCTCATGCCTTTCTTCGTTCATGGTTCGATATTC
TGGTGTCCTAGGCGTAGAGGAACCACACCAATCCATCCCGAACTTGGTGGTTAAACTCTACTGCGGTGAC
GATACTGTAGGGGAGGTCCTGCGGAAAAATAGCTCGACGCCAGGA

Asteriscus maritimus
>gi|4099216|gb|U84772.1]AMUB8BA4772 Asteriscus maritimus internal transcribed spacer 1TS1, 5.8S ribosomal RNA gene, and internal transcribed
spacer ITS2
CGAAGCCTATAAAGCAGAAAGACCCGTGAACGTGTAACAACATCAACGTGTCATAGGGATCAGGCTTTTG
TTTGTGACCTATGACCCTCGTCGGTTTGCATCCATGGCTGACTCTTCGGAGCCTCCTTGGTGTCAAAAAG
GCGTAACCAAAAACCCGGCACGGCATGTGCCAAGGAAAACAAAACCTTAGGAATGCGTCATGCCATGTTG
CACCGTTCGCGGTGTGTGCATGGGATGTGGCTTCTTTGTAACTACAAACGACTCTCGGCAACGGATATCT
CGSTCACGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGCGATACTTGGTGTRAA
CTTGGCTGAGGGCACGTMTGCCTGGGCGTCACGCATC
GCTTCGCTCCTCATCATTCCTCCTCAAAAGGGGGTGCTGGATATGGGCGGATACTGGTCTCCCGTGCCTA
TGTGCGGTTGGCTTAAATAGGAGTCTCCTTTGATGGACACACAACAAGTGGTGGTTGACAAAACCTTTGT
CTCGTGTTATGTGCCTTGATTTGTAAGCGAAGACCTCCTGAGTACCCTAACGTGTTGTCTAGTGATGACG
CTTCGACCGCGA

Asterolinum linum-stellatum

>gi|161087686|gb|EU150423.1| Asterolinon linum-stellatum ribosomal protein s16 (rps16) gene, intron; chloroplast
ACCATTTTATATAAGAATGAAGGTGCTCTTGGCTCGACATCATTTCTGTTTTTTCTTTTTTACTTTACTA
GAAACCTAGTTGGGTTGTAATGTAACTAGTCCATGATGGAGCTCGAGTAGAAAGTATTGATTCATTTCTC
AGGGGCAAAGATCTAGGGTTAATGCCAATCAATAAATTGGAAGAACTTCGTAAGTATATCTTCGATAAAG
AAATTAAAAGGGTTTCATCTTTCTAATATACAAAAAAAAATTGGAATTAAAAAAACTCTTTTCATGCAAA
GTGTATTAGATGAGAATCAACCTTTTTCATGATTCTTTATTATAAATTAATCGCAAAAAGGGTATGTTGC
TGCCATTTTGAAAGGATTAAGAATCACTGAAGTTATGTCTAAACCCAATGATTTAAAACAAAGATAAAGG
ATCCCAAAACAAGACAAACCCTTTCCAGTGTTTCCATAACTATAAATTGGACCATACATAATAAAAATGA
AAATCGATTTGAAACGAAACAAAAAGAAAGGGAGTTTAAAGACCACTCAATAAATGAAATGCGTAAAAAT
TTTCCTTTGAGCCACTTGAGAGTTATCTAACTTGAGTTATGAGTACAAATGCTTTTTTCAGGAAGGAAAA
AAAGAGGGAGTTAAACCAAAATCTAATTCATATCATATAACCGTGTTATAGATTTCTTTTTGATTGTATG
TAATTCTATACATAAATAAAACTTAGATTAGAATCATTTTTTCGCGAGCCGTACGAGGAGAAAACTTCTT
ATACGTTTCGAGGGGGGGGTTATTTATTTCCATCTATCCCACTGA

Astragalus armatus

>gi|182410783|gb|EU531616.1| Astragalus armatus isolate assem60.0.2 RNA polymerase C (rpoC1) gene, partial cds; chloroplast
AGTTTGCAAAAAGAAGGAAGATTTCGAGAAACTCTGCTTGGCAAACGAGTTGATTATTCGGGGCGTTCTG
TTATTGTCGTAGGTCCATCACTTTCATTACATCAATGTGGATTGCCCCGCGAAATAGCAATAGAGCTATT
TCAGACATTTCTAATTCGTGGTTTAATTCGAAAACATTTTGCTTCAAACATAGGCGTTGCTAAGAGTAAA
ATCCGGGAAAAAGAACCCATTGTATGGGAAATACTTCAAGAAGTTATGCGGGGACATCCCGTATTGCTGA
ATAGAGCGCCTACTTTGCATAGATTGGGCATACAGGCATTCCAACCCATTTTAGTGGAAGGGCGTGCTAT
TTGTTTACATCCATTAGTGTGTAAGGGATTCAATGCAGACTTTGATGGAGATCAAATGGCTGTTCATGTG
CCTTTATCTTTGGAGGCTCAAGCAGAAGCCCGTTTACTTATGTTTTCTCATACGAACCTCTTGTCTCCGG
CTATTGGGGATCCCATTTCCGTACCAACTCA

Atractylis cancellata

>0i|170665558|gb|EU385516.1| Atractylis cancellata RNA polymerase beta' subunit (rpoC1) gene, exon 1 and partial cds; chloroplast
CTGAAGAATAAGTTTTCTTCTATGATCGATCGATATACACATCAACAGCTCCGAATTGGATTAGTTTCTC
CTCAACAAATAAGTACTTGGTCCAAAAAAATCCTGCCTAATGGCGAGATAGTTGGAGAGGTGACAAAACC
TTATACCTTTCATTACAAAACCAATAAACCAGAAAAAGATGGATTATTTTGTGAAAGAATTTTTGGGCCT
ATCAAAAGTGGAATTTGTGCTTGTGGAAATTATCGAGTAATCGGAGATGAAAAGGAAGACCCGCAATTTT
GTGAACAATGCGGTGTCGAGTTTGTTGATTCTCGGATACGAAGATATCAAATGGGCTACATCAAACTCGC
ATACCCGGTAATACATGTGTGGTATTTGAAACGTCTTCCTAGTTATATTGTGAATCTTTTAGATAAACCT
CTTAACGAATTAGAAGACCTAGTATACTGCGGT

Atractylis humilis

>gi|190646286|gb|EU571353.1| Atractylis humilis voucher ZHZubizaretta29609 cytochrome b6/f complex subunit N (petN) gene, partial cds;
ycf6-psbM intergenic spacer, complete sequence; and photosystem Il protein M (psbM) gene, partial cds; chloroplast
TCGTAGTATGGGGAAGAAGTGGACTTTAGAAGCACTCCTAATTTAGTTTAGGAATAAAACGGCATCAATT
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GTTTTATAGATCGTTCTGCAACRCATATTTTTATTTGAATTGAAATAATTTTCAAATAAAAATATCTTAA
TTTAATTTATAAATTCCATTGGATTCTAGTGGAGAAATGTATTCTATAACAGTAAAACGATTATTTCAGA
TTGATCGGAATAAATATATCAAAGAAATAGAAGAAATAGAATTGGGTCCTACGTCAATTCCATATATGGA
TTAATAACTACATATATTGAAGATAGAAGCTAATATAGTATATCAACTTTATTAGAAAGTCAAGTACAAC
TTTATACACTACAATAACACTAATAGAGAGTATGGTAAGAAAGAAATTTCTTTCTTACCATACTCTCGGA
TCTCATAGAATACCGCCGATTATAGCCCGTTGATTTCATTTAAGACGCAAAAATAGAATCCTTTTCATTT
GATTTCTTCAACTATTGATAAGAACTCAGAAGTTCAGTTTCATTTAAAGTAATTAATCATTTTGACTGAC
TGTTTTTACGTAAATGATAAGTA

Atriplex halimus

>0i[34576596|gb|AY270059.1| Atriplex halimus ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit (rbcL) gene, partial cds;
chloroplast
TTGACTTATTATACTCCTGAGTATGAAACCCTAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCGAGTAAGTCCTC
AACCGGGAGTTCCACCCGAAGAAGCAGGGGCTGCAGTAGCTGCTGAATCTTCTACTGGTACATGGACAAC
TGTATGGACCGACGGACTTACCAGTCTTGATCGTTACAAAGGACGATGCTACCACATCGAGCCTGTTGCT
GGAGAAGAAAATCAATATATTTGTTATGTAGCATATCCCTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTA
ATATGTTTACTTCCATTGTGGGTAACGTATTTGGGTTCAAAGCCCTGCGTGCTCTACGTTTGGAGGATTT
GCGAATCCCTGTTGCTTATATAAAAACTTTCCAAGGCCCGCCTCACGGTATCCAAGTTGAGAGAGATAAA
TTGAACAAGTATGGCCGCCCCCTATTGGGATGCACTATTAAACCAAAATTGGGGTTATCCGCTAAAAACT
ATGGTCGAGCAGTTTATGAAGTCCTTCGTGGTGGACTTGATTTTACCAAAGATGATGAAAACGTGAACTC
CCAGCCGTTTATGCGTTGGAGAGACCGTTTCCTATTTTGTGCCGAAGCTCTTTATAAAGCACAAGCCGAA
ACAGGCGAAATCAAGGGTCATTACTTGAATGCTACTGCGGGTACATGCGAAGACATGATGAAAAGGGCTG
TATTTGCCAGAGAATTGGGAGTTCCTATCGTAATGCATGACTACTTAACAGGGGGATTCACTGCAAATAC
TACCTTGGCTCATTATTGCCGAGATAATGGTCTACTTCTTCACATCCACCGTGCAATGCACGCAGTTATT
GATAGACAGAAGAATCATGGTATGCACTTCCGTGTACTAGCTAAAGCGTTACGTCTGTCTGGTGGAGATC
ATATTCATTCTGGGACCGAAGTAGGTAAGCTTGAAGGAGAAAGAGATATTACTTTAGGCTTTGTTGATTT
ACTACGTGATGATTATACTGAAAAAGACCGAAGTCGTGGTATTTATTTTACTCAATCTTGGGTTTCCACA
CCAGGTGTTCTGCCCGTTGCTTCGGGAGGTATTCACGTTTGGCATATGCCTGCTCTAACCGAGATCTTTG
GGGATGATTCTGTACTACAGTTTGGTGGAGGAACTTTAGGACACCCTTGGGGGAATGCACCGGGTGCTGT
AGCGAATCGAGTAGCTCTAGAAGCATGTGTACAAGCTCGTAATGAGGGACGTGATCTTGCTCGTGAGGGT
AATACAATTATTCGCGAGGCTAGCAAATGGAGTCCTGAACTAGCTGCTGCTTGTGAGATATGGAAGGAAA
TCAAATTTGAATT

Avena sterilis

>0i|444746494|gb|JQ973002.1| Avena sterilis voucher UZ 19.07 trnT-trnL intergenic spacer, partial sequence; chloroplast
GATATAGTATAGGAAATCCGTAAAATCGCAGATCTTAGTTATTAATTTTAGCTATTAACTAGATTCTAAA
TTTTAAGTTCTACTTAATCTTATAAAAAAAACTAAAACTTCTTAAAGATAAAGTTACCCTGATATGCTTA
ACTAGAAGATATCTTTAAATAAAATTTAAAAATTTATTGAATTTTATTTTTATTTCTCTAATTCGCAAAT
CCATTTTTCTATATAGAATAGAATTGATTCCTATTTCTATAATGGAATTGGATTTCAGATATTTTCAATT
TGATATGGTTCCGACGAATAATCTAATACATAGAAAAGAATAATATATATGAAAGATATAATAAAGAGAA
AATGCAACTTTATTGGCATTTTCATTCGATCATTATCGACTTTTTTTTTTGAGATATTTTTTTATTTGTT
AATAATTTTAGAATTCCTATTTCCCTAAGGGGGACAAAGAGTCATAGCAAAGAAAATAGCTAATTCTTAT
TAGAAAAAAAAAAAAGAATGAATATCAAGCGTTATAGTATGATTTCGAATACTCTAAAAAAGTAATACAG
TAGGGGGGGGAGAGAAAAACTTTGGGATATATTGATTCGGATTGAATTGGAAATACCTCAACGATACAAT
CAATTCAATTCTGAATTGCAATAAGCAAGTGGGGTCTCTCAAATAGAGTCGAACTGCTAGACTACGTCGA
GTGATGAATTCAATAGATTCAAAAAAACTAAGAGATGGA

Ballota hirsute

>0i|374674702|gb|JN680359.1| Ballota hirsuta internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA gene, and internal transcribed spacer 2,
complete sequence
GTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGAAACCTGCAAAGCAGACCGCGAACACGTTCACAA
CAACCCCGGCGCCGCGGGTCGTGGGGGCAACCCCCTGCCCGCGGCACCGAACCCCGCCGGCGTGCGCGCT
CGCGCCGCGCCGTGCGGGCTAACGAACTCGGGCGCGGCATGCGCCAAGGAAAACACAATGGAGCGTTCCC
CTCCCCTCCTCGGCCCGTTCGCGGGGCGACGGGGAGCGAGGGATGCCCTATCGAATGTCTAAACGACTCT
CGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCA
GAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGCCGAGGGCACGTCTGC
CTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCCCCCTCCCCCGCGGGGTGGGGGGCGGAGATTGGCCCCCCGTGCG
CGCCACAATCGCGCGCGGCCGGCCCAAATGCGAATCCGCCGTCGACTCACGTCGCGACCAGTGGTGGTTG
AACCCTCAACTCGCGTGCTGTCGCGCTCCACGGAGTCGTCGGTCCGGAAACAGCAACATAACCCAACGGC
GCGAGCACGCATCGCGCCCACGACCGCGACCCCAGGTCAGGC

Bellis annua

>(i|20086978|gb|AF490579.1| Bellis annua from Spain internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA gene, and internal transcribed spacer
2, complete sequence
TCGAAACCTGCAAAGCAGAACGACCCGCGAACATGTTACAACAACCATGCCATGAAGGGTCGGGCGTAAG
TTCGATCCTCGTGGCACACCGTCATTGTGCGTCTCTGATGCCCATTAGGGCCTCTTGGTCGTTACTTTGA
CGTAACAAAACCCCGGCACTGGATGTGCCAAGGAAATTTAAATTTAAGAATGGCTCGTTCCATGAAGCCC
CGTTCGCGGTGTGCTCATGGAGCGTGGCTTCTTTATAATCATAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGG
CTCACGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCG
AGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTCGGTTGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGC
GTCGCCCCCATCATTCCATCCTTGTGATGCTTTGATGGGGGCGGATAYTGGTCTCCCGTTCATCACCGTG
CGGTTGGCCAAAATAAGAGTCCCATTTGACGGGCACACGACTTGTGGTGGTTGACAAAACCGGAATCGTG
TCGTGTGTCTGGATGAAAGGTGCATCTTTAAAAACCCAATGTGTTATCATTTGATGACGCTTCGA

Bellis silverstris

>0i[20136723|gb|AF494009.1| Bellis sylvestris from Greece internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA gene, and internal transcribed
spacer 2, complete sequence
TCGAAACCTGCAAAGCAGAACGACCCGTGAACATGTTACAACAACCAAGCCATGATGGGTTGGGCGTAAG
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TTKGATCCTMATGGCACWCCGTCGATGTGCGTCTTTGATGCCCATTAGGGCYTCTTGGTCGTTACWTTGA
CGTAACAAAACCCCGGCACTGGATGTGCCAAGGAAAATTAAATTTAAGAATGGCTCGTTCCATGWAGTCC
CGTTCGCGGTGTGCTCATGGAGCGTGGCTTCTTTATAATCATAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGG
CTCACGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCG
AGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTCGGTTGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGN
GTCGCCCCCATCATGCCATCCTTGTGATGCTTTGATGGGGGCGGATAMTGGTCTCCCGTTCATCAYTGAG
CGGTTGGCCAAAATAAGAGTCCCATTTGACGGGCACACGACTTGTGGTGGTTGAAAAAACCGGAATCGTG
TCGTGTGTCTGGATGAAAGGGTGCATCTTTAAAGACCCAATGTGTTGTCATGTGATGACGCTTCGA

Biscutella didyma

>0i|560592096|gb|KF850615.1| Biscutella didyma voucher KSUFS802 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
TGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGATACCTGTCTAAAACAGAACGACCGCGAACTAACGATCATCACTC
TCGGTTGGCCGGTCTCTTTTGATGCCGTGCTTTCCGATTCCGTGGTTCCGTGTTTGTTCCCTGCCGAGTG
TCTCATTCGGTCGGTGCAAGTGCGAAGCTTCCGGATATCACAAAACCCCGGCACGAGAAGTGTCAAGGAA
CATGCAACCAAATGGCTAGCATCCGCCGCCCTGGAGACGGTGTGTGCGCGGATGCGATGCTGTAATATTA
AGTCTAAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATA
CTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCCAAGCCTTCTGG
CCGAGGGCACGTCTGCCTGGGTGTCACTAACCGTCGTCCCCCCATCCTTTTCGGATACGGGACGGAAGCT
GGTCTCCCGTGTGTTACCGCACGCGGTTGACCAAAATCCGAGCTAAGGACGCAAGGTACGTCTCGACATG
CGGTGGTGAAACATTCCTCGTGATATTGTTGGACTGTCCTGTCTGTAAGCTCATTATGACCCAAGTTCAT
CAACGCGACCCCAGGTCAGGCGGGATCACCCGCTGAGTTTAAGCATATAATC

Brachypodium distachyon
Trés longue sequence

Brassica nigra

>0i|403399056|gb|JQ911383.1| Brassica nigra voucher USDA 183116 pshD-trnT intergenic spacer, partial sequence; chloroplast
TTTCTCGCGCACTGCCCCATAAAATTGAACCCTTAGAATTTCATTTAATTGGTTTCGAAGATCAAAATAT
TTGATTTTATTGGTCCTTACTTAGGTAAACGCATCAACTCAAATTGTTTCTTCCTTGCTATTAGTTGATT
AATARGTAGTTGAATCTAAATCATGAATTGTCGGATGACTTATTACTCAGATAAAGAAATCTTTTTTTTC
KATTTTCTTTGATATCTACATGTCCATGCCTGTAAAAAAAGGGAAAATTTCTTATTTATATCTAATTCAA
TACRATATTTAAATAAAATAATAGCAAACTGTRAATGAGAGTTTCTTTCTCACATACACCTTCAATCACA
TTACATTGTCATCTTGKATGCATCAATATGGARATATTTGATTGATATCTGAAACCATTATTTATGATTC
GATTTTTTGATTCTTAATACAATTTGATTCTTATACAAATAAAATTTAGGATCTTGTTATGTTCTGGAAT
CAAAACAAGATATTGAAATGCCCTTTTAGGTATTAATTAATTTGGAATAAGACTTTCTTTCTCTAGGCAG
GAACGCAATATATATTTCCTATGAAATATAGAAACAAGAAGATTAAATAAGAGATATCGACAGATTTCCG
AATAAAAAAATATGAAATAAAAAAAAATCTACTGTTTCAATTTTATCTCTATCGAATTTGAATATCAGAA
TAGTGGATCTAGTCATGATTCGACGGGT

Briza maxima

>0i|685212492|gb|KJ599344.1| Briza maxima voucher Strudwick 899 (MEL 2015062A) ribosomal protein L32 (rpl32) gene, partial cds; rpl32-
trnL intergenic spacer, complete sequence; and tRNA-Leu (trnL) gene, partial sequence; chloroplast
ATTTGGAAGAAAAAAACTTATTTTTCCATAGTACAGTCTTATTCTTTAGCAAAATCAAGATCATTTTCCA
GCGGGAATGAACATCCAAAACCAAAGGGTTTTTCGGGGCAACAAACAAACAAATAATAAGGTTTTGGAAT
AATTTGAATTGACCTATCAAAAATTATTCCAATTACTTAAAATATGAATATGAATAATTTGGATTAATTA
ATTAATGTACTTTTATGTGTATGTGTCGAATTACCTGGTACAATATTCTTAGAACGAACCCCTCTAATAT
ATAGATAGAATAAAAGTTTTGGTATACTGTGTCCTAAGTATTCTTTTCCTATCAATGATCAATGAATTTT
TCATAATAGAATTTTCATATTTTATTATGAAAATTCTATTATGAAAAGTGGAGTATTCTTGCAATAGGAC

AAAATTTAAGGGAGAAACTAATTAGAAAAAAAAAAAAAGTTACAACTCTTTCAAGCAGTCTTTCTATTAA
ACACAGCAAAAGTTTATTGTAAAAAAAAAAATACCACCAATCCTCCCAAAGGAATTATTTTTAAATAATT

TTTTAAGAAAAACTCAAAGGTTTCAAATTTTAAAAAATTTTCCCAATCCCAACAATCCCCAAAAAAAAAC

CTATAATTCTTTAAATTTACCCATTATTTAAATTTACCCCCCAGGGGAA

Bromus madritensis

>0i|340512465|gb|HM850583.1| Bromus madritensis maturase K (matK) gene, partial cds; chloroplast
TATCACATATAGAAATACCCTATCCTATCCATTTGGAAATCTTGGTTCAACTCCTTCAATACCGTATCCA
AGATGTTCCATCTTTGCATTTATTGCGATTCTTTCTCAACTACTATTCGAATTCGAATAGTTTTATTACT
TCAATGAAATCCATTTTTTTTTTTAAAAAAGAAAATAAAAGACTATTTCGATTCCTATATAACTCTTATG
TATCAGAATATGAATTTTTCTTGTTGTTTCTTCGTAAACAATCTTCTTGCTTACCATTAGCATCTTCTGG
AACTTTTCTGGAACGAATCCACTTTTCTAGGAAGATGGAACATTTTTGGATAATGTACCCCGGTTTTTCT
CGGAAAAACCGATGGTTCTTTATGGATCCTCTTATACATTATGTTCGATATCAAGGAAAAGCAATTCTTG
CGTCAAAAGGCACTTTTTTTTTGAAGAAGAAATGGAAATGTTACCATATAAATTTATGGCAATATTTTTT
CCGTTTTTGGACTCAGCCGCGAAGGATCCAAATAAACCAATTAGCAAACTCTTGCTTCGATTTTATGGGG
TACCTTTCCAGTGTACCAAAAATTCCTTTGTTAGTAAGGAATAAAATGCTGGAGAATTCATTTCTAATAG
ATACTCGAATGAAAAAATTCGATACCATAGTCCCCGCTACTCTCCTCATAGGATACTTATCAAAAGCTCA
ATTTTGTACTGGATCGGGGCATCCTATTAGTAAACCCATTTGGACAGATTTATCAGATTGGGATATTCTT
GATCGATTTGGTTGGATATGTAGAAATCTTTTTCACTATCATA

Bromus rubens

>(i|560592077|gbh|KF850596.1| Bromus rubens voucher KSUFS806 internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene,
complete sequence; and internal transcribed spacer 2, partial sequence
TCGTGACCCTGACCAAAACAAACCGCGCACGCGTTATCCAATCCGTCGACGATGGGCATCGTCCATCGCT
CGGCCATCCTCGGTCACCTACACTTCTCGGAGTGGGGTGCTCGGGGTAAAAGAACCCACGGCGCCGAAGG
CGTCAAGGAACACTGTGTCTAACCTGAGGGCATGGCTAGCTTGCTGGTCATCTCTTGGGTTGCAATCGTA
TTTAATCCACACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGA
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TACCTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGCGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGGCCACTC
GGTCGAGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCCAAAACACGCTTCCAACCCCCTCATCGGGGATCGGGATG
CGGCATATGGCCCCTCGTCTCGCAAGGGACGGTGAGCCGAAGATGGGGCTGCCGACGTCTCGTGTCGGAC
ACAGCGCAGGGTGGGCGTCTGTGCTATAACGCACTGTGCATTCGACGCTACCCGCGTGA

Bromus squarrosus

>gi|695614350|gb|KJ632453.1| Bromus squarrosus voucher Llamas & Acedo 43 external transcribed spacer 1, partial sequence
ACCGGCGCCGTGTCCCGTCACTTTTGTGGCATTGTCCCAATGGATTGAACATGTGGCTTGCGTGCTAGTA
CCCGACCTACGGGAAGTGGTGCTTCATATAATTGTTGCCTCACGGTGRACGCCCCTTTGGGTGTGCCATT
GTGACTGAATAGCGCTTGCGGCGTTGCCTCGTACATCAGCACATATAATGTGCCTGTTGATATCACGGCA
TCCTCGCTCTCGCTTTTGGTCTAGGATGCTGCTTACGATAAAGGCTCGAGGCCCTTCGGGTTGCCTCGAT
CCGAAACGATGCTCTCTCCGAAATGGCGATAACCGGGTACATGTCTTGCCTCTGCCTCTCCACAGTTATG
TGGTAGGATACGCAACCCTATGATCCGGCCCTCATGGAGGAGGAGACATGTTTCTCTCCGAAATGGCGAC
AACCGGGTAAATGTCTTGCCTCTACCTCTCCACAGTTACGTGGTAGGATACGCAAGCATCATCCGATCCT
CATGGAGGAGGAAACATGCTCTCTCTGAAATGGCGATAACCGGGTTCATGTCTTGCMTCTACCTCCCCAC
AATTACGTGGTAGGATACGCAACCCTATGATCCGGCCCTCATGGAGGATGAGCAATGCCCGCACAAAAGC
GACAACTGGCTCGGCTGTTGCGTTTGCCTTTCCACGCAAGTGGAATCGCAGGGTAACTACCGATGTTGGA

Bromus tectorum

>gi|608586|gb|L36485.1|BMURRNA Bromus tectorum L. ribosomal RNA (rRNA) gene
TCGTGACCCTGACCAAAACAAACCGCGCACGCGTTATCCAATCCGTCGACGATGGGCATCGTCCATTGCT
CGGCCATCCTCGGTCACCTACACTTCTCGGAGTGGGGTGCTCGGGGTAAAAGAACCCACGGCGCCGAAGG
CGTCAAGGAACACTGTGTCTAACCCGAGGGCATGGCTAGCTTGCTGGTCATCTCTTGGGTTGCAATCGTA
TTTAATCCACACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGA
TACCTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGCGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGGCCACTC
GGTCGAGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCCAAAACACGCTTCCAACCCTCTCATCGGGGATCGGGATG
CGGCATATGGCCCCTCGTCTCGCAAGGGACGGTGAGCCGAAGATTGGGCTGCCGACGTATCGTGTCGGAC
ACAGCGCATGGTGGGCGTCTTTGCTTTATCTGCGCAGTGCATTCGATGCGTAGCCGCATGATGGCCTAAA
AAAGACCCAACTAACCGAGCGCGTGTCGCTTCGATC

Bunium alpinum

>gi|351720299|emb|HE603083.1| Bunium alpinum partial rpoC1 gene for RNA polymerase C, specimen voucher OPTIMA ITER V. 1064
TCGATTATTCAGGGCGTTCTGTCATTGTCGTGGGCCCCTCACTTTCATTACATCAATGCGGATTGCCCCG
CGAAATAGCAATAGAGCTTTTCCAGACATTTGTAATTCGTAGTCTAATTAGACAACATATTGCTTCGAAT
ATAGGAGTTGCTAAGAGTAAAATTCGGGAAAAAAAACCGCTTGTATGGGAAATACTTCGCGAAGTTATGC
GGGGGCATCCTGTATTGCTAAATAGAGCACCTACTCTGCATAGATTAGGCATCCAGGCATTCCAGCCTGT
TTTAGTGGAGGGTCGTGCTATTTGTTTACATCCATTAGTTCGTAAAGGATTCAATGCAGACTTTGACGGG
GATCAAATGGCTGTTCATGTGCCTTTATCTTTTGAGGCTCAAGCGGAAGCACGTTTACTTATGTTTTCTC
ATATTAACCTTTTATCT

Bupleurum balansae var.balansae

>gi|33318772|ghb|AF469681.1| Bupleurum balansae 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
GCGGAAGGATCATTGTCGAATCCTGAATCGAAGAACGACCCGAGAACACGTTACAAGACAGGGCCAGCGG
TCGCCGGTCCCGGCCGGACGACTGCGAACCCTAGGCCGCGGGGCGCCCCGTCGTGCTCGCTGGCCCAAAA
ACTAACCGGGCGCGGAATGCGCCAAGGAAACTGAAACCGAACGGGACGTCTCCTCCCCGTTTGAGGGGGG
GTCGACATCCTTCAGAGAAACAAACGACTCTCGGCAACGGATATCCCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACG
TAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCG
CCCGATGCCACTAGGCTGAGGGCACGTCTGCCTGGGTGTCACGTAAAGCTTTGCCCCCCCGCCGCTCGCT
CAGAGAGCTGATAATCGGGGGGACGGAAGGTGACCTCCCGTGCCTCGTCGTGCGGCTGGTTTAAAAGAGA
GTCTCCGGAGATCGGAAAACGCAACATTGGTGGTAGGCATTACGAACCTCTTGCCATCTTGCGCCGAGTC
CGTTCACTCTGCGAGCAACAACGACCCTTTGGCGCCGCCCCAGGCGCGCGCTCGAACTGTGACCCCAGGT

Bupleurum rigidum

>gi|33320377|gb|AF481399.1| Bupleurum rigidum subsp. paniculatum 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
GCGGAAGGATCATTGTCGATGCCTGCAAATTCGCAGAACGACCCGCGAACACGTTTCCAAACGGGGGCAG
CGGTCGGGGGGCTCAGCTCCAAGACCGCGAACCCGAGGACGGAGGGCGCCTTGCGGTGCTCGACGGCCCA
AAACTTAACCGGGCGCGGAATGCGCCAAGGAAAACAAAACTGAATGGTACGACTCCTCCCCCGTATGAGG
GGGGCGCCGTCTTTCTGAAAAATAAACGACTCTCGGCAACGGATATCCCGGCTCTCGCATCGATGAAGAA
CGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTG
CGCCCGAAGCCATTAGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGTGTCACGCATCWCTTTGCCCCCCTCCGCCTCG
CCCGCTTTTCGTGAGGCGTTGCGGTGAGGGGGCGGAATATGGCCTCCCGTGCCCCGCCGGCGCGGCTGGT
TCAAAAGCGAGTCTCCGGCGACGGACGCCGCGACAATGGTGGTAGTCTATCCGACCCTCTTGCCTTGTTG
CGCCGTGCGCGTCCCCCGTGCGAGCTCCAGCGACCCTTTGGCGCCGCCTCCGGCGTGCGCTCGGATGTGA
CCCCAGGT

Calendula arvensis

>0i|308320766|ghb|GU818348.1| Calendula arvensis isolate L216 PsbA (pshbA) 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
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Calicotome intermedia

>gi[24496643|gb|AF443634.1| Calicotome intermedia isolate CALINT358 internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA gene, and internal
transcribed spacer 2, complete sequence
TCGAAGCCTCACAAGCAGTGCGACCCTGTGAATTTGTTTGACTACCGGGGGGTGGCCAGAGGTGTTCGGC
ACCACGGTCCCCCTCTTGCCGGGAGTTGTCCACCCTGCGTGGTCCCCTCCTGGCCCAATAACAAAACCCC
GGCGCCGAACGCGCCAAGGAAAATGAAATCGTTTAGTGCGCCCCCGTCGGCCCGGAGACGGTGCCCGTAC
GGGCGGCGTTGCGACACGCGTATCTGAAAGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTTGCATCGATGAAG
AACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGT
TGCGCCCGAAGCCATTAGGCTGAGGGCACGCCTGCCTGGGTGTTGCAAATCGTTGCCCCAATGCCTTGGC
CACGTGCTAGACATTGAGTTGGGGCGAATGTTGGCTTCCCGCGAGTATCGTCTCACGGTTGGTTGAAAAC
TGAGTCTGTGGTGGAGGTCGCCGTGATGGATGGTGGCTGAGTTAAAGCTCGAGACCGATCGTGCGTGTCA
CCCCCACCAGATTTGTGACTCTGTGACCCATGGGGGTCTGTTGGCCGCCTAAGACGGGA

Campanula dichotoma

>0i|409244119|gb|JX914853.1| Campanula dichotoma isolate CAM333 petB-petD intergenic spacer, partial sequence; and petD protein (petD)
gene, exon and partial cds; chloroplast
TGAAGATATACCATAGAAAGGTGTAATCCATTATGGAGCATTGGGGAAGGAACGAGACTATTTTATTGCT
ACAATACAAGTATGGATTATTGAAACGAATACGCCATGTATTTGGATATTTCCCTTCAACTGCGTAATAT
TATTTATTTTCCAATAGTGTAAGGGAATTTTCCGAAGAGAAAGTGGATTATGGGAGTGTGTGACTTGAGC
TATTGATTGGTCTGTGCAGATACGTGCTTTTATCTATCTGCCACATTGTAATTCACAAACCAATGTGTCT
TTGTTCCAACCCTCGCGTAAGCCCCATACAGAAGATAGGCTGGTTCGCTTGACGAGACTCTTTTCTATGA
TCAGATCCGAATCATGTTTTACATGAGCAGGCTCCGTAAGATCTAGTTCACTTAACTGAAAATGAATTAA
ATAGTATGAAAATGCACTCATTTCCTCTGCATTGCCCCGAACTATGAGACTATCGGAGTGAAAGAAAGGG
TCTAAAGAAGAAGAAAAGCTGGGCTAGATTAGTAACAAGTAAATCCTTTGTGTGTGTTTGGAGTGAATAA
ATGGTCTCTCAATATTTTGGGGCTAACCATCGATTCTAAGGGTTGAGACGACCCAGAAAGCCCTTGATCA
TATCACGATTGCCTTTGTAAGCCTACTTGGGTATTGAGTATTTCCTTGTAAGAACCGAATTCTTTTAGGG
ATAGTTGCAAAAAGAATCCAGTGAATTCTTCTTACGTAAAAGGATTCATATCTCATATATGTATGTGTCT
AGATAGCCTATCGATTTTCGATGGATTCGTTTGGTTCTTTTGATTCTTGCTCGAGCCGGATGATGAAAAA
TTATCATGTCCGGTTCCTTCGGGGGATGGATTTCTAATAATTCACCTATC

Capsella bursa-pastoris

>0i|120400524|gb|EF156749.1| Capsella bursa-pastoris DREB1A (DREB1A) gene, complete cds
ATGAACTCATTTTCTGCTTTTTCTGAAATGTTTGGCTCCGATTACGAGTCTTCGGTTTCCTCAGGCGGTT
ATTATATTCCGACGCTTGCGAGCAGCTGCCCCAAGAAACCGGCGGGTCGTAAGAAGTTTCGTGAGACTCG
TCACCCAATATACAGAGGAGTTCGTCGGAGAAACTCCGGTAAGTGGGTTTGTGAGGTTAGAGAACCAAAC
AAGAAAACAAGGATTTGGCTCGGAACATTTCAAACCGCTGAGATGGCAGCTCGAGCTCACGACGTTGCCG
CTTTAGCCCTTCGTGGCCGATCAGCCTGTCTCAATTTCGCTGACTCGGCTTGGAGACTCCGAATCCCGGA
ATCAACTTGCGCTAAGGACATCCAAAAGGCGGCGGCTGAAGCTGCGTTGGCGTTTCAGGATGAGATGTGT
GATGCGACGACGGATCATGGCTTCGACATGGAGGAGACGTTGGTGGAGGCTATTTACACGGCGGAACAGA
GCGAAAATGCGTTTTATATGCACGATGAGGCGATGTTTGAGATGCCGAGTTTGTTGGCTAATATGGCAGA
AGGGATGCTTTTGCCGCTTCCGTCCGTACAGTGGAATCATAATCATGAAGTCGACGGCGATGATGACGAC
GTATCGTTATGGAGTTATTAA

Carduus pycnocephalus

>gi|119393726|gb|EF123105.1| Carduus pycnocephalus internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA gene, and internal transcribed spacer
2, complete sequence
GTCGAAGCCTGCCCAGCAGAACGACCCGTGGACATGTAATCACAGCCTGGCGTCAAAGGTGTCGGGCGTG
AGCCTGGTGCCTGTGATGCCTCGTCGACGTGTCTCTGCGTTGCCTCGTGTTGGGGCGTCGTGGATGTCGC
GTCGGCACCTAAACAAACCCCGGCACGGCATGTGCCAAGGAAAACAAAACATAGGAAGGTCGCGTCTCGT
GTTGCCTCGTTCGCGGGGTGTGCACGTGTCGTGCCCTCTCAATAACCATAAACGACTCTCGGCAACGGAT
ATCTCGGCTCACGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGA
ACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTCGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCAC
GCATCGCGTCGCCCCAGACCACGCCTCCATACGGGGGATGTGTTTGTTTGGGGCGGAGAATGGTCTCCCG
TGCCGTTGGCGCGGTTGGCCTAAAAAGGAGTCCCCTTCGACGGACGCACGGCTAGTGGTGGTTGATAAGG
CCTTCGTATCGAGCCGTGTGTCGTTAGCCGCAAGGGAAGCGCTCTCCATAGACCCTAACGTGTCGTCTCG
CGACGATGTTCGCCCG

Carex halleriana

>gi|304854796/emb|FM207997.1| Carex halleriana partial ppc gene for phosphoenolpyruvate carboxylase, specimen voucher G G. Besnard 12-
2007, exons 8-10
CGAGGAGAAGCGCCAGGAGTGGCTCCTCTCTGAACTCACTGGCAAACGCCCCCTTTTCCCCCGTGATTTC
CCTCAAACCGAAGAAATTAAAGACGTGCTTGACACTCTTCATGTCATTGCTGAGCTTCCATCAGACAGCT
TTGGCGCCTATATCATTTCCATGGCTACTTCTCCGTCAGATGTTTTAGCTGTAGAGTTGTTGCAGCGTGA
GTGCCATGTCAAAGAACCTCTACGTGTCGTGCCGTTGTTTGAGAAGCTTGCAGATCTTGAAGCAGCCCCA
GCAGCTGTGGCACGTTTGTTTTCAATTGACTGGTACAAAAACAGAATCAATGGTAAACAAGAGGTTATGA
TTGGGTACTCTGACTCTGGCAAGGATGCTGGTCGGTTCTCGGCCGCATGGCAGTTGTACAAGTCCCAGGC
CGAGCTTGTACAGGTCGCAAAAAAATTTGGCGTAAAACTCACCATGTTTCACGGACGTGGTGGAACTGTG
GGAAGAGGTGGTGGCCCCACCCACTTGGCTATCCTGTCTCAGCCGCCGGATACCATTCATGGGTCACTCC
GGGTCACTGTCCAGGGAGAGGTCATTGAACAGTCATTTGGTGAGGAGCATCTCTGCTTTAGAACACTGCA
GAGGTTCACAGCTGCTACATTGGAGCACGGCATGCATCCACCAGTTTCACCAAAGCCTGAGTGGGCCGCA
CTTATGGATGAGATGGCGATTATCGCCACTGAGGAGTATCGCTCAATTGTTTTCAAGGAGCCACGCTTTG
TTGAGTACTTCCGCCTGGTGAGTTATTTCAATTATAGTGCATAGAGGAATAAAAGGTGGATCATTCTAAT
CAATTTTTCCTTCTAAAAGTGACAATAACAGTTGAAAATGCCTTTTGTTATTATATACAGGCTACACCCG
AGCTGGAGTATGGCCGTATGAACATTGGCAGCCGGCCATCCAAGCGCAAACCAAGTGGTGGCATAGAGTC
ACTTCGTGCCATCCCATGGATCTTTGCTTGGACCCAGATCCGCTTCCACTTACCTGTGTGGCTCGGTTTT
GGTGCTGCATTTAAGCACGTGATTGCAAAGGATGTGCGCAACATCCACATGCTCCAGGAGATGTACAACG
AGTGGCCGTTTTTCAGAGTCACAATTGATCTGGTGGAGATGGTTTTCGCCAAGGGTGACCCTGGAATTGC
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AGCATTGTATGACAAGCTGTTGGTTTCTGAGGATTTGTGGCCGTTTGGTGAGAAATTGAGGGCTAATTTT
GAAGAAACCAAGAATCTTCTTCTTAAGGTACATTTTGAAAGATAGATAGGGATTATGCATTTTGGTACCT
GTGCAAACTCTGAACCTGGTGATCAACAGTGTTAGGGCTTACAGTAATTTAATATTGCAAAATCTCAATG
CTATCTTAATATGCGAGGTAGCATTGAAACTTGATTTTACAACCCCTATATACTTTAATTATAGGCCTAA
CACTCGAAGAAACACAAAAAAGTGTTAAATTAAGTGGGTTTCAAATACTTTGCTAGGTACATTCTTGCAT
CTTAGCCCCTCTTGAAGCTCAGTATTTATTCTCAGAATTTCTATAAATATGCTACCAAAATATCAGGATG
AAAGACTCCTAAAGGTTTTGTTAATCTGTTTCCAGGTTGCAGGCCACAAAGACCTTCTTGAA

Carlina lanata

>gi|500049971|gb|KC589938.1| Carlina lanata NADH dehydrogenase subunit F (ndhF) gene, partial cds; chloroplast
GCTCAAAAAGACATTAAGAGGGGTTTAGCCTATTCCACAATGTCTCAATTGGGTTATATGATGTTAGCTC
TAGGTATGGGGTCTTATCGCAGTGCTTTATTTCATTTGATTACTCATGCTTATTCGAAAGCATTATTGTT
TTTAGGATCGGGATCCGTTATTCATTCAATGGAAACTCTTGTTGGATATTGTCCAAAAAAAAGTCAGAAT
ATGGTGCTTATGGGGGGTTTAACAAAACATGTCCCAATTACTAAAACTTCTTTTTTATTAGGTACACTTT
CTCTTTGCGGTATTCCACCCCTTGCTTGTTTTTGGTCCAAAGATGAAATTCTTAATGATAGTTGGTTGTA
TTCACCTATTTTTGCAATAATAGCTTGGTCTACGGCGGGCTTAACTGCATTTTATATGTGTCGGATCTAT
TTACTTACTTTTGAAGGGCATTTAAACGTTCATTTTCAAAATTACAGTGGAAAAAAGAATACCCCTTTCT
ATTCAATATCTCTATGGGGTAAAGACGGTTCGAAAATAAGTAACAAAAACTTTCGTTTGGTAACTTTATT
AAAAATGAAGAAGAATGGACGCGCTTCTTTTTTTTCAAATAAAGTATATAAAATTGATGAGAATGTAAGA
AATATCATCCAACCCTTTCTTTCTATTCCGCATTTTGGCAATACCAAGACTTATTCGTATCCTTCTGAAT
CGGATAATACTATGTTATTCCCAATACTTATATTGATTCTATTTACTTTGTTCGTTGGATTCTTAGGAAT
TCCTTTCAATCAAGACGGGGTGAATTTGGATATATTATCCAAATGGTTAACCCCGTCTATAAATCTTTTA
CATAAAAATTCAAACAATTCAATAGATTGGTATGAATTTTTTAAAGATGCTGTTTTTTCAGTCAGTATAG
CCTCTTTCGGAATCTTTATAGCATTTTTTTTATATAAACCTGTTTATTCATCTTTTCAAAATTTGGACTT
AATTAATTCATTTGTTAAAACGGGTCCTAAGAGAATTTTGTCTGACAAAATAACAAATGGTATATATGAT
TGGTCATATAATCGGGGTTACATAGATGCCTTTTATGGAACATTCTTAACTGTGGGGATGAGAAAATTGG
CCGAATTCGCTCATTTTTTTGATAGACGAATAATTGATGGAATTCCAAATGGAGTTGGTCTTATGAGTTT
CTTTGTAGCAGAGGTTATTAAATCGGTAGGGGGCGGGCGTATTTCTTCTTATCTGTTCTTTTATTTTTCT
TATG

Carthamus caeruleus

>0i|629264411|emb|HF571848.1| Carthamus caeruleus satellite DNA, type Hinfl, specimen voucher GDA:49305, clone 21

TAACTTTTGCTACGGGAGTCCGTTTCAGGCCCACGAACTATCAAAACGAAGCTATGGACGATGTACACGT
TTCCAGTGTTTCAGATTCTTGAAATGAAACATTATCCTGCCACAATCCGGTAAATTGCATTTCGTACGTT
CTTCGACTTTTCGAATGGATGGCTGCAGTAGTTTGGGGCACGGGAGGGGTTTTCTTCAGTTTCTTTCAGG
TGCAAACCTGCTCAATAACATTGTGTAGGCCCCCCCCCCTAAACCCTTAACCGTAAACCTTAAAACTTAA
ACCTCCA

Carthamus lanatus

>0i|845249|gb|L35890.1|CAHITS12RR Carthamus lanatus internal transcribed spacer | (ITS-1) gene, internal transcribed spacer 2 (ITS-2) gene,

and 5.8S ribosomal RNA (5.8S rRNA), 5' end
GCCTGCACAGCAGAACGACCCGTGAACATGTAATCACAACCGGGCGTCGTGGGATTGGGTSTGAK
CCTTAGCCCTACGATGCTCGTCGGCATGCGTGCAAGGTGCTTATCTCTAGGCATCGTGGATGTTGTGTCG
GCACAAAAACAAACCCCGGCACGCATGTCGAAGGAAAACAAAACTTAAGAAGGGTGCGTCTCGTGTTGCC
CCGTTTTCGGTGTGCACACGGGTCGTGGCCTCTCATTAACCACAAACGACATCGCGTCGCCCCAGACCAT
GCTCCCCATGGGGACGTGTTTGGTCTGGGACGGAGACTGGTCTCCCGTGCTCATGGTGCGGTTGGCCTAA
AAAGGAGTCCCCTTTGGCGGACGCACGGCTAGTGGTGGTTGTCAAGGCCTTCGTATCGAGCCGTGTTGAT
GCTAGGGAATCGCTCTCTAAAGACCCTAACGTGTCGTCTTTACGACGATGCTTCGA

Catananche caerulea

>0i|182410943|gb|EU531696.1| Catananche caerulea isolate assem38.0.2 PsbA (psbA) gene, partial cds; psbA-trnH intergenic spacer, complete

sequence; and tRNA-His (trnH) gene, partial sequence; chloroplast
ATGCATGAACGTAATGCTCATAATTTCCCTCTAGACTTAGCNGCTATCGAAGCTCCATCTACAAATGGAT
AAGACTTTTGCTCTGATTGTATAGGAGTTTTTGAACTAAAAAAGGAGCAATAGCTTCCCTCTTGTTTTAT
CAAGAGGGTATTATTGCNCCTTTTTTTTATTTAGTACTATTTACCTTACATAGTTTCTTTAAAAATAACA
AGGGCTTTTATAGTTNGGTTCGATTAGCTTGTTTTCTCTTTGTATTAATTTAAAGGTTTATATATCCTTT
TACCAATCGTTTGATTTCCAATTCAATTTCAATCTAAAATAGATCAAAATGAAAATTTTTCTTATTTATT
ACTTTGATTNCCGAAATAAGAAAGAAATAATATGCTCTTTTTTTCANCTTANTGGAAAAATATNGAAATA
CTAGATAATACTAGATACTAGATAATAGTAGAGGGGCGGANGTAGCCCAGTGGATCAAGGCAGTGGATTG
NGAATCC

Catananche lutea

>0i|182410897|gb|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

Cedrus atlantica

>0i|558515474|emb|HG765039.1| Cedrus atlantica chloroplast partial rbcL gene for ribulose-1-5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large

subunit, isolate individual_Lecco
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TGTCGGATTCAAAGCTGGTGTTAAAGATTACAGATTAACTTATTATACTCCTGAATATCAGACCAAAGAT
ACGGATATCTTGGCAGCATTCCGAGTAACTCCTCAACCTGGGGTGCCACCCGAGGAAGCGGGAGCAGCAG
TAGCTGCTGAATCTTCCACCGGTACATGGACCACTGTTTGGACCGATGGACTTACTAGTCTTGATCGTTA
CAAGGGGCGATGCTATGACATCGAGCCCGTTCCTGGAGAGGAGACTCAATTTATTGCCTATGTAGCTTAC
CCCTTAGACCTTTTCGAAGAAGGTTCTGTTACTAACTTGTTCACTTCCATTGTAGGTAATGTATTTGGAT
TCAAGGCCCTACGGGCTCTACGTTTGGAAGATTTGCGGATTCCCCCTGCTTATTCCAAAACATTTCAAGG
TCCGCCTCATGGTATCCAAGTTGAAAGAGATAAATTGAACAAATATGGCCGTCCTTTGTTGGGATGTACT
ATCAAACCAAAATTGGGTCTATCGGCTAAAAACTATGGTAGAGCAGTTTACGAATGTCTCCGTGGTGGAC
TTGATTTTACCAAGGATGATGAGAACGTAAATTCCCAACCATTCATGCGCTGGAGAGATCGTTTTGTCTT
TTGTGCGGAAGCAATTTATAAGGCTCAGGCTGAGACGGGTGAAATTAAGGGGCATTATTTGAATGCTACT
GCAGGTACATGCGA

Celtis australis

>0i|594616975|gb|KJ001200.1| Celtis australis microsatellite cpSSR17 sequence; chloroplast
ACACCAATCCATCCCGAACTTGGTGGTTAAACTCTACTGCGGTGACGATACTGTAGGGGAGGTCCTGCGG
AAAAATAGCTCGACGCCAGGATGATAAAAAGGTTAACACCTCTCATTCTTATTACTTTCTTTTTTAAATA
TGAAAAAGAAAAAAATGAAAAGGTCGCCTTATTCAAAACCCCAATTATGAAATCCCTTCTCTCCCACTTC
ACACCTCGGAACGCACC

Centaurea lagascae

>gi|121488959|emb|AM114348.1| Centaurea resupinata subsp. lagascae partial intergenic spacer, from Alicante
GCATTCTGGGGGCTGTTTTGGCTTTTGGTTGCTTGCTTGGCCTTTTTGGTTGGGTGGGTGGCTTCTAGTT
GGGCGGCTTTCGGGAATGTCGACCGGGGAGGTGCATGAGTGGTGATTGGTATGTTACGTGTGGATGGCTG
TTTGCTCGCGCACCAACGTTCACGCTTCATACCTCTTCAATTTTGCGTCAAGACTTGATTTGTCTTGAGC
ATGTCGTGGGTTTCCTGTGTTGCATACCTAATTGATGGTAACGTGTGGGTTTTACGGTTATCTTTTTCGT
CATGTGTCGTTCATGCGGCGTGGGATGAACAATGAAACGGTCTTTGTGATCCACAGTGGTGTTGCGTTTG
CAACAACGATGTGGCCTATGAAGCATCGTTTGGTCTCTTGTATACGGAACCTGATGTGGGCATGGGTCTT
TATAAGATCTTCATTATGCCCTTGTTAAGCGTTCTCGCTTCTCCAAAACGATTGCCTGCCATGTTACGGC
TTGTTCGTTCATGGTGGGCTACGTCGAAGAGGAATGCTACCTGGTTGATCCTGCCAGTAGTCATATGCTT
GTCTCAA

Centaurea involucrata
>0i|845266|gb|L35865.1|CEKITS1F Centaurea involucrata internal transcribed spacer 1 (ITS-1) gene, internal transcribed spacer 2 (ITS-2) gene,
and 5.8S ribosomal RNA (5.8S rRNA), 5' end
GCCTGCATAGCAGAACGACCCGTGAACATGTAATCTCAATCAGGTATCGTGGGATTGGGTGCGAC
CCTTAGGCCTGCGATGCTTGCTGGCATGCGTGCTAGGTGTCTAACTCTAGGCATTGTGGACGTCTTGTTG
GCACAAAAACAAAACCCCGGCACGMATGTCGAAGGAAAACAAAAATCAAGAAGGGCCTGTCTCGTGTTGC
CCCGTGTTCGGTGTGCACGCGGGTCGTGGCCTCTYATTAACCATAAACGACTATCGCGTCGCCCCAGAAC
ATNCTCCCCATATCGATATTTGGTTTGGGACGGAGATTGGTCTCCCGTGCCGATGGTGTGGTTGGCCTAA
AAAGGAGTCCCCTTTGGCGGACGCACGGCTAGTGGTGGTTGTCAAGGCCTTCGTATCGAGCCGTGCTGAT
GYTATGGTGTCGCTCTCCAAGTACCCTAATGTGTCGTCTTAGGACGAAGCATCGA

Centaurea paviflora

>gi|157400622|gb|EF695063.1| Centaurea vallesiaca haplotype 13B trnT-trnL intergenic spacer, partial sequence; chloroplast
TTCAAATAACTGTTAAATATTATAGAACATAATAATTAATCTAGCGATATATAATTTCAATTTTTTITTTA
TCACAATGAAATATTATTTTTTTTCTTTTTTAATTAAAAAAGAAAAAAAGGAGTCGACCGTTCAAGTATT
CGAAATTGCATCGGTAAATGAGTGGAAGCGAGACAGATGTATAGGGTATGTATCCACCTATATTGAATTT
CGGATACAGAAATGATAAAATCGTTTTTGATTGGACCAAAGATGAGCCTCCCATAGAAGATGAAAGAAGA
TAGACAATAAATCAAAGACAAAGGGGAGAAAACACTTTTTCGAGACAGGATTCGGCATCTATCTAATGAA
TTCGCCGTATAAA

Centaurea pullata

>0i|83941076|gh|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 solstitialis

>gi[313582601|gb|HQ218999.1| Centaurea solstitialis strain CENSO-21 internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA
gene, complete sequence; and internal transcribed spacer 2, partial sequence
TCGAGCCTGCACAGCAGAACGACCCGTGAACATGTAATCACAATCGGTGTCGTGGGATATGGTGTGAGCC
TGCCCTGCGATGCTTGCTAGCATGCGTTCAACGTGCCTATATAGGCATGGTGGATGTTTTGTGGGCACAA
AAACAAAACCCCGGCACGGCATGTGCCAAGGAAAACAAAACTCAAGAAGGGTGCGTCTCGTGTTGCCCCG
TTTTCGGTGTGCACGCGGGTCGCGACCTCTCATTAACCATAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCT
CACGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAG
TTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTCGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGT
CGCCCCAGACCATCCTCCCCCATAGGGACGTCTGGTCTGGGACGGAGACTGGTCTCCCGTGCCAATGGTG
CGGTTGGCCTAAAAAGGAGTCCCCTTTGGCGGACGCACGGCTAGTGGTGGTTGTTAAGGCCTTCGTATCG
AGCTGTGCTGATGCTAGAGAGTTGCTCGCTAAAGACCCTAATGTGTTGTCTTACGACGATGCTTCGA

Cephalaria leucantha
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>gi[594615201|gb|KF993465.1| Cephalaria leucantha isolate K098 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
CGTGGGCGGTTCGCTGCCGGCGACGTCGCGAGAAGTCCACTGAACCTTATCATTTAGAGGAAGGAGAAGT
CGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGAAACCTGCCTAGCAGAACGACCCGY
GAACACGTTCRTACACGGGGAACCCCGGCTCGGGCGCCTAACCTGGTGCCCGGTCGGAGAACCCATCCGC
GCGAGCGGGACCGCGAGGCCCCGCGACCGCAAACCGAACCCCGGCGCGATCTGCGCCAAGGAACATRAAA
AAACACGAGAAGACGTTCTCCCCTTCGACGGTYCGTTCGCGGATCCGGCGTCGGCGGCGACGTCCCTCTG
AAAAAAAACACAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATG
CGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAATCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCA
TTAGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCCCCTCCAACTCTGCGTCTCCCTC
CTCCGGAGCGAGCGCGCGGCGTCGAGGGCGGGTGCGGACAATGGCCTCCCGTTCCCAGCGTGCGGTTGGT
CCAAAATCGAGTCCCCCGACGGCGGACGTCACGACGAGTGGTGGTTGAACAAGCCTTCTTCTTATCGAGT
CGTGCGCTTCCCCGTCGCCATGGAGACTGTTAGACCCTGACGCGACGTCTTAAAACGACGGCGCTCCGAC
CGCGACCCCAGGTCAGGCGGGATTACCCGCTGAGTTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGAAAAGAAACT

Ceratonia siliqua

>0i|51853483|gh|BV164806.1| EFGC-F1 EFGC fragment amplified from Ceratonia siliqua Ceratonia siliqua STS genomic, sequence tagged site
GAACTACAAAATTGGAGAGGTGCATGAGGGAACAGCTACAATGGACTGGATGGAACAAGAACAAGAAAGA
GGGATTACCATAACTTCTGCTGCAACCACTACATTTTGGAATAAGCACCGAATCAACATTATTGATACTC
CTGGTCATGTTGATTTCACCCTAGAAGTGGAGCGTGCTCTTAGGGTGTTGGATGGAGCTATATGCT

Cerinthe major

>gi[239836116|gb|FJ763298.1| Cerinthe major isolate 1702 tRNA-Leu (trnL) gene and trnL-trnF intergenic spacer, partial sequence; chloroplast
TAAGTGACAACTTTCAAATTCAGAGAAACCCTGGAATTAATAAAAATGGGCAATCCTGAGCCAAATCCGG
TTTTCCGAAAACAAACAAAAGTTGAAAAAGAAAAAAGGATAGGTGCAGAGACTCAATGGAAGCTGTTCTA
ACAAATGGAGTTGACTGCTCTGCTTTGGTCGACGAATCTTTCTAATAAAGTGTGAAAGTATATACATTTG
TATTGAATACTTTATCAAATGATGAAAATGATTACTGACTACCAAAATATATTCTTTTTTTTATGAAAAA
AAGGAAGAGTTGGTGTTAATCGATTCCACATAGAAGAAAGAGTCGAGTATTCATTGATCAAATTATTCAT
TCCATAGTCCGATAGATCTTTTGAAGAATTGATTATTAATCGGACGAGAATAAAGATAGAGTCCCGTTCT
ACATGTCAATACCGGCAACAATGAAATTTTTAGTAAGAGGAAAATCCGTCGACTTTAAAAATCGTGAGGG
TTCAAGTCCCTCTATCCCCAAAAGCCTATTTGACATCCCAACGATTTCTCCTATATCTATTTTCGTTAGT
GGTTCCAAATTCCTCACCTTTCTCATTCACTCTATTCTTTTACAAACGGATCTGTCCGGAAACGCCTTTC
ATCTTACACAAGTCTTGTATGATACACATACAAATGACCATCTTTGAACAAGGAATAAGTCGCCTTTTGA
TTTTGATTCACAACGGATATCATTTCTCAGACTGAAACTTACAAAGTCGTCTTTTAAAGATTTCTTATTA
AAGATCCAAGAAATTACAGTACCCGGATGGATAAAAGTTGGTAATCTTCTTTCAATACTTTTAATTGACA
TAGACCCCAGCCATCTAATAAAATAACGATGATACATT

Chamaerops humilis subsp.argentea

>i[354696514|gb|HQ720855.1| Chamaerops humilis voucher Barrow 76 (K) serine/threonine protein kinase (CISP4) gene, partial sequence
GGTCAGTTTCTATACCTTCTTTAASCTATTGATTACAAAGTTATTATTTATTTCTTTATCGATGGGGGAG
TTCATGGAACTGACATTTGATATAAGTGTCCACCACCAGCGATACGAAGAACATCCTTGGGTTCTTAAAA
TACATCTAAGACAATACAGTGGATAAACTTCAATTCTTTATGCTTCATTGTGTTTTCTCATGATCTGCTT
ATTATGAAGTTGGCACAATTTCTGGTTCCAGGAGTAATTGGGTTTCAGTATGAGAACATGAACATAGCTT
AGCTTGGATATGAACTCTTGATGTTTGTGCAATATAATGGGGAATTTGTTCGGTTCACCTAAATTCTGCT
TTCAGAAGTTTCTTGACAGAATGTCTTGAAGTCCATGCATCACTCTGGTGCTATTAGCTTGATGGAAATA
AAATACTTTTGCTTTTTAAAGTATTGGAATTTGTCTTATATATGATGATTGGAGTATTTGGTTATCCTTT
TATAATTCACAATTCAAGTATGTAAATCACACATCATTCTTTTGCAGATATTCCACCTGACAGAAAACCC
CTTGACTGGAATATGCGGATGAAGATTGCAACTGGTGCTGCTAAAGGCTTGGAATACCTGCWTGATAAGG
CAAACCCTCCTGTTATATACAGAGATTTCAAATCATCAAACATCCTACTTGGTGAAGGATATTTTCCTAA
GCTGTCTGATTTTGGGCTTGCCAAACTTGGCCCTGTTGGTGACAAGACTCATGTTTCCACACGGGGAAAG
GGGAACATACCGCT

Chrysanthemum coronarium

>gi|164665212|gb|EU334465.1| Chrysanthemum coronarium voucher Zhao0501 NADH dehydrogenase subunit F (ndhF) gene, partial cds;
chloroplast
CAGACATATCAATATGCGTGGATAATACCTTTTCTTCCACTTCCAGTTCCTATGTTAATAGGGTTGGCAC
TTCTTATTTTTCCGACGGCAACAAAAAGTCTTCGTCGTATGTGGGCTTTTCAGAGCGTTTTATTGTTAAG
TATAGTCATGATTTTTTCCATAAATCTGTCTATTCAGCAAATAAATAGCAGTTCTGTCTATCAATATGTA
TGGTCTTGGATTATCAATAATGATTTTTCTTTAGAATTTGGATACTTGATTGATCCACTTACTTCTATTA
TGTCAATATTAATCACTACTGTTGGAATTTTAGTTCTTATTTATAGTGATAATTATATGTCTCATGACCA
CGGGTATTTGAGATTTTTTGCTTATATGAGTTTTTTCAGTACTTCCATGTTGGGATTAGTTACTAGTTCA
AATTTGATACAAATTTATATTTTTTGGGAATTAGTTGGAATGTGTTCGTATCTATTAATAGGATTTTGGT
TCACACGACCTGTTGCAGCAAAGGCTTGTCAAAAAGCGTTTGTAACTAATCGTGTTGGCGATTTTGGTTT
ATTATTAGGCATTTTAGGGTTTTATTGGATAACCGGGAGTTTCGAATTTCGTGATTTATTCCAAATATTT
AATAACTTGATTTCTAATAATGAGGTCAATTTTTTATTTGTTACTTTGTGCGCTGTTCTATTATTTGCCG
GTGCTATTGCTAAATCTGCACAATTTCCCCTTCATGTATGGTTACCTGATGCAATGGAAGGGCCGACTCC
TATTTCGGCTCTTATACATGCTGCTACGATGGTAGCAGCGGGAATATTTCTTGTAGCTCGACTTATGCCT
CTTTTCATAGTCATACCCCACATAATGAATTTTATCTCTTTGATAGGGATAATAACGGTTTTTTTAGGAG
CTACTTTAGCTCTTGCTCAAAAAGACATTAAGAGGGGTTTAGCCTATTCCACAATGTCTCAATTGGGTTA
TATGATGTTAGCTCTCGGTATGGGGTCTTATCGCAGTGCCTTATTTCATTTGATTACTCATGCTTATTCA
AAAGCGTTATTGTTCTTAGGGTCGGGATCCGTTATTCATTCAATGGAAACTCTTGTTGGATATTGTCCAA
AAAAAAGTCAGAATATGGTTCTTATGGGGGGTTTAACAAAATATGTACCAATTACTAAAAATTCTTTTTT
ATTAGGTACACTTTCTCTTTGTGGTATTCCACCTCTTGCCTGTTTTTGGTCGAAAGATGAAATTCTTAAT
GATAGTTGGTTGTATTCACCTATTTTTGCAATAATAGCTTGGTCTACCGCGGGATTAACCGCATTCTATA
TGTGTCGAATCTATTTACTTACTTTTGAAGGACATTTAAACGTTCATTTTCAAAATTACAGTGGAAAAAG
GAATACCCCCCTGTATTCAATATCTCTATGGGGTAAAGCGGGTTCAAAAATCAGTAACAAAAACCGGCGT
TTGGTAACTTTATTAAAAAGTGGCCGTCCTTCCTTTTTTTCAAATAAAGTTGATCAAATTGATGAGAATG
TAAGAAATCTGATCCAACCTTTTCTTTCGATTCCTAATTTAGGCAATACGAAGACTTCTTTGTATCCTTA
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TGAATCAGATAACACTATGTTATTCCCAATACTTATATTAATTCTATTTACTTTGTTCGTTGGATTCTTA
GGAATTCCTTTCAATCAAGATGTGGATATTTTAACAAAATGGTTAACCCCGTCTATAAATCTTTTACATA
AAAATGAAAATAATTCAATAGATTGGTATGAATTTTGTAAAGATGCACTTTTTTCAGTTAGTATAGCCTC
TTTCGGAATATTTATAGCATTTTTTTTATATAAACCTGTTTATTCATCTTTTCAAAATTTTTATTTAATT
AATTCATTTGTTAAAATGGGTCCTAAGAGAAATTTTTATGACAAAATCAAAAATGCTATATATGATTGGT
CAGATAATCGGGGTTACATAGATTCCTTTTATGGAACATTCCTCATTGGGGGGATGAGAAAATTGGCCAA
ATTAACTCATTTTTTTGATAGAATTATAATCGACGGAATTCCAAATGGAGTTGGTCTTATGAGTTTCTTT
GTAGCGGAGGTTATTAAATCGGTAGGGGGNNNNCGTATTTCCTCTTATCTGTTCTTTTATTTTTC

Cichorium intybus

>0i|40217936|gb|AY378165.1| Cichorium intybus histone H3 protein mRNA, complete cds
ATGGCTAGAACAAAGCAAACAGCTCGCAAATCAACCGGAGGAAAGGCTCCAAGGAAGCAGCTGGCCACCA
AGGCGTGGAATACACTAGCTACGGCGACCGGTGGAGTGAAGAAGCCGCACAGATTCAGGCCAGGAACGGT
GGCGCTTAGGGAAATCCGGAAGTACCAGAAGAGTACTGAGTTGCTAATCCGTAAGCTTCCGTTTCAGAGG
CTTGTGAGAGAAATTGCACAGGATTTCAAGACCGATCTGAGGTTTCAAAGCAGTGCTGTAGCAGCTCTTC
AGGAGGCATCCGAGGCTTATCTGGTAGGTTTGTTTGAGGATACCAATCTGTGTGCGATTCATGCCAAGAG
GGTTACAATTATGCCCAAAGACATGCAATTGGCAAGAAGGATTAGAGGAGAGAGGGCCTAGATTTTGTGA
AAACGATGTTGTTAGTCTCACCCTACATCAATTGAATTAGGGTTCTATAAAAAAAAAAAA

Cirsium vulgere

>gi|14488233|dbj|AB036018.1| Cirsium vulgare chloroplast gene for trnT-trnL intergenic spacer, partial sequence
ATGGAAACTTACTAAGTGATAACTTTCAAATTCAGAGAAACCCTGGAATTAATAAAAATGGGCAATCCTG
AGCCAAATCACGTTTTCCGAAAACAAAGGTTCAGAAAGCGAAAATCAAAAAGGATAGGTGCAGAGACTCG
ATGGAAGTTGTTCTAACGAATGGAGTTGATTGTCTTACGTTGGTAGAGGAATCCTTCTATTGAAACTTCA
TAAAAGATGAAGGATAAACCTGTATACATAATATAGAAGAATTGTTGTGAATCGATTCCATATTGAAGAA
AGAATCGAATATTAATTGATCAAACAATTCACTCCATAATCTGATAGATCTTTTGAAGAACTGATTAATC
GGACGAGAATAAAGATAGAGTCCCGTTCTACATGTCAATACCGGCAACAATGAAATTTATAGTAAGAGGA
AAATCCGTC

Cistus albidus

>0i|263201216|gb|GQ927051.1| Cistus albidus voucher 210JM04(2) trnS-trnG intergenic spacer, partial sequence; plastid
TTACTCTATTTCAGCACAGAAAAAGTAATGCTTGAACAAAAAAGCATTTTTAGATTCTAGATTATATAGG
TTATTTTTCGATATTCTCTAGCAATATATGGATCTATAAATGAGTTTATTTCAAATGGATCTGTCTTCTA
TAATAGACAATATAAATATATTCTCTAATTTAATAATACAATATCCAATATGAATATTTTGAATATAGAA
AAAATAGAATCAAATAAATAGAATCAAATAATAAAATATGGAAAATCGAATATAAAATGATGCAATTTAA
TAATTATGAACTTTGAATTTCATAATAAAAATAAAAATAAATATATAAAATAAAAATAAATATATAAAAT
AAAAAATTTAAACAATTCTACTAAATAAAAAAGTAGAAAGAAAAAAAAAAAAAGTAGAAAGAAAAAAAAA
AAAAGTAAAGAAGGGTCTAGAAAGATATTTCCCAAATAAAGAAAGAACTTGTGATGGAGTTAGGAGTTTT
TTCCTCAATTTATCCTAAATTGAAGTTTATCAAACAAAACGCTTGATTTTTTCTAATCGTATTTATTTTG
ATTGCGCCTAATTTTCTTGTTCGACAAAGGTCGGATTCTATAC

Cistus creticus

>gi|188573180|gh|EU684586.1| Cistus creticus isolate BAT0108 tRNA-Leu (trnL) gene and trnL-rp132 intergenic spacer, partial sequence; and

ribosomal protein L32 (rpl32) gene, partial cds; chloroplast
CCAGTTCCACCATAGCGGCTTGCTTGAAATCATAATATCCTTTTTTTATTCAATCGTCGAGATCGAAGTA
GTACATTCAATTGAGTCTTTTTTAGTCAACATTAAAATTGATGAACAAAGCTTCATTTAAATACTTTACA
AGAATCGAATAACACAAAAATCAAAAATTCCATGTAAACCGATTCCTTAGTGGATTTACTTTTGTTTTTC
AAGTTGCTAAAGCAACAAAACAAAAGAAAATTTATAATTTTGATTACGCGCCTAACTCAAAATGTGTGAC
TTCATGTGACCCATAGAACTGAAAAAAATTGTCTTAATTGGATTGCAAACAAGAAAAAGAGAAGTCTATT
AACTATAAAATCTATATTGTACTTCAGTAATTAATAAAAAGAATGATTCAGAAAGTTTTCAAATGCAAAC
GAAAACAGATCCATTAAGTTTGAATAACCCAATCCTTTTGTCGAACTATTTGAGTGTACAAATTCTTATA
TATAGTCCGCTAGAGCCTAATCTATACAGCTAGGCTATATAGGATCTAAAATATCGAGTGCATTTTTGGA
TTTTCTATTTTTATTTTGTATTTTTAATTCTATTTTTATTATCTTCTTTTATTTAATTCTATACTTTTGT
CCTCTTTCCTTATATTAAAATTTCAACTTCCCTATAATATCAAGATAATAAAGACAAAAAGAAATGATTT
CGAATTACAAAAAAAGGGAATTCGCAAAAAACTCCCTTTTTTTAGTTAAGCCAATTTCAATTATTTATTT
TTTATTTTTCGTACAAAAAAGGGTTTTGGCTTAGGTGTAGAAAGAGATTTCGCTGGTAACAATTTTTTTG
ACTTACCTGTAGACATAAATTTCGCTAATGAAAAAGTTTTTAACGCTGTCCAATAACCCT

Cistus ladaniferus

>gi|484714270|gb|JX946284.1| Cistus laurifolius clone cislaul4 microsatellite sequence
GACAACTCACACGACTCTAAACGCGACCAAAAGAAAAGAAAAGAAAAGGAAAAACCGGGCTGGGCCGGAC
TGCCAAGCCCTGCCCAAAACTACTGACAGCCGGATCCGGCCTGGACCAAGCCAGGCCCGGTCCGAAAAAA
AAAATAAAGGAAAAAAAAGAAAAAAAAAAATTGGGCATGGACCAA

Cistus monspeliensis

>0i[324983989|gb|HQ286896.1| Cistus monspeliensis voucher 169PV08(3) pshK-trnS intergenic spacer, partial sequence; chloroplast

ATTCTGAATAATTATTTTATTATTAAGATTCGAAATCCATTTCTGAAAAAGCTTTTCTATTTCTAAGAAT
TCGAGTCTATTTTTAGAAATATCAGAATCCGCTTCATTTTATTTTTGAATTTTTAGTTCTTCATGTCAAA
ATAAATATATGTCGTATAAAAACGGAGAATCTATTCTCTTTTTTTTTTGAAGGTCTTGGAGATTGTGTAA
TGCTTACTCTTAAACTTTTTGTTTACACCGTAGTGATATTCTTTGTTTCTCTTTTCATTTTTGGATTCCT
ATCTAATGATCCAGGACGCAATCCTGGGCGGGACGAATAAAGGATTCTATCTTTTTTTTTTTTTCTATAT
TTTAATAAATAAAGA

Colutea arborescens

>gi|4927062|gb|AF126993.1| Colutea arborescens chloroplast tRNA-Leu (trnL) gene, intron sequence
TTGGATTGAGCCTTGGTATGGAAACTTACCAAGTGAAAACTTTCAAATTCAGAGAAACCCTGGAATTCAC
AATGGGCAATCCTGAGCCAAATCCTGCTTTCCGAAAACAAAAAAATAAAAGTTCAGAAAGTGAAAATTAA
TCAAAAGAGGATAGGTGCAGAGACTCAATGGAAGCTGTTCTAACAAATGGAGTTGACAACATTTCCTTCG
CAGTAGGAAATGAATCCTTCTATCCAAATTACAGAAAGGATCAAGGAGATTTACTGAAAGACTATTTCAG
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TTGATTAATGAAAATTACAAACTTATATTTGTAAATATTTCGATTTCGATCACAAAAGATGTGAATCTAA
TCAATTCCAACTTGAAGAAAAAATGGAATATTCATTGATCAAATCAGTCACTCCACCATAGTCTGATGGA
TCTTTTGAAGAAATGATTAATCAGACGAGAATAAAGATAGAGTCCCATTCTACATGTCAATACCGACATC
AATGAAAATTTTAGTAAGAGG

Convolvulus althaeoides

>gi[508291511|gh|KC786129.1| Convolvulus althaeoides voucher AT02 tRNA-Leu (trnL) gene, partial sequence; trnL-trnF intergenic spacer,
complete sequence; and tRNA-Phe (trnF) gene, partial sequence; chloroplast
CTAAGTGATAACTTTCAAATTCAGAGAAACCCTGGAATTAAAAAAATGGGCAATCCTGAGCCAAATCCTG
TTTTCCGAAAACAAACAAAAGTTCAGAAAAAAAGGATAGGTGCAGAGACTCAATGGAAGCTGTTCTAACA
AATGGAGTTCACTGTATTGAAAATGGAATATTCATTGAATTGATTCAATCATTCACTCCATAGTATAGTC
TGATAGATCTTTTGACAAACTTATTAATCGGACGAGAATAAAGATAGAGTCCTGTTCTACATGTCAATAC
CGGCAACAATGAAATTTCTAGTAAGAGGAAAATCCGTCGACTTTAAAAATCGTGAGGGTTCAAGTCCCTC
TATCCCCAAAAGCCTAGTGGACTCCCCAACTTTGTATCCCATCCTGTTTTTCATTCTCATTAGCGGTTCA
AAATTCCTTATCTTTCTCATTCACTCTATTCTTTTACAAATGGATCTGAGCGGAAATGGCTTTTTCTTAT
CACACGTCTTGTGATGGATATTTGATACACGTACAAATGACCATCTTTGAGTTTGAGCAAGGAATCCCCA
TTTGAATGATTCACAATCAATATAATTACTCATACTGAAACTTACAAAGTCATCTTTTTGAAGATCGAAG
AAATTACAGGACTTGGATAAAACTTTGTAATCCGCTTTTGTTCTTTTAATTGACATAGACCCCAGCATCT
AATAAAATTAGGATGCTACGAATGGTCGGATAGCTCAG

Coronilla juncea

>0i[324496681|gb|HQ665021.1| Coronilla juncea voucher MUB 111154 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
GAAGTGTTCGGATCGCGGCGACGCGGGCGGTCCGCTGCCCGCGACGTTGTGAGAAGTCCACTGAACCTTA
TCATTTAGAGGAAGGAGAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGCACC
TCACTCAAAGAGCAAACCAACCCGCGAACACGTTCGACCACTCATTCAGGGGAAGGGCCTCGGGACGTGT
GCGCGCGCGCCACGCACCAAGGTCCTTCCTAATAATCAAACAAAACCCCGGCGCCTGACGCGTCAAGGAA
TATAAATTGTTCAATGCGCTCTTGCGGGATCCGGAGACGGTGCTCCTGCAGGTCGCGTGATGACGCATGT
TACATAAAATGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATA
CTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGG
CCGAGGGCACGTCTGCCTGGGTGTCACACATCGTTGCCCCAACGCTGAAATACGAGTCTTGGGGCGGATG
CTGACTTCCCGTGAGCTCTGACTCGCGGTTGGTTGAAATACGAGTCTGTGGTAGGGTTTACCATGACAAA
TGGTGGATGAGTAATGCTCGAGACCAGTTGTGGAAGCTCTGTCGCGTTCGGGCTCCAGAAACCCACATGT
GTTTTGATGCACTCACAATGAGACCTCAGGTCAGGCGGGGCTACCCGCTGAGTTTAAGCATATCAATAAG
CGGAGGAAAAGAAACTAACAAGGATTCC

Coronilla minima

>(i|324496686|gb|HQ665026.1| Coronilla minima voucher MUB 111380 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
GAAGTGTTCGGATCGCGGCGACGCGGGCGGTCCGCTGCCCGCGACGTTGTGAGAAGTCCACTGAACCTTA
TCATTTAGAGGAAGGAGAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGCACC
TCACTCAAAGAGCAAACCAACCCGCGAACACGTTCGACCACTCATTCAGGGGAAGGGCCTCGGGACGTGC
GCGCCACGCACCAAGGTCCTTCCTAATAATCAAACAAAACCCCGGCGCTTGACGCGTCAAGGAATCGAAA
TTGTTCAATGCGCTCTTGCGGGATCCGGAGACGGTGCTCCTGCAGGTCGCGTGATGACACATGTTACATA
AAATGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGT
GTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGCCGAGG
GCACGTCTGCCTGGGTGTCACACATCGTTGCCCCAACGCCGAATGCCTCGTGCTATGCGGCTCTTGGGGT
GGATGCTGACTTCCCGCGAGCTATGACTCGCGGTTGGTTGAAATAAGAGTCTGTGGTAGGGTTTACCATG
ACAAATGGTGGATGAGTAATGCTCGAGACCAGTTGTGTAAAGCTCTGTTGCGTTCGGGCTCTAGAAACCC
ACATGTGTTTTGATGCACTCACAATGAGACCTCAGGTCAGGCGGGGCTACCCGCTGAGTTTAAGCATATC
AATAAGCGGAGGAAAAGAAACTAACAAGGATTCC

Crataegus oxyacantha

>gi[558515413|emb|HG764986.1| Crataegus oxyacantha chloroplast genomic DNA containing trnH-psbA IGS and partial psbA gene, isolate
individual_Viterbo2

CTTGGCTACATCCGCCCCCTGTAGTATTACAAATTAATAATTTTTCCGCCATTTAGCATTACTTGTAAGA
TAAAATACAACCTAAATTGAAAACTTTATTCTTTTTTTTTTTTTACTAAAAAAAAAGAATAAAACAAATA
AAACAAAAACAAATAGTTAAGTAATAACTAAAAAAATACTAAAACTAAATAGTAAAGGAGCAATAAAAAA
CCTCTTGATATAACAAGAAATTTTTTATTACTCCTTTACTTTCAAGAACTCATATATATTAAGACCAAAG
TCTTATCCATTTATAGATGGAACTTCAACAGCAGCTAGGTCTAGAGGGAAA

Cupressus sempenveres

>0i[387935294|gb|JQ740559.1| Cupressus dupreziana voucher Adams 8432 trnS-trG intergenic spacer, partial sequence; plastid
CCGCTCAGCCATCTCTCCTAGATGGCAGATCTAAAATGAATATAGCATTTCACTAAATAAAGAACAACAT
TTGTGAGAATCCAATTTTATTTTTTTATTCCATTTCAAACAATTTTTCGCTTTTTCTAGCCCGGCCAGTA
TCTGGCCAGGCCATTGTCTTTCCTAGATAAGGAATTAATTGACTAAATTATGAAGAATACAGTGCTCTAC
CTAATCTGAAAGCTAAAATCATTATTATAAAAGTAACAGCAATAAAAAGGGCTATCAAAATTTGACCTTG
TGATATCATTTCTTATATTTCCTTTTATGTATTATATTTTTATCTCTTATTATAAGATTAATAGATAAGC
ACTTGCTATATATAATGTATTATATTTTTATCTCTTATTATAAGATTAATAGATAAGCACTTGCTATATA
ATATATATATTGTTTTTTATTCCAACTATTTCAGATTATAATCTGGATGAGATGTTCTAGATTGGATTGA
AAATGTATAGATCATATTGAAGGGTAAAAAAGAGATTTCAAAGACTAAGAGTGNATCATTCTTATTTTCT
ATATCTGTCATAAAGAAAAACTAATTCCAAATTACTTGAATTATTCTAAAGAATGTGTTAATAATCATAA
CAACTAATCTATAAATAGACTAGTTACTAAAGAAAATCATACTATTAGTCATGGAGTATTCCCTACAATA
TTGATTGAGGGTTTTTCTTTTTTCTTGTAAGAGTAAAAACAAAACAATAAGGTAAGGGACGGAAGAAGTG
AAAAGAAACTATCTCTTATTAAGTTTTCAGGAATAGGAAAATATGATGATCGGAACTTGCATTAGATTCT
TATTAGAATCTAAAAATTACTTTTTCCTATTGGACAAAAAATCGATCTGTATGATACAATGAAATTGTA

Cynosurus elegans
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>0i|691466303|emb|HG797427.1| Cynosurus elegans plastid matK gene (partial), tRNA-Lys gene (partial) and trnK-psbA IGS (partial),
specimen voucher Roeser 5420 (HAL)
GGATCTTCGAAAAAACAGACTTTGTATCGACTAAAGTATATACTTCGACTTTCATGCGCTAGAACTTTAG
CTCGTAAACATAAAAGCACAGTACGAACTTTTATGCAACGATTAGGTTCGGCATTTTTAGAAGAATTTTT
TACCGAAGAAGAGCTATTTTGTTCTTTGATGTTCACCAAAACAACCCTTTTTTCTTTCCGTGGATCGCAC
AGTGAGCGTATTTGGTATTTTGATATTATACGTATCAATGACCTGGTGAAGCCTCTTAATTAATCATTAA
ACAGAACTAATAAACAGAAAAGGGTTGATAAATGATCAAGATAAAACTTGCATATTTTGCATTCTGAAAT
GTTCCTTTTATTATTATTATAATAAAGAGTGGGCGAATCCACTTACTAATTTACTAATTAAAACAAAATT
AGTAGAACTTCCTCTTTGGAATAGAAATAGCCTATTTATACATAGGGAAAGTCGTGTGCAATGAAAAATG
CAAGCACGATTTGGGGAGGGATTTTTCTCTATTGTAACAAGGAAGAATTATCTACTCCATCCGACTAGTT
CCGGGTTCGAGTCCCGGGCAACCCATATGGAAAATAGAAAAGACCCATCTTTGTTTTTAACTTGGACTCA
CTTCATTTACAAAATTTTAAAATTTTTGGTTTGGTTAATTTAGCTATATGGATAGCCAAAGCTTTGAGCT
GATTTGGTTGACATTGGTATGTAGTCTATGTTATACTGTTAAATAACAAGCCTTCTATTATCTATATTAT
TTCTAGTTAATACGT

Dactylis glomerata

>0i|11993902|gb|AY011122.1| Dactylis glomerata somatic embryogenesis related protein mMRNA, complete cds
GGGTAAAGAAACCTAGCTCGCGCTCGGGGGAAGCGACGCGAAGTGAGGGAGACGAATCAGATAGGATGCG
GATGACGACGACGCCGGCGAGGGAGCCGCGCGAGCCGTACCGGCGGGAGGGCCGCGACTCGCACGCGAGG
CACCCCCACTCCTCGTACAGGTCTCGGCGGGACGATCCCCCAAGCCCGAGGAGGTGGAGGGATGACAGGA
GGCACGAATCCGACAGGAGCCACCACAGGCGTCGAGCCGAGGAGGGTGCCGATGCGGGAGACCGTGATGA
GAGGAGGAACAGGCCCTCGCACTCGCAAGATGCCCAGGCCCGGCGGGATGGTCCTGACCCTGTGCGCGGG
GACGGAACGCGGCGCAATGGTCCTGATCCTGTGCGCTGGGACGGGAAGCGGCCCGATGATGCTGACCCTG
CGCGCTGGGAGGGGAAGCGGTCCGATGATCCTGATCCCGTGCGCAGGGAGGGGAAGCCGCCGAGCGATGT
GAAAGATGACCTTCCTGTGAGGCATGAGAGATCTCCCAGGGGAACTAAGCGGTTTTCCGAGACGAGAGAG
GCCTGGCAGCCTCGATCTTCTTTCTTTCAGCATGATGCACGTGACAGTGCTGGGCATGGTGGTCGACGCT
ATGGTCGCCAAGACTATGGAAGACACAGGGGTCAAAACGAACATCTTGATGATAAAGAAAAGGCTGAGCA
AGCCCAACAACAGAATGACGTTGATTCTACATGGAAGCATGATGGGTTTTTCAAGTTGGAGGAAGAAGTT
CCTGTTGCCAAAAGGAGACCAGGATTTAAAGAGATGGGAATGCCACGTGAGGAGCAAGAATCAGGTTTTG
CAGAACCAGATACAAGATCACGTAAACCCAATCAACCTGGTCTAACCTCTGGAATGGGAGAAGAAAGGAG
GAACTACCACTCACGGGAATTCATAAGGCCTGATGATCGAGATACCAGGAGGGGATTTTCTGATTACAGG
AGTGCTGGTCAGAGAAATGGCTATGATTCAAGAGGACGTGGTTTTGCTGGTAGAGGGGGAAGGGGCAGAG
ACAGGTTTGACTACCAGTATGGCGGAAAGAAACAACATGCACGAGGCTGCTGGAGAACAAACAGAGAAAT
GGAAGCATGACCTTTATGATCAGACGGACAGTACCCCAGCTCCGTTGACTGAAAAAGAGCAGATTGCGAA
AGTTGAAGCACTTTTGGCGCTGTACCTACATGTTCTGCTGAGTAGTTATCTTCTTCATTGCTGTTTGGGG
TTGCTAAATTATCTTCATATCTTGTACTTGGTTTCGTTGGTGTCGAACGTTGACTGTATGGCACCCTGCT
GGAATTTGGCGTCTCATATCAATCTTTTATGGTTTAGAAGATGTTTTTTCAAAAAAAAAAAAAAAAAA
Daphne gnidium

>gi[306922809|gb|GQ167497.2| Daphne gnidium isolate DG49_CAZ internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene,
complete sequence; and internal transcribed spacer 2, partial sequence
TTTGCAAATGTGTTGAGGGGGTTTGGTGTCATTGACTCCATCTCCTCTTGACTGGCCCATGTGGCCAAGA
TAACCAACCCCAGCACGGATTGTGCCAAGGAATTGTGATAAATGAAACGTTTTCCCCATGCATTTAACAT
AAGATTGTGTGGGGTAATGCGTGATATGTATTATAAAGAATGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTT
GCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCT
TTGAACGCAAGTTGCGCCCCAAGCCTTTGGGTTGAGGGCATGTCTGCCTGGGTGTCACGCATTGTAGCCT
TTACAACATTAGTTGGTGTAGGGCTGATATGGCTCTCCCGTCCTCATGGTAGTGCGGTTGGTTGAAATAG
AGTAACCATTAATGTCATGTATTTCATGGTGAGCGGTGGTTTGTCTTGGCTTGCCCTCGTTAAGTCATCG
TGTATAGCATGTCATTAGCGTTGGTTGCATTTGTACTTCAAACTTTTGGATGAGGATAATAGTACGCATT
GCGACCCCAGGTCAGGCGGGAATACCCGCT

Daucus carota
Trés longue séquence

Daucus muricatus

>gi|182410929|gb|EU531689.1| Daucus muricatus isolate assem24.0.2 PsbA (psbA) gene, partial cds; psbA-trnH intergenic spacer, complete
sequence; and tRNA-His (trnH) gene, partial sequence; chloroplast
TGTTATGCATGAACGTAATGCTCATAACTTCCCTCTAGACTTAGCTGCTGTTGAAGCTCCATCTACAAAT
GGGTAAGGCCGGGTCTTAGTCTATACAAGTTTTTGAAATATTAAAAAAGGAGCAATAACCTCTTTCTTGT
TCTATCAAGAGGTGGTCTTGCTCCTTTTTTATTTATTTAAGATTTTTTTAGATAAACAAATATTTTTGAA
TGATCAAAAAGGAATTCTTTGAAATGCAAAAAAATAAAAGAAAACTGGCGGGGCGGATGTAGCCAAGTGG
ATCAAGGCAGTGGATTGTGAATCCCCCATGCG

Delphinium peregrinum

>gi|604142042|gb|KJ402044.1| Delphinium peregrinum CYC-like protein 1a (CYL1a) gene, partial cds
AGGCTGTCTTATGACATCGCGGTGAGCTTCTTCATGATTCAAGATATGCTTGGATTTGACAAAGCTAGCA
AAACTGTTGGATGGCTGTTGGAGAAGTCCCAGGATGCCATCAATGAGCTCCTTAAAAGCGTGCCCCAGCC
AAAGCACAGCTGCACGGAAAGTGTCAAGAGCGCGTCGTCTGCTTCAGAGGGGGAAGAGGTGTCTATAGTC
GATGAGATGCCTACCGATGGTCTTCCACAAGGGAACATATCCTCATCGGGCATTGTCAAAGAGAAGAAAT
CTAGACAGGCGCGTAAAGCTACACTTAGTCCTCTTTCCAAGGCATCTAGGGAGAAG

Dianthus caryophyllus

>0i|167971|gb|L05916.1|DINGSTB Dianthus caryophyllus glutathione s-transferase (GST2) gene, 5' end
GAATTCAACCTGACTAAGACTTGACTCGAATTTGTTTAGTCGATTTTCAATTTATGAGACTTTGAAAGGC
CATGAATTTAGATTTGTAGTACGACTTAAACTTGACAAAGACTTGACTCAAATTTGTTTTAGGTTCCGAT
TTTCAAATTGATGAGACTTTGGAGTCATGTGTACCGACTTGCTTGCTTGGTTATCAATTAGATATTACGG
AGCATACTTTCATACGAGGATTTCTGTTGCGTATGAGTAACATCACTACTATAAAGCTAGTCATTTGGCG
ACTGCGCAACTGCTGAGCGAGTTGTGGTATGTCAGCTACAAGTCGAGCGCTGCCAAGCACGTGCATCTCG
ATTATTTAGCTGACCTCTACAAATTGATATAACGATGGGTTGAGCCTTGACCTGATCTGTCAAGACGACC
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TAACTCGACCCGATGTGGCCATGTCCCTCACTGACTCACTCCCTCCCAACAAATTGAAAATTCTGACAAA
TAAAACCACCCTACAAAGTAGAAACCAAGTTGAAATTGATTTGGTTAAATTGTTGTTATAAAAGTCAGCT
CTGAAGTCCCCATATTCATGAATTCATCATCCTTGTTTTTCTACTCCATTCCACATTAATAATCATAAAT
CATAAATCATGGTATGTATGTTTCCCTATTTTCCTTCTTTTTAATTCCATTTTCATTTGCCTGTAATTGT
GTTTTTCCAACTTACTTACTTATTTCTTTTGTTTATATTAATCCATTATTCTCTTCATTTTGTGTTTTAT
TAAATTTGTTGTTAATTTCATAATACCGATGATATGTTCATGTTAGTTATTTAGTGGCCTTGTAATTGTC
CAAGTGACCATTAGAGCTGGCCATTTATACGGGCCGGCCGTCTGCCTAGTGGACCGTTATTTCAATGGCC
GTTACGCCTCCAAAGCCTAGCTCGGACCTCCAAGCAACAGGCGGACCTCTTATCATTATGCGATGGTTCA
CTACTACTATCTGTATATATCATATCCTCAGTGTTTTATTAAATTTGTTGTATTTCATAATACCGATGAT
ATGTCATGTAGTTATTTAGTGGCCTTGTAATTGTCCAAGTGACCATTAGAGCTGGCCATTTATAGCGCGG
CCGGTCTGACCTAGTGACCGTTATTTCAATGCCGTTACGGCCCTCCAAAAGCCTAGCTCGCCCTCCCAAG
CAACAGGCCGGCCCGGGCCTGAAATCTGTGGCCTGTCCTCTGGGCCCGTCAATTTAAAAAAAAATTATAA
CCAAAGGGCCGGCTGGGGCCTTAATTTTCAAGCCCAGCCCAAGCCTGGCCTGTCCCCCCACTGGCTGGTT
AAGGGACTTGAAAATGAGGCGCGCCGTGGCCTCCTATACTAAAAATGGTCACATTTTATTTAAAGATGTA
ATGCTAAACGTTAAGTGGTAACATTCATGTACTAAAAACCGGACAACCGCCAGTCGTCACTTTTTAGTGT
AATTTTGAAGTCAATGTAATCATAGTTCCTAACTACTAAATTTCAAAATTCTAACCTCGGTCATTTGACG
ACTATATAACTGAATTTTAAAAAGTGAGAACGATTATATATTGTCGTGAATGCCAAATTTTATTTGATCG
TCAAGCATATGTTTTACATAATGTGATTGATATTTGAAAATCTAGTCGAGCTCAGAGACACAGAAGATGC
AGCTGTACTCTTATTCATCGAGTTCCTGTGCTTGGCGTGTTCGTATTGCTCTTCATCTCAAAGGTCTACG
AAAGCTTGATTTAATACGGAATTGTATTCGACATTTTTATTTCTGTGTTCAATTTTATACTCAACTTAAG
TCGATTTCGAAATAATTGCAGGGTTAGATTTTGAGTATAAAGCTGTGGATTTGCTCAAAGGAGAGCACTT
AACCCCTGGTGAGCGTTTAGTATCTCACTGTGTACACTTTTACGTTTACATCGATCTGATTGGAGCTTCT
GATTGAGTAGCTGGCTAGATCACACGTGACATCTTACGTACACTGATCTGATGAGCTTCTGATGAGTAGC
TGCTACGTACTCGACTACTCTGTAATTGTGTGTGAACTCGAGGCTGTCGGTTGGCTACGTACATATTGTG
CTGGAGACTATAACGGTGCTGTGAAACATGTATATAGCACTTGGCAGAAGCTTGCTGTTCAGGAGAAATT
TAATAGATTTCAAACAATGACATTAAATGAGGTGAACTTTGTTTGAGATAGTTATCGACTTACCAATGTT
TACTGGTCATTTTTTCGTAATTATCAGAGTTTCTGAAGCTAAATCCCCTTGGTTACGTTCCCGCGTTGGT
CCATGGCGACATTGTTATTGCTGATTCCTTGGCAATCATAATGGTTAGTTCTCTTCTTTTTGTTGTTGAC
TATGTCAATACGTGTATCTTTGTTAAGAGGAATTCGAGCTCGGTACCCGGGTTTAACGCGTAGTATCTAG
AAGAGAAGTTTCCTGAAAACCCGTTGTTGCCTCGAGATCTTCAGAAAAGAGCTCTCAACTACCAGGTATA
CTCAGTGCATATATGCACTATATTGTGTCCTTGCGAATATGGTGAATCGTAATTCATGTATGGTTTGCTG
TTTTGATTGCATCATTGAGAAAAATGATCTTCTGCTTTCAAACTTTAGACTTTTGTAGACTGCCATGTTA
GTCATAATCAGTGTCAGTATTCACGTGACAACCAGCAGTTAGGATATTGCTCTATCTCATCAGCTTTGGT
TTCTGTTTAAGGCCGCAAATATCGTCGCCTCAAACATACAGCCATTCCAGAATCTGGCAGTGCTGGTAAG
CTCTTATAATCTGCTTTACTCTTCTCGGTGTAACCTACTTTGATTTATATTTATCGAAGCATGTGATTGA
GCAGTTTGCATTCGTCCGAATGCAGAATTACATCGAAGAAAAACTTGGTTCTGATGAGAAGCTTTCTTGG
GCCAACCACCATATTAAGAAAGGATTTTCAGTACGCGTACTTCACACATTCATTCAGTCTAATGGTGCTA
TTTCACGAAAGCTTCCTAATTTTTAGTATGTACGATATGCATAGCACGACCCTTGGTAGAGCATCGAC

Echinaria capitata

>0i|444746430|gb|JQ972938.1| Echinaria capitata voucher UZ 13.07 internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene,
complete sequence; and internal transcribed spacer 2, partial sequence
ACCCTGACCAAAACAGACCGCGCACGCGTTATCTAACCTGCCTAGCGGCGGCATCGTCCGTCGCCTGGCC
AAGTCCTCGACAACCTCCCCTCCTMGGAGTGGGGGCTCGGGGTAAAAGAACCCACGGCGCCGAAGGCGTC
AAGGAACACTATGCCTAGCCCGGGGACGYGGTTGGCYTGCTKGCCGCCCCTCGTGTTACAAAGCTATTTA
ATCCACACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACC
TGGTGTGAATTGCAGAATCCCGCGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGGCCATTCGGCC
GAGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCTAAACACGCTCCCACCCCCACCTCTGGGTGGGGTGCGGCATGT
GGCCCCCCGTAACGCAAGGGGCGGTGGGCCGAAGATATGGCTGCTGGCGTATCGTGCCGGACACAGCGCG
TGGTAGGCGACCTCGCTTTACTTACCGCAGTGCATCTGGACCGTAGCCAGCATGAWGGCCTTGAAGGACC
CTTTGAACGGTGCGCATGACGCTCCGACC

Echium parviflorum

>gi|6782631|gb|L43264.1| Echium parviflorum clone parv.its. 18S ribosomal RNA (18S rRNA) -5.8S ribosomal RNA (5.8S rRNA) gene,
internal transcribed spacer
TCGAATCCTGCATAGCAGAACCACTCGAGGACATGTTAACAAACCCAGGGGACGTCGAACNCAGGGATAC
CTTTCGCTNGATTGTCTTCTGATGTCGCCATGGCATTAGTCGTGGCGACAAACAAACCCCCGGCGCGAGA
AGCGCCAAGGAATACTTTTAACAACAGCCATAACCATCCTCTCCCGCTCGCGGGGCTTAGGGGATCGGAG
ATGGCTTATTTGAAAACCAC

Echium humile

>gi|15076908|gb]AF284105.1| Echium humile tRNA-Leu (trnL) gene, intron; chloroplast gene for chloroplast product
TGAGCCTTNGTATGGAAACCTACTAAGTGACAACTTTCAAATTCAGAGAAACCCTGGAATTAATAAAAAT
GGGCAATCCTGAGCCAAATCCGGTTTTCCGAAAACAAACAAAAGTTGAAAAAGAAAAAAGGATAGGTGCA
GAGACTCAATGGAAGCTGTTCTAACAAATGGAGTTGACTGCTTTGCTTTGGTCGACGAATCTTTCTCATA
AAGTGTGAAAGTATATACATTTGTATTGAATACTTTATCAAATGAAATGATTAATGACTACCAAAATATA
TTTTTTTTTTGAAAAAAAAAAGAAGAGTTGGTGTTAATCAATTCCACATAGAAGAAAGAGTCGAGTATTC
ATTGATCAAATTATTCACTCCATAGTCCGATAGATCTTTTGAAGAATTGATTAATCGGACGAGAATAAAG
ATAGAGTCCCGTTCTACATGTCAATACCGGCAACAATGAAATTTTTAGTAATAGG

Echium vulgare

>0i[239836119|gb|FJ763301.1| Echium vulgare isolate 2063 tRNA-Leu (trnL) gene and trnL-trnF intergenic spacer, partial sequence; chloroplast
TAAGTGACAACTTTCAAATTCAGAGAAACCCTGGAATTAATAAAAAAGGGCAATCCTGAGCCAAATCCGG
TTTTCCGAAAACAAACAAAAGTTGAAAAAGAAAAAAGGATAGGTGCAGAGACTCAATGGAAGCTGTTCTA
ACAAATGGAGTTGACTGCTTTGGTCGACGAATCTTTCTCATAAAGTGTGAAAGTATATACATTTGTATTG
AATACTTTATCAAATGAAATGATTAATGACTCCCAAAATATATATTTTTTTTTCAAAAAAAAAAGAAGAG
TTGGTGTTAATCAATTCCACATAGAAGAAAGAAAAGAGTCGAGTATTCATTGATCAAATTATTCACTCCA
TAGTCCGATAGATCTTTTGAAGAATTGATTAATCGGACGAGAATAAAGATAGAGTCCCGTTCTACATGTC
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AATACCGGCAACAATGAAATTTTTAGTAATAGGAAAATCCGTCGACTTTAAAAATCGTGAGGGTTCAAGT
CCCTCTATCCCCAAAAGCCTATTTGACATCCCAACGATTTCTCCTATATCTATTTTCGTTAGTGGTTCCA
AATTCCTCACCTTTCTCATTCACTCTATTCTTTTACAAACGGATCTGGCCGGAAACGCCTTTCATCTTAC
ACAAGTCTTGTATGATACACATACAAATGACCATCTTTGAACAAGGAATGAATCGCCTTTTGAATTTGAA
TGATTCACAATGGATATCATTTCTCAGACTGAAACTTACAAAGTCGTCTTATTGAAGATCCAAAAAATTA
CAGTACCCGAAAGTTGGGAATCTTCTTTCATACTTTTAATTGACATAGACCCCAGTCATCTAATAAAATA
AGGATGATACATT

Ephedra fragilis

>gi[51234166|gb|AY599129.1| Ephedra fragilis internal transcribed spacer 1, complete sequence
ATGTTTTTACAGGTACCCCAAGGTAGAGGACCGCGCGCTTTCCTGCTGAGCGGGTAACCGCCGAGTAAGT
TCGCTCTCCGTAGAAGGAACCGGAAACTCTTGCAAGCGATATTCAAAAGCTGCAATCCCTCCGAGAATGG
GGGGTCCATACGGTTTAATTCTGTGGACGGGGGAGAGTTTGTCCGTGTCTGTCCAGAGGGCCATGGGCGT
TCCCTTGGCGGGACAACCGTGAAGCGGGAAAGAGGTGCGGGAATCTGCCCGTCATTACGGTCCCTCCATT
TAGGGAAGGAGAGGGATACGTTTGCGACACCGGTTGGCTTTCGGAATCGTGACTGCCGGGAAGAACTAGG
GGAATGCGAGGACGTGGACGGTCTTTGACCAGTTTATAAATAAATAAAAAATATTTGAGACAAACGTCTC
CCAGGGGTGTGTAACATTATCGGCATGGGATGCCTGGCACATCATAGTACGTAGATATGGTGTGTGCGAC
TCGCGTTCCCCAGGCGACTGGTTGGTCACGGTTAGGTGGGTGTTCGATAATACAGACCCTCGGTGAGTGG
CGCGACCGGGGGCCGTGGAGAGGCCTCACTTGTTGGGGCGCCTCCGCGCGGCCCTTCCCCGTGTAACACG
CTTCCCCTATCTATGGTCCTCCGGGACGGTGTGGCGTAGGTTGCCGGAGGGGAAACGTGGGAGCGGCTAT
GGACCGGCGCTATTTCCTTTCCTACGTCGCTGGGACGTTAAACCAACAACCCAAGGGTGTCTCGGAAAGC
CGACACGTGATGGGGGCGGATCTTACCGCTCGCCGTTGGACGTGGTCGATGCGCGATGGGGGCGGATCTC
ACCGCTCAATGGGGCTTCCGCCCCGTCCCGTCGTCGTCGGCCGCGGGGGGGTGCATGATGGGGGCGGATC
TCACCGCTCACTGGGGCTTCCGCCCCGTCCCGTCATCGCCTCCTTTTCGGGGCATCCTATTCCAAATTTT
TCCTCAGTAGAGAAAACTTGGGCCGGGAGTTCCGGCAAAGAGGGCGGGAGTACCGCCAAGGAAGCAATCT
GGCAATGGCGTCGCGGGGTGATTCCTGAGGCTGCCCATGTCAACGAAA

Erica arborea

>0i[326635047|gb|HQ858911.1| Erica arborea voucher SANBI_S890 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
GGTCCGGTGAAGTGTTCGGATCGCGGCGACGTGGGCGGTTCGCTGCCGGCGACGTCGCGAGAAGTCCACT
GAACCTTATCATTTAGAGGAAGGAGAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATT
GTCAAAACCTGACATCTAGAAAACTCGTGAACTTGTTCATAAAGAATGGGGAATGCATCGGTTTGGCCCA
GTGCCTCTCCTTTTGCTTTCCCCTCGCGAGCAGACATGCCTGGAGCTTTCGAGCGACGTGTTTGTCTGCT
TGTCGAACAACGAACCCCGGCGCAAATCGTGCCAAGGATAATGGAATGAGTTTGTGCATGCATGTCCCTG
CCCGTCTATGGGTGGCGTTGGCTTGCACATCTTTTGTATAACTAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCG
GCTCTTGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATC
GAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCTGAAGCCATCAGGTTGAAGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCG
CGTCGCTCACTCACCCCGTGCCTCACAGGGCGGGTAAGTGCGTGGGCGGATATTGGCCCCCCGTTCACAT
TTGTGCTCGGTTGGCCTAAAAAGAAGGTCCCTGATGACGGACATCACAACAAGTGGTGGTTGCCAAACTG
TCGCGACACGTTGTRCATGCTACGCAGTCGTCGGTGGGCTCATTGACCCTTAAGTGCCATTGAACTTGGT
ACCTCAACTGCGACCCCAGGTCAGGCGGGATTACCCGCTGAGTTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGAAAA
GAAACTTACAAGGATTCCCCTAGTAACGGCGAGCGAACCGGGAAT

Erinacea anthyllis

>0i|88193319|emb|AJ891029.1| Erinacea anthyllis chloroplast tRNA-Leu (UAA) gene, intron, from Spain
AATTGCATTGAGCCTTGGTATGGAAACTTACCAAGTGATAACTTTCAAATTCAGAGTAACCCTGGAATTG
ACAATGGGCAATCCTGAGCCAAATCCCGTTTTTCGCAAAAACAAAGAAAAGTTCAGAAAGCAAAAATTAA
AAGGATAGGTGCAGAGACTCAATGGAAGCTGTTCTAACAAATGGAATTGACGACATTTCCTTTCGCGTTG
GGTTAGGAAAGGAATCCTTTCGTCGAAATTGCGGAAAGGATCAAGAATAAACGTATATACATATATACGT
ATATGTACTGAAATATTTTTTCAATTGATTAATAAAGACTGAAAATCTCTATTTGTTGAAGGAGGAATTG
AATATTCATTGATCAAATCATTCATTCCATGAAAATCTGATAGATCTTTTTAGGAGCTGATTAATCAGAC
GAGAATAAAGATAGAGTCCCATTCTACATGTCAATACCGCCAACAATGAAATTTATAGTAAGAGGA

Erodium guttatum

>gi[557477970|gb|KF696394.1| Erodium guttatum ATP synthase CF1 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

>0i[340513109]|gb|HM850905.1| Erodium moschatum maturase K (matK) gene, partial cds; chloroplast
TGTCAGACGTACTAATACCCCACCCTGCCCATCTGGAAATCCTGGTTGAAGCTCTTCGTTATTGGGTGAA
AGACGCTCCCTTCGTGCATTTTTTACGAGTCTTTCTCTATGAGTGTTGGAGTTTTAATAGTCTTATTATT
CCAAAAAGGTCTAGCTCTTTTTTTTCAAAAAAAACTTCAAGATTGTGCCTCTTTCTATATAATTCTCATG
TATGTGAATATGAATCCATCCTCCTTTTTCTTCGTAATAAATCTTCTCATTTACGACCAATATCTTCTGG
AATCTTTCTGGAGCGTATTATTTTCTATAAAAAGATGGAAGGTCTTGGATCTATCGTTTCAAATAATTTT
GAGCGCATTCTGCTGCTTTTCAAGGACCCCTCTATTCATTATGTTAGATATCAAGGAAAATACATTCTTA
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TTTTAAAAGACAGGCCTCTTCCGATGAATAAATGGAAAGATTATCTTGTAAAGTTATGGCAATGTCATTT
TTATGTATGGTCTCAACCAGGAAGGGTCCATAGAAACAAATTTTCCCAGCCTTCCCTTCGCTTTATGGGT
TATATTTTAAGTGTAAGGCCAATGCCCTTGGTGATACGGAGTCGAGTATTAGAAAATTCATTTCTAAAAG
AGAATGCTATGAATAAGGTCGAAACAATAATTCCAATTCTTTCTCTAATTGGATCGTTGGCTAAAGAAAA
ATTTTGTAACCCGTTGGGGCAGCCCATTAGTAAGCCACCTTGGGCCGACTCATCTGATTCTGATATTATT
GACCGATTTGTGCGTATGTGCAGAAATCTTTCTCATTATTATA

Eryngium maritimum

>gi|308210126|gb|HM441074.1| Eryngium maritimum retrotransposon Tem6 RNaseH pseudogene, partial sequence
GCTGATATGTTTACCAAGGCATTGTCTGCTACACAGTTGGCCTTTCTGAGTTCCAAGTTGGGAGTTTGCA
ATTTGTTTCAAACTTCCAACTTGAGGGGGGATGTTATAGAATGTAATGCTTTTGATGCTACTAATCATGT
TGACCATGATGATCACAGGCT

Eryngium tricuspidatum

>gi|351720278|emb|HE602485.1| Eryngium tricuspidatum genomic DNA containing psbA-trnH IGS, specimen voucher Jury, SL. 20881

GAAGCTCCATCTACAAATGGGTAAGACCGGGTCTTAGTATATACGAGTTTTTTGAAATAAAAAAAGGAGC
AATAACCTCTTTCTTGGTCTATCAAGAGGGTGGTATTGCTCCTTTTATTATTTTTTTGTAGTAGTATTTA
CCTAGTTTGTTTAAAAAATTTTAAACAAACATCTTTTTTCTTTTTATGGGTTGGTTCATGATTGAGTATC
GTGCTTTTAGTCTGTATCTGTATAATAATATAGAAATATACAATTCGGCTTCCTTTTTACCTTCCCACCT
TTTGGGAAAGTGAAGTTTTTATACAAAATTGGAATTGAATACTTATTAATATTACTTATTATATATATTC
TACTTATATATTTATATTCTATTTATTTCTCTCGAAAAAACGAAAGAAATTTTTTTGAATAATTAAAAAT
GTAAATAAAAGAAAACCGGGGGGCGGATGTAGCCAAGTGGATCAAGGCAGTGGATTGTGAAT

Euphorbia exigua

>0i|383512397|gb|JN249303.1| UNVERIFIED: Euphorbia exigua ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit-like (rbcL)
gene, partial sequence; rbcL-accD intergenic spacer, complete sequence; and acetyl-CoA carboxylase beta subunit-like (accD) gene, partial

sequence; plastid
AAAGATTATAAATTGACTTATTATACTCCTGAATATGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCC
GAGTAACTCCTCAACCTGGAGTTCCGCCTGAGGAAGCAGGAGCTGCGGTAGCTGCTGAATCTTCTACTGG
TACATGGACAACTGTGTGGACCGATGGGCTTACCAGTCTTGATCGTTATAAAGGACGATGCTACCACATC
GAGCCCGTTCCTGGAGAAGAAAATCAATTTATTGCTTATGTAGCTTACCCCTTAGACCTTTTTGAAGAAG
GTTCTGTTACTAACATGTTTACCTCCATTGTGGGTAATGTATTTGGGTTTAAAGCCCTGCGCGCTCTACG
TCTGGAGGATTTGCGAATCCCTCCTGCTTATACTAAAACTTTCCAAGGGCCGCCTCACGGCATCCAAGTT
GAGAGAGATAAATTGAACAAGTATGGTCGCCCTCTATTGGGTTGTACTATTAAACCAAAATTGGGGCTAT
CCGCTAAGAATTACGGTAGAGCGGTTTATGAATGTCTTCGCGGTGGACTTGATTTTACCAAAGACGATGA
GAACGTGAACTCTCAACCATTTATGCGTTGGCGAGACCGTTTTTTATTTTGTGCCGAAGCCATTTTTAAA
TCACAGGCTGAAACAGGTGAAATCAAAGGGCATTATTTGAATGCTACTGCGGGTACATGCGAAGAAATGA
TGAAAAGGGCTGTATTTGCCAGGGAATTAGGAGTTCCTATCGTAATGCATGACTACTTAACAGGGGGATT
CACGGCAAATACTACCTTGGCTCATTATTGCCGAGATAATGGTTTACTTCTTCACATTCACCGAGCAATG
CATGCAGTTATTGATAGACAGAAGAATCATGGTATACATTTTCGTGTATTAGCTAAGGCATTACGTATGT
CTGGTGGAGATCATATTCACGCTGGTACCGTAGTAGGTAAACTTGAAGGAGAAAGAGAGATCACTTTGGG
CTTTGTTGATTTACTGCGTGATGATTTTGTTGAAAAAGATCGAAGCCGCGGTATTTATTTCACTCAAGAT
TGGGTCTCTTTACCTGGTGTTCTTCCTGTAGCTTCAGGGGGTATTCACGTTTGGCATATGCCTGCTCTGA
CCGAGATCTTTGGAGATGATTCCGTACTACAATTCGGTGGAGGAACTTTAGGGCACCCTTGGGGAAATGC
ACCCGGTGCCGTAGCTAATCGAGTAGCTTTAGAAGCATGTGTACAAGCTCGTAATGAGGGACGTGATCTT
GCTCGTGAGGGTAATGAAATTATCCGTGAGGCTGGAAAATGGAGTCCTGAACTAGCTGCTGCTTGTGAAG
TATGGAAAGAAATTAAATTTGAATTCGAAGCAATGGATACTTTGTAATCCACTAATTGACGTTCGTTCTC
TTAATTGACATTTAACTCGGCCCAATCTTTTATTAAAAGGATTGAGCCGAATACAAAGATCCTAATACAA
GGATCCTATTATATATGTATGTGTATGTATCCATTTTTGATAGATACATATTTAAGTAAATATACAATAC
AAAATTTTAAAGACAAACATAGAAGACTAAGCAACTCAACCCTTTCTATTGTTATCTTGGATCCCCAATT
AACCCTAAGGATCTATAGGATTGGTGTATTCTTTTCTATTCCCTAGTTTCGAGTAGCCCAGTATCACAAC
TTCTTATACCCATCCTGTATATTGTCCTTTTCTTTCCGTGTTTGAATAAAAACTTATTAATAGACGCGAT
TTTACAAAAAAAAAGACTTTTTTTTCATATTTCTATTCTAGGATAAAACAAATATTCTTTTTCGCAACGC
GAATTTGACACAATATAACCAATTCCTTTTCTAGTTATACTTATAAAAAAATGGAAAACATGATTCCTTC
ATAACCATATCATATATAGTGAAGGGATACTCTGGGTTCTTACAAAAAAAAGTAAAAGAGAATCCCCCCC
CTTTTTTTTTTGAATACCCACTCTTTATTAGTTAAAAATCCTGGTAATTGAACCTATATACTTATTTTGA
GAGAAAATAAACTAGTGAAATTATTTTTCATCGAATGACTATTCATCTATTTATTTTGATGGAAATAGTA
GCAAAAAAGTTCTATGGAAAAATGGTGGTTCAATTCAATCGTATCCAATGTAGAATTAGGATACAGGTGT
AGGCTAAGTAAATCGATGGATAGTTTCAGTCCTTTTGAAAATACCAGTATAAGTGAAGACCCAATTCTAA
ATGATACAGATAAACACACCCATAGTTGGAGTACTAGTGACAACTCTAGTTCCAGTAATGTTGATCATTT
AGTCGGTGTCCGGGACATTTGGAATTTCAGCGTTGATGAAACTTTTTTAGTTAAGGATAGTAATAGGGAC
AGTTATTCCATCTATTTTGATATTGAAAATAAAGTTTTTGAGATTGAGACTGATTATTCTTTTCTGGATG
AACTAGAAAGTTCTTTTTATAGTTATTGGAATTCTAGTTATCTGAATAATGGGTCTAGTAGTGGCGACTC
CCAATATGATCATTATATCTATGATACTAAATATAGTTGGAATAATTACATCAATAGTTGCATTGACCAT
TATCTTAGCTCTCAAATTTGTATTGATAGTTCGATTTTTAGTGGTAGTAACAATTATAGCGAAAGTTATA
TTTATAGTTACGTTTGTGGTGAAAGCGAAAAGAGTAGTGAAAACGTGAGTGCCAGTCTAAGAACTAGCAC
GAATGGTAGTGATTTAGCTCTAAGAGAAAGTTCTAATGATCTCGATATAACTCAAAAATACAAACATTTG
TGGGTTCAATGCGAAAATTGTTATGGATTAAATTATAAGAAATTTTTTAAGTCAAAAATGAATCTTTGTG
AACAATGTGGATATCATTTAAAAATGAGTAGTTCAGATAGACTTGAACTTTTGATTGACCCAGGGACTTG
GGATCCTATGGATGAAGACATGGTATCTCTGGATCCCATTGAATTTCATTCAGAAGAGGAACCTTATAAA
GATCGTATTGATTCTTATCAAAGAAAGACAGGATTAACCGAGGCTGTTCAGACAGGCACAGGTCAACTAA
ATGGTATTCCCGT

Euphorbia falcata

>gi|349572963|gb|HQ900607.1| Euphorbia falcata voucher Barres 42 & al. (BC) internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal

RNA gene, complete sequence; and internal transcribed spacer 2, partial sequence
TCGAAACCTGCCCAGCAGAACGACCCGTGAACGCGTTATTAATCCGGGGGGTCGCCGTGGGATCCGTCCG
GCGTCGATCCCTCACCGGGGCCCGGGCGGGGGAGACGGGATAGGGCTGTGCCTTACCCCCGTAGCCTCCG
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CCCGTGGTCCCGTTTAACAAAACCCCGGCACCGTACGTGCCAAGGAATTGAAACTGAAAAGGTCGCACGC
CCCCGGCGCCCCGGGAACGGTGAGCGTTCGGGACGCGTAGCGCTTTTGAGAAACGAAACGACTNTCGGCA
ACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGGATC
CCGCGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCTTCTGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGG
TGTCACTCAATCGTCGCCCCAACCACATCTCCCCCTCTGAAGAGAAGGGACGGTCGTGGGCGGGGCGGAT
GCTGGCTTCCCGTGTGCGCACAGCGCGCGGTTGGCCCAAATGCCCGGTCCTCGGCTTCGACGCCACGGCT
ATCGGTGGTTGCAATGCCCTCGTTTGAACGCCGTGCGCGCTCGGTTGCCGTCGGGACCGACCGGACCCCA
AA

Euphorbia nicaeensis

>0i|383512452|gb|JN249358.1| UNVERIFIED: Euphorbia nicaeensis ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit-like (rbcL)
gene, partial sequence; rbcL-accD intergenic spacer, complete sequence; and acetyl-CoA carboxylase beta subunit-like (accD) gene, partial
sequence; plastid
AAAGATTATAAATTGACTTATTATACTCCTGAATATGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCC
GAGTAACTCCTCAACCTGGAGTTCCGCCTGAGGAAGCAGGAGCTGCGGTAGCTGCTGAATCTTCTACTGG
TACATGGACAACTGTGTGGACCGATGGACTTACCAGTCTTGATCGTTATAAAGGACGATGCTACCACATC
GAGCCCGTTGCTGGAGAAGAAAATCAATATATTGCTTATGTAGCTTACCCCTTAGACCTTTTTGAAGAAG
GTTCTGTTACTAACATGTTTACCTCCATTGTGGGTAATGTATTTGGGTTCAAAGCCCTGCGCGCTCTACG
TCTGGAGGATTTGCGAATCCCTCCTGCTTATACTAAAACTTTCCAAGGGCCACCTCACGGCATCCAAGTT
GAGAGAGATAAATTGAACAAATATGGTCGCCCTCTATTGGGTTGTACTATTAAACCAAAATTAGGGCTAT
CTGCTAAGAATTACGGTAGAGCGGTTTATGAATGTCTTCGCGGTGGACTTGATTTTACCAAAGACGATGA
GAACGTGAACTCTCAACCATTTATGCGTTGGCGAGACCGCTTTTTATTTTGTGCCGAATCAATTTTTAAA
TCACAGGCTGAAACAGGTGAAATCAAAGGGCATTATTTGAATGCTACTGCGGGTACATGCGAAGAAATGA
TCAAAAGGGCTGTATTTGCCAGGGAATTAGGAGTTCCTATCGTAATGCATGACTACTTAACAGGGGGATT
CACGGCAAATACTAGCTTGGCTCATTATTGCCGAGATAATGGTTTACTTCTTCACATTCACCGCGCAATG
CATGCAGTTATTGATAGGCAGAAGAATCATGGTATACATTTTCGTGTACTAGCTAAGGCGTTACGTATGT
CTGGTGGAGATCATATTCACGCTGGTACCGTAGTAGGTAAACTTGAAGGAGAAAGAGAGATCACTTTGGG
CTTTGTTGATTTATTGCGTGATGATTTTGTTGAAAAAGATCGAAGCCGTGGTATTTATTTCACTCAAGAT
TGGGTCTCTTTACCTGGTGTTCTTCCTGTAGCTTCAGGGGGTATTCACGTTTGGCATATGCCTGCTCTGA
CCGAGATCTTTGGAGATGATTCCGTACTACAATTCGGTGGAGGAACTTTAGGGCACCCTTGGGGAAATGC
ACCCGGTGCCGTAGCTAATCGAGTAGCTTTAGAAGCATGTGTACAAGCTCGTAATGAGGGACGTGATCTT
GCTCGTGAGGGTAATGAAATTATCCGTGAGGCTGCAAAATGGAGTCCTGAACTAGCTGCTGCTTGTGAAG
TATGGAAAGAAATTAAATTTGAATTCGAAGCAATGGATACTTTGTAATCCACTAATTGACGTTCGTTCTC
TTAATTGAAATTTAACTCGGCCCAATCTTTTATTAAAAGGATTGAGCCGAATACAAAGATCCTAATAGAA
AGATCCTATTGTATATGTATGTATCCATTTTTGATAGATACATATTTAAGTAAATATACAATGCAAGATT
TTAAAGACAAACATAGAAGACTAAGCAACTCAACCCTTTCTATTGTTATCTTGGATCCACAATTAACCCT
AAGGATCTATAGGATTGGTATATTCTTTTCTATTCCCTAGTTTCGGGTAGCCCAGTATCACAACTTCTTA
TACCCATCCTGTATATTGTCCTTTTCTTTCCGTGTTGGAATAGAAACTTATTAATAGGCGAGATTTTACA
AAAAAAAAATTGTTTTTTTCCTATTTTTAGGAGAAAAGAAATATTCTTTTTCTCAATGCGAATTTGACAC
AATATAACCAATTTCTTTTCTATTTATACTTATAAAAAAAAAAATTGAAAACATGATTCCTTCATAACCA
TATCATAAAGAGTGAAGCGATACTCCGGGTTCTTACAAAAAAAGTAAAAGAGAATCATTTTTTTTTTAAT
ACCCACTCTTCCTTTATTAGTTAATAACCCTGTCGATTGGATCTATATACTTATTCTGAGAGAAAATAAA
ATAGTTAAATGATTTTTCATCGAATGACTATTCATCTATTTATTTTGATGGAATATAGTAGCAAGAAAGT
TCTATGGAAAAATGGTGGTTCAATTCGATCTTATCCAATGTGGAATTAGGATACAGGTGTAGTCTAAGTA
AATCAATGCATAGTTTCAGTCCTTTTGAAAATACCAGTAGAAGTCAAGACCAAATTCTAAATGATACAGA
TAAACACACCCATAGTTGGAGTAATAGTGACAACTCGAGTTCCAGTAATGTTGATCATTTAGTCGGTGTC
AGGGACATTTGGAATTTCAGCGTTGATGAAACTTTTTTAGTTAAGGATAGGAATAGGGACAGTTATTCCA
TCTATTTTGATATTGAAAAGAAACTTTTTGAGATTGAGACTGATTATTCTTTTCGGGATGAACTAGAAAG
TTCTTTTTATAGTTATTGGAATTCTAGTTATCTGAATAATGGGTCGAGTAGTGGCGACTCCCAATATGAT
CATTATATGTATGATACTAAATTTAGTTGGAATAATTACATCAATAGTTGCATTGACCGTTATCTTCGTT
CTCAAATCTCTATTGATAGTTATATTTTAAGTGGTAGTAACAATTATAGCGAAAGTTACATTTATAGTTC
CGTTTGTGGTGAAAGCGCAAATAGTAGTGAAAACGAGAGTTTCAGTCTAAGAACTAATACGAATAGTAGC
GATTTAGCTATAAGAGAAAGTTCGAATGATCTCGATATAACTCAAAAATACAAACATTTGTGGGTTCAAT
GCGAAAATTGTTATGGATTAAATTATAAGAAATTTTTTAAGTCAAAAATGAATCTTTGTGAACAATGTGG
ATATCATTTGAAAATGAGTAGTTCAGATAGAATTGAACTTTTGATTGACCCAGGGACTTGGGATCCTATG
GATGAAGACATGGTATCTCTGGATCCCATTGAATTTCATTCAGAAGAGGAACCTTATAAAGATCGTATTG
ATTCTTATCAAAGACAGACAGGATTAACCGAGGCTGTTCAAACAGGCACAGGTCAACTGAACGGCATTCC
CAT

Euphorbia sulcata

>gi|500868368|gb|KC212400.1| Euphorbia sulcata voucher R. Riina 1861 (MA) internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal
RNA gene, complete sequence; and internal transcribed spacer 2, partial sequence
TCGAAACCTGCCTTGGCAGAACGACCCGTGAACGCGTTTACAAACCGAGAGATTGACAAGGGATTCGTCC
GGCGTCGATCTCTCACTGGGGCCCGAGCGGAGGACGCGGGAGCTTGTCCCCCGTGCCCACCGTTCGAAGC
CTCATAACAAAACCCCGGCGCCGAACGCGTCAAGGAATCGAAAACAAAAAGACCGCATACGCCCTGGGCG
CCCCGGAAACGGTGAGCACAAGGAGGCGGAGCGCTTTTAGAACCAAAACGACTCTCGGCAACGGATATCT
CGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGGATCCCGCGAACCA
TCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCTTTTGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGTGTCACTCAA
TCGTCGCCCCCGCCACCGCCCTTGCGAGGGATGCGGCAGGGACGGAAGATGGCCTCCCGTGGGCTTTTGC
CCCGCGGTTGGCCCAAATGCCCGGTCCTCGGCGGCCACGCCACGACAATCGGTGGTTGTAAGACCCTCGC
ATAAAGTCGTGCGCGCTCGGTCGTCCACGCGGACCGATGAGACCCCGAAGCGTGCCTTAAGGCGTGCTCG
CTATGCG

Fagonia cretica

>0i|51559244|gb|AY641624.1| Fagonia cretica internal transcribed spacer 1, 5.8 ribosomal RNA gene, and internal transcribed spacer 2, complete
sequence; and 28S ribosomal RNA gene, partial sequence
GAGAAGTTCCCTGAACCTTATCATTTAGAGGAAGGAGAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGC
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GGAAGGATCATTGTCGAAACCTGCTCAACGCAGAACGACCCGCGAACATGTTTCTAAGTTGACTCGGTGT
TAGGGTATGCGAGAGCATGCCCCTTCATCGAGTGTTGAGAGGGAGACCTCTCGACATCATAACGAACCCC
GGCGTGAAAAGCGCCAAGGAAAACAAACAAAACAAGGAGATTGCATTCGTGTGGCCTCCTTTGCATTGAA
TCAAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTT
GGTGTGAATTGCAGAATCCAGCGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCTTCGGGTTA
AGGGCACGTCTGCCTGGGTGTCACGCAATGTCGCTCCCCACTCCAAATTGATTGGGTGAGTGTATGATGG
TCTCCCGTGAGCTATATTTGCTTGTGGTTGGCCTAAACACGAGTCCTCGGCACGGATTGTGTCACGGTCT
TAGGTGGTCGAAACCCTGAAAGATCGTGTGCTCATTTCTTGCCATAGTTAGGAACTTGCAACCCTAAAGC
ATGTCGATCTCGACATGCCAACGACGCGACCCCAGGTCAGGCGGGACTACCCGCGAGTTTAAGCATATCA
ATAAGC

Fedia cornucopiae

>gi[723008380|gh|KM359088.1| UNVERIFIED: Fedia cornucopiae ndhJ-like gene, partial sequence; chloroplast
TCATAGATCTTTGGGCTTCGATTATCAAGGAACGGAGACTTTACAAATAAAACCCGAGGATTGGCATTCT
ATTGCTGTCATTTTATATGTATATGGTTACAATTATCTACGCACACAATGTGCCTATGATGTAGCACCAG
GCGGACTATTAGCAAGTGTGTATCATCTTACGAGAATAGAGTATGGCGTGGATCAACCAGAAGAAGTCTG
CATAAAAGTATTTGCCTCGCGGAGGCATCCTAAAATTCCATCCGTTTTCTGGGTTTGGAAAAGTGTAGAT
TTTCAAGAACGGGAATCTTATGATATGTTGGGAATCTATTATGATAATCATCCACGCTTGAAACGTATCT
TAATGCCGGAAAGTTGGATAGGATGGCCTTTACGTAAGGATACATTGTCCC

Ferula communis

>0i[219958078|gb|FJ535508.1| Ferula communis putative polyphenol oxidase (PPO) mRNA, partial cds
CCACATACTGAAGTCCACATATGGACGGGTGACCCTAACCAAATTCATGGAGAGGACATGGGAAGATTCT
ATTCAGCAGGTCGGGACCCGATCTTCTATTCTCATCACGCTAACGTGGATCGAATGTGGAATATATGGAA
AACCCTCCCTGGCAAAATC

Festuca caerulescens

>0i|21239166|gb]AF303427.1| Festuca caerulescens internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA gene, and internal transcribed spacer 2,
complete sequence
TCGTGATCCTGACCAAAACAGACCGCGCACGAGTCATCTAGCCCGCCGGGCGGCGGCACCGTTCGTCGCT
CGGCCAAAGTCCTCGACAACCTCCTCTCTTCGGAGTGGGGGCTCGGGGTAAAAAGAACCCACGGCGCCGA
AGGCGTCAAGGAACACTGTGCCTAACCCGGGGACGCGGCCGGCTTGCTGGCCGCTCCCCGTGTTGCAATG
CTATTTAATCCACACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATG
CGATACCTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGCGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGGCCG
CTTGGCTGAGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCCAAACACGCTCCCACCCCACTAACCTGGGGCGGGAC
GCGGCATGTGGCTCCCCGTCTCGCAAGGGGCGGTGGGCCGAAGATCCGGCTGCCGGCGTATCGTGCCGGA
CACAGCGCGTGGTAGGCGACCTCGCTTTACTAAACGCAGTGCATCCGACGCGTAGCCGACGTGATGGCCT
CAATGGACCCTTTTAACGGAGCGCTTGACGCTTNNACC

Festuca triflora

>0i|409109274|gb|JX536580.1| UNVERIFIED: Festuca triflora beta-amylase-like gene, partial sequence
CCGATCCCGCAGTGGGTGCGGGACATCGGCGAGAGCGACCCTGACATTTTCTACACCAACCGGAGCGGGA
CGAGGAACATTGAGTACCTCACCCTTGGAGTGGATGACCAGCCTCTCTTCCATGGAAGAACTGCCGTCCA
GGTTAGCAAAGCTAAACCACCACTCCACGCTCTCCGGCCTTTATGGTGATCAGATACTCAGATGAGTCCT
GGCAACGGCAGAGTTGTGATTTTGTTAGGTACTGTATGCCCATGGTAACAAGCTCTGATTCTTCTTTGTG
GCTGTGACAGATGTATGCTGATTACATGAAGAGCTTCAGGGAGAACATGAAACAGTTCCTGGATGCTGGT
GTCATCGTGGACATTGAGGTGGGACTCGGTCCAGCTGGAGAGATGAGGTACCCATCCTATCCTCAGAGCC
AGGGATGGGTGTTCCCAGGCATCGGAGAATTCATCGTGAGTGCTTTTTGCCAAACAAAAACCATCCTCTT
CTGTTCTGTTCTTACAAAATATTCTTATACATGTGATGACCAAAGGCAGTTCAATCTTTGTGCAAGTGAT
GATATGCATGAAAATGGTTTTTAAGAAATGAACACCCAATGATAAAGTGATTCTGATCAAAGGAGACGCC
ATGGCAAAATTGCAATTTTGGCTTATCACTACTTTTGACTTTCGAGAGACCATACTGTTCTTTTGAGAAA
AGTGACTGAAGTAAAACACAAGACCATAGTCCCACAGCTAAGCGGCATAAGCAGAGGAAGCCAAATGTAT
ATCTTAGCTAAACAGACAGGGTATCAAATAAAACAAATGCAGAATAATACCTTCACCAGTAAAGACAAAA
TGACTTCACTTAATTGTTCCAGCTATTACTAAAACAAAAATAATCTGCAGGGCTATGATAAGTACCTGGA
AGCAGACTTCAAAGCAGCAGCACCGAAGGCTGGCCATCCTGAGTGGGAATTGCCTGACGATGCTGGAGAG
TACAATGACACTCCTGAGGAGACCCAATTCTTCAAGGACAACGGAACATACCTCACCGAGAAGGGGAAGT
TTTTCCTCTCATGGTACTCCAACAAACTGATCAAGCACGGTGACAAGATCTTGGATGAAGCAAACCAGGT
CTTCTTGGGATGCAGAGTGCAGCTGGCAATCAAAGTAAGTACCATGCCAAAGATCCCAGTTTATTATACT
CCAGTAGACAAGGTTTTATAAAATCATGATTCAATTGAGAAGTACATCTGATAAACAAAAATAATGCACA
AATTCACTCTAATTAATATAGGCTAAAAGAACAAGGAAGTATATACAGCTCACATTTCTTAATCTAAAAT
GTAAATGTGACATGATCCAATGTTTGGCTCCAGATCTCTGGTATTCACTGGTGGTACAAGGTTCCAAACC
ATGCAGCC

Foeniculum vulgare

>gi|182410709|gb|EU531579.1| Foeniculum vulgare isolate assem18.0.2 RNA polymerase C (rpoC1) gene, partial cds; chloroplast
GTTGGCAAAGAGGGAAGATTTCGCGAGACTTTGCTTGGCAAACGGGTCGATTATTCAGGGCGTTCTGTCA
TTGTCGTGGGCCCCTCACTTTCATTACATCAATGCGGATTGCCCCGTGAAATAGCAATAGAGCTTTTCCA
GACATTTGTAATTCGTAGTCTAATTAGACAACATATTGCTTCGAATATAGGAGTTGCTAAGAGTAAAATT
CGGGAAAAAAAACCGATTGTATGGGAAATACTTCGGGAAGTTATGCGGGGGCATCCTGTATTGCTAAATA
GAGCACCTACTCTGCATAGATTAGGCATCCAGGCATTCCAGCCTGTTTTAGTGGAGGGTCGTGCTATTTG
TTTACATCCATTAGTTCGTAAAGGATTCAATGCAGACTTTGACGGGGATCAAATGGCTGTTCATGTGCCT
TTATCTTTTGAGGCTCAAGCGGAAGCACGTTTACTTATGTTTTCTCATATTAACCTTTTATCTCCGGCGA
TTGGGGATCCTATTTCCGTACCAACTCAAGAATGGCTTT
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Fraxinus angustifolia

>gi|263043398|gb|GU120315.1| Fraxinus angustifolia PsbA (psbA) gene, partial cds; psbA-trnH intergenic spacer, complete sequence; and
tRNA-His (trnH) gene, partial sequence; chloroplast
GTTATGCATGAACGTAATGCTCATAACTTCCCTCTAGACCTAGCTTCTATCGAAGCTCCATCTACAAATG
GATAAGACCCGATCTTAGTGTATAGGAGTTATTGAAAAAAAAAGAAAATAAAGGAGCAATAATGCCCTCT
TGATAGAACAAGAAAGAGTTTATTGCTCCTTTATTTTCTTTTTAATTACTACTACTTTTTTTAGTCATAT
TGTACTTACATAGACTTTTATTCATTACATTACCGAAAAAGAAATAAAGGGGATTATTTTTCTTAGGGGT
TGATTGCTGATTGAGTATTATTTGTTCGTTCTATATGCATTTTTATTTTCATTTATCTACCCATCTTTTG
CGAAGTTTTTTTGACATTTTCATTTGAAATTAAAATGAGAAAAATTAGAATTTTTGCTTAATCTTTTTAT
CTCAGAGATAAAAATATCTCACAAATAAGAAAGAAGATAAATGAAATGGTCGAAATTCAACCTTTTTTCT
TAAAATAAAAAAATCTAAGAGGGGCGGATGTAGCCAAGTGGATCAAGGCAGTGGATTGTGAATCCACCAT
GCGCG

Fumana fontanesii

>0i|226358303|gb|FJ492021.1| Fumana fontanesii ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit (rbcL) gene, partial cds
GTATAAATTGACTTATTATACTCCTCAATACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCGAGTA
ACACCTCAACCCGGAGTTCCGCCTGAAGAAGCAGGGGCTGCGGTAGCTGCTGAATCTTCTACTGGTACAT
GGACAACTGTGTGGACCGATGGACTTACCAGCCTTGATCGTTACAAAGGCCGATGCTACCACATCGAGCC
CGTTGCTGGAGAAGAAAATCAATATATATGTTATGTAGCTTACCCTTTAGACCTTTTTGAAGAGGGTTCT
GTTACGAACATGTTTACTTCCATTGTGGGTAATGTATTTGGGTTCAAAGCCCTGCGCGCTCTACGTTTAG
AGGATCTGCGAATCCCTGTTGCTTATGTTAAAACTTTCCAAGGCCCACCTCACGGTATCCAAGTTGAAAG
AGATAAGTTGAACAAGTATGGCCGTCCACTACTGGGATGTACTATTAAACCTAAATTAGGCTTATCCGCT
AAGAACTACGGTAGAGCGGTTTATGAATGTCTACGCGGTGGACTTGATTTTACCAAAGATGATGAAAATG
TGAACTCCCAACCTTTTATGCGTTGGAGAGACCGTTTCTTATTCTGTGCCGAAGCAATTTTTAAATCACA
GGCGGAAACTGGTGAAATCAAAGGGCATTACTTGAATGCTACTGCGGGTACATGCGAAGAAATGATCAAA
AGGGCTGTATTTGCCCGAGAATTGGGAGTTCCTATCGTAATGCATGACTACTTAACAGGTGGATTCACTG
CAAATACAAGCTTGGCTCATTATTGCCGAGATAATGGTCTACTTCTTCATATCCACCGCGCAATGCATGC
TGTTATTGATAGACAGAAGAATCATGGTATGCACTTCCGTGTACTAGCTAAAGCTTTACGTATGTCTGGT
GGAGATCATATTCACGCTGGTACAGTAGTAGGTAAACTTGAAGGAGAAAGAGAAATCACTCTAGGTTTTG
TTGATTTACTACGTGATGATTTTATTGAAAAAGATAGAAGTCGCGGTATTTATTTCACTCAAGATTGGGT
CTCTCTACCGGGTGTTCTACCTGTAGCTTCAGGTGGTATTCACGTTTGGCATATGCCTGCTTTGACCGAG
ATCTTTGGAGATGATTCTGTACTACAATTCGGTGGAGGAACCTTAGGACACCCTTGGGGAAATGCACCGG
GTGCTGTAGCTAATCGAGTAGCTCTAGAAGCATGTGTACAAGCTCGTAATGAGGGACGTGATCTTGCTCG
CGAGGGTAATGAAGTTATCCGTAAGGCTAGCAAATGGAGTCCTGAGCTAGCTGCTGCTTGTGAAGTATGG
AAAGAGATAAAATTCGAATTCCAAGCAATGGACAC

Fumana thymifolia

>0i|209418659|gb|FJ225850.1| Fumana thymifolia voucher 53BGA04 ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit (rbcL)
gene, partial cds; chloroplast
CTGGTGTTAAAGAGTATAAATTGACTTATTATACTCCTGAATACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGC
AGCATTCAGAGTAACACCTCAACCCGGAGTTCCGCCTGAAGAAGCAGGGGCTGCGGTAGCTGCTGAATCT
TCTACTGGTACATGGACAACTGTGTGGACGGATGGACTTACCAGCCTTGATCGTTACAAAGGCCGATGCT
ACAACATCGAGCCCGTTGCTGGAGAAGAAAATCAATATATATGTTATGTAGCTTACCCTTTAGACCTTTT
TGAAGAGGGTTCTGTTACGAACATGTTTACTTCCATTGTGGGTAATGTATTTGGGTTCAAAGCCCTGCGC
GCTCTACGTTTAGAGGATCTGCGAATCCCTGTTGCTTATGTTAAAACTTTCCAAGGCCCACCTCACGGTA
TCCAAGTTGAAAGAGATAAGTTGAACAAGTATGGCCGTCCACTACTGGGATGTACTATTAAACCTAAATT
AGGCTTATCCGCTAAGAACTACGGTAGAGCGGTTTATGAATGTCTACGCGGTGGACTTGATTTTACCAAA
GATGATGAAAATGTGAACTCCCAACCTTTTATGCGTTGGAGAGACCGTTTCTTATTCTGTGCCGAAGCAA
TTTTTAAATCACAGGCGGAAACTGGTGAAATCAAAGGGCATTACTTGAATGCTACTGCGGGTACATGCGA
AGAAATGATCAAAAGGGCTGTATTTGCCCGAGAATTGGGAGTTCCTATCGTAATGCATGACTACTTAACA
GGTGGATTCACTGCAAATACAAGCTTGGCTCATTATTGCCGAGATAATGGTCTACTTCTTCATATCCACC
GCGCAATGCATGCTGTTATTGATAGACAGAAGAATCATGGTATGCACTTCCGTGTACTAGCTAAAGCTTT
ACGTATGTCTGGTGGAGATCATATTCACGCTGGTACAGTAGTAGGTAAACTTGAAGGAGAAAGAGAAATC
ACTTTAGGTTTTGTTGATTTACTACGTGATGATTTTATTGAAAAAGATAGAAGTCGCGGTATTTATTTCA
CTCAAGATTGGGTCTCTCTACCGGGTGTTCTACCTGTAGCTTCAGGTGGTATTCACGTTTGGCATATGCC
TGCTTTGACCGAGATCTTTGGAGATGATTCTGTACTACAATTCGGTGGAGGAACTTTAGGACACCCTTGG
GGAAATGCACCGGGTGCTGTAGCGAATCGAGTAGCTCTAGAAGCATGTGTACAAGCTCGTAATGAGGGAC
GTGATCTTGCTCGCGAGGGTAATGAAATTATCCGTCAGGCTAGCAAATGGAGTCCTGAGCTAGCTGCTGC
TTGTGAAGTATGGAAAGAGATCAAATTCGAATTCCAAGCAATGGATAC

Galium aparine

>gi[335060335|gb|HQ385189.1| Galium aparine ribosomal protein S16 (rps16) gene, intron; chloroplast
GTGGATTCTTTCTTTTATCCACCATTTTCTATTTTTATTATTTATTTATAATTATATTTTATTTATAATT
ATATTTATTTATAATATAATTATATTAAAAATATAATATATTAAGATATATTAAGTAAATATATTAATTT
ATAATTTTAGAATATAATTATAATAAAATATTAAGTAATATTTAAGTAATATTAAGTGAAGGTGCTCGTG
ACTCGACACCAGTCGGTAATCAAAAACAGTCCATGGTGGAGCTCGAGTATAACGTATTAATTCATTTTTC
GGAGCAAGAATCTAGGGTTAATGCAAATCAATAAATTGGAGAATAACTTCAATGAATGTCTCTTAGATAT
TAAAATTGAAAGGATCCTATTTGATAAAATTCTTCAGTAATAAGGTTCGAATTAATCAAACTTTTTCGAT
CCAACAAAGTGTATCACACGGAATCCATCGTTTGTAAGATTCTTGGATGGAAGGAAATCTAAAAGAAGGG
GTATGTTGCTACCGTTTTAAAAGGATTAAGAAACACCGAAGTAATGTCTAAACCTAATGATTAATAAAGG
ATCCCAAAACAAGGAAGCACCGTCTCACTAATTGCTGGGCCAGATTTAAGAATTCAAATCTAGTTTTTAA
AGCAGAGACAAACGAAAAGGCGGGCGTAAAGATCACTCAATAAATGAAATTGCCTAACCATTTTTTITTITG
AGCTATTTAAGAGTTATTTAATTTGAGTTATGAGTACAAATTATCTCTCTTTTTTTTTTTATTTTCGAGA
AAGAAGAAGAAAAAAAGATTTAAATAATAGTCTAATTGATTTGATAATTTTAAAGATGTTTTTGTCATTT
TTTAGAATTGTATCCTTTAATATACCCTTTAATACATAGTATACATAGAAAAAACTTCAGATCAAATTCT
TTTTTCTTGAGCCGTACGAGGAGAAAACTTCATATACGTTTCT
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Galium parisiense

>gi[340512955|gh|HM850828.1| Galium parisiense maturase K (matK) gene, partial cds; chloroplast
TATTAGATATACTAATACCCCGTTCCATCCATCTGGAAATTATGATTCAAACGCTTCGTTATTCGGTAAA
AGATGCCTCCGCCTTGCATTTATTACGATTATTTTTCCATGAGTATTGGAGTTGGAATATTCTTAGTGTT
ACAAAGAAACGCTTTTTTGATTTTTCACCAAAAAGAAATCAAAGATTTTTTTTCTTATTATATAATTCTC
ATGCATATGAATACGAATCTATTTTTTACTTTTTGCGTAACAAATCTTCTCAATTGCGATCAACATCTTT
TGTATTCTTTCTTGAACGCCTCTATTTTTATGGAAAAAAAGAACGTCTTGTAGAAGTCGTTGCTAAGGAT
TTTCGAGTTAGTCTATGGCTGTTCATAGATCCTTTTATGCATTATGTTAGGTATCAAGTAAAATCAATTC
TAGTTTCAAAGGGTACACCTCTTTGGATGAATAAATGGAAATCTTATCTTGTCAATTTGTGGCAATATCA
CCTTGATCTGTGGTTTCACTCGGCAAGGGTTTATAGAACTAAATTGCCTAAGCATTCGCTTGACTTTATG
GGTTATCTTTCAAGTGTGCGACTAAATCCGGTAATGGTACGGGGTCAAATGCTAGAAAATTCGTTTCTAC
TTAATAATGCTATTAAGAAATTGGATATGCTTGTTCCAAGCATTCCTCTTATTCGATCATTAGCTAAAGC
TAAATTTTGTAACCCATTAGGACATCCCATTAGCAAGGCAATTTGGACTGATTTATCAGATTCTGATATG
ATTGACCGATTTGGGTATATATGCAGAAATCTTTCTCATTATTATA

Galium rotundifolium

>gi[288190555|ghb|GU357358.1| Galium rotundifolium isolate Montserrat10-Jul-1982 tRNA-Cys (trnC-GCA) gene, partial sequence; trnC-petN
intergenic spacer, complete sequence; cytochrome b6/f complex subunit VII1 (petN) gene, complete cds; petN-psbM intergenic spacer, complete

sequence; and photosystem Il protein M (psbM) gene, partial cds; chloroplast
TCGCCTAATCAACAAAAGGTGTGAAAACCTACTTTTGTGCTGCTAATAGAACTCACCAAATTTTTCTCAT
AGAAGCAGAAAAGGGGAGCTCTTGATACTTGTTTGATTCGAAACAGGCGAGTAGTGGTTTTCAAAAATAG
TGTAAATGGAAATAAATCGAGGATTCAACGATATATTCTAACCGTATAAAAACTTCGGGATTCTCTTGAC
CTCCAATAAGAAATTGGAAAGAATTTTTTTTCGGCAACCTCGAATCAAGAATATATTATCTCTCCACTTT
TTCACAGAGATAGTTGAAAAGGGTTATGCATTCGATCAAATACACAATTCGATATTTATTTATCTTTTTA
CTTATGAGTATCAATAACCAAAAAGGCCTTATTTTTCCGACATGTTTTCCATTAGTAACGTTTGCTAGAG
ATGTTACTACGTATTTTGCTTTCTATTCATCTTTCCTTTTATTTAATGTTTTAATGTTTCGAAACCGTCT
AGGAATTTGTCATTAAATGAGTTCGTTTAGTAGAAGTTAATTTAGTAAATTGGGATATCAATATTATTCG
GTCCGAATCCTTTTTTTGACTCTGCACCATCGATTCCACTATACTAAATAGTATAGAGGAATAGAACAAT
TAAATTCCTTCATATTTTGAGAGATTAAGATTATATAGATAAGGGGACATAATTCACATGGATATAGTAA
GTCTCGCTTGGGCTGCTTTAATGGTAGTCTTTACATTTTCCCTTTCACTTATAGTGTGGGGAAGAAGTGG
ACTCTAGGAGTATTACTAATTAATCAAACTGTATCAATTGTTTTCTAGATCGTTCTGCAACACGTTTTGC
ACTATTTAAAACGAAAAAATATTTTGAATTCCATTCGATTCCGAGGGAGTAATCCATTATATCACACTTT
TTCAATCAAACAGATATTTCACCAACTCCTATCTTTGATCTTTGTATTTCGAAAGGAATACTGATAAAAG
AAAATTTATTATAATAAAATTATAAAAATTATTGCGAACCATTCTATTTCAATCAATGGGTTCTTACCAC
AGAATTGTGGAGGAGTACTAAGGAAATTATTCTCTCTTTACTTTAATTTAATTAAAAAGTCGTTTGGTTA
AGTATATATGCATAAATATATGCCTTTTCTATGAATTCTATTAATAGGAAAAGTGTTATACACATAGACA
TCGTGGTTGTCGAACGAGATATTATACATAAGAGAACCTTCACTCGGATGAGTACCATATTACACATTTA
CTACTTGCTTTAGGATTTTAAAAATTGTATTTTATTATACATTTATTATACATTTATTATAAATTATAAA
GATTATAAAGTAGACCTTTACACATTCTACACTCTAATAGATAGACCATAGGGTCTATCTATTAGAATAC
TACCCCGACCAGAATTAGCTTATTTCCTTTATTTTTAAGACGCTAAAATTGGAATCCCCTTTTTTATTTT
GGATAAGAACTTAAACTTAGAAGTCAAGCTTAATTCCAATTAATTTTTTTCACTGACTGTTTTTACGTAA
ATTATAAGTAGAAAGGCCGTAGGAACTAGAATGAATAGCACAGT

Galium scabrum

>0i|663498244|gb|KJ747704.1| Galium scabrum voucher ORT 41160 maturase K (matK) gene, partial cds; chloroplast
GTATTAGATATACTAATACCCCGCTCCATCCATCTGGAAATTTTGATTCAAACCCTTCGTTATTTGGTAA
AAGATGCTTCCGCCTTGCATTTATTACGATTATTTTTCCATGAGTATTGGAGTTGGAATACTCTTAGTGT
TACAAAGAAACGCCTTTTTGATTTTTCACCAAAAATAAATCAAAGATTTTTTTTCTTATTATATAATTCT
CATGCATATGAATACGAATCCTTTTTTTACTTTTTGCGTAACAAATCGTCTCATTTGCGATCAACATCTT
TTGTATTCTTTCTTGAACGCCTCTATTTTTATGGAAAAAAAGAGCGTCTTGTAGAAGTCGTTGCTAAGGA
TTTTCGAGTTAGTCTATGGCTGTTCATAGACCCTTTCATGCATTATGTTAGGTATCAAGTAAAATCAATT
CTAATTTCAAAGGGTACACCTCTTTGGATGAATAAATGGAAATCTTATCTTGTCAATTTTTGGCAATATC
ACTTTGATCTGTGGTTTCACTCGGCAAGGGTTTATAGAACTAAATTGCCCAAGCATTCGCTTGACTTTAT
GGGTTATCTTTCAAGTGTGCGACTAAATCCGGTAATGGTACGGGGTCAAATGCTAGAAAATTCATTTCTA
CTTAATAATGCTATTAAGAAATTGGATATGCTTGTTCCAAGCATTCCTCTCATTCGATCATTATCTAAAG
CTAAATTTTGTAACCCATTAGGATATCCCATTAGTAAGGCAATTTGGACTGATTTATCAGATTTTGATAT
GATTGACCGATTTGGGTATATATGCAGAAATCTTTCTCATTATTATAGTGGGTCTTCAA

Genista cinerea

>gi|18028582|gb|AF330657.1| Genista cinerea internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA gene, and internal transcribed spacer 2,

complete sequence
TCGAAGCCTCACAAGCAGTGCGACCCGTGAATTTGTTTGACTACTCAGGGGTGGCTAGAGGTGTTCGGCA
CCTCGGTCCCCCTCGTGTCGGGAGGCCTCCTCCTGGCCAAATAACAAAAACCCCGGCGCCGAACGCGCCA
AGGAAATTGAAATCGTTTAGTGCGCCCCCGTTGGCCCGGAGACGGTGCTTGCGGGTGGCGTTACGACACG
CGTATCCAAAAGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTTGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGAT
ACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAG
GCCGAGGGCACGCCTGCCTGGGTGTTGCACATCGTTGCCCCTGTGCCTTGACCATGTGCTAGGCACCTAG
CGGGGCGAAAGTTGGCTTCCCGCGAGCAGCGTCTCACGGTTGGTTGAAAACTGAGTCGGCGGTTGAGGGC
ACCGTGATGGATGGTGGATGAGTTAAAGCTCGAGACCGATCGTGTGTGTCCCCTTCACTAGCTTTGCGAC
TCTGTGACCCATGGGGGTCTGTTGACCACCTATGACGGGA

Genista spartioides

>0i|33112928|gb|AY263666.1| Genista spartioides isolate 252 internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA gene, and internal transcribed

spacer 2, complete sequence
TCGAAGCCTCACAAGCAGTGCGACCCTGTGAATATGTTTTACTACTTAGGGGTGGCTAGAGGTGTTCGGC
ACCTCGGTCCCCTCGTGTCCGGAGGCGCCCCACCCCTGTGTGGTCTTCTCCTGGCCCAATAACAAAACCC
CGGCGCCGAACGCGCCAAGGAAATTGAAATTGTCTAGTGCGCTCCCGTCGGCCCGGAGACGGTGCCCGAG
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CGGGTGGCGTTGCGACACATATATCCTAAAGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTTGCATCGATGAA
GAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAG
TTGCGCCCGAAGCCATTAGGCCGAGGGCACGCCTGCCTGGGTGTTGCACATCGTTGCCCCTGTTCCTTGG
CCTCGTGCTAGGCACCGAGTGGGGCGAATGTTGGCTTCCCGTGAGCAGCGTCTCATGGTTGGTTGAAAAC
TGAGTCCGCGGTGGAGGGCGCCGTGATGGATGGTGGCTGAGTTAAAGCTCGAGACCGATCGTGCGTGTCA
CCCCCACCAGCTTTGTGACTCTGTGACCCATGGTGGTCTGTT

>gi|2230856/emb|Z72272.1| Genista tricuspidata ITS1
TCGAAGCCTCACAAGCAATGCGACCCAGTGAATTTGTTTGACTACTCAGGGGTGGCTACAGGTGTTTGGC
ACCTTAGTCCCCCTTGTGTCGGGAGGTGCCCCACCTTGCGTGGTCTCCTCCTGGCGTAATAACAAAACCC
CGGCGCCGAACGCGCCAAGGAAATTGCAATCGTTTGGTGCACCCCCGTTGGCCCGGAGACGGTGCCGTGC
GGGTGGTGTTGCGACACGTGTATCTGAA

Gennaria diphylla

>gi|37223026|gb|AY368341.1| Gennaria diphylla ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit-like (rbcL) gene, partial
sequence; chloroplast gene for chloroplast product
CCGTANACATTGTTGGGATTTAAAGCTNGTGTTAAAGATTACAAATTGACTTATTATACTCCTGACTACG
AAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCGAGTAACTCCTCAACCGGGAGTTCCGCCTGAAGAAGC
AGGCGCTGCGGTAGCAGCCGAATCTTCTACTGGTACATGGACAACTGTGTGGACTGATGGACTTACCAGT
CTGGATCGTTACAAAGGACGATGCTACCACATCGAGGCCGTTGTTGGGGAGGAAAATCAATATATTGCTT
ATGTAGCTTATCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGTGGGTAA
TGTTTTTGGTTTCAAAGCTCTGCGAGCTCTACGTCTGGAAGATCTGCGAATTCCCCCTGCTTATTCCAAA
ACTTTCCAAGGTCCGCCTCATGGCATCCAAGTTGAAAGAGATAAATTGAACAAGTATGGTCGTCCCCTAT
TGGGATGTACTATTAAACCAAAATTGGGATTATCCGCAAAAAACTACGGTAGAGCGGTTTATGAATGTCT
ACGGGGTGGACTTGATTTTACTAAGGATGATGAAAACGTGAACTCACAACCATTTATGCGTTGGAGAGAT
CGTTTCTTATTTTGTGCCGAATCTCTTTATAAAGCACAAGCTGAAACGGGTGAAATCAAAGGGCATTACT
TGAATGCAACTGCGGGTACATGTGAAGAAATGATCAAAAGAGCGGTATTTGCCAGAGAATTGGGAGTTCC
TATCGTAATGCATGACTACTTAACCGGGGGATTCACCGCAAATACTACCTTGGCTCATTATTGCCGCGAC
AACGGTCTACTTCTTCACATCCATCGCGCAATGCATGCAGTTATCGATAGACAGAAAAATCATGGTATGC
ATTTTCGTGTACTAGCTAAAGCATTACGTATGTCTGGTGGAGATCATATTCACGCTGGTACAGTAGTAGG
TAAACTGGAAGGGGAACGTGAGATGACTTTGGGTTTTGTTGATTTATTACGTGATGATTTTATTGAAAAA
GATCGAAGTCGTGGTATTTTTTTCACTCAAGACTGGGTCTCTATGCCAGGTGTTATACCCGTGGCTTCAG
GGGGTATTCATGTTTGGCATATGCCTGCCCTAACCGAAATCTTTGGGGATGATTCCGTACTACAGTTCGG
TGGAGGAACTTTAGGGCACCCTTGGGGAAATGCACCCGGTGCAGTAGCTAATCGGGTGGCTTTAGAAGCA
TGTGTACAAGCTCGTAATGAGGGACGTGATCTTGCTAGTGAAGGTAATAATATTATTCGTGAAGCTAGTA
AATGGAGCCCTGAGCTAGCCGCTGCTTGTGAAATATGGAAAGAAATAAAATTTGATTTCGACCCAGTGGA
TAAGCTGGAT

Geranium molle

>gi[540118720|gh|JX913455.1| Geranium molle voucher Medina & Sequeira 2784 ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large
subunit (rbcL) gene, partial cds; chloroplast
GCCGCGGTAGCTGCTGAATCTTCTACCGGTACATGGACAACCGTGTGGACCGATGGGCTTACTAGTTTGG
ATCGTTACAAAGGACGCTGCTATCACATCGAGCCCGTTGCTGGAGAAGAAAATCAATTTATTGCTTATGT
AGCTTATCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCGGTTACTAATATGTTTACTTCCATCGTGGGTAATGTA
TTTGGGTTCAAAGCCCTTCGCGCTCTGCGTCTGGAGGATCTGCGAATCCCTCCTGCTTATGTTAAAACTT
TCCAGGGCCCGCCTCACGGCATCCAAGTTGAGAGAGATAAATTGAACAAGTATGGACGTCCCCTATTGGG
ATGTACTATTAAACCGAAATTGGGATTGTCCGCTAAGAACTACGGTCGAGCGGTTTTTGAATGTCTTCGC
GGTGGACTTGATTTTACTAAAGATGATGAGAACGTGAACTCCCAACCGTTTATGCGTTGGAGAGACCGTT
TCTTATTTTGTGCCGAAGCGCTTTATAAAGCACAGGCCGAAACAGGTGAAATCAAGGGGCATTACTTGAA
TGCTACTGCAGGTACATGTGAAGAAATGATGAAAAGGGCTGTGTTTGCCAGAGAATTGGGGGTTCCTATC
GTAATGCATGACTACTTAACGGGGGGATTCACTGCAAATACTAGCCTGGCTCATTATTGCCGAGATAATG
GGCTACTTCTTCATATCCATCGTGCAATGCATGCAGTTATTGATAGACAGAAGAATCATGGCATACACTT
TCGTGTACTAGCGAAAGCTTTACGTATGTCTGGTGGAGATCATATTCACTCCGGTACCGTAGTAGGTAAA
CTTGAAGGGGAAAGAGACATCACCCTGGGCTTTGTTGATTTACTACGGGATGATTTTGTTGAAAAAGACC
GAAGCCGCGGTATTTATTTCACTCAAGATTGGGTCTCTCTACCGGGCGTTTTGCCTGTGGCTTCAGGGGG
TATTCACGTTTGGCATATGCCCGCGCTGACCGAGATCTTTGGAGATGATTCTGTACTACAATTCGGTGGA

Geranium robertianum

>gi|433660807|dbj|AB693036.1| Geranium robertianum chloroplast trL, trnF genes for tRNA-Leu, tRNA-Phe, partial sequence, isolate: Gifu-1
TAGTACGGAAACCTACTAAGTGATAACTTTCAAATTCAGAGAAACCCTGGAATAAAAGAGGGGCAATCCT
GAGCCAAATCCTTTTTTACGAAAATAAAGAGGGGCTCACAAAGCGAGAATAGAAAAAAAGGACAGGTGCA
GAGACTCAATGGAAGCTGTTCTAAAAAATGGAGTCGGTTGCATTACATTGATAAAGGAAGCCTTCTTTCG
AACCTTCAGAAAGGGAGAGGGTAAACCTATATATACGTACTGAAAAATTGCTTCAAATGATTAATGAGAA
CCCGAGTACGTATATATGGAAAATTTATATATAAGAATCGATATAGTCATTGATCAAATCATTGACCCTA
GAGTCTGATGGATCTTTTGAATCACTGATTAATCAGACGAGAATAAAGAGAGAGTCCTGTTTTACATGTC
AATAACGGCAACAATGCAATTTATAGTAAGAGGAAAATCCGTCGATGTTAAAAGTCGTGAGGGTTCAAGT
CCCTCTATCCCCAACTAAAGTATCCTTCGATTCCCTTCCCGAACTCTTTGCTGCTTATCAATTTTAAAGA
GGTTTCAAAAATTTGTTATCTTTCTTATTTCTTCTTCTTTTTTCCTTTTTAACAAAAAAAAGTACCCAAT
GGACCCTTTTTGCCTCTTATCACAGGTCTTGCGGTATATATGACACACGTACAAAGGGGGTGGACCAGGA
GCCCTCATGTGATTTGTTGAAGGATTCAGAATACATATTATTACATTACGCCTTTTGTATTGTATAAAGT
CCTCTTTGTTTTAAGTATCTAAGAAATGCGGGGCGTCAAAAAGACTGAAAAAAATTTTCAGTCATTTTAA
TTGACAGAAACTCAAGTCAGCTAATAAAATAAGGGATGATGCGTTGGAAATGGTCGGGATAGCTCA

Glyceria maxima

>0i[209962741|gb|FJ013226.1| Glyceria maxima voucher E-22 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
AGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGTGACCCTGACCAAAAGAGACTGTGCTCTTYTYATCAWCCATG
CTAGAGGTGGCACTGCCTGCCGTTTGGCCAACTCCCTGACCATATCTTCCTAGGAGGCATGGTTGGGCAA
CAGAACCCACGGSGCCSAARGSGTCAAGGAACACTACGCGTAACTCAGGGGTGCAACTGGCTTGCTAGTA
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GCCCCTTGTGTTTGGATGCTATTTAATCCACACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGAT
GAAGAACGTAGCGAAATGCGATACCTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTATTTGAACGC
AAGTTGCGCCCGAGGCCACCTGGCCGAGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCTAAAACACGCTCTTACCM
ACTATGTGGGGTGAAAGACGCGGCATCTGGTCCCCCGTACCGTTGGTTGCGGTAGGCCGAAGATTTGGCT
GCCGGCGTAYCGAGCCGGGCACAGCGCGTYGTGGGCATACTTGCTTATACTCTGCGCAGTGCATTCGGCT
TGTAGCCAGCAGAGTGGCCTAAAGACCCAGCGCACGGAGTGCTAGCCGCTCCGACCGCGACCCCAGGTCA
GACGGGACTACCCGCTGAGTTT

Halimium halimifolium

>gi[254304612|gh|GQ281696.1| Halimium halimifolium subsp. halimifolium trnK gene, partial sequence; and maturase K (matK) gene, partial
cds; chloroplast
ATTTTTACGAAGATTCGTACATACCATCGGTAGAATTTGTATGACCACGACTGATCCTGAAAGGACTGGA
TGGAAAAAACAGCATGTCGTATCAATGGAGAATTCTCAGAATATATTCAAATTGGCATTCTTTTGTGTGG
AACAAAAAAATGAATTGAATTCAAAGTTGGGTCAATTGAATAAATGGATAGAGCTCTATGAGCCCAATTC
GAGTTTTAGGAAAACAAAAAGCAACGAGCTTCCGTTCTGAATTTGAACGATTACCCGATCTAATTTAATG
TTAAAAAAAAATTAGCTACAGTACGGTAAAAGTTTTTCTCCTGAGTGGATTCGTTATTTTTTTTGAGTCC
TAACTATTCTCTTAGTCATTCCCTATTTTGTAGGGAGTAGCCATGAATGTGTAGAATGAGCAGTATATTG
ATAAGGAAAAGAGAGTTTTTTCCAAAATCAAAAGAGCGATTGGGTTGCAAAAATAAAGGATTTTGAACAA
TCTTGTCAGCCTATGAAATCCATTAGGTGGCGAGGATAGAGAATCCGTTGATGAATTTAGTGGTTCTATG
GTAGCTATTCATTATTGAATAGAATACCTTGTTTTGACTATATCGCACTATGTATCATTTTCTAACAAAA
GGGGTTCCCTTATCTTTTCTTTAGTTCAAATCGAATTGAAAATGGAGGAACTCAAAATCTATCTAAATCT
AACTAGATGTCGACAAGATAACTTGCTCTACCCACTTCTTTTTCGGGAGTATATTTATGCACTTTCTCAT
GCTCATGTTTTTAATAGCACTCGATTGTTTTTGTTAGAAAATTTGGGTTCTAACAAAAAATTAAGTTTAT
TGATTGTAAAACGATTGATTATTCGCCTGTATCAACAGAATCATTTGATTCGTTTTTCGAATGATTGTAA
GCAGAATCCCGTTTTTGGGCACAACAAGAATTTGTATTCTGAAATGCTATCTGCGGGATTCACCATCATT
GTTGAAATGCCATTTTCACTACAATTAGGATCTTACTTACAAGGGAAAGAGGTGGTCAAACCTCATAATT
TACACTCAATTCATTCAATATTTCCTTTTTTAGAAGACAAATTGTCACATTTAAAGTATGTCTTAAATGG
ACTAATACCTTATCCGATGCATCTGGAAATCTTAATTCAAGTCCTTCGTTATTGGGTAAAAGAGTCTTCC
TGTTTGCATTTATTCAGGTCCTTTCTCTACGAATATTGTAAACTTAAGAGTCTTATTACTCCAAAAAAAC
CCCTTTGGATCTTAAATACAAGATTTTTCTTGT

Hedera helix

>gi[19919635|gb|AF479194.1| Hedera helix 26S ribosomal RNA gene, complete sequence
CCCCAGGTCAGGCGGGACTACCCGCTGAGTTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGAAAAGAAACTTACAAGG
ATTCCCTTAGTAACGGCGAGCGAACCGGGAATAGCCCAGCTTGAAAATCGGGCAACCTCGTTGTCCGAAT
TGTAGTCTGGAGAAGCGTCCTCAGCGGCGGACCGGGCCCAAGTCCCCTGGAAGGGGGCGCCGGAGAGGGT
GAGAGCCCCGTCGTGCCCGGACCCTGTCGCACCACGAGGCGCTGTCTACGAGTCGGGTTGTTTGGGAATG
CAGCCCCAATCGGGCGGTAAATTCCGTCCAAGGCTAAATACTGGCGAGAGACCGATAGCAAACAAGTACC
GCGAGGGAAAGATGAAAAGGACTTTGAAAAGAGAGTCAAAGAGTGCTTGAAATTGTCGGGAGGGAAGCGG
ATGGGGGCCGGCGATGCGCCCCGGTCGGATGTGGAACGGTGATGAGCCGGTCTGCCGATCGACTCGGGGC
GTGGACCTGTGCGGATTGGTGAGGCGGCCAAAGCCCGGGCTGTTGATATGCCCGTGGAGACGCCGTCTCG
TCGATTGTGGTTGGCAGCACGCGCCTCACGGCGTGCTTCGGCATCTGCGTGCTCCTGGCACTGGCCTGTG
GGTACCCCATTCGGCCCGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTGACATGTGTGCGAGTCAACGGGCGAGT
AAACCCGTAAGGCGTAAGGAAGCTGATTGGTGGGATCCCCCTGAGGGGTGCACCGCCGACCGACCTTGAT
CTTCTGAGAAGGGTTCGAGTGTGAGCATGCCTGTCGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGAGCGGG
GTGAAGCCAGAGGAAACTCTGGTGGAGGCCCGCAGCGATACTGACGTGCAAATCGTTCGTCTGACTTGGG
TATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCGTCTAGTAGCTGGTTCCCTCCGAAGTTTCCCTCNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNGGTCGCTGCAAAAC
TTTGGGCGTGAGCCTGGGCGGAGCGGCCGTCGGTGCGGATCTTGGTGGTAGTAGCAAATATTCAAATGAG
AACTTTGAAGGCCGAAGAGGGGAAAGGTTCCATGTGAACGGCACTTGCACATGGGTTAGTCGATCCTAAG
AGACGGGGGAAGCCCGTCAGATAGCGCGTTTCGCGCGAGCTTCGAAAGGGAATCGGGTTAAAATTCCTGA
ACCGGGACGTGGCGGCTGACGGCAACGTTAGGGAGTCCGGAGACGTCGGCGGGGGCTTCGGGAAGAGTTA
TCTTTTCTGTTTAACAGCCTGCCCACCCTGGAAACGGCTCAGCCGGAGGTAGGGTCCAGCGGCTGGAAGA
GCACCGCACGTCGCGTGGTGTCCGGTGCGCCCCCGGCGGCCCTTGAAAATCCGGAGGACCGAGTGCCTCC
CACGCCCGGTCGTACTCATAACCGCATCAGGTCTCCAAGGTGAACAGCCTCTGGTCGATGGAACAATGTA
GGCAAGGGAAGTCGGCAAAATGGATCCGTAACCTCGGGAAAAGGATTGGCTCTGAGGGCTGGGCACGGGG
GTCCCAGTCCCGAACCCGTCGGCTGTCGGTGGACTGCTCGAGCTGCTCCCGCGGCGAGAGCGGGTCGCCG
CGTGCCGGCCGGGGGACGGACTGGGAACGGCCTCTTCGGGGGCCTTCCCCGGGCGTCGAACAGTCGACTC
AGAACTGGTACGGACAAGGGGAATCCGACTGTTTAATTAAAACAAAGCATTGCGATGGTCCCTGCGGATG
CTAACGCAATGTGATTTCTGCCCAGTGCTCTGAATGTCAAAGTGAAGAAATTCAACCAAGCGCGGGTAAA
CGGCGGGAGTAACTATGACTCTCTTAAGGTAGCCAAATGCCTCGTCATCTAATTAGTGACGCGCATGAAT
GGATTAACGAGATTCCCACTGTCCCTGTCTACTATCCAGCGAAACCACAGCCAAGGGAACGGGCTTGGCA
GAATCAGCGGGGAAAGAAGACCCTGTTGAGCTTGACTCTAGTCCGACTTTGTGAAATGACTTGAGAGGTG
TAGGATAAGTGGGAGCCGGAAACGGCGAAAGTGAAATACCACTACTTTTAACGTTATTTTACTTATTCCG
TGAAACGGAAGCGGGGCACTGCCCCTCTTTTTGGACCAAAGGCTCGCTTGCGGGCCGATCCGGGCGGAAG
ACATTGTCAGGTGGGGAGTTTGGCTGGGGCGGCACATCTGTTAAAAGATAACGCAGGTGTCCTAAGATGA
GCTCAACGAGAACAGAAATCTCGTGTGGAACAGAAGGGTAAAAGCTCGTTTGATTCTGATTTCCAGTACG
AATACGAACCGTGAAAGCGTGGCCTAACGATCCTTTAGACCTTCGGAATTTGAAGCTAGAGGTGTCAGAA
AAGTTACCACAGGGATAACTGGCTTGTGGCAGCCAAGCGTTCATAGCGACGTTGCTTTTTGATCCTTCGA
TGTCGGCTCTTCCTATCATTGTGAAGCAGAATTCACCAAGTGTTGGATTGTTCACCCACCAATAGGGAAC
GTGAGCTGGGTTTAGACCGTCGTGAGACAGGTTAGTTTTACCCTACTGATGACAGTGTCGCAATAGTAAT
TCAACCTAGTACGAGAGGAACCGTTGATTCGCACAATTGGTCATCGCGCTTGGTTGAAAAGCCAGTGGCG
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CGAAGCTACCGTGCGCTGGATTATGACTGAACGCCTCTAAGTCAGAATCCGGGCTAGAAGCGACGCATGC
GCCCGCCGCCCGTTTGCCGACCAGCAGTAGGGGCCTCACGGCCCCCAAAGGCACGTGTCGTTGGCCAAGC
CCGTGTGGCGGACGAGCCGCACGGGTCGCCATGAAGTACAATTTCCACCGAGCGGCGGGTAGAATCCTTT
GCAGACGACTTAAATACGCGACGGGGTATTGTAAGAGGCAGAGTGGCCTTGCTGCCACGATCCACTGAGA

Hedysarum coronarium

>gi[55420437|gb|AY772225.1| Hedysarum coronarium 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
CTGCGGAAGGATCATTGTCGATGCCTTACATGCAAACCAACTTGTGAATCTGTTTCAATACGTAGGGATG
GCTCGGGGTGTTCAACTCCTCGGCCTCCCTTGAGTTGGGAGGGGGGCCACGCTGTGCGTTCCCCTCCCTT
CCAAACCCAAACCCCGGCGCTTAATGCGCCAAGGAACTAAAATTTGTTCAGTGCACCCCCGTAGGCCCGG
AGACGGTGATCCTGCAGGTGGTGTTTTGACACATGATATATTGAACGACTCTCGGCAACGGATATCTAGG
CTCTTGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCG
AGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGTTGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACATATCGT
TGCCTAATGCCCACTGCCTAGAGATAGGCATTGTGCACACGGCGAATGTTGGCTTCCCGTGAGCATTGAT
GTCTCATGGTTGGCTGAAAAATGAGTCCTTGGTAGGGTGTGTGCCATGATAGATGGTGGTTGTGTGACCC
ACGAGACCCATCATGTGCGACTCTACCATAATTGGCCTTTGTGACCCACGTGCGTCGTTGAACGCTCATG
ACTAGACCTC

Hedysarum flexuosum

>gi|55420433|gh|AY775312.1| Hedysarum flexuosum 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
CTGCGGAAGGATCATTGTCGATGCCTTACATGCAAACCAACTTGTGAATCTGTTTCAATACGTAGGGATG
GCTCGGGGTGTTCAACTCCTCGGCCTCCCTTGAGTTGGGAGGGGGGCCACGCTGTGCGTTCCCCTCCCTT
CCAAACCCAAACCCCGGCGCTTAATGCGCCAAGGAACTAAAATTTGTTCAGTGCACCCCTGTAGGCCCGG
AGACGGTGATCCTGCAGGTGGTGTTTTGACACATGATATATTGAACGACTCTCGGCAACGGATATCTAGG
CTCTTGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCG
AGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGTTGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACATATCGT
TGCCTAATGCCCACTGCCTAGAGATAGGCATTGTGCACACGGCGAATGTTGGCTTCCCGTGAGCATTGAT
GTCTCATGGTTGGCTGAAAAATGAGTCCTTGGTAGGGTGTGTGCCATGATAGATGGTGGTTGTGTGACCC
ACGAGACCCATCATGTGCGACTCTACCATAATTGGCCTTTGTGACCCACGTGCGTCGTTGAACGCTCATG
ACGAGACCTC

Helianthemum cinereum

>gi[523926333|gh|JX870639.1| Helianthemum cinereum clone Helian5 microsatellite sequence
CAAACATCTGTCGACAGGTATGTATTTGGCCTAAAGAATACGTCGACGGATACGTAGCATCCGTCGACGG
GTACAATATTTTCCTAGAAACATCTGTAGACGGGTATGACTTGTTTCAGAGCTTTTGAAGTACTCTTCTT
ATGAAGAACTAAAGTCTACTCAACCTATCAAATGCACCAATGGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGA
AAGAAGCAAGGAAGCGCTATTTTCTCTTAACTCAACTATTCACCTA

Helianthemum hirtum

>gi|507474978|gb|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

Herniaria hirsuta

>gi|374350742|gb|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
TCGGCACCTAAACGAACCCCGGCGCGGACTGCGCCAAGGAACATGAACTCAATGCGCCTCCCCCGTGLCCC
GGTTTACCGGTGCTCGGGCTTGGTGCCATGTTTAACAATAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTC
TCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGT
CTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCTCGGCTGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCTC
CCCCTCACCCACCCGGGCGGGGAGGAGGATGGCCTCCCGTGCCTCACCGGGCGCGGCTGGCCTAAATAGG
GAGCCCACGGAGCAGAGCTGCCGCGGCGATTGGTGGCTCGTCGCGCTGCGCTGCCCTAAGGGAGCTCGAA
GGACCCTGAACGTCGCTCTTTGCGACCTCACCGTTGCGACCCCAGGTCAGGCGGGACTACCCGCT

Hippocrepis multisiliquosa

>0i[336112069|gb|HQ199617.1| Hippocrepis multisiliquosa photosystem 1l protein D1 (psbA) gene, partial cds; and psbA-trnH intergenic spacer,
complete sequence; chloroplast
TCGAGGCTCCATCTATAAATGGATAATTTATAGGTTTTAAAGGATACGAGTTTTTGAAAGTAAAAGAGCA
ATATCAATAAAGTTGATATTGCTCTTTTACTTTGTTTGAGTATTCTTCTTATTTATTTTATTTATACATA
ACATAATTTTTTTTTTTTCTAATTTGATAGTAAAAACTTCAAAAAAAAAAAAGAATATTAAAATCAATTC
AATAAGGGGTCAAAATAGAAGGCTGGGTCATTTTAACTTACTATCGG

Hippocrepis ciliata

>gi|109629713|gb|DQ642001.1| Hippocrepis ciliata internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA gene, and internal transcribed spacer 2,
complete sequence

TCGTATCCTGCAAACAATCAAACCCGTGAACTTGTTTGACTATTTTGGGTAGGATTGGGGTGTGATCCAC
CTCAACCTCCCACGTTAGGGGGAATTCACATTGCGTGCGTCTCCTCCTAATACAAAACAAACCCCGGCGC
TATATGCGTCAAGGAATTGAAATTGTTCAGTGTGCTCCTGTCGGCCCGGCAACGGTGCTCGTGCAGGTGT
GCCATGACACATTCTACTTAAAATGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGT
AGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGC
CCGAAGCCATTAGGTTGAGGGCACGTCTGCCTGGGTGTCACACATCGTTGCCCCAAACATCAAATCCCTT
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GTGGAAGAGCTGTTGTGCGGGGCGAATGCTGACTTCCCGTGATTGCAAAAATCACGGTTGGTTGAAAATT
GAGTCCATGGTAGTGTCTACCATGATGGATGGTGGTTGAGTTATGCTCGAGACCAATCATGGTGAACTTT
ATCAAACTTGGGCTCTGGTAACCCATATGTGTTTATATACACTCACAA

Hordeum murinum

>gi[347823055|gb|JF733604.1| Hordeum murinum isolate MuF5C2 shaggy-related protein kinase eta (PRSC1_005) gene, partial cds
TAAGAACATTTTCAACTTACAGATTGCTAGTCTGAAGATTATGTTGTTTTCCAGCTAAAGTAACAGCATT
AAGAGAGACCCTTTTCTAGGTGGAGCACTGGCTGTAGTTAACAAGCACATGTGACTATAAAGTTGCACCC
ACTATCTATCAGTCAAGACTCATCAACATCTAGTCCTGGACCACAGGATATCATAATTATAATGCCAATG
CAGGACCAGAAGCTAATCAGTGACTGAAAGCTAAACTTCGATGCTTCCAAGAAACTCCCAAAATAATCCT
GCTTCCACAAAAAAGGCGCAGAGAGCCTCCTTCTATCGTTAATGATTGAACAATTCCCCATATATTCCTT
TATCTCTCACAAAAAAGAATAATTAACTGTAATACAACATTTTAGATATGAGGCTAGAATAGACAAAATC
ATGTAGTATCACACACAAAAAAAAATACACAAGTAAAATAACCTTGGTACACCCCGTTTAGTATTATCCA
CCCAGCCACTTGGCACAACGTTTAAGAACAATCACAAAGCCAAGCATGGAAAAACTTACAGCAGTGCAAC
GCAGATTTGGTGAATATTGGAGAAGGCGGGAGGCAAGATCTATAGCTTCAGCAGGCATTCTCTTGTGGAA
AATCTAGGGAAGGGAAAGTTGAGCAAACCGTTAGCTGCAGGCACATTTTTAATTCATAATTTATTGATGT
GTAGAGAAAGAATCTGGTAACTAATTGGCATGCAAGAAGACGTGGACTTAATACCAGGCAAGTATAATGA
CATGATGCAGTTGATTCAACATAAAACTTCACATATGTCTACCTTGTGCCAAGGATGAGCCTTAATTTGA
GGAAACCTGAACTCA

Hornungia petraea

>0i|525677992|gb|KF023023.1| Hornungia petraea isolate T212 NADH dehydrogenase subunit F (ndhF) gene, partial cds; chloroplast
TACCTATTTTACTAGGAGTTGGACTTCTCCTTTTTCCAACAGCAACAAAAAACCTTCGCCGTATGTGGAC
TTTTCTGAGTATTTTTTTTTTAAGTATAGTTATGATCTTTTCTCTCTACCTATYTATTCAACAAATTTTT
CTAAGTTGCATTCATCAAAATGTCTGGTCTTGGACCATAAATAATGAATTTTCTTTTGAGTTCGGTTACT
TTATTGATCCACTTACTTCTATTATGTTAATATTAATTACAACTGTTGGGATTTTGGTTCTGATTTATAG
TGACAATTATATGTCTCATGATCAAGGATATCTGAGGTTTTTTGCTTATATGAGTTTTTTTAATACTTCA
ATGTTAGGATTAGTTACTAGTTCTAATTTGATCCAAGTTTATTTTTTTTGGGAATTAGTTGGAATGTGTT
CCTATTTATTAATAGGTTTTTGGTTCACTCGACCTATTGCAGCGAATGCTTGTCAAAAAGCTTTTGTAAC
TAATCGTGTAGGGGATTTTGGTTTATTATTAGGAATTTTGGGTCTTTTTTGGATAACTGGCAGTTTTGAA
TTTCAGGATTTGTTCGCAATATTCAACAATTTAATTTTAAATAATAGAGTAAATCTCTTATTCCTTACTT
TGTGTGCATTTTTATTATTTATGGGTCCTATTGCTAAATCCGCACAATTTCCTCTTCATGTATGGTTACC
TGATGCCATGGAGGGCCCTACGCCTATTTCGGCTCTTATACATGCTGCTACTATGGTAGCGGCGGGAATT
TTTCTTGTAGCTCGTCTTCTTCCTCTTTTTATAGTTATCCCTTCTATAATGTATATAATATCTTTGATAG
GTATAATAACAGTATTCTTAGGAGCCACTTTAGCTCTTGCTCAAAAAGACATTAAGAGAGGTTTAGCCTA
TNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNGCTTATTCGAAAGCTTTATTGTTTTTAGGATCCGGATCCATTATTCATTCAATGG
AAGCAATAGTTGGGTATTCTCCCGATAAAAGTCAGAATATGATTCTTATGGGGGGTTTGACAAAACACGT
GCCGATTACAAAAACGGCCTTTTTAGTAGGAACACTTTCTCTTTGTGGTATTCCCCCCCTTGCCTGTTTT
TGGTCTAAAGATGAAATTCTTAATGATAGTTTTTTGTTTTCGCCAATTTTTGCAATAATAGCTTGTTCAA
CAGCGGGATTAACCGCATTTTATATGTTTCGGATTTATTTACTTACTTTTGAAGGACATTTAAATACTTA
TTTTCTAAATTACAGCGGAAAAAAAAGTAGCTCCTTCTATTCAATTTCTTTATGGGGTAAAGAAGAAGAA
AAAAAACTGAATAGAAATTTCGGGTTAGTACCATTATTAACAATGAATAATACTAAAAGAACTTCTTTTT
TTTGCAAGAAAACATATAAAATTAGTAATAATGTCAGAAATAAAACTTTTATTACTGTTGAAAATTCTGG
ACTTAATACAAGAACTTTCTACTATCCCCATGAATCAGACAATACTATTATATTTCCTATGCTTGTATTG
CTTTTTTTTACTTTGTTTATTGGAGCCATAGGAATTCCTTTCAATCAAGAAAGAATAGACTTTGATATAT
TATCAAAATTATTCACGCCATCGATAAATCTTTTGCATAACAATTCACACAATTTTGTAGATTGGTATGA
ATTTTTGAGAAATGCAACGTTTTCAGTCAGTATAGCTTTTTTTGGAATATTTATAGCCTACTGTTTATAT
AAGCCTTTTTATTCATCTTTTTTAAATTTAACCCTACTTAATTCATTTCAAAAATGGAATTCTAAACGAG
TCCGTTGGGAAAAATTAATAAACTTTGTTTATAATTGGTCATATAATCGTGGTTACATAGATGCTTTTTT
TAAAATCTCTTTAACTGAAAGTATAACAAGATTAGCAAAACAGACGAATTTTTTTGATAAACTAATCATT
GATGGAATTACAAATGGAGTAGGTATT

Hypochaeris achyrophorus

>0i[29243690|gb|AF528404.1| Hypochaeris achyrophorus isolate 1 matK-like gene, partial sequence; chloroplast
TTTAAATTATGTATTAATAATCCTAATACCTTACCCAGCCCATTTGGAAATCCTGGTTCAGGCTCTTCGC
TATTGGATAAAAGATGCTTCCTCTTTGCATTAATTAAAATTCTTTCTCCATGAGTGCCATAATTGGAATA
GGCTTATTACTTCAAATTCAAAGAAAGCCTGCTCTTCTTTTTCAAAACGAAATCCCAGACTATTCTTCTT
CCTATATACTTCTCATGTATGTGAATATGAATCTGGCTTCCTCTTTCTCCGTAACCAATCTTCTCACTTA
CGATCAACATCTTCTGGAGCCCTTATTGAACGAATATTTTTCTATGGAAAAATAGAGCATCTTGCAGAAG
TCTTTGCCAGGGCTTTTCAAGCGAATTTCTGGTTGTTCAAAGACCCTTTCATGCATTATGTTAGGTATCA
AGGAAAATCAATTCTTGCTTCAAAAGGGACGTTTCTTTTGATGAATAAATGGAAATATTACTTTGTCAAT
TTCTGGAAATCTTATTTTTACCTGTGGTCTCAACCAGGAAGGATTTATATAAACCAATTATCCAATAATT
CCCTTGACTTTATGGGTTATCGTTCAAGTGTGCGGCTAAAGTCTTCAATGGTACGCAGTCAAATGCTAGA
AAATGCATTTCTAATTGAAAATGCTATTAAGAAGTTTGAGACTATTGTTCCAGTTATGCCTCTGATTGGA
TCATTGGCTCAATCTAAATTTTGTAACGCATTAGGGCATCCTATTGGTAAGGCGATTTGGGCTGATTTCT
CAGATTCTGATATTATTGACCGCTTTGGGCGTATATATAGAAATCTTTCTCATTATCATAGTGGATCTTC
AAAAAAAAAGAG

Hypochoeris radicata

>0i|550826536|gb|KF591249.1| Hypochaeris radicata voucher Allan Herbarium CHR 630364 tRNA-Leu (trnL) gene and trnL-trnF intergenic
spacer, partial sequence; chloroplast
GACTTAATTGGATTGAGCCTTGGTATGGAAACTTACTAAGTGATAACTTTCAAATTCAGAGAAACCCTGG
AATTAATAAAAATGGGCAATCCTGAGCCAAATCACGTTTTCCGAAAACAAACAAAGGTTCAGAAAGCGAA
AATAAAAAAGGATAGGTGCAGAGACTCGATGGAAGCTGTTCTAACGAATGGAGTTGATTGTCTTACGTTA
GTAGAGGAATCCTTCTATTGAAACTTCAGAAAAGATGAAGGATAAACCTGTATACATAATACAGAAGAAT
TTTTGTCAATCGATTCCATATTGAAGAAAGAATCGAATATTCATTGATCAAACTATTCACTCCATAATCT
GATAGATCTTTTGAAGAACTGATTAATCGGACGAGAATAAAGATAGAGTCCCGTTCTACATGTCAATACC
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GGCAACAATGAAATTTATAGTAAGAGGAAAATCCGTCGATTTCAAAAATCGTGAGGA

Inula montana

>gi|374671913|emb|HE659560.1| Inula montana chloroplast genomic DNA containing psbA-trnH IGS, specimen voucher R.K. Brummitt 18721
ATGGATAAGACTTTGGTCTGATTGTATAGGAGTTTTTGAACTAAAAAAAGGGGCAATAACGCCCTCTTGA
TAAAACAAGAGGGCGTTATTGCTCCTTTTTTTATTTAGTACTATTTGCCTTACATAGTTTCTTTAAAAAT
AACAAGGGCTTCTTATAGTTTGGTTCGATTCGCGTGTTTTCTCTTTGTATTCATTTATATTGTAGGTTTC
TATATCCTTTTCCCAATCTTTTATGAAGTTTTATTTCCAATTCAATTTCAATCGAAAATAGATAAAAATG
AAAATTTTGCTTATTTATTACTTTCATTTCATAAATAATAAAGAAATAGTATGATATGCTCTTTTTTTTT
TATGTTAATGGAAAAATATAGTAATACTAGATAATACTAGATAATAGTAAA

Iris tingitana

>0i|58219807|gb]AY596627.1| Iris tingitana tRNA-Lys (trnK) gene, intron; and maturase (matK) gene, complete cds; chloroplast
TATTGCACTATGTATTATTTGATAACCTCAGAAATTGCTTATAGTTCAAGTAGAAATGTAACTAAATGGA
AGAATTTCAGGGATATTTAGAAAAGCATAGGTCTAGGCAACAACCCTTCCTATATCCGCTTCTCTTTCAG
GAGTATATTTATGCGCTTGCTCATGATCGTGGTTTAAAAGGTTCCCTTTTTTACGAACCTAAAGAAGTTT
TTGGTTATGACAGTAAATCCAGTTTAGCACTTGTGAAACGTTTAATTATTCGAATCTATCAACAAAATGA
TTTTCTTTCTGTGGTTAATGATTCTAACAAAAATCAATTCGTTAGTCACCACCACAACAATTCTGGTTAT
TCCCATTTTTATTCTCAAATTCAAATGATATCAGAAGGTTTTGCTATTCTTGTAGAAATTCCATTCTCGC
TGCGATTAGTATCTTATTTCGAAAAAAAAGAAATACCAAAATCTCAGAATTTACGTTCTATTCATTCCAT
TTTTCCTTTCTTAGAGGACAAATTATTTCATTTAAATCATGTATCAGATATACTAATACCCCATCCCATC
CATATGGAAATCTTGGTTCAAATCCTTCAATGCTGGATTCAAGATGTCCCCCTTTTGCATTTCTTGCGAT
TCTTTCTTCATAAATATCATAATTGGAATAGTTTTCTCATTACTCCAAAGAAATCCATTTATGTATTTTC
AAAAGAAAATAAAAGACTATTTAGGTTCCTATACAATTATTATGTATCTGAATGTGAATTTTTATTAGTT
TTTCTTCGTAAACAATCTTCTTATTTACGATTAACATCTTTTGGACTTTTTCTTGAGCGAAGACATTTCT
ATGTAAAAATGGAACATCTTCAAATGCAACATCATATACTTATAGTAGTATGTCTTGATTATTTTCAAGG
AACCTTATGGTCCTTGAAGGATCCTTTCATGCAWTATGTTCGATGTCAAGGAAAGGTGGTTTTGGCTTCA
AGGGGGACTCATCTTCTGATGAAGAAATGGAAATATAATTTTGTCAATTTATGGCAATATTATTTTCACT
TTTGGTATCAATCGTACAGGATCCATATAAACCAATTATCAAACTATTCCTTATATTTTCTGGGTTATCT
TTCAAGTTTACTAAGAAATTATTCGACAGTAAGGAATCAAATGTTAGAGAATTCATTTCTAATAGATACT
GTTACTAAAAAATGGGAAACCCTAGTCCCAATTTTTCTTATTGGATCCTTGTCTAAAGCTCAATTTTGCA
CCGTATCGGGACATCCTATTAGTAAGCCAATCTGGGCGGATTTATCAGATTCTGAGATTATTGAGCGATT
TGGTCGGATGTGTAGAAATCTTTCTCATTATCACAGTGGATCCTCGAAAAAACAGGGGTTGCATCGAATA
AAGTATATACTTCGACTTTCGTGTGCTAGAACTTTGGCTCGTAAACATAAAAGTACAGTACGCACTTTTT
TGCGAAGATTAGGTTCTGGATTATTAGAAGAATTCTTTACAGAAGAAGAACAAGTTCTTTCTTTGATCTT
ACCAAAAAAAATTCCTTTTACTTTCTATGGATCACATAAAGAACGTATTTGGTATTTGGATATTATTCGT
ATTAATGACCTAGTGAATCATGAATGATTCATCATGAGACCTTATAACTAGAACAGACTCTAGAAATGAT
CAAGAGGGAAAAAAATTCATTTATTTTCATTCTGAAATGCTCATGTCGTAGTGGTTTGCATTTTCAAAAT
TTTTAGGCTTTTTTCTCCGTATGTCAGTTTTTTATATGTATACMTAGGGAAAGTCGTGTGCAATGAAAAA
TGCAAGCACGATTTGGGGAGGGATCTTTTTCTTATATTGCAACAAGAAAAAACGATCTACTCCATCCGAC
TAG

Jasminum fruticans

>gi|108773633|gb|DQ673268.1| Jasminum fruticans NADH dehydrogenase subunit F (ndhF) gene, partial cds; chloroplast
ATGGAACAGACATATCAATATGCGTGGATCATACCTTTCGTTCCACTTCCAGTTCCTATGTTAATAGGAG
CGGGACTTCTTCTTTTTCCGACGGCAACAAAAAATCTTCGTCGTATGTGGGCCTTTCCGATTATTTTATT
GTTAAGTATAGTCATGATTTTTTCAATTAATCTGTCTATTCAACAAATAAAGAGTAGTTCTATCTATCAA
TATGTATGGTCTTGGACCATCAATAATGATTTTTCTTTAGAATTCGGCTACTTGATTGATCCACTTACTT
CTATTATGTCAATGTTAATCACTACTGTTGGAATTATGGTTCTTATTTATAGTGATAATTATATGGCTCA
TGATCAAGGATACTTGAGATTTTTTGCTTATATGAGTTTTTTCAGTACTTCCATGTTGGGTTTAGTTACT
AGTTCCAATTTGATACAAATTTATATTTTTTGGGAATTGGTTGGAATGTGTTCCTATCTATTAATAGGGT
TTTGGTTCACACGACCTCTTGCGGCAAATGCTTGTAAAAAAGCGTTTGTAACTAATCGTGTAGGGGATTT
TGGTTTATTATTAGGAATTTTAGGTTTTTATTGGATAACAGGTAGTTTTGAATTTAGAGATTTTTTCGAA
ATAGTAAAAAACTTGATTTATAATAATGAAGTCAATTCTTCATTTCTTACTTTGTGTGCTTCTCTTTTAT
TTACCGGTGCAGTTGCCAAATCTGCACAATTTCCCCTTCATGTATGGTTACCTGATGCTATGGAGGGACC
TACTCCTATTTCGGCTCTTATACATGCTGCTACTATGGTAGCAGCGGGAATTTTTCTTGTAGCTCGCCTT
CTTCCTCTTTTTATAGTTATACCTTACATAATGAATTTCATCTCGTTGATCGGAATAATAACCATATTAT
TAGGAGCTACTTTAGCTCTTGCTCAAAAAGACATTAAAAGGGCTTTAGCCTATTCGACAATGTCTCAATT
GGGTTATATGATGTTAGCTCTAGGAATGGGGTCTTATCGAAGTGCTTTATTTCATTTGATTACTCATGCT
TATTCCAAAGCATTATTATTTTTAGGGTCTGGATCTATTATTCATTCAATGGAAACTGTTGTTGGCTATT
CTCCAGATAAAAGTCAGAATATGGTTCTTATGGGTGGTTTAACAAAACATATACCAATTAGCCAAATCTC
TTTCTTATTAGGTACACTTTCTCTTTGTGGTATTCCACCTCTTGCTTGTTTTTGGTCAAAAGATGAAATT
CTTAATGATAGTTGGTTGTATTCGCCGATTTTCGCAATAATAGCTTGGACCACAGCAGGATTAACCGCAT
TTTATATGTTTCGTATCTATTTACTTACTTTTGAGGGGCATTTTAATGTTCATTTCCAAAATTACAGTGG
AAAACAAAATATCCCTTTCTATTCAATATCTCTATGGGGAAAAGAGGGTTCGAAAAGAATTAACAAAAAT
TGTCGTTTATTCAAAATAAAGAATAGTCAAAGTTCTTCTTTTTTTTCAAAAAAGACATATCGAAGTTATG
AAAATGTAAAAAACAGGCTAGGACCTTTTATTAATATTGTTCATTTTGAGAATAAAAAGTCTTATTCCTA
TCCTTATGAATCCGACAATACTATGTTATTTCCTTTACTTGTATTGGGCAGCTTTACTTTGTTCATTGGA
TCTCTAGGAATTCCTTTTAATCAAGGATTGGATATATTAACCAAATGGTTAACTCCATCAATAAACCTTT
TACATCAAAAGTTGAATAATTCGATCGATTGGTATGAATTTGGGGAAGATTCCATTTTTTCAGTGAGTAT
AGCTTATTTCGGAATATTTCTAGCATCCTTTTTATATAAACCCATTTATTCCTCTTTCCAAAATTTTGAC
TTAATCAATCTTTTTTTTAAAATAGGCCCTAAGAGAAGTGTTTCGGACAAAATTCTAAATGGTCTATATA
ATTGGTCATATAATCGTGCTTATATAGATACTTTTTATACAACATCTTTAATTGAGACCTTACGAGGATT
ATCCCTCGTATTGGCTCGTTTTTTTGATCGACGAGTCATTGATGGAATTACGAATGGGGTTGGTGTTTTG
AGTTTCTTTCTAGGAGAAGGTATTAAATATGTAGGGGGTGGACGCATATCTTCTATGTTTTCA

175



Annexes

Koeleria vallesiana

>gi|471184679|gb|JX438129.1| Koeleria vallesiana voucher UZ 4.07 NADH dehydrogenase subunit F (ndhF) gene, partial cds; chloroplast
TTGCGCGTTCATTTTCAAAATTATAGTAGCACTAAGGAGGGCCCCTTGTATTCAATATCCTTGTGGGGAA
AAGGGATACCCAAAGGAGTGAATAGGGGTTTCATTTTATCAACAACAAAGAATGGGGTTTCTTTTTTTTC
ACAAAATATACCAAAAATGCAAGGTAATACAACAAATAGGATAGGATGCTTTAGTACGTCCCTTGGGGCT
AAAAAAACTTTTGCCTATCCGCATGAAACGGGAAATACTATGTTATTTCCTCTTCTTATATTACTGCTTT
TTACTTTGTTCATTGGATTCATAGGAATCTCGTTTGATAATGGAGCGACGGATAATGGAATAGCGGGGTT
AACCATATTATCAAAGTGGTTAACTCCCTCAATAAACTTTACCCAGGAAAGTTCTAATTTTTCTATCAAT
TCATATGAATTTATTACTAATGCAATTTCTTCTGTAAGTCTAGCTATCTTCGGTTTATTCATCGCATATA
TCTTCTATGGATCCTCTTATTCTTTTTTTCAGAATTTGGATTTACAAAATTCCTTTTACAAGGAAAGTCC
TTTTTCGGACTTTTTTGCTAAAGTAAAAAAAAATATATACAGTTGGTCATATAATCGCGGTTATATAGAT
ATTTTCTATACTAGGGTCTTTACCTTCGGTATAAGAGGATTAACCGAACTAACGGAATTTTTTGATAAAG
GTGTC

Lagurus ovatus

>gi|108863293|gb|DQ631530.1| Lagurus ovatus trnT-trnL intergenic spacer, partial sequence; chloroplast
GGTATAGTATAGGAAATCCGTAAAATCTCAGATCTTAGTTATTAATCTTAGCTATTAACTAAATTCGAAA
TTTAAAGTTCTACTTATCTTATAAAAAAACTAAAACTTCTTAAAGATAAAGTTACCTTGATATGCTTAAC
TAGAAGATATCTTTAAATAAAATTAAAAAATTTATTGAGTTTTCTTTTTATTTCTCTAATTCACAAATCC
ATTTTTCTATTTTTCTATATAGAATAGAATTGATTCCTATTTAACTAAGGGGAACATAGCGTCATAGCAA
ATAAAATAGCGAATTCTGATTAGAAAAGAAAATTAATATCAAGCGTTATAGTATGATTTCAAATACTCTA
AAAAAGTAATACAGTAGGTGGGGAGAGAAAAACTTTGAAATATATTGATTCGGATTGAATTGGAAATACC
TCAACGATACAATCAATTCAATTCTGAATTGCAATAAGCAAGTGGGGTCTCTCAAATAGAGTCGAACTGC
TAGACTACGTCGAGTGATGAATTCAATAGATAAAAAAACTAAGAGATGGG

Lamarckia aurea

>0i|685212588|gb|KJ599392.1| Lamarckia aurea voucher Stajsic 5306 (MEL 2339294A) ribosomal protein L32 (rpl32) gene, partial cds; rpl32-
trnL intergenic spacer, complete sequence; and tRNA-Leu (trnL) gene, partial sequence; chloroplast
TTTGGAAGAAAAAGACTTATTTTTCCATAGTACACGCTTATTCTTTAGCAAAATCAAAATCATTTTCCAG
CGGCAATGAGGATCCAAAACCAAAGGGTTTTTCTGGTCAACAAACAAACAAATAATAAGGTTTTGGAATA
ATCTGAATTGACCTATAAAAAAATAATTCCAATTATTTAATATGAATAATTTTATTAATTAATTAATGTA
CTTTTATGTGTCGAATTACTCAACACAATATTCCGAATTACTCAACACAATATTCTTAGAACAAACCCCT
CTGATATCTGCTATATGGAATAAAAGTTTTGGTATACTGTGTGCTAAGTATTCTTGATCAATAAACTTTT
CATAATAGAATTCTCATATTTTATTATGAGAATTCTATTATGAAAAGTGGAGTAATCTTGCAATAGGACT
TACCACTTCCATCTATTTTTTCCAAAATCATTATCCAANNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNA
AAAATTAGTTCGATATTGCAACTTATAAAAGAGGGGGGCCAACTCTTTCAAGCAGTGTTTCCATTAGGCA
AAGCAAGAGTTTATTGTAAAAAAAAATTGCAATGATACTACTAAACGAAGTATATTTTAATGAAGACTCT
AATGTTCCTAAATTTTATGGACTTTCCCAATCTCGACGATTCACGAGATAATAGCTATTATTCTTTTAAG
TTACCTATTATTTGAAGNTAGCCGCCATGGTGA

Lamium amplexicaule

>gi|429843460|gb|JX050170.1| Lamium amplexicaule microsatellite LA-Trill sequence
AGGACACGTAATGTAAAAATCGATATATTTCCCAAGAATGAATTGCTGCAGACCTCTTAGAACATTTCCA
TGGGATGTACAAGAACTCCATCATCACTCCAGCTTACGTCTTTTCCCTCTTCTTTTCCAATTAATTTAAT
AGGTGCATCTAATTCCGGAGGGCTCTGTACACACAAATTCAAATGGATTGGTAAATACAAAATCTACATA
AACCCGAGATGATGATGATGATGATGATGATGATGATGATGATGATGATGATGATGATGATGATGATGAT
GATGATGATATAGGCATAAGGAAGGATGCATACCATGCAGCGAA

Lathyrus sphaericus

>gi|59894210|gb|AY839512.1| Lathyrus sphaericus trnS-trnG intergenic spacer, partial sequence; chloroplast
GGATTTATTATGATACCTCGCATAAACAAAAAAGAACAAGTAGGGCTCGAAAAAAGCCTTCTATATATCT
TATTTGATATTGATCTTCATTTGATATATCTTATTTATCTTTTTTCTATTTGATTATAATTCTATATATA
CTAATAAATATTTATACTAAATAGATAATCTAAATCGATAATTTTAGATTTTATTTTTTAGTTTGTTTTT
TTATCCAACCAGAGTCCAGCTAGGTACTGGCACAGCTCTTTTTTCCCATGAATCCTGAATAACAATGATT
TATTTTTCTGTATCAGATTTGAAACAAACTTGTAATTAATTCAAACATTTGAATATGATCAAACAAAAAT
AAGTTTGTGATCATATATCATACGAATTAATCAGGTAACGTATCTAAAAAAAGAAATAGAACTATGGATT
CTTGCATAATGCATTTTTGTGTTATGAATTTAGTTTAGTAATTTTGTCGAGATCTATCTGTCAAAATACC
TTCAAGAAAATATAAAAATGAGATTTGCCCCCTTTCTAAATTTCATTAGGGGGCCCTTTACGAAACATGT
AAACACTCTATTTATCATAAAATTCTGCACCTATTTCATAATTATGACTGATTCCCTTGTTCGACAAAAG
ATCTTTTTATATA

Lavandula dentata

>gi[575878280|gb|KF997519.1| Lavandula dentata tRNA-Lys (trnK) gene, partial sequence; and maturase K (matK) gene, partial cds; chloroplast
CTTTTACACATTTGGATGAAGTGACGAATTCGTCCATACCATTGGTAAACTTTGGAAGACCGCGACTGAC
CCTGAAAGGGAATAAATGGAAAAAATAGCATGTCGTTTCAATGGAAAGTTCTGAGGATATTTTATTCTTA
TCGGATTGGTACAAAAACTTCTTCGAATTATTGGAACGGAACAAAATAAAGTTGGGTCGAATGAATAAAT
GGATAGAGGCCCTGCGGCTTCAATTAATTATTAGAAAGAAAAAGCAACCAGCTTCTGTTCTTAATTTGAA
CAATTTCCCGATCTAATTAGACGTTAAAAAAAATTAGTGCCCGATACGGGAAGCACTTGAGTGGATTCTA
TTTTTTTAATGAATCCTAACTATTGACATTCTCTATATATGGAATGAAGATGTGTGTAAAAGAAGCAGTA
TATTGATAAAGAAAGTTTTTTTCCGAAATCAAAAGAGCGATTGGGTCTACAAAATAAAAGATTTCTAACC
ATCTTATTATCTTATCCTATAAATCCTATATCATTAACACGGATAAATTAAATGATAATGAATGGAAAAA
GAGAGGATCTGTTGATAAGTTTACTTGTCTTCGAGGTATCTATTTTTAATAGAATACCTTGTTTTGACTG
TATCGCACTATGTATCATTTGATAACCCCCGAATCTTCTACCTTTAATTCAAATCGAAATTCAAATGGAG
AAAATCCAAAGATATTTACAATTAAAGAGATCTCAACAACACGACTTCTTATATCCACTTATTTTTCAGG
AGTATATTTACGTGTTTGNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

176



Annexes

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNGTGTGGTTTCGTCCAAAAAGGA
TTTGTATAAACCGATTTTCCAAGCATTCCCTTGAAATTTTTGGCTATCTTTCAAACGTGCAAATGAGCCC
TTCCGTGGTACGGAGTCAAATTCTCGAAAATGCATTTCTAATCAATAATGCTATTAAGAAGCTTGATACC
CTTGTTCCAATTATTCCTCTGATTGCGAAATTGGCTAAAGCGAAATTTTGTAACGTATTGGGGCATCCCG
TTAGTAAGCCGATTTGGGCCGATTTATCAGATTCTAATATTATTGACCGATTTGGGCGTATATGCAGAAA
TATTTCTCATTATCATAGCGGATCTTCCAACAAAAAGAGTTTCTATCGAATAAAGTATATACTTCGACTT
TCTTGTGCTAGAACTTTGGCGCGAAAACACAAAAGTACTGTACGGGCTTTTTTGAAAAGATTAGGCTCGG
ACTTATTGGAAGAATTTGTTATGTCGGAAGAAGACGTTCTTTTTTTGACCTTCCAAAAAGCTTCTTCCGC
TTTGCGGGGAGTATATAGAAGCCGGATTTGGTATTTGGATATGATTTCTATCAATGATCTGGCCAATCAC
AAATCAAAATTATGAGATCTTGGAAATAGAATTTTTCTTAAATATTAAATAAAATGGATGAAGAGGTAAA
AAGATCAAAATAAAGATGAAAATGGGATTTCCACTATTTTGAAATGTTGATGTAGTATGTAATTTAAGGG
TTAAATCAACTGAGTATTCAATTTTTGAAAGTCTTGCTAAGAAAGCAAATGGTGTATACATAGGGAAAGC
CGTGTGCAATGAAAAATGCAAGCACGGCTTGGGGAGGGG

Lavandula multifida

>gi|626453523|gb|KJ196353.1| Lavandula multifida isolate MUL2 tRNA-Lys (trnK) gene, partial sequence; and maturase K (matK) gene, partial
cds; chloroplast
CTTTTACACATTTGGATGAAGTGACGAATTCGTCCATACCATTGGTAAACTTTGAAAGACCGCGACTGAC
CCTGAAAAGGAATAAATGGAAAAAATAGCATGTCGTTTCAATGGAAAGTTCTGAGGATATTTCATTCTTA
TCGGATTGGTACAAAAACTTCTTCGAATTCTTGGAACGGAACAAAATAAAGTTGGGTCGAATGAATAAAT
GGATAGAGGCCCTGCGGCTTCAATTAATTATTAGAAAGAAAAAGCAACCAGCTTCTGTTCTTAATTTGAA
CAATTTCCCGATCTAATTAGACGTTAAAAAAAAATTAGTGCCCGATACGGGAAGCACTTGAGTGGATTCT
CTTTTTTTAATGAATCCTAACTATTGACATTCTCTATATATGGAATGAAGATGTGTGTGTAAAAGAAGCA
GTATATTGATAAAGAAAGTTTTTTTCCGAAATCAAAAGAGCGATTGGATCTAAAAAATAAAAGATTTCTA
ACCATCTTATCCTATAAATCCTATATCATTAACACGGATAAATTAAATGATAATGAATGGAAAAAGAGAG
GATCTGTTGATAAGTTTACTTGTCTCCGAGGTATCTATTTTTAATAGAATACCTTGTTTTGACTGTATCG
CACTATGTATCATTTGATAACCCCCGAATCTTCTACCTTTAATTCAAATCGAAATTCAAATGGAGAAAAT
CCAAAGATATTTACAATTAAAGAGATCTCAACAACACGACTTCTTATATCCACTTATTTTTCAGGAGTAT
ATTTACGTGTTTGNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNGTGTGGTTTCATCCAAAAAGGATTTGT
ATAACCCAATTTTCCAAGCATTCCCTTGGCATTTTTGGCTATCTTTCAAACGTGCAAATGAGCCCTTCCA
TGGTACGGAGTCAAATTCTAGAAAATGCATTTCTAATCAATAATGCTATTAAGAAGCTCGATACCTTTGT
TCCAATTATTCCTCTGATTGCGAAATTGGCTAAAGCGAAATTTTGTAACGTATTGGGGCATCCAATTAGT
AAGCCGATTTGGGCTGATTTACCAGATTCTAATATTATTGACCGATTTGGGCGTATATGCAGAAATATTT
CTCATTATCATAGTGGATCTTCCAACAAAAAGAGTTTGTATCGAATAAAGTATATACTTCGACTTTCTTG
TGCTAGAACTTTGGCGCGGAAACACAAAAGTACTGTACGTGCTTTTTTGAAAAGATTAGGCTCGGACTTA
TTGGAAGAATTTGTTATGTCGGAAGAAGACGTTCTTTTTTTGACCTTCCAAAAAGCCTCTTCCGCTTTGC
GGGGAGTATATAGAAGCCGGATTTGGTATTTGGATATGATTTCTATCAATGATCTGGCAAATCACAAATC
AAAATTATGAGATCTTGGAAATCGAATTTTTCCTAAATAAAATGGATGAAGAGGTAAAAAGATCAAAATA
AAGATGAAAATGGGATTTCCACTATTCCTATTCTGAAATGTTGATGTAGTATGTAATTTAAGGGTTATAA
ATCAACTGAGTATTCAATTTTTGAAAGTCTTTCTAAGAAAGCAAATGGTGTATACATAGGGAAAGCCGTG
TGCAATGAAAAATGCAAGCACGGCTTGGGGAGGGG

Lavandula stoechas

>gi|378406710|gb|JF301409.1| Lavandula stoechas isolate K19110 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
ATCATTGTCGAAACCTGCAAGGCAGACCGCGAACACGTGTTTAACTCCGTCCCGCTCCCGTCGTTGCACG
CGCACCCGTGCGCCGCAGCGTTCGGGCTAACTCACCCCGGCGCGGAATGCGCCAAGGAAAACAAAATGAA
GCGTCGGCCCTCCGCATCCCGTTCGCGGGGCRTGCGGGGGCAGCGGGCGTCTATCGAATGTCATAACGAC
TCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATT
GCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGGCCATTCGGCTGAGGGCACGTC
TGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCCTCCACCCGCGCACTGCGCTCGTAGAGGGGGCGGATATTGG
CCCCCCGTGTGCTCCGGCACGCGGTCGGCCCAAATGCGATCCCCCGGCGACTCATGTCGCGGCCAGTGGT
GGTTGAACATATCAATCTCGTGTCTTGCCGCGTCGTTGAGCCGTCGGACGTGATCTCGTTAACGACCCAA
CGGTGTGAGCGCACCCCGTGCGCGCGCGCCCTCGACCGC

Leuzea conifera

>gi|84371042|gb|DQ310996.1| Leuzea conifera external transcribed spacer, complete sequence
CGGTCGGGGCATGATTGGGTACACGAGACGCTAAACGTAGCCACTGATCGGGGACACACTGGATGGYAYA
TTAGTCGCTAAACGATGGTTATTGATGGGATACGAGTTRGAACACTAGTCGRTATACGAGCATGATGYGG
GCACGTTGTTTTGGGCTTKCCCTTGATGGCGTGCTTGCGTCCCTGGTTGGCCTAGGCCAATCGGGTCAAA
ATGACGATGTGGCTACACAACGTCATGGAGGCATGTCCCTACGCAATGGTTGACCCTAGCTTCAAGATCT
CAGTACGATATGGATCATTCGTTGTGCTTCGATGCATGTTGGTTTTGTTGTTTTCTTTGTTACTTTCGCA
TCGTTCGGTGCATTCTGGGGGCTGTCTTGGCTTTTGGTTGCTTGCTTGGCTTTTTGTCGGGCGGGTGGCT
ACTAGTTGGGCGGTTTTCGGGAATGTCGACCGTAAAGGTGCATGAGTGGTGTTTGGTTTGTTACGGGTGG
TTGGCTGTCTGCTCGCGCAGCAACGTCCAYGCGTGCATACCTCTTCAGTTTTGCGGCAAGGCTTAGATGT
CTTGAGCATATTGTGGGTTTCCTGTGTTGCATACCTAGTCAATGGTAACGTGTGGGTTTTATGAAGTCCC
TATTCGTCATGCGTCGCTTATGCGTCGTGGGATGAACATTGAAGCGGTCTTTGTRCTCCATCTTGTTGTT
GTATTTGCAACAATAATGTGGCTTATGAAGCATTGCTTGGTTTCTTGTATACGGAACCTAATGTGGGCAT
GGGTCTTATAAGATCCTGAATTTGCCCTTGTTAAGCGTTCTCGYTTCTCCAAAACGATTGTCTACCATGT
CTCGGCTTGTCTGTGCATGGTGGGCTATGTCGA

Linaria gharbensis

>0i|476005986|gb|JX481100.1| Linaria gharbensis voucher 7MF09 internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene,
complete sequence; and internal transcribed spacer 2, partial sequence
CTGCATAGCAGACCAGCGAACGTGTGTTTTTACCTAAAGGGTGTTGGCGCCCGGTCAGGAGCAATCCTGC
TCGTGCGCCACCCCTTTGCGCGGCCGGCGCTTGCGCCGTCCGGGCTAACGAACCCCGGCGCGGAATGCGC
CAAGGAAAACCAATATAGATGCGCTGCGCCCCSTTGGCCCCGTTCGCGGGTGCTCTGCGGGGATAACGCG
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GCCTCTCTTGAAAGTCATAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGC
GAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCG
AAGCCATTAGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCCCTCCCAAGCCTTAGGG
CCACGGAGAGGGGGCGGAAAATGGCATCCCGTGCGCTTAGCCGCGCGGCCTGCCCAAATGCGATCCCGCA
TCGACGGATGTCACGACAAGTGGTGGTTGAACTCTCAATTTTCTAATTCGTCGTGCCTATCACCGTCGAC
TGCAAGGGCATCAATTTGACCCAACGGCGC

Linaria reflexa

>gi|476006012|gh|JX481126.1| Linaria reflexa voucher A9799 internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene,

complete sequence; and internal transcribed spacer 2, partial sequence
CTGCATAGCAGACCCGCGAACGTGTGTTTTTACCTAAAGGATGTCGGGAATCGGGTCGGAGAGATCCGAC
CCGAAAACCGCCCCTTCGCCCGGCCGACGCTTGCGTCGTTCGGGCTAACGAACCCCGGCGCGGAATGCGC
CAAGGAAAACCAACATAGATGTGCCGCTCCGCCGTTTGCCYCGTTCGCGGGTGCCTTYGGTGGTATTGCG
GCCTCTCTTGAAAGTCATAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGC
GAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCG
AAGCCATTAGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCTCCCAATCCTTAGGGTG
ACGGGTAGGGGCGGAAAATGGCATCCCGTGCGCTCCGGCTCGCGGCCTGCCCAAATGCGATCCCGCATCG
GCGGATGTCACGACAAGTGGTGGTTGAACTCTCAATTTGCGTGTTGTCGTGCCTATCACCGTCTTTTGCA
AGGAATCAATTTGACCCAACGGTGC

Linum strictum

>0i[298364339|gb|GQ845208.1| Linum strictum bio-material TMP 1213 maturase K (matK) gene, partial cds; tRNA-Lys (trnK) gene, partial

sequence; trnK-psbA intergenic spacer, complete sequence; and PSII 32 kDa protein (psbA) gene, partial cds; chloroplast
TCGACTTTCTTGTGCTAGAACTTTGGCTCGGAAACACAAAAGTACTGTACGCATTTTTTTGAAAAGGTTG
GGGTCGGAATTGTTGGAAGAATTTTTTACTGACGAAAAACAGATTCTTTCTTTGATTCCAAGAACTTCGT
CTATTTCACAAAGATTATATAAAGGACGGGTTTGGTATTTGGATATTGTTTGTATCAATGAACTGGTCCA
TGATAAAAATTTGTTTATCAAACATGGAAATAGAAATTTTCCATAAATGTTCAAATGAAGGGGTAACAAA
AAAATTCATTTATTTCGATTATGAAATGTTCAGAAAGTATATCAGCAAGGATTGAGCAACTGAGTATTCA
ACTTTCTTCTGAGGTATGGGGTTCCGTCTAGGGGAAAACTGAGCTTTAGTTGTATACATAGGAAAAGCCG
TGTGCAATGAAAACTGCAAGCACGGTTTGGGGAGGGTCCTTTTCTTTTATCCGTTTTTTTAAGAAAGAAA
TTTTCTACTCCATCCGACTAGTTCCGGGTTCGAGTCCCGGGCAACCCATTCGAACTATTTATACCTATTT
TACTATCATATTATTATATGATATAGGATTTCATATGTGTAGAAAAAAGACATGAAATCATAAAGATATC
TCTCATAAAGATATGTCCAGGGGGGCCGATATTGGTTGACACGGATATATAAGTCATGTTATACTGTTGA
ATAACAAGCCCTATTTCTATGATTTCTATGTAAATAGAATAATGTGCTTGGGAGTCCCTGATGATTAAAT
AAACCAAGATTTAAACCATGACTGCAATTTTAGAGAGACGCGAAAGCGAAAGCCTGTGGGGTCGCTTCTG
TAACTGGATAACCAGCACCGAAAACCGTCTTTACATTGGATGGTT

Linum suffruticosum

>gi|315064759|gb|HM544114.1| Linum suffruticosum maturase K (matK) gene, partial cds; chloroplast
ATTTATATAGTTACTTACGTTCGTGGTTTAAATGGATATGGATCCATTTTTTCAGAAAATGTAGGTTGTG
ACAATAAATCTAGTTTACTAATTGTAAAACGTTTAATTACTCGAATGAATCAACCGAATCGTTTCATTAT
TTCGGCTACTGATTCTGAACAACATATACTTTTTAGGTATAACAACATTTTGTATTCTCAAATGATATCA
GAGGGACTCGCAGTTATTATCGAAATTCCCTTTTCTCTACGATTAGTATCCGCTTTAGAAAGGCTAGAAG
TAGTCAAATCCCAAAATTTACGATCAATTCATTCAATATTTCCTTTTTTAGAGGACAAATTTCCACATTT
AAATTATGTGTCAACTGGACTAATACCTTACCCCATCCATCTAGAAAAGTTGGTTCAAGCCATTCGCTTC
TGGATAAAAGATCCCGCTTGTTTGCATTTATTACGACTCTTTTTTCACGAGTATTGGAATTGGAATAATC
TTTTTTTTTCGAAGAAATTTCGTTCCGTTTTTGTAAAAAGGAATCCAAGATTCTTCTTGTTCTTATATAA
TTTATATATATATGAAAATGAATCCATCTTATTTTTTCTTCGTAACCAATCTTTTCATTTACGATCCACT
TTTTATCAGTTTCTTCTTGAGCGAAAGTATTTCTATGGAAAAATAGAACAGTTTGCGGAAGTCTTTGCTA
ATTGTTTTCGGACCAGCCTACGGTTGTTTAAGGATCCGTTCATGCATTATGCTAGATATCAAGGAAAATA
CATTCTAGCTTCAAAGGGTACGCCCCTTCTAATTAAAAAATGGAAATATTACCTTGTCAATTTATGGCAA
TGTCATTTTTATGTGTGGTCTCAACCAGAAAACATCTATTTAAACTCATTATCCAAACATTCTATCCACT
TTTTAGGCTATCTTTCAAGTCTACGACTAAACCCTTCGGTCTTACGAAGTCAAATGGTAGAAAATTCTTT
TATAATGGATAATACTACGCAGAAATTTGATACAATCATTCCAATTTATTCGTTGATTGGAACCTTGGAA
AAAGCAAAATTTTGTAACGGAGTTGGGCATCCCATTAGTAAACCGGCTTGGGCTGAT

Lobularia maritima

Trés longue séquence
Lonicera etrusca

>gi|163644786|gb|EU240679.1| Lonicera etrusca voucher Weissman and Mackenzie 345-94C A internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal

RNA gene, and internal transcribed spacer 2, complete sequence
TCGAAACCTGCACAGCAGAACGACCCGCGAACACGTTCGTACACCGGGACGCCGGCGGGGGGCGCGTCAG
CCCCCCCGTCGGCGCTCCCATGGTCGGGGGGCTCACCGGCTCCTCGGCTGAAAACTGAACCCCGGCGCGA
TCCGCGCCAAGGAACAACAAACAGAAGGGCGTGCCCCCCGCTGCCCCGTTTCGCGGTGCGCGCGGGGGTG
CCTCGCCTCTTTCGAAAACACAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACG
TAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCG
CCCGAAGCCATTAGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCCCCACCCCGCGTC
CCACAGGGTCGCGAGCGGCGGGGGGAGCGGACAATGGCCTCCCGTGCCCCTGGGCGCGGCTGGCCCAAAA
TCGAGTCCCCGGCGGCGGACGTCACGACGAGTGGTGGTCGAAACATTCCTCTTATCACGTCGTGCGGTTC
CCCGTCGCTCGGGCGGCCAAGTGACCCTGACGCGCCGTCTTTCGACTGCGCTCCGAC

Lonicera implexa

>0i[209902307|gb|FJ217897.1| Lonicera implexa trnS-trnG intergenic spacer, partial sequence; chloroplast
ACTATGTTACATTACACATGAAGTAAGGATTGAAAAAAGTCTTTCTTTCTCTTTCTTTATTATATAGATA
TGTACAACTTTTACCAGCAATTTCATTTAGATATAAGTAAGGGCTCGAAAGAGCCAATAGACAAATCTAA
AGAAAAATAAAGAAGACCCCGTTGCTTTGATTTTGTTCCTTTTATTCCCATAGCCTGGCCCGGTCAATAC
CTAGCCGGGCCTTTTTTGTTCCAACGAATCCTAGCTAAAAGAATTTAGCTGATTTGAATTTGAAAACAAA
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AATGCTTGCTATTAAAGCAGCAATAAAAAGACGCGGGGCTATTTCCATTCTTTTTATATAAATGGATATA
AATTATATAAAAGTCGCATTTCTTATTTTAGAATTCCCTCTCCCTTTTTGAGTTACTTGACGACCTTACG
GGAATAAAAAAAATGAAACTATGGGTTGTAAAATAATAATGAATGCATTTTTCTGTTATGATTTCAGTGG
TTTTAACGAGCCATATCTATTAAAACCCCTCCAGCAAAAGAAAAGGTAGGGCTTGTTATTTAGTTATTTA
AAAGAGCCCCCCTTTCTTTCCGGAATCTCATTAAATTGAAACCCCCCGCGAAAAACGTCGACACTCGCAT
TTTCATGATTCTTTTATGATCCTATCTTTATTACGCCCAATTCC

Lotus edulis

>gi|669782347|gb|KF419282.1| Lotus edulis cultivar LOT45 beta-glucosidase mRNA, partial cds
AATCTCATCAACGAGCTGCTAGCTAATGGTATACAACCATATGTAACACTTTTTCATTGGGATATCCCCC
AGACTTTGGAAGATGAGTACGGCGGTTTCTTAAATTATAGTATTGTAAAAGATTATACAAATTATGCGGA
GGTTTGTTTCAAGGAATTTGGAGATAGAGTGAAACATTGGATTACTTTGAATGAGCCATGGGGTTACAGT
AGCAATGGTTATGCACTTGGAGAATTTGCACCAGGTCGATGTTCTGAATGGCATGATCCAGGTTGCACCG
GTGGTGATTCAGGGACAGAGCCATATTTGGTAGCACACAACCAACTTCTTGCCCATGCAGAAGCTGTTCA
TGTGTACAAGAAGAAATACCAGGCAAGTCAAAAGGGTATCATAGGAATAACATTGGTGACTCATTGGTTC
GTACCATTTTCAGATAGCCAAGCTGATCAAGACGCTGCTATACGGGCAGTTGAGTTCATGTTTGGATGGT
ATATGGATCCATTGACGAAAGGAAAATATCCAGATAGTATGATTCGCCTAGTTGAAGACAGATTGCCCAC
ATTTACTCCGAGGCAAGCTATGCGAGTTAATGGTTCATTTGATTTTATTGGAATAAACTATTACACCACT
TATTATGCTGCCAACTTACCTCCAACAACCAATCTCTCTTACATCACAGACTCTCGTGCTCTTCTTACAA
GTGAGCGTAACGGGAATCCCATAGGTCCAAGGGCTGCTTCGATTTGGCTAAATATTTATCCAAAAGGAAT
TCAACAATTGTTGTTCTATACCAAGAAAAAGTACAACAACCCTATGATTTACATTACTGAAAATGGT

Malva sylvestris L.

>gi[246905606|gb|GQ248338.1| Malva sylvestris voucher Kress 06-8168 pshA-trnH intergenic spacer, partial sequence; chloroplast

GCTGCTATTGANCTCCNTCTACNAATGGGTAAGACTTTGGTTTTAGTGTATACGAGTTTTTGAAAATAAA
GGAGCAATAACCAATTTCTTGTTCTATCAAGAGTGTTGGTATTGCTCCTTTATTTAGATTTAGTAGTCTT
TTTTTGCGTTACACCTTTTTTTTCTTTACATTTACATAAGTTTGTTTTTTCTTTACTTTAACTTTTTTAT
TTTACCTTATTTATTTCTGATTATCATAAGAAAAAAAAAAANATTTTTTANTGANTTTGATTTCTTTTTA
TTGGATTTGACTTANTATTATACGTTCGTTATGTAATAATATATTATATATTAACGAATTTTTTTTATTA
AAAAAAAAGTAAAAAAGTTCTTACCAATCTTTTGTTTGGAATTTTCTATATATCTTATCTCAGAAATACG
AGAAAAAAAAAACGAATGATGAATGATAGAAATTGAGATATTTGAAATATTTAAACAATAAAAAAAATAC
TATAGTATTAT

Marrubium vulgare

>gi[586598654|gb|KJ021874.1| Marrubium vulgare internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete

sequence; and internal transcribed spacer 2, partial sequence
GCAGAACGACGAACACGTTTCATCACTCGGGATTCGTGGCGAGGGGGCAACCTCCCGTCGTGTTCCCCTC
CCGCACGATGCGCGCTGAAGTGTGCATTGTGTGGGCTAACGAACCCCCGGCGCGGCATGCGCCAAGGAAA
ACTCATAGAAGCGTCCACCTCCCATCGACCCGTTCGCGGTGAGCGAGGGGGGAGAGGACGTCTCTCGAAT
GTCATAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACT
TGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCACTAGGCC
AAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCCCGATCCCTCTCGCATAGGGCGAACGGCTG
TTGGGGGGCGGACATTGGCCTCCCGTGCACGATAGTGTGCGGCTGGCCTAAATGAGATCCCGCGGCGACT
CACGTCACGACCAGTGGTGGTTGAACTCTCAACTCGCGTGCTGTCGTGGTGAACTGCGTCGTCTGTCGGG
CATCATTTTGAGACCCAATGGTGCGACCCATTCGCGCTTTCGACCGCGACCCC

Medicago minima

>gi[594019607|gb|KF938693.1| Medicago minima internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete sequence;

and internal transcribed spacer 2, partial sequence
TCGATGCCTTACATGCAGTCCAACACGTGAATCAGTTTTAATACATATGGGTTGGCTTGAGGTGTTCCAC
ACCTCGGCTTACCTTTGGTTCAGAGGAAGACGACGAAGTGCGTCCTTCTTTGCGCCTAAACTCAAACCCC
GGCGCTGAATGCGTCAAGGAAATTAACTTTTTGCTCAGAGCACACTTGCATGACATCGGAGACGGTTTTC
GTGCGGGTTGTGTTTTGACACATGATATAGAATGACTCTCGGCAACGGATATCTAGGCTCTTGCATCGAT
GAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGC
AAGTTGCGCCCGATGCCATTAGGTTGAGGGCACGTCTGCCTGGGTGTCACATATCGAANCCCCTTGCCAA
TTTCCTATTTAATAGGTATTGTGTGCAGGGTGATTATGTTGGCCTCCCGTGAGCTCTGTCTCATGGTTGG
TTGAAAATTGAGACCTTGGTAGGGTGTGCCGTGATAGATGGTGGATGTGTGACCCACAAGACCAAATCAT
GTGCTGCTCTATTGAATGTGGACTCTTTTACCCACATGCGTTTTGTAACACTCGTGA

Medicago rugosa
>gi|482660289|gb|JX297557.1| Medicago rugosa voucher Pl 233254 shatterproof mRNA, complete cds

ATGGAGCTACCAAATGAAGGTGGAGAAGGATCTTCTCAAAAGAAAATGGGAAGAGGAAAAATTGAAATCA

AGAGGATTGAAAACACTACCAATAGGCAAGTCACTTTTTGCAAACGACGCAATGGATTGCTGAAGAAAGC
TTATGAGTTATCCGTTCTTTGTGATGCCGAAGTTGCTCTTGTAGTCTTCTCCACTCGCGGTCGTTTGTAT
GAATATGCCAACAACAGTGTTAGAGCAACTATTGAAAGGTACAAAAAAGCATGTGCTGCTTCCACTAACG
CAGAATCTGTATCTGAAGCTAATACCCAGTTTTACCAGCAAGAATCATCGAAATTGAGAAGACAGATTCG
AGATATTCAGAATCTAAATAGACACATCCTTGGTGAAGCTCTAGGATCTCTAAGTCTCAAAGAACTGAAG
AATCTCGAGGGTAGATTGGAGAAAGGTTTAAGCAGAGTTAGATCTAGAAAGCATGAGACTTTGTTTGCTG
ATGTGGAGTTCATGCAAAAGCGGGAAATTGAGCTGCAAAACCATAACAATTATCTAAGGGCTAAGATAGC
GGAACATGAGAGAGCTCAACAACAGCAACATAATTTGATGCCAGATCAAACAATGTGTGATCAGTCCTTA
CCTTCATCACAAGCATATGACCGAAATTTCTTTCCGGTAAATCTTCTTGGATCAGATCAGCAGCAGTATT
CGCGTCAAGATCAAACCGCTCTTCAGCTTGTGTGA

Micromeria inodora

>0i|146411588|gb|DQ640431.1| Micromeria inodora voucher Braeuchler s.n. (wild coll., cult. BGM) farnesyl-pyrophosphate synthetase-like

(FPS2) gene, partial sequence
CCCCAGAATCCTGAAGAAGCACTTCAGAGCAAAGCCTTACTATGTGGATCTGCTGGATTTGTTCAATGAG
GTACTGTGACTAGTTACTCTCGATGGCAGTTATCAGTTTATTTTATGTACTATGCTTATTTCTCCATTTC
ATGTTTTCAGGTGGAGTTTCAAACTGCCTCTGGACAGATGATAGATTTAATTACCACAATTGAAGGAGAA
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AAAGATTTGTCAAAATACTCATTGCCTCTGTGAGTACTGAATATAAAAAATTGGCATAATACCACAAAAT
TTGTTTCATTGAAAAGAGTCGCTAAGTGCTGATTATCATGCTCGTTGGGCAAATTATTGCTATGCAATAA
TCTCATAATCGAAAAGTTGCCATCTATAATGCATGTTGAAGAAGATTGTCATATATGCTGCATCCAAACT
CTTCTTTTCTCTTTCCTGATGTTTTCTGGTTTTACTTTTTGCATCATCGCCGCATTGTTCATACAAGACT
GCCTACTACTCATTTTACCTCCCCGTATGTGGAAAATCCTTCTTTCCACTTATTTTGATCTATA

Minuartia campestris

>0i|598699784|gb|KF737633.1| Minuartia campestris isolate Min160 tRNA-Lys (trnK-UUU) gene, partial sequence; and maturase K (matK)
gene, complete cds; chloroplast
TCATTCACCATTAGCCAAATTATGAATACAAATAATATCCAAAYACCAAATACATCCTCTAYAGAATCCC
CGCAAGTTATCGGAATTATTTGGTAAGATCAAACAAACTTCCTCAGTAAAGAATTCTTCAAAAAATTCTG
AACCTAATCTTTTCAAAAAAGCACGTACAGTACTTTTGTGTTTACGAGCCAAAGTTCGAGCGCAAGAACT
TTGAAGTATATACTTGATTCGATACAAACTCTTTTTTTTTGAAGAGCCGCTATAATAATAAGAAAGATTT
CTGCATATACGCCCAAATCGATCAATAATATCCGAATCCGATAAATCGATCCAGACCGACTTACTAATAG
GATTTCCTGATCCGTTACAAAATTGCGCTTTAGCCAACGACCCAATCAGAGGACTAATTGGCATTTTAGG
ATCGAACTTCTTAATCGTATTATCTATTATAAATACATTTTCTAACATTTTACTCCGTACCACTGAAGAA
GTGAGTTGTACACTTGAAAGAAAACCCATAAAGTCAAGAAAATAAGTTGATAATCGATTAATATAGATTC
TTCTTGGTTGAGACCATACAGAAAAATAACATTGCCAAAAATGTATAAGATACAATTTCCATTGATGCAT
AAAAAGGGATGTCCCTTTTGAAGCCAAGATCAGGATGAATTTTCCTTTATACCTAAAAGAATGCGGACAA
GGGTCTTTGAAAAGCCATAAGATAACGCCAAAATCCTTAGTAAAAAGGTTTACTAAACATTCTAATTTTC
CATAGAAATAAATGCGTTCAAGAAGGGCTCTATAAGATGTTGATCGTAAATGAGAGGATTGTTTGCAAAG
AAAAAAGAAAATGGATTCGTATTCACATACATGAAAATTATATAAGAACAAGAATAATCTTTGATTCCTT
TTTCGAAAAATAGAAATGTATTTTTTTGGAATAAGAAGACTATTCCAATTATGATACTCATAAAGAAAGA
ATCGTAAAAAATGTAAAGACGGGGCATCTTTCACCCAGTAACGAAGTGTTTGAACCAAGATTTCTAGATG
AGCGGGGTAAGGTATTAATATATCTAACACATAATTTAAATGTAATACTTTGTCCTCTAAAAAAGGAAAT
ATTGAATGAATTGATCGCAAATTTTTAGATTGGACTATTTTTTGTCTCTCTAGAGAAGATATTAATAGTA
GAGAAAATGGAATTTCCACAATCACTGCAAATCCTTCTGATATCATTTGCGAATAAAAATTGTGTGTGTG
CCCCACAAAGTCATTTTGGTTAGAATCATTAACCGAAAGAATCWAATGATTCTGTTGATACATTCGAATA
ATTAAACGTTTCACAATTAGGAAACTATATTTTCGAGCGCCTGACGTTCCCAACAAAATCGACTTATTTA
AAGCATGATCATATGCAAACGAAAAAATATATTCCTGAAAGATAAGCGGATAGAAAAAGGTGTGTTGCCA
AGAACACNCTANTTCTATATATCCTTGGAATTCTTCCAT

Minuartia montana

>0i|459666026|gb|JX645237.1| Minuartia montana maturase K (matK) gene, partial cds; chloroplast
TTACTGGGTGAAAGATGCCCCGTCTTTACATTTTTTACGATTCTTTCTTTATGAGTATCATAATTGGAAT
AGTCGTCTTATTCCAAAAAAAGACATTTCTATTTTTCGAAAAAGGAATCAAAGATTATTCTTGTTCTTAT
ATAATTTTCATGTATGTGAATACGAATCCATTTTATTTTTTCTTTGCAAACAATCCTCTCATTTACGATC
AACATCTTATAGAGCCCTTCTTGAACGCATTTATTTATATGGAAAATTAGAATATTTAGTAAACCTTTTT
ACTAAGGATTTTGGCGTTATCTTATGGCTTTTCAAAGACCCTTGTCCGCATTCTTTTAGGTATAAAGGAA
AATGCATTCTGGCCTCCAAAGGGACATCCCTTTTTATGCATCAATGGAAATTTTATCTTATACATTTTTG
GCAATGTTATTTTTCTGTATGGTCTCAACCAAGAAGAATCTATATTAATCCATTATCAACTTATTTTCTT
GACTTTATGGGTTTTCTTTCAAGTGGACAACTCACTTCTTTAGTGGTACGGAGTAAAATGTTAGAAAATG
GATTTATAATAGATAATAACAATAAGAAGTTCGATCCTAAAATGCCAATTAGTCTTCTGATTGGGTCGTT
GGCTAAAGCGCAATTTTGTAACGGATCAGGAAATCCTATTAGTAAGTCGGCTTGGATCGATTTATCGGAT
TCCG

Muscari comosum

>0i|238685229|gb|FJ232705.1] Muscari comosum voucher BM000904044 AtpB gene, partial cds; atpB-rbcL intergenic spacer, complete
sequence; and ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit gene, partial cds; chloroplast
TTTTTTCTTCAAGTGTGGAAACCGTAGAACCAGAAGTAGTAGGATTGATTTTCATAATAAAGTGAAATAT
GTCGAATTTTTTTTTTGATTGGAATTGGAAATAGTACATAGTACCGAATCGAAAATAAATGTCCGATAGC
AAGTTGATCGGTTAATTCAATAAGACATAAACGAGAATTAGTACTCGATTTAGTTGGTACCGCCCAACTG
AATGAAATTCAATCGTTTACTCATTTAATGAGTAAATTTTCAAGTTCAACCAATTCTTTTTTCAAAAGAT
CAAGTAGATGAATAAGAATTGTGAGTTAAGTGAAGCGCGTTTCTCTATCATTATAGAAAATACCATCTAG
ACTAATTATATTATCTATTATCTATCGAATTCGAACTCCATTGTTGCTGTTCTTTATTTATTTTCTTTTA
TATATATTATTTTATATTATAGTTATACAAAATATACTAGTTTTTTTTGTTTTATGCCCTTTCATGGATT
AATTATGCCTATTTTCACATTTAGGATTTACATATACAACATATATCACTGTCAAGGGGAATTTTCCTTA
GTATTTAGATTTTTAGATTCAAAATATAGAAGCGGCTCAATTCAATTAGAAACTTGAAAAACGAGGATTG
GGTTGCGCTATATATATCAAAGAGTATACAATAATGATGTATTTGGTGAATCAAATGCATGGTCTAATAA
CGAACTTAATTTGTTGATAATATTATAGTTGAATATTTTTTTGAAAGATTTTTGTCAAAGGTTTCATTCA
CGCCTAATCCATATCGAGTAGACCTTGTTGTTGTGAGACTTCTTAATTCATGAGTTGTAGGGAGGGACTT
ATGTCACCACAAACAGAGACTAA

Muscarineglectum

>0i|733452183|gb|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
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Nigella damascena

>gi|604141908|gh|KJ401975.1| Nigella damascena CYC-like protein 1 (CYL1) gene, partial cds
CATCACAACCGGCACAGCAAAATTGTGACAGCCCAAGGCCCTAGAGACCGGAGAATGAGGCTTTCACTTC
CTATTGCGCGTAAGTTCTTTATGGTTCAAGACATGCTTGGTTACGACAAAGCAAGCAAGACGGTTGAATG
GCTGCTGACCAAGTCGAAAGAGGCTATCAATGAGCTCTCCAGAAGTGTGTCTCACTCCAAGTTTAGCTAC
ACTGGAAGTGTCAAGAGTGGCTCATCTATTTCCGAGTGTGAAGAGGTGTCTGCTTTAGATGAAATAGCTA
CTAACAACACATCCAGTACGGTGAATTCCCAATCGGGTGTTGCCAAGGAGAGAAGAATTAGACAAACGCG
TAAAGCTGCATTCAATCCTCTTGCCAAGGAGTCTAGGGCAAAAGCAAGGGCAAGGGCAAGGGAGAGGACT
AAGGAGAAG

Olea europaea

>0i|61740466|gb|AY845058.1| Olea europaea clone SRAP-1 SRAP marker genomic sequence
ACATTGAAGTTCCCTTGTCAACTGCCACAAAGATCCAAACATATATGAATTATATAGAAATATTTTTTGG
AAATATTTTCAAGATTCTTAAACTAAGATTTTGGCCAACTTGACAAATGCTAAAGCACATTCAAGAGCTT
GATGAAATGATGACATTAGGCTAATCTAATGTGCATATATTTTAAATTAAGATTTATGACTAATCATTAA
ATAAGTTGGGCATGGAAAAAGGAATGTTGGGGGTATGGAGACTAATATAAAATATACAAAAGCAAATAAG
TAATGGACCATCTTAAGATTGGATTTGTAACTAAGGATACAGTCAAAGAGGTACTCTCAAAAGTGTGTGT
GTAAAATTATCATTTTTAATGGAAATGATGGAATTTGATTTAATATTTGTTTGCTTCTCCTAATCTTATG
GCTTTGAGCACATGTAATTGTTAAAATAAAATAAAAAGTGGTTGAATTTCTATTTAAAACACCTCTCTAA
GATTTCTTTTTGACGC

Olea europaea subsp. Silvestris

>0i[263043408|gb|GU120320.1| Olea europaea var. sylvestris PsbA (psbA) gene, partial cds; psbA-trnH intergenic spacer, complete sequence;
and tRNA-His (trnH) gene, partial sequence; chloroplast
GTTATGCATGAACGTAATGCTCATAACTTCCCTCTAGACCTAGCTTCTATCGAAGTTCCATCTACAAATG
GATAAGACCCGATCTTAGTGTATAGGAGTTATTGAAAAAAAAAAAAGAAAATAAAGGAGCAATAAACTCT
TTCTTGTTCTATCAAGAGGGCGTTATTGCTCCTTTATTTTCTTTTTAATTACTACTACTTTTTTTAGTCA
TATTGTACTTACATAGACTTTTATTCGTTACATTACCGAAAAAGAAATAAAGGGGATTATTTTTCTTAGG
GGTTGATTGATGATTGAGTATTATTTGTTCGTTCTATATGCATTTTTATTTTCATTTATCTACCCATCTT
TTGCGAAGTTTTTTTGACATTTAAATTTGAAATTAAAACGAGAAAAATTAGAATTTTTGCTTAATATTTT
TATCTCTCAGATAAAAATATCTCACAAATAAGCAAATAAGAAAGAAGATAAATGAAATGGTCGAAATTCA
ACCTTTTGTCTTAAAATCAAAAAATCTAAGAGGGGCGGATGTAGCCAAGTGGATCAAGGCAGTGGATTGT
GAATCCACCATGCGCG

Ononis natrix

>gi|182410965|gb|EU531707.1| Ononis natrix isolate assem61.0.2 PsbA (psbA) gene, partial cds; psbA-trnH intergenic spacer, complete
sequence; and tRNA-His (trnH) gene, partial sequence; chloroplast
CGTAATGCTCATAATTTCCCTCTAGACCTAGCTGCGGTCGAGGCTCCATCTATAAATGGATAATATTTTG
GTTTTAAAGAAGGATACGAGTTTTTGAAAAATAAAGGGGTAAAGGAGTAATATCAACATTGTTGATATTA
CTCCCCCTTTTACTTTTTGTTAGTAGTCTTTTTCTGTATACATATACAGAAATGAATCCATTATTTATTA
ATTTCCCTATTCTTTATTTCAACAAAATAAATTTTTAATTTTTTAGTTTTATTTTTTAGTAATTTTAAAG
TTATGCATTTTTATTTTTCTGATCAATCTTTTTGTAATACATATGACTTCACAATGTAAAATTAAGAAAA
ATAAAGAAATGAATGTTTTCTTATTTTCTAATATTTTAGAAGACTCGTAAGAACTTAGAAGAGACTCAAA
TAAATGATAATGAAAAGGTCTAAAAAGTTATGTAATTTAGACATAGTATAGGGCGGATGTAGCCAAGTGG
ATCAAGGCAGTGGATTGTGAATCCACCCATGCG

Orobanche alba

>gi[29123690|gb|AY209250.1| Orobanche alba isolate 2 from Germany internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA,
complete sequence; and internal transcribed spacer 2, partial sequence
TCGTACCTATAAAGCAGACCGTGAACATGTCGACTAAATGGAACTGTGGCGGTCACGTCGCATTCCCCTC
CCGCATGCGTGCACCTAGGTGTGCGTCGTGCGGGCTAACGAACCCCGGCGCGGTATGCGCCAAGGAAAAC
TCATAGAAGMATCAGCCTCCCTCGCCCCGTTCGCGGTCAGCGGGGGGGATATGATGTCTCTCGAATGTCA
AAATGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGTATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGT
GTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCTGAAGCCTTATGGCTAAGG
GCACGTCTGCCTGGGCGTCACACATCGCGTCGCCCTCCCTCCCGTCCCTACGGGGCGTGTTTTTGGTGGG
GGCGGATGATGGCCTCCCGTGCATAATAATGTGCGGCTGGTCCAAATGCGAACCCGCGGCGACTCACGTC
ACGACCAGTGGTGGTTGAATCTTCAACTCTCGTCTGTCGTGTCGGATGGTGTTGCATGTTGGGCTCTATT
ATAGACCCATAGGCACGAGCTACTTGTGCTTTCGACTGCGA

Osyris alba

>gi|460417163|emb|HE651124.1| Osyris alba genomic DNA containing partial atpB gene, atpB-rbcL 1GS, specimen voucher BONN: A.
Worberg 015, isolate N493 2
TGACCCATAGTATCTCGACCCTTAACTACCAGAGCGTTGTAAATATTAGGCATCTTGCCGGGGGGAAAGA
TACATCCAGTACCGGACCAATGATTTGAGCAATGCGCCCCAAGTTTTTTTTTTCAAGCGTGGAAACCCCA
AGACCGGAAGTAGTAGGATTGATCCTCATAATAATAAAATATGTGAAATTTTTGTGAAAATAATCGAATG
CAAAATAAATGTCCGATAGCAARATGATCGGTTAATTCAATAARAAATGGGAGTTAACACTCGATTTTGT
TGGCACTATCTAACCGAATCCAATTCAACTGTTTACTTATTCAATTAGTGAATTTTCAAGTTCAACCAAC
CCATTTTCAAAATACCAAGTGGAAGAATAAAAATTTTGAGAAAGTCTTGCATTTGTGCTATCATTATAGA
CAATCCCGCCCATATTATCTATAGAATTCGAACTTGAACTCTATTTACGATTTATTCTTTTTTTTTCTTT
TTTATATTTATTTTATACCTTTCCTTTATCCTTGGAATTCTGCATATTTTCATACCTAGGATCTAGATAT
ACAACAACATATATCGCTGTCAAGAGCGAATTTCTTATTATTTAGTTTAGATATTTTGATTCAAAAATTA
AGGGATTAGAAGCCCGAAAAAGGGGATTGGGTTGCGCCATACATATGAAAGAGCATACAATAATAATGTA
TTTGGCGAATCAAATACCGCGGTCTAATAACGAATCATTCTGTAATAATATTAGTATTAGTTGAGAATTT
TGTGAAAGATTCCCGCGAAAGGTTTCGTTAATCATGTCGAGTAGACCTTGTTGTTGTGAAAATTTTTAAT
TCATGAGTTGTAGGGA
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Pallenis spinosa

>gi|148577983|gb|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

Papaver hybridum

>gi[379041944|gb|IN896018.1| Papaver hybridum isolate NMW600 maturase K (matK) gene, partial cds; chloroplast
ACGCTCTTGGATACAAGATGCTCCCTCTTTGCATTTATTGCGATTCTTTCTCCATGAGTATCGTAATTGC
TACAGTTTTTTTACTCAAAAAAAAGCAATTCCCCTTTTTTCAAAGGAGAATCAACGCTTTTTCTTCTTCC
TATATAATTCTCATGTATATGAATGCGAATCCATATTAGTTTTTCTCCGTAAACAATCTTTTCGTTTACG
ATCAACATCTTTTGGAATTCTGCTTGAGCGAATAAATTTCTATGGAAAAATGGAGCATCCTGTAGTAGTG
TTTAGTAATGATTTTCAGACTTTCCTATGGTTGTTCAAGGATCCTTTTATGCATTATGTCAGATATCAAG
GAAAATACATTCTGGCTTCAAAGGGAAGTCTTCTTTTGATTAATAAATGGAAATGTAATCTTGTAAATTT
ATGGCAATGTAATTTTTCCTTGTGGTCTCAACCAGATAGAATTAAGATAAATAAATTATCCAATCATTCC
CTCGAGCTTTTGAGCTATCTTGCAAGTGTACGACTTAACCCCTCGGTGGTAAGGAGTCAAATGATAGAAA
GTACATTTATAATGGATATTTGTATTAAGAAGTTTGATACCATAGTCCCGATTATTTCTTTGGTTGGGTC
GTTAGCTAAAACGAAATTTTGTGACGTTTCAGGGCATCCCATTAGTAAGCCGGCTTGGGCCGATTTATCA
GATTCTGATATTCTCGATAGATTTGGGCGTATATGCAGAAATCTTTCTCATTATTACAGCGGATCTTCAA
AAAAAAAGAGTTTGTATCAAATAAAGTATATACTTCGACTTTCGTGCGCTAGAACTTTG

Papaver rhoeas

>gi|246905628|gb|GQ248360.1| Papaver rhoeas voucher USDA P1533721 psbA-trnH intergenic spacer, partial sequence; chloroplast
ACAACTTCCCTCTAGACCTAGCTGCTGTCGAAGCTCCATCCACAAACGGATAAGACTTCTGTCTTAGTGT
ATATGAAGCGTTGAAGTTGAAGGAGCAATACCGACCCTCTTGATAGAATAAGAGGGTCGGTATTGCTCCT
TCATTTAGTTTTAGTATTGTTTTCTTTCCATAAAAAGGTGTACCTTTTCTTGAAAGGATTTACTTTTTTT
GTACAACATACTTATACTTATCTAAGTATTAATAAAGATAATAGATAATTACTCAAATATCTAACCGTGA
GTGATTTAAAATTTAAATATTANGGGGCGGATGTAGCCAAGTGGATCAAGGCAGT

Paronychia argentea

>gi|13624872|emb|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

Phagnalon saxatile

>0i|317411497|gb|HM246036.1| Phagnalon saxatile internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA gene, and internal transcribed spacer 2,
complete sequence
TCGAAACCTGCAAAGCAGAACGACCCGTGAACATGTAATTATAACCTGGCATCATGGGGATCTAGCGTTA
GCTTGAGACTTATGATGCGCTGTCGATGCGGGTTCAAGGTTTCTTAGGGAATCAAGGATGTTGCATCGGC
ATAATAACAAACCCCGGCACGGAAAGTGCCAAGGAAATTTTAACTTAAGAATGGCTTGTTTCATGTAGCC
TCGTTCGCGGTGTGCTCATGTGACATGACTTCTTTACAATTACAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCG
GCTCACGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATC
GAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCAAAACCATTTGGTTGAGGGCACGTCTGCATGGGCGTCACGCATCG
TGTCGCCCCCATCCATGCGTTCTCAAAGAATGCATGGCATTGGGGCGGAGATTGGTCTCCCGTGTTTGTT
ACATGGTTGGCCAAAATACGAGTCCCCTTCGATGGACGCACGATTAGTGGTGGTTGACAAACCTTCGTCT
GTTGTTGTGCGTCTAGAGTGTTATGGGAGTGCTCTTTTAAAAAACCCTATTGTGTTGTCTTATGACAATG
CTTCGACCGCGA

Phillyrea angustifolia

>0i[263043410|gb|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

Phlomis herba venti

>0i[326378600]|gb|GU993205.1| Phlomis herba-venti isolate CM70 tRNA-Leu (trnL) gene, partial sequence; chloroplast
GACTTAATTAGAATTAAATTGAGCCTTAGTGTGGGAAACCTACTAAGTGATAACTTTCAAATTCAGAGAA
ACCCCGGAATTAATAAAAATGGGCGATCCTGATCCAAATCCTGTTTTTTTAAAACAAAGGTTCAAAAAAC
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GAAATAAAGGATAGGTGCAGAGACTCAATGGAAGCTGTTCTAACAAATGGAGTTGACTGCGTTGGTAGAG
GAATCCTTTCTACGGAAACTTCAGAAAGGATGAAGGATAAACGTATCTATCGAATACTTTATCAAATGAT
TAATGATGGACCGAATCCGTATTTTTAATATGAAAAATAGAAGAATTGGTGTGAATTGATTCTATATTGA
AGAAAAAATCGAATATTCATTCATCAAATCATTCACTCCATAGTTCGATAGATCTTTTAAAGAACTGATT
AATCGGACGAGAATAAAGATAGAGTCCCATTCTACATGTCAATACTGGCAACAATGAAATTTATAGTAAG
AGGAAAATCCGTCGACTTTTAAAATCGTGA

Pinus halepensis

>gi|194395237|ghb|EU647209.1| Pinus halepensis isolate 59ukPHmugla 5.8S ribosomal RNA gene and internal transcribed spacer 2, partial

sequence
GATACTTAGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAATCATCGAGTTTTTGAACGCAATTTGCGCCCGAGGCCTC
GGTCGAGGGCACGTCTGTCTGGGCGTCGCATCACATTCAWACGCGCTCCCTGCAATATGCTAGGGAGCAG
CGGAGCTGGTCGTCCGTGCCCCATGCGGTGCGGTCGGCTGAAATGCCTCAGGCGATGTCTCGTGGCGTGC
ATCGGCGAGCGGTGACCTTGTCCCCTTGGATGGGCAGTCGGCGTTAGCTGATGCGGGCTTTGTGTGGCAT
CGCTCGAACTTGCTTTGCTCTCTCTTGTCCTCCCATCGGGTAGGGCGGATTTAGCTCCAACTT

Pinus pinea

>gi[224713625|gb|FJ717710.1| Pinus pinea response regulator 1 mRNA, complete cds
AACGAGATTTCCTCCTTCAAAAGCACCCGGATTGTTGCCTTAAGTCTGCCCACGTTTCTCCCGAGCGGTG
GATTTTAACGAAGTTTGGGTATTGGGTCGTCAGATTCGAGCGAATACTGCATTGGGTATTCGGCTTCTCG
ATCGATTCTGTCGACCGCTATCGGTTTCAGGCCAGGATCCGCCCATTTTAGAAGAATTCTTGTGTTGGGG
GAGACGATTTGTGGGCCGATTTGCTGTCGGGTTGTGGGAATTCGATCGGATTTGGCTCTGGGTGGTGGAA
ATTGGATCGGCTTGCCCATTGGGTGGAGAAAAGTATTAAGCATTAAAGATTTCAGGCATTTGGTCCGCTG
GTTTGGACTGTTTTTAGGTCTGAGGAACAGCCTTGATTAGAAATATGGCCAGGAACGAGTCTGGAGATGC
GGCCAGCACATCTGAGTTTCATGTCTTGGTAGTGGACGACAGTGTTCTGGATCGAAAATTGATTGAAAAA
CTATTGAAAATCTCTTCATATCGAGTCACCGCAGTTGATCGCGTAAGAAAAGCTTTGCAATTCCTTGGGC
TTGAGGACGACGAAGATGACCTGAATGTTGATAACATTCAGGTCAATATGATAATCACAGACTATTGTAT
GCCAGGGATGACTGGCTATGACTTGCTCAGAAGAGTCAAGGAATCATCAGCGGTCAAGGACATTCCTGTG
GTGATAATGTCTTCAGAAAATGTGGAGTCCCGAATAAGCAGGTGTATGTCAGAAGGCGCTGAAGAGTTTT
TATTGAAGCCTGTGCAATTATCAGATGTGAAGAAGCTCAGATCCCACATTCTTAATAAGGGAGGATCCAG
GGACCAGCAATCCACTTCACTATCTAATAATAAAAGAAAAACCATGACTGACAGTCTTTCGCCACCGGCA
GAGAGGAGGCCCAGGCCCAGTGGATTGACAGTCGCATAATAATTCATTATACCTGCAAATGTTTCAATAC
AGATTATAATTGTTTGGTACCTCACAAAAACAAGAACAAATGTATGGTGATGCAGCAAAAGGGGTTATCA
TAGGGGTTTGGAAGAAAAAACGCTCTTTCTAATCTCTCTTTTTAATTAAATTGAGAGGAGAAAGAGCTCA
GCCAAAGCAAAACCTAACAGACACTGTTGCTGCTGTTTGTTCATTCAACAAATATAATATATAGGCAGAT
TTGCCATAGATTTTTTGCAAGTCGTTCTTGTCATACTACAAAAGTAGTGTGGCTTTCTTTTGTATTGGAA
TTCTTGATATTTATATAAAGAGAATTATGATAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA

Pistacia atlantica

>gi[744825455|gb|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

Pistacia lentiscus

>gi|166798229|gb|EU263306.1| Pistacia lentiscus clone Pislen R05 microsatellite sequence
TTTCTCAAAATAAAGGGTTTCCTGGATTTTCCTCTACCATCCTCTTATAATGTTCCTCAACCCTGCCATT
ATCCCCACCTTCCCCGCCGGACCCTGCATCAAAGTCACCGCCGCCGCCGCCGCTGCCGCCGACTCCACCA
CTCCCCCAACAATGCCAATTCCCATGGCAAGATACATTTGTTGACCAATAACCTCGTTTTCCCCTGCAAA
ACTCGTATTTCACAATTTATCCATACTTTG

Pistacia terebinthus

>0i|752115420|gb|KP031678.1]| Pistacia terebinthus isolate PtRI atpB-rbcL intergenic spacer, partial sequence; chloroplast
AATATAATAAAGTGAAATATGTCAAAATTTTTTACGAGATTTATTGAATCCAAAAGAAAATCTTCGATAG
CAAGTTGATCGGTTAATTCAATAAGAAATGGGAGTTAGCGCTCGATTTCGTTGGTACCGTACAACCGAAT
GCAATTCAATTGTTTACTTATGCAATTTCAATGAGGGAATTTTCAAGTTCAACCAACCCATTTTCAAAAT
CTTAAGTGGATGAATAAAAATCTTGAGAAAGTCTTTCATTTATCTATGATTATAGACAATACCACTCATA
TTATCTATGGAATTCGAACCTGAACTCTATGGTTCGATTCATTATTTCGATCTCATTGGCCCTTATTTGT
TATTTTGTTATTTTAGCCTATCGATTTATGCCTAGCCTATTCTTTTTTTTATACCCTTTTCTTTTTICTTT
CATGGACGAATTTCGCATATTTTCTTTTCACATCTAGGATTTACATATACAAACAACATATATTACTGTC
AAGAGTCAATTTCTTAGTATTTATATATTTCGATTGAAAAAAAAAGTAAAGGGATTAGAAACTTGAAAAG
CAAGGGTTGGGTTGCGCCATACATATGAAAGAGTATACAATAATGATGTATTTGATTCATCAAATACCAT
GGTCTAAAAAAAAAGGAACCGTTCGGATTAGTTGATAATATTAATTGTAATTGAAAATTTTGTGAAAGAT
TCCAGGGAAGGGGTTTCATTAACTCCTAATTTATGTCGAGTAGATCTTGT

Plantago albicans

>0i[21483662|gb|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
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GAAGGATCATTGTCGATATCTGAAAAGTAGACCTGTGAACACGTGTTTAACAAGAACGGTGCCTTGTTGG
GCAAGAGCAATCCTGCTTGGCGAGGTGCCGTGCCTGCCCGGTGCTAGCATCTGGTGGGCTAACGAAACCC
GGCGCGGCAAGCGCCAAGGAAAACAAATTAGAATCGTTGCCCCTGCGGCTCCCGTCCGCGGTGTTGCTGT
GGGGATGCAGCGTATCTTGAAAGTCAAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAA
GAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAG
TTGCGCCCGACGCCATCTGGCTGAGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCCTCCCAAT
CCCTTGTGGTTTGGTGATGGGGCGGATAATGGCTTCCCGTTAGCTCGGTTAGCCTAAAAGGGATCCCTCA
ACGATGGATGTCACAACCAGTGGTGGTTGAAAGATCATTGGTGCTGTTGTGCTTCACCCTGTCGCTTGCT
AGGGCATCATCATAAACCAATGGCGTGAAAGCGCCTTCGACCGCGACCCCAGGTCAGACGGGACTACCCG
CTGAGTTTAAGCATATCAATAAGCGGGGAGAAGAAACTTACAAGGATTCCC

Plantago lagopus

>gi|21483654|gb|AY101897.1| Plantago lagopus 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
GCGACGTCGCGAGAAGTCCACTGAACCTTATCATTTAGAGGAAGGAGAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAG
GTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGATATCTTAAAAGTAGACCCGTGAACACGTGTTTAACATGAACGG
TGCTTCGTCATGCCTGAGCAATCTTGCTTGGCGGGGTGCTGTGCTTGCCTGGTGCTTGCACTAGGTGGGC
TAACGAATCCCGGCGCGGCAAGCGCCAAGGAAAACAAAAATAGAATTGTTGCCCCTTTGGCTCCCGTNCG
CGGTGTGGCCATGGGGATGCAGCGTATCTTGAAAGTCTAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCT
CGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTC
TTTGAACGCAAGTTGCGCCCGACGCCTTCGGGCTGAGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCG
TCCCCTACCATTCCCTCAAAGGTTTGGTTATGGGACGGATAATGGCTTCCCGTTAGCTCGGTTAGCCCAA
AAAGGATCCCTCATCGACGGATGTCACAACCAGTGGTGGTTGAAAGATCATTGGTGCTGTTGTGCTTCAC
CCTGTCGCTTGCTAGGGCATCGTCATAAACTAATGGCGCGTAATGCGCCTTCGACCGCGACCCCAGGTCA
GACGGGACTACCCGCTGAGTTTAAGCATATCAATAAGCGGGGAGAAGAAACTTAC

Plantago ovata

>gi[523588007|gb|KC832829.1| Plantago ovata hypothetical protein (IRX10_4) mRNA, complete cds
ATGAGGTCATTTGCTGCTGTTTCCGTTACCTTCTTTCTCGTGTTTTGTCTGTGGACTGAAAATCTCGCGT
TTCTCGCAGATCACCCTTATCATAATGTAACTGTAAGTTCAGGTATTGCTGGAGATGTATTGGTAGATGA
TCCGTTTCTAAGGCTAAAAGTTTTCGTGTATGAGATTCCCAGAAAATACAACAAACAGAGAGCAGAATGT
CACCCGAGATGCAGAACCCATATGTTTGCTGCAGAGGTCTTGATGCACGACTTTCTGTTATCAAGCCCGG
TTCGTACTCTAAATCCTGAAGAAGCAGACTGGTTTTACGCACCTGTATATACTACTTGTGACCTGAATGA
AGTTGATAAGCCTTATATGTTCAACGCACCACGCGTGATGAGGAGCGCTATAAAGCTAATTGCCTCCAGC
TGGCCTTATTGGAATAGAACCGAGGGGGCTGATCACTTTTTCATTGTGCCTCATGATTTTGGTGCTTGCT
TTGAATTTAGAGAATCATTAGCTGTTTGGAGAGGGATTATTCCATTGCTCCAGCGTGCTACCTTGGTTCA
AACATTTGGACAACAAAACCATATTTGCTTTAGGAACGATTCAATCATAATTCCTCCATATCTTGCTGAT
CTACAAAAAATACAGGCCTATAAAATTCCTCGAAATAATGTTCGGAACATCTTTCTTTACTTCCGTGGTC
AGATTTGTGATTCTGTGAATGACCCATCAGGTTATAATTATTCAAGAGGTGTGAGAAGAGCAGTGTGGGA
GAACTTCAAGGATAACCCACTATTCAACATGTCACCGGAAAGCTCTTCTACATACTACCAAGACATGCAG
AGAGCCATATTTTGTTTATGCCCTCTCGGATGGGCACCGTGGAGCCCCAGATTGGTTGAGGCAGTTATAT
TCGGATGCATTCCTGTTATAATAGCCGATGACATTGTCTTGCCGTTTTCTAATGCTATTCCATGGAAAGA
ACTTGCTGTTTTTGTTGCAGAGAATCATGTCCATAACCTGGATGTAATTCTCACCTCAATTCCAGTTCAT
GAAATATTGTGGAAACAGAGTTTGCTGGCAAATCCTTCTGTAAAGCAAGCATTGTTATTTTCACAGCCTG
CTCAACCTGGGGATGCTTTTTATCAGATACTGAACGCACTTGCTCGTAAGCTGCCTCATCGTAACAGTGT
TTTCTTGAAACCGGGTGAGAAGATCTTGAACTGGACAGCAGGTCGGGAGGCTGACCTGTCCGACATGGTT
GACATACTTAGGCGTTAA

Plantago serraria

>gi|21483637|gb|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 28S ribosomal RNA gene, partial sequence
GGCGGTTCGCTGCCCGCGACGTCGCGAGAAGTCCACTGAACCTTATCATTTAGAGGAAGGAGAAGTGGTA
ACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGATATCTTAAAAGCAAACCCGCGAACACGT
GTTTAACATGAACGGNGCCCCGTCGAGCTAGAGAAATCTTCTTGGCGAGACGCCGTGTCCGCNCGGTGCT
TGCACCAGGCGGGCTAACGAAACCCGGCGCGGCAAGCGCCAAGGAAAACAATACGGAATCGTTGCTCCCT
GTGACTCCCGTCCGCGGTGTGGTTGTGGGGATGCGACGTATCTTATAAGTCTAAACGACTCTCGGCAACG
GATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCG
TGAACCATCGAATCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGACGCCTTCGGGCTGAGGGCACGCCTGCCTGGGCGT
CACGCATCGCGTCGCCCCCTCCCAATCCCTTGCGGATAGGTGATGGGGCGGAAAATGGCCTCCCGTTAGC
TCGGTTGGCCCAAAAGGGATCCCTCATCGACGGATGTCACAACCAGTGGTGGTTGAAAAATATCATTTGT
GCTGTTGTGCTTCACCCTGTCGCTTGTAGGGCATCGTTTTAACCCAACGGCGTGTAGTGCGCCTTCGACC
GCGACCCCAGGTCAGACGGGATTACCCGCTGAGTTTAAGCATATCAATAAGCGGTGGAGAAGAAACTTAC
AAGGATTCCC

Prasium majus

>gi[537368606|gb|KF529549.1| Prasium majus isolate SN-17 internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete
sequence; and internal transcribed spacer 2, partial sequence
TCGAAACCCGCAAAGCAGACCGCGAACACGTTCCCAACAACCCCCCCGCCGGCGCTCGCGCCGCGCGGGC
CAACGAACTCGGGCGCGGAATGCGCCAAGGAAAACGAAATGGAGCGCTCCCTCACAACCGCCCCGTCCGC
GGGGCGACGGGAGAGAGGACGCCTATCGAACGTCTGAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGC
ATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTT
GAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGCCGAGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCC
CCTCCCCCCGCTCCCGGGGGGGGGCCGGGGCGGAGATTGGCCCCCCGTGCGCAGCGATGCGCGCGGCCGG
CCCAAACCCGAATCCGCCGTCGACGCAACGTCGCGACCAGTGGTGGTTGAACCCTCAACTCGCGTGCTGT
CGCGTCCCGATGCGCCGTCGGACCGGAGACGCCCAACGGAGCGATCGCGAATCGCGCCCACGACCGCGAC
CCCAGGTCA
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Pulicaria odora

>gi|386642509|emb|HE687364.1| Pulicaria odora genomic DNA containing ITS1, 5.8S rRNA gene, ITS2, specimen voucher EM427
TTGTCAACCACCACTTGTCGTGTGTCTATCAAAGCAGACTCTTATTTTGGCCAACCACACCAAAGGCACG
GGAGACCACTATCCGCTCCTTTCCCGCACACCCCTTTGAGGAGGGAAGGATAGGAGCGACGCGATGCGTG
ACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAGCCGAATGGCTTTGGGCGCAACTTGCGTTCAAAAACTCGATGGTTCA
CGGGATTCTGCAATTCACACCAAGTATCGCATTTTGCTACGTTCTTCATCGATGCGTGAGCCGAGATATC
CGTTGCCGAGAGTCGTTTGTGGTTTACAAAGAAGCCGCATCCCGTGCACACACCGCGAACGGGTTAGCAC
GGCATGACGTCTTCCTGATGTTTAGTTTTCCTTGGCACATGCCGTGCCGGGGGTTGTTACGCCTTTTTGA
CACCTTAGATGCTCCGAAGAGGCAACCATGGATGCAAATCGACGAGGGGTAGCTGTTGTTACATGTTCAC
GGGTCATTCTGCTTTATAGGCTTCGACAATGATCCTTCCGCAGGTTCACCTACGGAAACC

Quercus coccifera

>gi[46091798|dbj|AB125035.1| Quercus coccifera chloroplast matK gene for maturase K, complete cds
ATCCTAATTATTAGTAGCTATTCTCCATTAGAGTGTGGGGGTAAATGTGTAGAAAAAGCAGTCTATTGAT
AAAGATAAAAATCCTTTTTTTCCAAAATCAAAAGAGCGATTGGGTTGAACAAATAAAGGATTTCTAACCA
TCTTGTTATCCTCGAATGAACATAAACCAATTAAATTAGATGGAAAAGGAGAGGCTAAAGAGTCCGTCGA
TCAGTCTTATCTGGTTCCGGGGTATATATCTATTTATTTCTTACTATAATATCCTGTTTTGACTGTATCG
TACTATGTGTCATTTAATAACCCAAAAGAAATCCCTTATCCCCATCTAATTTTAAATGGAGGAATATCAA
GGATATTTAGAACTCGATAGATTTCGGCAACACGACTTCCTATACCCACTTATCTTTCGGGAATATAGTT
ATGCACTTGCTCATGGTCATGGTTTAAATAGATACATGTTGTTGGAAAATATAGGTTATGATAATAAATC
TAGTTTACTGATTGTAAAACGCTTAATTACTACAATGTATCAACAGAATTATTTGATAATTTCTGCTAAT
GATTCTAAACAAAATCCATTTTTTGGGTACAACAAGAATTTGCATTCTAAAATTCTATCAGAAGGATTTG
CAATCATTGTGGAAATTCCATTTTATCTACGATTAATATCTTCTTTAGAAGGGGCAGAAATCGTAAGATT
TTACAATTTACGATCCATTCATTCAATATTTCCCTTTTTAGAGGAAAAGTTCCCACATTTAAATTATTCG
GCGGATATACTAATACCCTACCCTGCCCATCTGGAAATATTGGTTCAAACCCTTCGTTACCGGGTGAAAG
ATGCTTCTTATTTGCATTTATTGCGGTTCTTTCTTCATGAGTATTCTAATTGTAACAGTCTTATTATTAC
AAATAAATCTCTTTCCATTTTTTCAAAAAGTAATCCGAGATTCTTTTTATTCCTATATAATTCTTATATA
TGTGAATACGAATCCATCTTCCTTTTTCTCCGTAACCAATCTTCTCATTTACGATTAACATCTTCTGGAA
TCCTTTTTGAACGACTCTGTTTATATAGAAAAATAGAACATTTTGCCGAAGTCTTTGCTAATGATTTTAC
GGGCATCCCATGCTTTCTCAAGGATCCTTTCATGCATTATGTTAGATATCAAGGAAAATCAATTCTGGCT
TCCAAAGACACACCTCTTCTAATGAATAAATGTAAATCTTACCTTGTCAATTTATGGCAATGTCATTTTG
ATGTATGGTCTCACGCGGCAAGTATCCGTATAAACCAATTATCCAAGCATTCCCTCGATTTTTTGAGTTA
CTTGTCAAGTGTTCGACGAAATCCTGCAGTGGTGCGGAATCAAATGCTAGAAAATTCATTTCTACTAAAT
AATGCTCCCAATAAACTCGATACAATAGTTCCAATTATTCCTCTGATTGGATCATTGGCTAAAGCGAAAT
TTTGTAACGCAGTTGGGCATCCAATTAGTAAGCTGACTCGGGCCGATTTATCGGATTTTGAGATTATCAA
TCGATTTTTGCATATATGCAGAAATCTTTCTCATTATTACAGCGGATCCTCAAAAAAAAAGAATATGTAT
CGAATAAAATATATACTTCGGCTTTCTTGTGTTAAAACTTTGGCCCGTAAACACAAAAGTACTGCGCGCG
CTTTTTTAAAAAGAGTGGATTCGGAATTCTTCCAAGAATTCTTTACCGAGGAAGGGGGGTTTATTTCTTT
GATCTTCCCAAGAGCTTCCTTTGCTTTGCGAAGGTTATATAGCGGGCGAGTTTGGTATTTGGATATTATT
TTCATCAATGGTCTGTCCAATCACGAATGATTGGTTATGAGACCTTGGAAATGGTACTTATTCTTAAATG
AATGAAGAGATAACAAAAAAATTCATTCATTTCTATTATGAAATGTTTATGCAGTAAGAGTAGAGGTTGA
TCGACTAAGTATTCGACTTTCTTATTAGAGTCCCCTCTAGGAAATGCACTGAGTGTTAAATGTATACATA
GGGAAAGCCATGTGCGATGAAAGATGCAAGCATGGCTTGGGGAGGGATTTTTTACCTACTTTTAACAAGT

Quecus ilex

>gi|187937719|gb|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
GGAAGTTGGCCTCCCGTGCGTGCTTGCGCGCGCGGTTAGCCCAAAAGCGAGTCCTCGGCGACGAGCGCCA
CGACAATCGGTGGTTTTTTCGACCCTCGTTCCCCGTCGTGCGCGCCCCGTCGCCCGTACGCGCTCTTGCG
ACCCTTACGCGTCGCCTCGGCGGCGCTCCCAAC

Quercus suber

>0i|148299210|gb|EF581312.1| Quercus suber internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA gene, and internal transcribed spacer 2,
complete sequence
TCGAAACCTGCACAGCAGAACGACCCGCGAATTGGTGACAACCGACGGGGGGCGCTCGTCGCCCCCTCGC
CCCCCACGCAGGCGGGGACCTCGCGTCTCTTGCCTGCAAACCGAACCCCGGCGCGGAACGCGCCAAGGAA
ATCGAACCAAGAGAGCCGCGCCGGAGGCCCCGGACACGGTGCGCCCCCGGCGTCGGCGTCTTACGAATTA
TTTAAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTAGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACT
TGGTGTGAATTGCAGAATCCCGCGAATCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCTTTCGGCC
GAGGGCACGTCTGCCTGGGTGTCACGCATCGTTGCCCCCCCAAACTCCGGTTCGGGCGGGGCGGAAGTTG
GCCTCCCGTGCACGCTTGCGCGCGCGGTTAGCCCAAAAGCGAGTCCTCGGCGACGAGCGCCACGACAATC
GGTGGTTTTTCGACCCTCGTTCCACGTCGTGCGCGCCCCGTCGCCCGAACGCGCTCTTGCGACCCTTACG
CGTTGCCTCGGCGACGCTCCCAAC

Ranunculus bulbosus

>0i|378405423|gb|JQ347857.1| Ranunculus bulbosus clone Rb306 microsatellite sequence
AATAATGAACAACAGTTTAGAGACGCGAGTCTAACTAGTGAAGATGGTGGTTCTGGTGGTGGTGGTGGTG
GTGGGAGTGTCGAAGAGAATGGAAATTATTTAGGGAAACGGTTTAGGGAAGATCTTTTGAAGATACGAAA
CCTCAACAACAACAACAACAACACAGTACAGAGGAAGA
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Ranunculus gramineus

>gi[50811965|gb|AY680076.1| Ranunculus gramineus internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete

sequence; and internal transcribed spacer 2, partial sequence
AAAGCAGACGACCCGCGAACACGTTAAAAAGTACCTAAGCGGATTGGTGATGGGTGCGAGCCCTGATCTG
TCCGCTTGTCGGGTCGTGGAGTTGGTTGCATCCCTTGTGGCTGTGGTCGCTTCGCGTTCCCGCACAACAT
CAAAATCCGGCGCGATTGGCGTCAAGGAAATCTTAGCGGAAACAAAGCGTTGTGCCTTCACCGGTACATC
GCCAAGAATCCCAATACTCAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTTGCATCGATGAAGAACGTA
GCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCC
CGAGACCTTTAGGTTGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACACACAGCGTCGCTCCCCACCAACCTAGTTG
GTGGAGAGCGGAGATTGGCCCCCCGAGTCCTTTGGGCACGGTCGGCACAAATATTGGTCCCCGGCAGCGA
GTGTCGCGGTCAGCGGTGGTTGTATCTCTTCCTCCAAAGACAAAATGACGCGTACCTCGTTGCATGTTGG
ATCGAAACGACCCTCGAAAGCCGTTCGCGGCATTCACCC

Ranunculus spicatus

>0i[325656412|gb|HQ338152.1| Ranunculus spicatus voucher Johansson s.n. LD PsbJ (pshJ) gene, partial cds; and psbJ-petA intergenic spacer,

partial sequence; chloroplast
GTGTTTTCTTTTATGGTTCATATTCTGGATTGGGCTCATCCCTGTAATAATCATATGAACTGTGTTGTGG
ACATTAATTAAAGAGTAAGAACTCAATCGACCCCCCAAAATGCGGGGGGGTCAATTGAGTTCTTACTCTT
TAATTTAATGAGACTTTTCGTTTAGTCATTCCATAATATAAACAACATAAAGGTTCCAAATTTTTCTAGA
AAATCACAGCATAAAATTTGAAAAATGGGGCCTGAGATCAAAGCAACTAAAAGTTCTAGTATTATTCACA
AACTACGTGCTAGTATATTATTATTAGGAACGGAATACAAGTAATTTCAAATAGCTTAATTATTAATTAA
ATATATAAAAAATATATATAGAGTATAAACAAAGCAAAAGCGGTTTTTTGAGTATACATAATTGCATCGA
TCAACAAGAAGTTTAGTATTTTATTTTGATAAAAATCGAAACGAAGTGAAAT

Raphanus raphanistrum

>0i|403399139|gb|JQ911466.1| Raphanus raphanistrum voucher BGV UPM 195571 pshD-trnT intergenic spacer, partial sequence; chloroplast

TTTCTCGCGCACTGCCCCATAAAATTGAACCTTTAGAATTTCATTTAATTGGTTTCGAAGATCAAAATAT
TTTATTTTATTGGTCCTTACTTAGGTAAACGCATCAACTCAAATTGTTTCTTCCTTGCTATTAGTTTATT
AATAAGTAGTTGAATCTAAATCATGAATTGTCAGATGACTCATTACTCAGATAAAGAAATCTTTTTTTCT
ATTTTATTTGATATCTACATGTCCATGCCGGTAAAAAAAGGGAAAATTTCTTATTTATATCTAATTCAAT
ACAATATTTAAATAAAATAATAGCAAACTGTAAATGAGAGTTTCTTTCTCACATACACCTTCAATCACAT
TACATTGTCATCTTGTAAGCATCAATATGGAAATATTTGATTGATATCTGAAGCAATTATTTATTATTCG
ATTTTTTGATTCTTAATACAATTTGATTCTTATACAACTAGAATTTAGGCTCTTGTTATGTTCTGGAATC
AAAACAAGATGTTGAAATGCCCTTTAGGTATTAATTAATTTGGAATAAGACTTTCTTTCTCTAGGCAGGA
ACGCAGTATATTTCCTATGAAATATAGAAACAAGAAGATTAAATAAGAGATATCGACAGATTTCCGAATA
AAAAAAATATGAAATAAAACAAATCTACTGTTTCAATTTTATCTCTATCGAATTTGAATATCAGAATAGT
GGATATAGTCATGATTCGACGGGT

Reichardia picroides

>0i|422313830|gb|JX501958.1| Reichardia picroides voucher BR:2871 photosystem Il protein D1 (psbA) gene, partial cds; psbA-trnH intergenic

spacer, complete sequence; and tRNA-His (trnH-GUG) gene, partial sequence; chloroplast
GGATAAGACTTTTGTCTCATTGTAATTGTATAGGAGTTTTTGAACTAAAAAAGGAGCAATAACGCCCTCT
TGATAAAACAAGAGGGAAGCTATTGCTCCTTTTTTTTATTTAGTAGTATTTGCCTTACATAGTTTCTTTA
AAAATAACAAGGGCTTTTTATAGTTTGGTTCGATTAGCCTGTTTTCTCTTTGTATTAATTTAGAGGTTTA
TATATCCTTTTTCCAATGTTTTATGAAGTTTGATTTCCAATTTCATTTCAATCTAAAATATATAAAAATT
ATAATTTTTCTTATTTATTACTTTGATTTCAGAAATAAGAAAGAAATAATATGCTCTTTTTTTTITATGTG
AATGGAAAAATATAGAAATACTAGATAATACTAGAAAATAGTAGAGGGGC

Reseda alba

>gi|14718202|gb|AF209665.1| Reseda alba ATP synthase beta subunit (atpB) gene, partial cds; chloroplast gene for chloroplast product

GGTCCGGTACTGGATGTAGCCTTTCCTCCGGGAAAGATGCCTAATATTTACAACGCTCTAGTAGTTAAGG
GTCGAGATATCATTGGTCAACAAATTAATGTAACTTGTGAAGTACAGCAATTATTAGGAAATAATCGAGT
TAGAGCTGTAGCTATGAGCGCTACGGAGGGTCTAATGAGAGGAATGGAAGTGCTTGATACGGGAGCTCCT
CTAAGTGTTCCAGTCGGGGGGGCAACTCTAGGACGAATTTTCAACGTGCTTGGAGAGCCAGTTGATAATT
TAGGTCCTGTAGATACTGGCACAACATTTCCTATTCATAAATCTGCGCCTGCTTTCATACAATTAGAGAC
AAAATTATCTATTTTTGAAACAGGAATTAAAGTAGTGGATCTCTTAGCCCCCTATCGTCGTGGAGGAAAA
ATAGGACTATTCGGCGGGGCTGGCGTGGGTAAAACAGTACTCATTATGGAATTGATCAACAACATCGCCA
AAGCTCATGGTGGTGTATCCGTTTTTGGTGGAGTAGGCGAACGTACTCGTGAAGGAAATGATCTTTACAT
GGAAATGAAAGAATCCGGAGTCATTAATGAGCAAAATCTTGCGGAATCAAAAGTGGCTCTAGTATACGGG
CAGATGAATGAACCGCCGGGAGCTC

Reseda luteola

>gi|340512813|gb|HM850757.1| Reseda luteola maturase K (matK) gene, partial cds; chloroplast
TCTTAGATGTACTAATACCTCACCCCATCCATTTGGAAATTTTGGTTCAAACCCTTCGTTACTGGGTAAA
AGATGCCTCTTCTTTGCATTTATTGCGGTTCTGTCTTTACGAGTATTGTAATTGGAATAGGAATAGTTTT
AAAAAATCTATTTTGAATCCAAGATTTTTCTTAGTCTTATATAATTCTTATGTATGTGGATACGAATCCA
TCTTTTTTTTTCTCCGAAACCAGTCTTCTCATTTACGATCGACATCTTCTGAAGTCCTTCTTGAACGAAT
TTTTTTCTATGGAAAAATCGAACATTTTATAAAACGCTTTGGTAATCATTTTCAGGATATCCTTCCTTTG
TTCAAGAATCCTTTCATACATTATGTTAGATATCAAGGAAAATTCATTCTGGCATCAAAAGATATGTCGC
TTCTGATGAATAAATGGCAATTTTACTTTTTAAATTTATGGCAATGTCATTTTTACGTCTGGTTTAAATC
GAAAAAGGTTCGTGTAAAACAATTAAATAAAGAATATTTAGACTTTCTTGGTTATCTTTCAAATTTGCGA
TTAAATTGTTTAGTGGTACGTAGTCAAATGCTAGAAAATTCATTTCTAATAGATAATGTTATAAAAAAAT
CCGATACCCAAATTCCAATTAGTTCTATTATTGGATCATTGGCTAAAGCGAAATTTTGTAATGTGCTAGG
GCATCCCATTAGTAAGTCGACCTGGACCGACTCATCAGATTCGGATATTTTAGACCGATTTGTGCGTATA
TGCAGAAATATTTCTCATTATCACA
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Rosa sempervirens

>gi|15823582|dbj|AB048600.1| Rosa sempervirens chloroplast matK gene for maturase, complete cds
ATGGAAGAATTTCAAGGATATTTAGAATTATATAGATCTCAGCAACATGACTTCCTATACCCACTTATCT
TTCGGGAGTATATTTATGCACTTGCTCATGATCGTGGTTTAAATAGATCCGTTTTGTTGGATAATGTAGG
TTATGACAAGAAATCTAGTTTACTAATTATAAAACGTTTAATTAGTCGAATGTATCAACAGAATCATTTT
ATTATTTCCGTTAATGATTCGAATCAAAATAAATTTTTTGGGTACAACAAAAATTTGTATTCTCAAATGA
TATCGGAGGGATTTGCAGTCATTGTGGAAATTCCGTTTTCCCTACGATTAGTATCTTCCTTAGAGGAGAC
AGAAACCGTAAAATCTTATAATTTACGATCAATTCATTCAATATTTCCTTTTTTCGAGGACAAATTTCCA
CATTTAAATTATGCATCAGATGTACTAATACCCTACCCCATTCATCTGGAAATCTTGGTTCAAACCCTTC
GCTACTGCGTGAAAGATCCCTCTTCTTTGCATTTATTACGGCTCTTTCTTCACGAGTATTATAATTGGAA
TACTCTTATTACTCCAAAAAAATCCATTTTTGCAAAAAGTAATCAAAGATTATTCTTGCTCCTATATAAT
TCTTATGTATGTGAATACGAATCCATTTTACTTTTTCTCCGTAACCAATCTAATCATTTACGATTAACCT
CTTCTGGGATTCTTTTTGAGCGAATACGTTTTTATGAAAAAATAAAATATCCTGTCGAAGAAGTCTTTGC
TAACGATTTTCCGGCCACCTTATGGTTCTTCAAGGATCCTTTTATACAGTATGTTAGATATCAAGGAAAA
TCGATTCTGGCATCAAAAGATACTCCTCTTCTGATGAATAAGTGGAAATATTATCTTGTCCATTTTTGGC
AATGTCATTTTTATGTATGGTCTCAACCAGGAAGAATCCATATAAACCAATTATCCAAGCATTCTTTTGA
TTTTTTGGGTTATCTTTCAAGCATACGGCCGAATATTTCAGTGGTACGGAGTCAATTGCTAGAAAATTCG
TTTTTAATGGATAATGCTATGAAGAAGCTTGATACATTATTTCCAATTATTCCAATGATAGGATCGTTGG
CTAAAGTGAAATTTTGTAACACATCAGGGCATCCTATTAGTAAGTCCAGCTGGGCGGATTCGTCGGATTC
TGATATTATCGACCGATTTGTGCGTATAGACGGAAACCTTTCTCATTATTATAGCGGATCTTCAAAAAAA
AAGAGTTTGTATCGAATAAAATATATACTTCGACTTTCCTGTGTTAAAACTTTGGCTCGTAAACACAAAA
GTACTGTACGCACTTTTTTGAAAAGATTAGGTCCTAAATTATTGGACGAATTCTTTACGGAAGAAGAACA
GATTTTTTCTTTGCTCTTTCCAAGAACTTCTTCTACTTTGAAGAGGTTTTATAGAGGGCGGATTTGGTAT
TTGGATATTTTGTGTATCAATGATCTAGTTAATCATGAATGA

Rosmarinus officinalis

>0i[546235733|gb|KF307557.1] Rosmarinus officinalis voucher J. Walker 2558 granule-bound starch synthase gene, partial cds

ATTTACCAACCTAGAGGAATCTACACGAACGCTAAGGTGAGAAGCCAGAGAAAATCAATGTATTGTGCCC
ATATATGCCCCTAATTTTACAATCCTCATTTTTTTTTTGCTACTATATATAGGTGGCCTTGKGCATCCCC
AACATTGCCTATCAGGGAAGATTCGCATTCTCAGACTTCTATCAGCTCAATCTACCTGATCAACTCAAGA
GCTCTTTTGAGTTCATTGATGGGTATGAGAAACCAGTGAAAGGAAGGAAAATTAACTGGATGAAGGCCGG
GATTATAGAATCGCACAGGGTTGTAACTGTGAGCCCCTATTACGCCAAGGAACTTGTTTCTGGTCCTGAT
AAAGGAGTTGAGTTGGACAACATCCTCCGTAGCATTACCKGTTCCGTCTCTGGCATCGTAAATGGCAAGG
ATACTCAAGAGTGGAATCCACTGACAGATAAATACATCGATTATCACTTTGATATTACCACTGTAAGAAT
AATTGAACCATATATTATATTAAGTCTTGCTTACAATTAATTAATGAAAATCCYATACATACGTATGTTT
TAGGTTATGGATGCCAAGCCATTGCTGAAGGAAGCTCTTCAAGCATCAGTTGGCTTGCCTGTTGATAGGA
CCATTCCTCTCATTGGATTTATTGGTAGACTTGAAGAACAAAAGGGATCAGATATCCTTGTTGCCGCAAT
TGATAAATTTATTGGGATGAATGTTCAAGTAGTCATCCTTGTAAGTATTCTGAGCATTAATATTGTATAT
CTTGTGAAAATCGAACACACTGTATGATGATCGGTGATCTTTATTGCACCAGGGGACGGGGAAGAAGAAA
TTCGAGAAGGAGATTGAGCAACTCGAGGAGCTGTACCCTGATAAAGCTAGAGGAGTCGCCAAATTCAATG
TGCCGTTGGCCCATACGATAACTGCTGGTGCTGATTATATGTTGGTTCCAAGTAGATTCGAACCTTGTGG
TCTCATCCAGTTACATGCCATGCGATATGGAACCGTAAGATCACGCRCCCTCCATATTTTTCATTTCGAT
GAGAGAATGAAATATCTCTTGTGTTGTTGGACCAGATACCTATC

Rubia peregrina

>gi|182410839|gb|EU531644.1| Rubia peregrina isolate assem95.0.2 RNA polymerase C (rpoC1) gene, partial cds; chloroplast

AGTTGGCAAAGAAGGGAAGATTTCGAGAGACTCTGCTTGGCAAACGAGTCGATTATTCAGGACGGTCCGT
TATTGTTGTTGGACCGTCACTTTCATTACATCAATGTGGATTACCTCGAGAAATAGCAATAGAACTTTTC
CAGACATTTGTAATTCGTGGTCTAATTGGACAACATCTTGCTTCTAACATAGGAGTTGCTAAGAATAAAA
TTCGGGAAAAAGAAAGCATTGTATGGGAAATACTTCAGCAAGTTATGCAGGGACATCCTGTATTGCTCAA
TAGAGCACCTACTTTGCATAGATTAGGCATACAGGCATTCCAGCCCATTTTAGTGGAAGGACGTGCTATT
TGTTTGCATCCACTAGTTTGTAAGGGATTCAATGCAGATTTTGATGGGGATCAAATGGCTGTTCATGTAC
CTTTATCGTTGGAAGCCCAAGCGGAGGCGCGTTTACTTATGTTTTCTCATCAGAATCTTTTGTCTCCAGC
TATTGGGGATCCCATTTCCGTACCAACTCAG

Rubus ulmifolius

>gi|686984645|gb|KM037140.1| Rubus ulmifolius isolate UImVVZ1 tRNA-Leu gene, partial sequence; trnL-trnF intergenic spacer, complete

sequence; and tRNA-Phe gene, partial sequence; chloroplast
TCCCCAAAAAGACCTGGTTGCCTCGTTGCCTCCCTAATTATTTATCTTCTCTTTTTATTAGCGACTCGAA
ATTGGTTATGTTTCTCAGTCATTCTCACTCTACTCTTTCACAAACCTATCCGAGCAGAAAATTGTTTTCT
TATCACATCACAAGCCTTGTGTGTGATATATATGATAATGATACGTGTACAAATGTAAATCAGCATCTTT
GAATAATGTGTTAAATTTGAATAATTAACAATCCATATCATTATTTGTACTGTATTGAAACTTACAAAGT
TTTCTTTTTGAAGATACAAGAAATTCTACAAGGGCCGGGATAATACTTTGTAATATCTTTTCGTTTTTTT
AATTGACATAGACCCAAGTCCTATATTAAAATAAAATGAGGATGATGCGTCGTGAATGGTCGGGATAGCT
CAGCTGGTAGAGCAGAGGAC

Ruscus aculeatus

>0i|144905099|dbj|AB300055.1| Ruscus aculeatus RaSTM mRNA for SHOOTMERISTEMLESS-like protein, complete cds

TAACCTCAAGTATAATTTGCAATGGAGGCAGGAAACCCTTCAAGCTTTCTAGGGTTTGGGGAGCTTGGCC
TCTCTCACCTTTTGCCCACTTCTCTCCTCTTGCCTGCTCCTCAACAAAACCCTAATGAAGACTATGACAA
CAACATCCTCAAGGCCAAGATCATGTCGCATCCCCACTACCCCAAGCTCCTATCTGCCTACATCAACTGC
CAAAAGGTAGGGGCTCCACCTGAGGTGGTTGCTAGGCTTGAGGAGGCATGCTCATCTTCTTTGATGATTG
GTAGAGCTGCATCTTCTTCTTCTTCTTCAGCTGTTGGGGGGGACCCAGCACTGGATCAGTTCATGGAGGC
CTACTGTGAGATGCTGACCAAGTATGAGCAAGAGCTCTCAAAGCCATTCAAGGAGGCCATGATGTTCCTC
TCTAGGATTGATGCTCAGTTCAAGTCTCTCTCCCTCAGTTCTTCATCTCCTCCTACTACTAATTCTCTTA
ACCAAGACTTGGAACGCAACAATTCATCGGAGGAAGATGTTGATGTCTCTGAGAACTACGTTGATCCCCA
AGCTGAGGACAGGGAACTCAAAGGCCAGCTACTACGAAAATACAGTGGATATCTCAGTAGCCTTAAGCAG
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GAGTTCTTGAAGAAGAGGAAGAAAGGGAAGCTGCCCAAGGAGGCCCGACAACAGCTGCTTGACTGGTGGA
CTCGACACTACAAATGGCCTTACCCTTCGGAGTCCCAGAAAATGGCACTTGCTGAATCAACGGGACTGGA
CCAGAAGCAGATAAACAACTGGTTCATCAACCAGCGGAAGCGTCATTGGAAGCCTTCCGAAGAAATTCAG
ACATACGTGGTGATGGGCGACGGAGAGCGCATCACCAGCATTATTTCTTGGAAAATGGCTTCGGCAATCC
CTACGCCTTGGATGTCACTCCAGCCCTTATCTGATCAAAACTCAAGCTTCAGTCTCCACTTCCCAATGTC
TAATTGAGCTCTGTGAGTTAGGATTAGACTCCATTGTGCTAGATGCAAGCATAGATTCTAGCTAGCTAGT
ATCCATTATGCATGCCTGTTGAAACTTGGCTATCATATGCAGGTCTATTGTCCTGTTAATTCTC

Ruscus hypophyllum

>gi|469636723|gb|JX574029.1| Ruscus hypophyllum voucher Meusel 379 NADH dehydrogenase subunit F (ndhF) gene, partial cds; chloroplast
ATTTATATGTTTCGGATGTATTTACTTACCTTTGATGGACATTTGCGCATTCATTTTCAAAATTATAGTA
GCACTAAAAATAGGTCTTTCTATTCAATATCTTTATGGGGAAAAAAAGTGCCAAAAGCAGTCAATATAAA
TTTACTTTTATCAACAATGAACAATAAGATCTCCTTTTTTTCAAAGGATACATATCAAATTGATGATAAT
GGAAGAAATAGAATACGATACTTTAGTACTCACTTTAGAAATAAATATACTTACACCTATCCTCATGAGT
CGGACAATACTATGTTATTTCCTCTGCTTGTATTGGTACTATTTACTTTATTCGTTGGATCAATCGGAAT
TCATTTTGATCAAGGAGTAATAGATTTTGATCTATTATCGAAATGGTTAACTCCGTCCACAAACTTTTTC
CACCCAAATTGGAATGGTTCCCCGGATTGGTATGATTTTTTGAAAAATGCAGTTTTTTCGGTCAGTATAG
CTCTTTTTGGATTGTTTATAGCATTTTTTTTATATGGATCTGTTTATTCATCTCTACCGAATTTGGACTT
AGTCAATTTGTTTGTAAAGGGGGGCCCCAAGAGAATTCTTTTGGACCAAGTAGAAAATGTGATATACAAT
TGGTCATATAATCGTGGTTACATAGATATTTGTTATACTAGGATTTTTACTGTAGGTATAAGAGGATTAG
CTGAACGAATTCAGTTTTTTGATAGACATATAATTGATGGAATTACAAACGGGGTCGGCGTTGCCAGTTT

Ruta chalepensis

>gi[182410841|gb|EU531645.1| Ruta chalepensis isolate assem98.0.2 RNA polymerase C (rpoC1) gene, partial cds; chloroplast
CATATCNTNAGTTGGCAAAGAAGGGAAGATTTCGTGAGACTCTGCTTGGCAAACGGGTCGATTATTCGGG
GCGTTCTGTCATTGTTGTAGGCCCCTCACTTTCATTACATCGATGTGGATTGCCTCGCGAAATCGCAATA
GAGCTTTTCCAGACTTTTGTAATTTGTGCGCTAATTAGACAACATCTTGCCTCGAACATAGGAGTTGCTA
AGAGTCAAATTCGGGAAAAGGGGCCGATTGTATGGGAAATACTGGAAGAAGTTATGCAGGGACATCCAGT
ATTGCTGAATAGGGCGCCTACTCTGCATAGATTGGGCATACAAGCATTCCAGCCCATTTTAGTGGAAGGG
CGTGCTATTTGTTTACATCCATTAGTTTGTAAGGGATTCAATGCTGACTTTGACGGGGATCAAATGGCTG
TTCATGTACCTTTATCTTTAGAGGCTCAAGCAGAGGCCCGTTTACTTATGTTTTCTCATATGAATCTCTT
GTCTCCGACTATTGGCGATCCCATTGCCGTACCAACTCAAGAATGGCC

Salvia officinalis

>gi[218552040|gb|EU924744.1| Salvia officinalis hydroxyphenylpyruvate reductase mRNA, partial cds
ATGGAGGCGATCGGCGTTCTGATGATGTGCCCCATGAACAATTACTTGGACGAAGAGCTCGACAAGCGGT
TCAAGCTCCTCCGCTACTGGACTCAACCGAAGCAGAGCGAATTCCTCGCTCAGCAGGCCGATTCGATCCG
CGCGGTGGTCGGGAACGCCTCCGCCGGCGCCGACGCCGCCCTGATCGACGCGCTGCCGAAATTGGAGATA
GTTTCGAACTTTAGCGTGGGATTGGACAAAGTCGACTTGGTCAAGTGCAAGGAGAAGGGGGTTAGGGTTA
CCAACACGCCCGATGTGCTGACGGATGACGTGGCGGATTTGGCGATCGGGTTGATGTTGGCGGTTCTCAG
GCGGATTTGCGAGTGCGATAAGTATGTGAGGAGAGGGGCGTGGAAATTGGGAGACTTCAAGTTGACTACT
AAGTTCAGCGGCAAAAGAGTTGGCATCATAGGATTGGGCAGAATCGGGTTAGCAGTTGCTGAGCGAGCAG
AGGCATTTGATTGCCCCATCAATTACTACTCAAGATCCAAGAAAGCCAACACAAACTACACATACTATGG
CAGCGTTGTTGAATTGGCATCCAACAGTGACATCCTAGTGGTAGCATGTGCGCTGACTCCAGAAACAACC
CACATTGTGAATCGGGAAGTAATTGATGCACTGGGTCCGAAGGGAGTTCTGATCAACATCGGAAGGGGAC
CCCATGTTGATGAGGCCGAACTGGTCTCAGCTCTCGTGGAGGGCCGTCTGGGTGGCGCTGGACTTGATGT
CTTTGAAAAGGAACCCGAGGTACCGGAGCAACTCTTTGGCCTCGAAAACGTAGTCCTGTTGCCACATGTA
GGGAGCGGCACCGTGGAAACGCGTAAAGCCATGGCTGACCTGTCTCGGAA

Salvia verbenaca

>0i|46326343|gb]JAY570423.1| Salvia verbenaca ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase large subunit (rbcL) gene, partial cds; chloroplast
CGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCGAGTAACTCCTCAACCCGGAGTTCCGCCTGAAGAA
GCAGGGGCCGCGGTAGCTGCCGAATCTTCTACTGGTACATGGACAACTGTGTGGACCGATGGACTTACCA
GCCTTGATCGTTACAAAGGGCGATGCTACCACATTGAGCCCGTTCCTGGAGAAAAAGATCAATATATCTG
TTATGTAGCTTACCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGTAGGA
AATGTATTTGGATTCAAAGCCCTACGTGCTCTACGTCTGGAAGATCTGCGAATTCCTGTTGCTTATGTTA
AAACTTTCCAAGGCCCGCCTCATGGGATCCAAGTTGAGAGAGATAAATTGAACAAGTACGGTCGTCCTCT
GCTGGGATGTACTATTAAACCTAAATTGGGGTTATCTGCTAAAAACTATGGTAGAGCGGTTTATGAATGT
CTTCGCGGTGGACTTGATTTTACCAAAGATGATGAGAACGTGAACTCCCAGCCATTTATGCGTTGGAGAG
ACCGCTTCTTGTTTTGTGCCGAAGCAATTTATAAAGCACAGGCTGAAACAGGTGAAATCAAAGGGCATTA
CTTGAATGCNACTGCGGGTACATGCGAAGAGATGATGAAAAGAGCTATATTTGCTAGAGAATTGGGAGTN
CCTATCGTAATGCACGACTACTTAACAGGAGGATTCACCGCAAATACCAGTTTGGCTCATTATTGCCGAG
ATAATGGCTTACTTCTTCACATTCACCGTGCAATGCATGCAGTTATTGATAGACAGAAGAATCACGGTAT
GCACTTCCGTGTACTAGCTAAAGCGTTACGTCTGTCCGGTGGAGATCATATTCACTCTGGTACCGTAGTA
GGTAAACTTGAAGGAGAGAGAGACATTACTTTAGGTTTTGTTGATTTACTGCGTGATGATTTTATTGAAA
AAGACCGAAGTCGCGGTATTTATTTCACTCAAGATTGGGTCTCCCTGCCGGGTGTTATTCCTGTGGCTTC
AGGGGGTATTCACGTTTGGCATATGCCTGCTCTGACCGAGATCTTTGGAGACGATTCCGTACTAC

Sanguisorba minor

>0i|20373002|dbjJAB073694.1| Sanguisorba minor chloroplast matK gene for maturase, partial cds
CTCATGATCGTGGTTTAAATAGATCCGTTTTGTTGGATAACGTAGGTTATGACAAGAAATTTAGTTTACT
AAGTATAAAACGTTTGATTAGTCAAATGTATGAACAGAATGATTTTAATCAAAAAAAAAAGTTGGGGTAC
AACAAAAATTTGTATTCTCAAATGATATCGGAGGTATTTGCAGTCATTGTGGAAATTCCGTTTTCCCGAC
GATTAGTATCTTCCGTAGAGGAGACAGAAATCGTAAAATCTTATAATTTACGATCAATTCATTCAATATT
TCCTTTTTTTGAGGATAAATTTCCACATTTAAATTATGCATCAGATGTACTAATACCTTACCCCATTCAT
CTGGAAATCTTGGTTCAAACCCTTCGCTACTGCGTGAAAGATCCCTCTTCTTTGCATTTATTCCGGCTCT
TTCTTCACGAGTATTATAATTGGACTATTCTTAGTACTCCCCCAAAATCCATTTTTGCAAAAAGTAATCA
AAGATTATTCTTGCTCCTATATAATTCTTATGTATGTGAATACGAATCCAGTTTACTTTTTCTCCGTAAC
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CAATCTAATCATTTACGATTAACCTCTTCCGGAATCTTTTTTGAGCGAATACGTTTTTATGAAAAACTAA
ACTATCCTGAAGTCTTTACTAACGATTTTCCGACTACCTTATGGTTTTTCAAGGATCCTTTTATACAGTA
TGTTCGATATCAAGGAAAATTGATTCTGGCATCAAAAAATACTCCTCTTCTGATGAATAAGTGGAAATAT
TATCTTGTCCATTTTTGGCAATGTCATTTCTATGTATGGTCTCAACCAAGAAGAATCTATATAAACCAGT
TATCCAAGTATTCCTTTGATTTTTTGGGTTATCTTTCAAGCATACGACCGAATATTTCAGTGGTACGGAG
TCAATTGCTAGAAAATTCGTTTTTAATGGATAATGCTATGAAGAAGCTTGATACATTATTTCCAATTATT
CCAATGATAGGGTCGTTGGCTAAAGTGAAATTTTGTAACACATTAGGACACCCTATTAGTAAGTCCAGTT
GGGCAGATTCGTCCGATTCTGATATTATCGACCGATTTGTGCGTATAGGCAGAAATCTTTGTCATTATTA
TAGCGGATCTTCAAAAAAAAAA

Scandix pecten-veneris

>gi|379035488|gb|JIN892790.1| Scandix pecten-veneris isolate NMW859 ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit (rbcL)
gene, partial cds; chloroplast
AGGTGTTGGATTCAAAGCTGGGGTTAAAGATTACAAATTGACTTATTATACTCCTGACTATGAAACCAAA
GATACTGATATCTTGGCAGCATTCCGAGTAACTCCTCAACCTGGAGTTCCACCTGAAGAAGCGGGAGCCG
CGGTAGCTGCCGAATCTTCTACTGGTACATGGACCACTGTATGGACCGATGGACTTACCAGTCTTGATCG
TTACAAAGGGCGCTGCTACGGAATCGAGCCCGTTGCTGGAGAAGAAAATCAGTTTATCGCTTATGTAGCT
TACCCATTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCTATTGTAGGTAATGTATTTG
GGTTCAAAGCCCTGCGCGCTCTACGTCTGGAAGATCTGCGAATCCCCGTTGCTTATGTTAAAACTTTCCA
AGGACCGCCTCATGGCATCCAAGTTGAAAGAGATAAATTGAACAAGTATGGTCGTCCCCTGTTGGGATGT
ACTATTAAACCTAAATTGGGATTATCCGCTAAAAACTACGGTAGAGCGGTTT

Schismus barbatus

>gi|444746479|gb|JQ972987.1| Schismus barbatus voucher UZ 119.07 trT-trnL intergenic spacer, partial sequence; chloroplast
GGTATAGTATAGGAAATCCGTAAAATCTCAGATCTTAGTTATTAATCTTAGCTATTAACTAGTTCGAAAT
TTTAAGTTCTACTTAATCTTATAAAAAAAATACTAAAACTTCTTACAGATAAAGTTAGCTTTATATGCTT
AACTAGAAGATTTCTTTAAAAAAATTATAGAATTTATTGAACTTTCTTTTTATTTTATTTCTCTAATTCG
CAAATGCATTTTTCTATTATAGAATAGAATTGATTCCAATTTCTATAATTGAACTGGATTTCAGATATTT
TCAATTTGATATGGCTCGGACGAATAATCTAATACATAGAAAAGAATAATATATATATGAAAGATATAAT
AAAGAGAAAATACAAATTTATTGGTATTTTCATTCGATCATTATCGACTTTATTTTGAGATATTTTTTTA
TTTGTTAATAATTTGAGAATTCCTATTTCATTAAGGAGAACATAGAGTCATAGCAAATAAAATTGCTAAT
TCTGATTAGAAAAAAAAAGAATTAATATCAAGCGTTATAGTATGATTTAGAATACTCTAAAAAAGTAATA
CAGAGGTGTGGGAGAGAAAAACTTTTGGATATATTGATTCGGATTGAATTGGAAATACATCAACGATACA
ATCAATTCAATTCTGAATTGCAATAAGCAAGCGGGGTCTCTCAAATAGAGTCGAACTGCTAGACTACCTC
GAGTGATGAATTCAATGATTCAAAAAAAACTAAGAGATGGA

Scolymus hispanicus

>gi|340512645|gb|HM850673.1| Scolymus hispanicus maturase K (matK) gene, partial cds; chloroplast
TATTAGATATACTAATACCTTACCCAGCCCATCTGGAAATCTTGGTTCAGGCTCTTCGCTATTGGATAAA
AGATGCTTCCTCTTTGCATTTATTAAGATTCTTTCTCCATGAGTGTCATAATTGGAATAGTCTTATTACT
TCAAATTCAAAGAAAGCCAGTTCTTCTTTTTCAAAAATCAATCACAGACTATTCTTCTTCCTATATACTT
CTCATGTATGTGAATATGAATCTGGCTTCCTCTTTCTCCGTAACCAATCTTCTCACTTACGATCAACATC
TTCTGGAGCCCTTATTGAACGAATATATTTCTATGGAAAAATAGAGCATCTTGCAGAAGTCTTTGCCAGG
GCTTTTCAAGCGAATTTATGGTTGTTCAAAGATCCTTTCATGCATTATGTTAGGTATCAAGGAAAATCAA
TTCTTGCTTCAAAAGGGACGTTTCTTTTGATGAATAAATGGAAATATTACTTTGTCAATTTCTGGAAATC
CTATTTTTACCTGTGGTCTCAACCAGGAAGGATTTATATAAACCAAT

Scolymus maculatus

>gi|186885946|gb|EU385491.1| Scolymus maculatus RNA polymerase beta subunit (rpoB) gene, partial cds; chloroplast
AATCAAGAAATTGACTTTGAATTATTTTTGGAAAGATATCAATTGGTAGAACCCCTGATAAAGGAAAGAG
ATGCTGTGTATGAATCACTCACATATTCTTCTGAATTATATGTATCCGCGAGACTAATTTGGAAAAACGA
TAGGCGTAGGTATATCCAAGAACAAACAATTTTGATAGGAAAGATCCCTCTAATGACTTCTCTGGGAGCT
TTTATAGTAAATGGAATATATAGAATTGTGATCAATCAAATATTGCAAAGTCCCGGTATTTATTACCAGT
CAGAATTGAACGATAACGGAATTTCGGTCTATACCGGCACCATAATATCAGATTGGGGAGGAAGATTAGA
ATTAGAGATTGATAGAAAAACAAGGATATGGGTTCGTGTGAGTAGGCAACAAAAACTCTCTATTCTAGTT
CTATTATCAGCTATGGGGTTGAATATAAGAGAAATTCTAGAGAATGTTTGCTATCCTGAACTATTTTTGT
CTTTTCTGAATGATAAAAAAATAGGTTCAAAAGAAAATGCTATTTTGGAGTTTTATCAACAATTTGCTTG
TGTAGAGGGCGATCCGGTATTTTCTGAATCCTTATCTAAGGATTTACAAAAAAAATTCTTTCAACAAAGA
TGTGAATTGGGAGGGATTGGTCGACGAAATATGAATAGGAGACTGAACCTTGATATACCCCAGAACAATA
CATTTTTGTTACCGCGAGATATATTGGCAGCCGCGGATCGTTTGATTCGAATCAAATTTGGAATGGGTAC
ACTTGACGATATGAATCATTTGCAAAATAAACGTATTCGTTCTGTAGCAGATCTTTTACAAGAGCAATTT
GGATTGGCCTTAGCTCGTTTAGAAAATATGGCTCGAGGAAACATATATGCAGCACTTAAGCATAACTGGA
CACCAACTCCTCAGAACTTGGTAAATTCAACCCCATTAACAGATACTTATAAAGTTTTTTTCCGTTTACA
CCCATTATCTCAAGTTTTGGATCGAACTAATCCATTGACACAAATAGTTCATGGGAGAAAATTGAGTTAT
TTGGGCCCGGGGGGATTGACTGCGCGAACCGCTACTTTTCCAATACGAGATATTCATCCTAGTCACTATG
GGCGTATTTGCCCAATTGACACATCTGAAGGAATAAATGTTGGACTTATTGGATCCTTAGCAATTCATGC
GAGGATTGGTCGTTGGGGGTCTCTAGAAAGTCCCTTTTATAAAATTTCTGAGAGATCAAAAGGGGCACGG
ATGCTTTATTTATCACCGGGCAGAGATGAATACTATATGGTAGCGGCAGGAAATTCTTTGGCCTTGAATC
AGGGTATTCAGGAAGAACAGGTTGTTCCAGCTCGATATCGTCAAGAATTCCTGACTATTGCATGGGAACA
GGTTCATCTTCGAAGTATTTTTTCCTTCCAATATTTTTCTATTGGAGCTTCCCTCATTCCTTTTATAGAG
CATAATGATGCGAATCGGGCTTTAATGAGTTCTAACATGCAACGTCAAGCAGTCCCTCTTTCTCAGTCCG
AGAAGTGCATTGTTGGAACTGGATTGGAAGGCCAAGCAGCTCTAGATTCAGGGGCTCTTGCTATAGCCGA
ACACGAGGGAAAGATTATTTATACCGATACTGACAAGATCCTTTTATCAGGTAATGGGGATACTCTAAGG
ATTCCATTAGTTATGTATCAACGTTCCAACAAAAATACTTGTATGCATCAAAAACCCCAGGTTCAGCGGG
GTAAATGCATTAAAAAGGGACAAATTTTAGCGTATGGTGCTGCTACAGTTGGTGGCGAACTCGCTTTGGG
GAAAAACGTATTAGTAGCTTATATGCCATGGGAAGGTTACAATTTTGAAGATGCAGTACTCATTAGCGAG
CGCTTAGTATATGAAGATATTTATACTTCTTTTCACATACGTAAATATGAAATTCAGATTAACCAAGGCC
CCGAAAGGGTCACTAATGAAATACCGCATTTAGAAGTCCATTTACTCCGAAATTTAGACAAAAATGGAAT

189



Annexes

TGTAATGCTGGGATCTTGGGTGGAAACGGGTGATATTTTAGTAGGTAAATTAACGCCCCAAATGGTGAAA
GAATCATCGTATGCCCCGGAAGATAGATTGTTACGAACCATACTTGGCATGCGGGTATATACTTCAAAAG
AAACTTGTCTAAAACTACCTATAGGCGGTAGGGGTCGGGTTATTGATGTGAGATGGGTCCAGAGTTCTAA
GACAGATGAGACAGAGAAAACAGAAAGTATTCGTGTATATATTTTACAGAAACGTGAAATCAAAGTAGGC
GATAAAGTAGCTGGAAGACATGGAAATAAGGGTATCATTTCAAAAATTTTGCCTAGACAAGATATGCCTT
ATTTGCAAGATGGAAGACCCGTTGATATGGTCTTCAACCCATTAGGAGTACCTTCACGAATGAATGTAGG
ACAAATATTTGAATCTTCACTCGGGTTAGCGGGGGGTTTGCTAGACAGACATTATCGAATAGCCCCTTTT
GATGAGAGATATGAACAAGAAGCTTCGAGAAAACTGGTGTTTTCTGAATTATATGAAGCCAGTAAGCAAA
CAGCGAATCCATGGATATTTGAACCCGAGTCTCCAGGAAAAAGCAGAATATTTGATGGAAGAACGGGGGA
TCCTTTTGAACAACCTGTTATAATAGGAAAGCCTTATATCTTGAAATTAATTCATCAAGTTGATGATAAA
ATACATGGGCGTTCCAGCGGGCGTTATTCACGTCTTACACAACAACCCCTTAAAGGAAGGGCCAAGAAAG
GGGGACAACGGGTAGGAGAGATGGAGGTTTGGGCTTTAGAGGGGTTTGGCGTTGCTTATATTTTACAAGA
GATGCTTACTTATAAATCTGATCATATTAGAGCGCGCCAGGAAGTACTTGGTACTATAATCTTTGGAGGA
AGAATACCGACTCCCGAGGATGCTCCAGAATCTTTTCGGTTGTTCGTTCGAGAACTACGATCTTTAGCTC
TGGAACTGAATCATTTTCTTGTATCTGAGAAGACTTTCCAGCTTAATAGGAAGGAAGCTTAA

Scorpiurus muricatus

>gi|336245364|gb|HM468337.1| Scorpiurus muricatus internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA gene, and internal transcribed spacer 2,
complete sequence
TCGCATCCTACAAACAAACAAACCCGCGAACTTGTTTCATTACTCGGGTAGGGTTGAGGTGAACTTCACC
TCAACAATACTCAGTTAGGAGGAACCCACTCTGTGGGTCTCCTCGTGACAAAAAACAAACCCCGGCGCTT
AATGCGTCAAGGAATTGAAATTGTTCAGTGCACTCTTGTTGGCATCGGAGACGGTGCCGCGCAGGTTGTG
CCATGACACATTTTACACAAAATGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTA
GCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCC
CGAAGCCATTCGGTTGAGGGCACGTCTGCCTGGGTGTCACACATCGTTGCCCCAACACCAAATGCCTATT
GGCAAGTTGTGCGCGGGGCGAATGTTGGCTTCCCGTGACTGTGCATCACGGTTGGTTGAAAAATGAGTCC
ATGGTAGGGTTTTCCATGACCGATGGTGGTTGAGTTATGCTCGAAGACCAATCATGGGAATCGTTACCGT
GCTCCAATGACCCTTATGCGCTTAGTAGCGCTCACAA

Sedum acre

>gi[312182278|gb|HM590343.1| Sedum acre voucher personal collection:|I. Hiiesalu 60 tRNA-Leu (trnL) gene, partial sequence; chloroplast
GACTTAATTGTATTGAGCCTTGGTATGGAAACCTACTAAGTGAAAACTTTCAAATTCAGAGAAACCCTGG
AATTAAAAATGGGCAATCCTGAGCCGAATCCTCTTTTCCGAAGCCAACCCCAAATAGAGGGGTTTAAAAA
GCGAGAATAAAAAAGGATAGGTGCAGAGACTCAACGGAAGTTGTTCTAACAAATAGAGTTTACTACATTG
CATTGGCAAAGGAATCTTTTCATCGAAACTCCAGAAAGGATGAAGGATAAATCTTAATATACATATGTAT
ACGTACCAAAATAGTATATCAAATGATTCATGATGACTCAAATCTTTATTTTAAAATGAAAGAATTGTTA
GGACGCGATTCTGAATTGAACAAAGAATTTATTATTCATTGATAAAAAAGTGTCACTCCACAGTCTGATA
GATCTTTTAACGAACTGAGATTAATCAGACGAGAATAAAGATAGAGTCCCATTATACATGTCAATACTGA
CAACAAGGAAATTGATAGTAAAAGGAAAATCCGTCGACTTTAGAAATCATGAGG

Sedum sediforme

>gi[560171817|emb|HE999683.1| Sedum sediforme genomic DNA containing 1TS1, 5.8S rRNA gene and ITS2
TCGAATCCTAGAAAGCACGACCGCGGACAAGTTGTTAATCGAGGTAGTCTTTGGAAGCATTCGTGCATCC
TTTGCTGCCTCACTCGTTTGGTTCGGGGCCTTGTGTTCCAAGCCAATCGAGACTAAAGTACCCCGGCGCG
GACAGCGCCAAGGAATCAAAACGAAGGAACTTGTTTACATGATCCGTTTTCGGATTGTTTAAAGCATTGG
TCTATTCAATATAAATCACAACGACTCTCGGCAACGGATATCTTGGCTCTTGCATCGATGAAGAACGTAG
CGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCC
GAAGCCATTAGGCCGAGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCAATGTGATGCCCCCCATCCTAACTCGATG
GGGGGCGAAGCTTGGCTTCCCGTGAGCCAACTCGCGGATGGCTTAAAAATGAGCCTCGAGATGATGAGTC
ATCGCGACAAGTGGTGGTTTAAGGTCTTCGGACCTTGGTACTTTGCGTGTTGCGTGCTCTCATTTTCGTA
TCTCTAAAGTAACCTCGAAGGAGCGCCTCGGCGTGCCAGCATA

Senecio vulgaris

>0i|366985383|gb|IN789732.1| Senecio vulgaris isolate 188 external transcribed spacer and 18S ribosomal RNA gene, partial sequence
CATGAGTGGTGTTTGGTTTGTTACCGGTGGTTGGCTCTCTGCTTGCGCAACAACTTCCACCTGGCTTACC
TCCTCATTTATGCGTCATGACTTGTATCGTCTTGAGCGTATTGTGGGTTTCCTGTGTTGCCTACCTTTCT
AATGGTATCGTTTTGATTGATCGAAGTCCCTTTTCATCTTGTGTTGCCTTTGCGATGCATGATGAACCTT
GAGGCGGTCTCTATGTTCCACCACGTTGATGCTAGTGTGTTGATGTTGTGGCCCATTGAGTGTTGCTTGG
TTTCGTGGATACAGAACATGATTTGGGCATAGGGTTACTTGTGACTCTTGTTCTGTCCTTTATCAGTGTT
CTTTATAACGACGGTTCATGCGTGCCTAGGCTCGTACCTGCGCGATGTTCTTTGTCGAAGAGGAATGCTA
CCTGGTTGATCCTGCCAGTAGTCATATGCTTGTCTCAAAGATTAAGCCATGCA

Sideritis montana

>0i|537368930|gb|KF529873.1| Sideritis montana isolate SN-18 trnL-trnF intergenic spacer, partial sequence; chloroplast
AAAAATCGTGAGGGTTCAAGTCCCTCTATCCCCAAAAAAGCCTATTTGACTCCTAATATAGTTATCCCAT
CCCCCCTTAAGGAATCCCTATTTGAATAATTCACAATCAATAGATGCAGGACTTGGAGAAAACTTTGTAA
TCCCGCCTGTCCCTTTAATTGACAGAGACTACAGTTATCCTATAAAATGGAGGTGGGATGCTACATTGGG
AATGGTCGGGATAGCTCAGCTGGTAGAGCAGAGGACTGAAAATCCTC

Silene vulgaris

>0i|537846864|gb|KF305890.1] Silene vulgaris ribosomal protein S16 (rps16) gene, exon 2 and partial cds; tRNA-Lys (trnK) gene, partial
sequence; and maturase K (matK) gene, partial cds; chloroplast
ATCGAATCGTTGCAATTGATGTTCGGTCCCGAAGAGAGGGAAGAGATCTGCAGAAAGTAGGTTTTTATGA
TCCGATAAAAAATCAAACTTATTTAAATGTTCCTGCTATTCTAGATTTTATTCAAAAAGGCGCTCAACCT
ACAGAAACTGTTTATGATATTTTAAAGAGGGCGGAGGTTTTTAAAGAATTTCGATTTAAGCAAACGAAGT
TCAATTAATGAATAATAAGATTTATAAAAACGAAAGATAATGAGGTTGTAATTTGGTAGAACGTTTTTAG
TCCTGTACTTTTTTATAGTGCCAATCCAACAAAAGTTTTCCTCTATATTTAATATCTTTGTTTTCTATTT
AGAGTTCACAATTTCTATTATATTTTTAGTATAATAGAACTGGATTTTATTTGAATTTGAGTACATTATT
ATTCAATTGAAATTAAGATAAAAAATAAAATGGAATTTCTTGTAATTATATTTTATTTTTCATTCATATT
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GACAAGAATGTATTGAACAAATATAATTAAATTGTGAAATAAAAAAATAAAATGGTTTTTTATGTCTTCT
GCCCAATATTTTTATTTTATATCGAAAAAATTTTAACCAATCCTTGAATGAAAATATTGGATCTAAAAAA
TGTAGATTATTTGTCTAGTTCAACGTTTTGATTCCAATCCTATTTTATTGATTTCGATTGTATCTACATA
ACATAGCTATTTTGGGGGTTGCTAACTCAACGGTAGAGTACTCGGCTTTTAAGTGCGGCTAAGATCTTTT
ACATATTTGGATGAAGTAAGGAATTCGTCTACACCATCGGTAGAGTTTATACGACCACGACTGATCCGGA
AAGGAAATTTATGGAAAAAAGAGCATGTCGTATCAATGAGAATTTTGAACCTATTTCATTCTTATCAAAA
CAGTACAAAACTTTATTTTATTTCTTGGAAGGAAATGCAATGAATTCACTGTTGGGTCGATTGAATAAAT
GGATCGAACCCTATCCTTATGGGTTCTAATTTTGTGGAAAGAGTAAGCAACGAGCTTATCTTCGTAATTT
GAATGATTACCCGATCTAATTAGACGTTAAAAAAACTTAGTGCCTGATGCGGGAAAGGATTATCCCACGT
GTGGATTTTCTTTTTTAGTGAATCCTAACTATTAAACTCCCCATTCTCCATATGAAGATGGACATGAATG
TGTAGAAGAAACAGTATATCGATAAAAATTTACCAAAATCAAAAGAGCGGTTGGGTTGAAAAAATAAAGG
ATTTCTAACCAACGTTTTATGTTATTTCATAATAACAAAAAAATTAGATGGAAAAAATAGAGAGTCCGCT
GATGAATTTACCGAGGTATCTAAAAATACCTTGTTTTGACTGTATCGCACTATGTATCATTTGATAACTT
AAGAACCCCCCATTTTTTACTTTGAGTTTTAGGTCTGGTTTTAAATGGAAGAATTCCAAGGATATATAGA
ACTAGAGGGTTCTTGGCAACACAACTTTTTTTATCCACTTATCTTTCAGGAATATATTTTTT

Sinapis alba

>gi[496236|gb|L31377.1|SALGRP2A Sinapis alba RNA-binding protein homologue (grp2a) mRNA, complete cds
TCAATGGCTTCCCCTGATGTTGAGTACCGGTGCTTCGTTGGAGGTCTAGCATGGGCCACCGATGAGAGAT
CTCTTGAGACCGCCTTCTCTCAGTTCGGCGAACTTGTTGATTCCAAGATCATTAACGATCGTGAGACTGG
AAGATCAAGGGGATTTGGATTCGTCACTTTCAAGGATGAGAAATCCATGAAGGATGCCATCGAAGGGATG
AACGGACAGGATCTCGATGGTCGTAGCATCACTGTGAACGAGGCTCAGTCGCGAGGAAGCGGTGCCGGCG
GAGGTGGTCGTGGTGGTGGCGGTGGATACCGCGGTGGAGGTGGTTACGGAGGTGGAGGCGGTGGTTACGG
AGGTGGAAGACGTGAGGGTGGTGGATACAGTGGTGGTGGAGGTGGCTACTCCTCAAGAGGAGGTGGTGGC
GGAGGATACGGTGGAGGTGGAAGACGTGATGGTGGGGGATACGGAGGTGGTGAAGGTGGAGGCTACGGAG
GAGGAGGTGGTGGTGGTTGGTAATTAGATTAGGTGTGAGACTGTTCTGTTTATGGTTTCTCTATGTGTTA
TGATGTTTGGTTCTGCTGTCTGGTTCTGGTTTGTGTGATTTTGGATTGTAACAGTTGGTGATTAGGTATC
TGATATCTGGAAACGCAATGTTAAATTCATTTTCTTT

Sinapis arvensis

>gi[224797870|gb|FJ655877.1| Sinapis arvensis biotype MRS acetolactate synthase (ALS) gene, partial cds
TCGAAACCGTCTTCGCTTACCCAGGAGGTGCATCCATGGAGATCCACCAAGCCTTAACTCGATCCTCTAC
CATCCGCAACGTCCTCCCCCGTCACGAACAAGGAGGAATCTTTGCCGCCGAGGGTTACGCTCGTTCCTCC
GGTAAACCGGGAATCTGCATAGCCACGTCAGGTCCCGGAGCCACCAACCTCGTCAGCGGCTTAGCCGATG
CGATGCTTGACAGTGTCCCCCTCGTCGCTATTACAGGACAGGTCCCTCGTCGGATGATTGGTACTGACGC
GTTCCAAGAGACGCCAATCGTCGAGGTAACGAGGTCTATTACGAAACATAACTATCTGGTGATGGATGTT
GATGACATACCTAGGATCGTGCAAGAGGCTTTCTTTCTAGCTACTTCCGGTAGACCCGGGCCGGTTTTAG
TTGATGTTCCTAAGGATATTCAGCAGCAGCTTGCGATTCCGAACTGGGATCAGCCTATGCGCTTACCTGG
TTACATGTCTAGGTTGCCTCAGCCTCCGGAAGTTTCTCAGTTAAGTCAGATCGTTAGGTTGATCTCTGAA
TCTAAGAGGCCTGTTTTGTATGTTGGTGGTGGAAGCTTGAACTCGAGTGATGAACTGGGGAGGTTTGTGG
AGCTTACTGGGATCCCTGTTGCGAGTACTTTGATGGGGCTTGGTTCGTATCCTTGTAACGACGAGTTGTC
TCTGCAGATGCTTGGCATGCACGGGACTGTGTACGCTAATTACGCTGTGGAGCATAGTGATTTGTTGCTG
GCGTTTGGTGTTAGGTTTGATGACCGTGTCACGGGAAAGCTCGAGGCTTTTGCTAGCAGGGCTAAGATTG
TGCACATAGACATTGATTCTGCTGAGATTGGGAAGAACAAGACGCCTCATGTGTCTGTGTGTGGTGACGT
TAAACTGGCTTTGCAAGGGATGAACAAGGTTCTTGAGAACCGAGCAGAGGAGCTCAAGCTTGACTTCGGA
GTTTGGAGGAGTGAATTGAGCGAGCAGAAGCAAAAGTTCCCTCTGAGTTTCAAAACGTTTGGAGAAGCCA
TTCCTCCGCAGTACGCGATTCAGGTCCTCGACGAGCTAACGCATGGGAAGGCAATCATCAGTACTGGTGT
TGGGCAACATCAAATGTGGGCAGCGCAGTTTTACAAGTACAGGAAGCCGAGGCAGTGGTTGTCATCATCA
GGCCTTGGAGCTATGGGTTTTGGACTTCCTGCTGCCATCGGAGCCTCTGTGGCCAACCCTGATGCCATTG
TTGTGGACATTGACGGTGATGGAAGCTTCATCATGAACGTTCAAGAGCTGGCCACAATCCGTGTAGAGAA
TCTTCCTGTGAAGATACTCTTGTTGAACAACCAGCATCTTGGCATGGTTATGCAATGGGAAGATCGGTTC
TACAAAGCTAACAGAGCTCACACATATCTCGGGGACCCGGCAAAGGAGAACGAGATCTTCCCAAACATGC
TGCAGTTTGCAGGAGCTTGTGGGATTCCAGCTGCGAGAGTGACGAAGAAAGAAGAACTCAGAGATGCTAT
TCAGACAATGCTGGATACACCAGGACCATACCTGTTGGATGTGATATGTCCGCACCAAGAGCATGTGTTA
CCGATGATCCCAAGTGGTGGTACTTTCAAAGATGTCATAACAGAAGGGGATGGTCGCACT

Smilax aspera

>0i|645102355|gb|KF782946.1| Smilax aspera isolate Algeria94 trnC-ycf6 intergenic spacer, partial sequence; chloroplast
GCAGAAGCAAAAGTAGAAGTAGAGGCAAAGGACTGGGCGTATCCTACTTTATTTTTAGAATCCGTAGGGT
TCTAGAAAAGAAAAAAAAGAATGGAATGTATGTAATAGTGGTAATGGTGTCTCCTGATTCTTTCACAGAA
AGAAAGACAATCCCATAGATAGTTTTCTATCTTGATGGTATATTTTTTTTATGTCTTTTGTTTATAAAAA
AGTAACAAACAAAACAATAGGTCTTACTAGTCCTACATCTTTTCCATTCTAAGGACTCCTTTCCTTTGAT
ATTTCCAAAGAAAGGGTGTGTGTATCATATTTGTGCTTAATGCTTCCCGATTCTACCGGAAATCCAATAA
TATGTAATTTGTTACGATTGAATTGGCTCATCAATCACTTTAAATCATAATTTTATTTTGAC

Staehelina dubia

>gi|500050118|gb|KC590000.1| Staehelina dubia NADH dehydrogenase subunit F (ndhF) gene, partial cds; chloroplast
AGCTCTTGCTCAAAAAGACATTAAAAGGGGTTTAGCCTATTCCACAATGTCTCAATTGGGTTATATGATG
TTAGCTCTAGGTATGGGGTCTTATCGCAGTGCTTTATTTCATTTGATTACTCATGCTTATTCGAAAGCAT
TGTTGTTTTTAGGATCGGGATCCGTTATTCATTCAATGGAAACTCTTGTTGGATATTGTCCAAAAAAAAG
TCAGAATATGGTGCTTATGGGGGGTTTAACAAAACATGTACCAATTACTAAAACTTCTTTTTTATTAGGT
ACACTTTCCCTTTGCGGTATTCCACCCCTTGCTTGTTTTTGGTCCAAAGATGAAATTCTTAATGATAGTT
GGTTGTATTCACCTATTTTTGCAATAATAGCTTGGTCTACGGCGGGCTTAACCGCTTTTTATATGTGTCG
GATCTATTTACTTACTTTTGAAGGACATTTAAACGTTCATTTTAAAAATTACAGTGGAAAAAAGAATACC
CCTTTCTATTCAATATCTCTATGGGGTAAAGAAGGTTCGAAAATAAGTAACAAAAACTTTCGTTTGGTAA
CGTTATTAAAAATGAAGAAGAATGGACGTGCTTCTTTTTTTTCAAATAAAGTATATAAAATTGAGGAGAA
TGGAAGAAATATGATCCAACCCTTTCTTTCTATTCCGCATTTTGGAAATACCAAGACTTATTCGTATCCT
TATGAATCGGATAATACTATGTTATTCCCAATACTTATATTGATTATATTTACTTTGTTCGTTGGATTCT
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TAGGAATTCCGTTCAATCAAGATGGGGTTAATTTGGATATATTATCGAAATGGTTAACCCCGTCTATAAA
TCTTTTACATAAAAATTCAAACAATTCAATAGATTGGTATGAATTTTGTAAAGATGCAGTTTTTTCAGTC
AGTATAGCCTCTTTCGGAATATTTATAGCATTTTTTTTATATAAACCTGTTTATTCATCTTTTCAAAATT
TGGACTTAATTAATTCATTTGTTAAAATGGGTCCTAAGAGAATTTTTTCTGACAAAATAAAAAATGGTAT
ATATGATTGGTCATATAATCGGGGTTACATAGATGTCTTTTATGGAGCATTCTTAACTGTGGGGATAAGA
AAATTGGCGGAGTTCGCTCATTTTTTTGATAGACGAATTATTGATCGAATTCCAAATGGAGTTGGTCTTA
TGAGTTTCTTTGTAGCAGAGGTTATTAAATCGGTAGGGGGTGGGCGTATTTCTTCTTATCTGTTCTTTTA
TTTT

Stellaria media

>gi|17136038|gb|AF206823.1] Stellaria media ribulose 1,5-bisphosphate carboxylase (rbcL) gene, partial cds; chloroplast gene for chloroplast

product
GTTGGATTTAAAGCTGGTGTTAAAGATTACAAATTGACTTATTATACTCCTGAGTATGAAACCCTGGATA
CGGATATCTTGGCAGCATTCCGAGTAAGTCCTCAACCCGGAGTTCCACCCGAAGAAGCAGGGGCCGCAGT
AGCCGCCGAATCCTCGACTGGTACATGGACAACTGTATGGACCGACGGACTTACCAGTCTTGATCGTTAC
AAAGGACGATGCTACCACATCGAGCCCGTTGCTGGAGAAGAAAATCAATATATTTGTTATGTAGCTTACC
CCTTAGACCTTTTTGAGGAAGGCTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGTGGGTAATGTATTTGGGTT
CAAAGCCTTGCGTGCTCTACGCTTGGAAGATTTGCGAATTCCTGTTGCTTATATAAAAACTTTCCAAGGC
CCGCCTCACGGTATCCAAGTTGAAAGAGATAAATTGAACAAGTATGGCCGTCCCCTATTGGGATGCACCA
TTAAACCGAAATTAGGGTTATCCGCTAAAAACTATGGTCGCGCAGTTTATGAATGTCTTCGTGGTGGACT
TGATTTTACCAAAGATGATGAAAACGTGAACTCTCAACCATTTATGCGCTGGAGAGACCGCTTCTTATTT
TGTGCCGAAGCCATTTATAAAGCACAAGCCGAAACAGGTGAAATCAAAGGGCATTACTTGAATGCCACTG
CGGGTACATGTGAAGAAATGATCAAAAGAGCTGTATTTGCCAGAGAGTTGGGAGTTCCTATCGTAATGCA
TGACTACATAACAGGGGGATTCACTGCAAATACCAGTTTGGCTCATTATTGCCGAGATAATGGTCTACTT
CTTCACATCCACCGTGCAATGCACGCAGTTATTGATAGACAGAAGAATCATGGTATGCACTTCCGCGTAC
TAGCTAAAGCGTTACGTCTGTCAGGGGGAGATCATATTCATGCCGGTACTGTAGTAGGTAAACTTGAAGG
GGAAAGAGAAATCACCTTAGGCTTTGTTGATTTACTACGCGACGATTTTACTGAAAAAGACCGAAGTCGC
GGTATTTATTTCACTCAATCTTGGGTTTCTACACCAGGTGTTCTGCCTGTTGCTTCGGGAGGTATTCACG
TTTGGCATATGCCTGCTCTAACCGAGATCTTTGGCGATGATTCCGTACTACAGTTTGGTGGAGGAACTCT
AGGACACCCTTGGGGAAATGCACCGGGTGCTGTAGCGAATCGAGTAGCCCTAGAAGCATGTGTACAAGCC
CGTAATGAAGGACGTGATCTTGCTCGCGAGGGTAATACTATTATTCGCGAGGCTTGCAAATGGAGTCCTG
AACTAGCTGCTGCTTGTGAAGTATGGAAGGAAATCAAATTTGAATTC

Teucrium fruticans

>0i[46277292|gb|AY566630.1| Teucrium fruticans RNA polymerase Il second largest subunit (RPB2) gene, partial cds
CGAAACACCAGAAGGACAAGTAATGTTATCATGATTGTATGCTGTTCCACATTTCTTGATACAGCAACTA
TTCCCGGAGTTTGATGTTAATTATGGTTTAACATCAGGCATGCGGTCTGGTTAAAAACCTTGCACTTATG
GTGTATATAACAGTAGGATCAGTTGCAAATCCCATTTTGGAGTTTTTAGATGAGTGGAGTACAGAGAATT
TCGAGGTTAGAAAATTTCTGGAGTTCCTCAGGTGCATTCTGCGACTATCATTACATATTTACTTCACAAC
ATAGATCATTATCTTCTTCTCTTAAAGGAAATATCGCCATCAATCATTCCTCAAGCGACAAAAATATTTG
TGAATGGTACCTGGGTCGGCATTCACCGTAACACGGATCAGTTGGTTGAGACTCTCACACAGCTGAGAAG
ACAGGTCTAACAATCCTTAGTTTTTATTTGTTGTCAGCAAATGTTTCCAATGATTAACTTCATTTTGTTT
CAGTAATATGATTGGTTGAGTTGCCTAATTTTACTATACGAATTGCACATCACTAAATGGAAGTTGGGGT
GCATTGTCATTCGTTACAGGATGACGTGAACACAGAAGTTGGAATCATCCGTGATATACGTCTGAAAGAG
CTTCGATTGTATACAGACTATGGTCGCTGTAGTCGACCCTTGTTCGTTGTTGAAAAGCTAAAGTTGCTTA
TTAAGAAGAGTGATATTCTCTCCCTACAGGAACAAGTATGCACGATAATGTTTCATTGATTATTGCTGCT
TTATGCATTTGACTGATGCTGGTAATGTGCAGGAGAACTCTGATGAATCTGGCTGGCATACTCTTGTCTG
TAAAGGTTTTGTTGAGTATGTTGACACAGAAGAGGAGGAGACTACTATGATAGCGATGACCATAAATGTA
AATAACCCTATAGATGGTCTTTTAGTTCACTTATTTTTTGTCAAAGCCTTTTAAAACCCATATTCTGCTT
TCTAATGGGGTTCGATGTCATTGAACTTCTTAGGATATAATAGCATCGAGACACAATCAAATTGACGCTT
ATAGTGATACATACACACACTGTGAGATCCATCCATCACTAATACTGGGCGTTTGCGCTTCAATCATACC
ATTCCCGGACCATAACCAGGTTTTCTTAATTACTTAGGTTTCTGGTTTTCTTGTAGGGACAAATACTCTT
TGAAGTTTTATTCATGTACATAAAAACTCATTTGTTTCTCTTTCATAACTTGCATGCTTGTAAGAAAAAC
ACATGCCTTTCTTACATGAACTAAATGAGATGGACATAAACTTTCCATCATTTATGTGATGCAGTCCCCT
CGTAACACTTATCAGTCTGCGATGGGAAAACAAGCAATGGGAATATATGTCACCAACTACCAACTAAGAA
TGGCGAGTAGTTCATACTTCTTTCCTCAGGTTTCTTTTATGCCATGTTCAATCACTAATGAATGTTCATC
TGAAATGGTCAAACAGGATACTTTAGCCTATGTACTTTACTATCCTCAGAAGCCTCTTGTTACTACTCGT
GCTATGGAGCATTTGCATTTTAGGCAGCTTCCTGCTGGCATTGTAAGTTCCATGACTGCTTTCGCATTCT
TCCTCATATAATCAGGAATCTTATTATTATTAATTTTTTTTTTTTCCGGGTGTTTGAACAAGAATNNNNN
AATGCAATTGTCGCCATAGCCTGCTATTCTGGTTATAACCAAGAAGATTCAGTAATCATGAACCAATCTT
CRATTGACCGAGGATTCTTCCGGTCTTTGTTTTTCCGTTCATATAGGGATGAGGAGAAGAAGATGGGAAC
GCTAGTGAAAGAGGATTTTGGGCGTCCTAACAGGGATAGCACTTTGGGGATGCGGCACGGATCTTAYGAA
AAACTGGATGATGATGGCTTTGCACCTCCT

Teucrium polium

>0i[379061497|gb|JN903731.1| Teucrium polium isolate TP8 gene, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete sequence; and gene,

partial sequence
TCGAAACCTGCAAAGCAGACCGCGAACATGTGCTCAACAAAACCGGGACGGCAGAGAGGGGGCCCGTCCT
CCTCCCCGCCGCCCCAACCCCGCTCGGGGCGTGCGCTCGCGCCGCGCTGTGCGGGCCTAACAAACTCGGG
CGCGGAATGCGCCAAGGAAAACTGAAAGGATCGTCCCCCGCCCGTCGCCCGTGCGCGGTGCGATCGGCGT
GGATCGGACGTCCGTCGTAATACCATAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAG
AACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGT
TGCGCCCGAAGCCATTAGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCCCTCCCCCA
TCGGGAGCGGGGGCGGAGAATGGCCTCCCGTGCGACACCGCGCGGCCGGCCCAAATGCTCTCCCCCGGCG
ACGCGCGTCGCGGCAAGTGGTGGTTGAATTCTCAACTCGCGTGCTGCCGCGATCGAGGCGTCGTCCGTCG
GGAAACAGAACTAGACCCAACGGCGCACCGCGCCTAC
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Thapsia garganica

>gi|674781515|gb|KF160690.1| Thapsia garganica voucher C:Smitt 92-1 internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA
gene, complete sequence; and internal transcribed spacer 2, partial sequence
GGAAGTTAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGCCGAATCCTACGATAG
TAGAATGACCCGCTAACATGTAAAAAACATTGGGCAAGCATCGGGGGGGCCTTGCGTCCCCTGTTTGCAA
ACCCAAGGTAGGTGTCCCCCGACACCAGCCAACGAAATCAACCGGGCGCTGAATGCGTCAAGGAAGTTAA
GAACGAATTGTTCGTTCGCTTCTCCTTTGCGGGAAGCGGCGTCAGTCCGAACCACGAACGACTCTCGGCA
ACGGATATCCCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATC
CCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCTGAAGCCATTAGGCTGAGGGCACGTCTGCCTGGG
TGTCACGCATCGCGTTGCCCTTGACCAAACATCTCTTTAGGAGATTTTCTGGTTTGGGGTGGATTTTGGC
CTCCCGTGCCTTGTAGCATGGATGGCTCAAAAATGAGTCTTTGGCAATGGATGTCACGACATCGGTGGTT
GTAAGAAGACCTTCTTGTCTTGTCGTGCATGCCTGTTGCCTTAGATAGCTCAAGGGCCCTTAGGTGTCAC
AAAATATGTGCGGTTGGACAGTGACCCCAGGTCAGGCGGGACTACCCGCTGAGTTTAAGCATATCAATAA
GCG

Trifolium angustifolium

>gi|340513595|gb|HM851148.1| Trifolium angustifolium maturase K (matK) gene, partial cds; chloroplast
TCTCAGATATAAGAATACCCTATCCTATCCATCTGGAAATCTTAGTTCAGATCCTTCGATACTGGGTGAA
AGATGCCCCCTTTTTTCATTTATTACGGTTGTTTCTTTATCATTTTTGTAATTGGAATCGTTTTATTACT
ACCAAAAAATCGATTTCTCCTTTTTCAAAAAGTAATCCAAGATTATTCTTGTTCCTCTATAATTTTTATG
TATGTGAATATGAATCTATCTTCCTTTTTCTACGTAATAAATCCTCTCATTTACAATTAAAATCTTTTAG
CGTTTTTTTAGAGCGAACTTTTTTTTATGCAAAAAGAGAACATCTTGTAGAAGTTTTTGCTAAGGATTTT
TCGTATCCTTTACCATTCTTCAAGGATCCGAACATTCATTATATTAGATATCAAGGAAAATGCATTCTGG
CTTCAAAGAATGTGCCCTTTTTGATGAATAAATGGAAACACTATTTTATCCATTTATGGCAATGTTTTTT
TGATGTTTGGTCTCAACCAAGAACGATCAATATAAACCAATTATCTGAACATTCATTTCAGCTTTTAGGC
TATTTTTCAAATGTGCGGCTAAATCGTTCAGTGGTACGGAGTCAAATGTTGCAAAATACATTTCTAATCG
AAATTGTTAGCAAAAAACTTGATATAATAGTTCCAATTATTCCTCTAATTAGATCGTTGGCTAAAGCGAA
ATTTTGTAATGTATTGGGGCCTCCCCTTTGTAAGCCGGTCTGGGCCGATTCATCCGATTTTGATATTATT
GAGCGGTTTTTGCGAATATGCAGAAATCTTTCTCATTATTACA

Trifolium campestre

>gi|607345176|gb|KJ204547.1| Trifolium campestre voucher G00199068 maturase K (matK) gene, partial cds; chloroplast
TCAAATCCTTCGATACTGGATCAAAGATGCCCCCTTTTTTCATTTATTACGGTTGTTTCTTTATCATTTT
TGTAATTGGAATAGTTTTATTACTACCAAAAAATCAATTTCTACTTTTTCAAAAAGTAATCCAAGATTAT
TCTTGTTCCTCTATCATTTTTATGTATGTGAATATGAATCTATCTTCCTTTTTCTACGTAATAAATCCTC
TCATTTACGATTAAAATCTTTTAGCTTTTTTTTTGAGCGAATTTTTTTTTATGCAAAAAGAGAACATCTT
GTAGAAGTTTTTGCTAAGGATTTTTCGTATACTTTAACATTCTTCAAGGATCCTAACATTCATTATGTTA
GATATCAAGGAAAATGCATTCTGGCTTCAAAGAATGCGCCCTTTTTGATGAATAAATTGAAACACTATTT
TATCCATTTATGGCAATGTTTTTTTGATGTTTGGTCTCAACCAAGAACGATCAATATAAACCAATTATCC
GAACATTCATTTCAGTTTTTAGGCTATTTTTCAAATGTGCGGCTAAATCGTTCAGTGGTACGGAGTCAAA
TGCTGCAAAATGCATTTCTAATCGAAATTGTGAGCAAAAAACTTGATATAATAGTTCCCATTATTCCTCT
AATTAGATCGTTGGCTAAAGCGAAATTTTGTAATGTATTGGGGCATCCCATTAGTAAGCCGGTATGGGCC
GATTCATCCGATTTTGATATTATTGAGCGATTTTTGAGAATATGCAGAAATCTTTCTCATTATTACAATG
GATCCTCAAAAAAAAAAA

Trifolium scabrum

>0i|340513619|gb|HM851160.1| Trifolium scabrum maturase K (matK) gene, partial cds; chloroplast
TCCATCTGGAAATCTTAGTTCAAATCCTTCGATACTGGGTGAAAGATGCCCCCTTTTTTCATTTATTACG
GTTGTTTCTTTATCATTTTTGTAATTGGAATCGTTTTATTACTACCAAAAAATCTATTTCTACTTTTTCA
AAAAGTAATCCAAGATTATTCTTGTTCCTCTATAATTTTTATGTATGTGAATATGAATCTATCTTCCTTT
TTCTACGTAATAAATCCTCTCATTTACGATTAAAATCTTTTAGCGTTTTTTTAGAGCGAATTTTTTTTTA
TGGAAAAAGAGAACATCTTGTAGAAGTTTTTACTAAGGATTTTTCGTATCCTTTACCATTCTTCAAGGAT
CCCAACATTCATTATGTTAGATATCAAGGAAAATGCATTCTGGCTTCAAAGAATGTGCCTTTTTTGATGA
ATAAATGGAAACACTATTTTTTTCATTTATGGCAATATTTTTTTGATGTTTGGTCTCAACCAAGAACGAT
CAATATAAACCAATTATCTGAACATTCATTTCAGCTTTTAGGCTATTTTTCAAATGTGCGGCTAAACCGT
TCAGTGGTACGGAGTCAAATGCTGCAAAATACATTTCTAATCGAAATTGTTAGCAAAAAACTTGATATTA
TAGTTCCAATTATTCCTCTAATTAGATCGTTGGCTAAAGCGAAATTTTGTAATGTATTGGGGCATCCCAT
TAGTA

Trifolium stellatum

>gi[5305982|gb|AF154393.1] Trifolium stellatum internal transcribed spacer 1, complete sequence
TCGATGCCTTACATGCAGACCAACACGTGAATTAGTTTGAACACATAGGGTTGGTTTGAGGTGTTCAACA
CCTCGGCTTGCCTCTGGTTCGGAGGATGACCACTTGTGTGTCCTCCTCTTTGCCAAAACACAAACCCCGG
CGCTAAATGCGTCAAGGAATTTAAAATTTGCTCTGAGCGCCACCTGCATGCCACCGGAGACGGTTTTCGT
GCAGGTTGCGTTCTGACACATAATAT

Trifolium tomentosum

>0i|409977177|gb|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
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Tuberaria guttata

>gi[379042022|gb|JN896057.1| Tuberaria guttata isolate NBGW6047 maturase K (matK) gene, partial cds; chloroplast
ATTGGGTAAAAGAGTCTTCCTGTTTACATTTATTACGGTGCTTTCTTTACGACTACTCTAAACTTCAGAG
TCTTATTACTCCAAAAAAAGGCCTTTCCATCTTAAATACAAGATTTTTCTTGTTCCTATATAATTCTCAT
GTATATGAACACGAATTGATTTTCCTTTTTCTCCGTAACCAATCCTCTCATTTAGGATCAACAGCCTACG
GAGTTTTTCTTGAACGAATTCATTTCTATGGAAAAATAGACTGTCTTCTAACAATTTTTGTTAACCATTA
TGAGGATCAGGCTAAGATATGGTTGTTCAAGGATTCGTTCATCCATTTGATTAGATATCAGAGAAAATCA
ATTCTCTTTTCCAAGGATACGCCTCTTCTCATGAATAAGTGGAAAGTTTACTTTATTCAGTTATGGCAAT
CTTATTTTTCGATGTGGTCTCAGTCAGGACGGATAAGGATCCGGATAAACCAATTATCCAACAATTCTCT
CGACTTGATGGGTTATCTTTTAAGTATGCGGTTTACGTATTTAGTAATACGGAGTCAAATGCTAGAAGAC
TCATTTCTAGTGGATAATGCTATAAAAAAGCTAGAGATAAGAATCCCAATAGGATCTTTGGTTGTAGATT
TATCTAAATTACAATTATGTACCGCATTAGGACATCCAGTTAGTAAGCTAAACTGGATCGACTCACCGGA
TATTTATATTCTTGATCGCTTTGTACGTATATGTAAAAAAATTTCTCATTATTACAGTGGATCTTCAAAA
AAAACAAATTTGTATCGGATCCAATATATACTTCGAAGTTCTTGTGTT

Ulex parviflorus

>gi[4321157|gb|AF007470.1| Ulex parviflorus internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA gene; and internal transcribed spacer 2,
complete sequence
TCGAAGCCTCACAAGCAGTGCGACCCGTGAATTTGTTTAACTACTCAGGGATGGCTAGAGGTGTTCGCAC
CTCGGTCCCCCTCGTGTCGGGATGTGCTCCACCTTGTGTGTTGTCTTCCTGGCCCAATAACAAAACCCCG
GCGCCGAACGCGCCAAGGAAATTGAAATCGTTTAGTGCGCCCCCGTCGGCCCGGAGACGGTGCCCGTGLCG
GGAGGCGTTGCGACACGCGAATCCTAAAGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTTGCATCGATGAAGA
ACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTT
GCGCCCGAAGCCATTAGGCTGAGGGCACGCCTGCCTGGGTGTTGCACATCGTTGCCCCTGTGCCTTGGCC
ATGTCCTAGGCACCGAGCGGGGCGAATGTTGGCTTCCCGCGAGCATTGTCTCACGGTTGGTTGAAAACTG
AGTCCGCGGTGGAGGGCGCCGTGATGGATGGTGGCTGAGTTAATTCTCGAGACCAATCGTGTGTGTCACC
CCCACTAGCTTTGTGACTTTGTGACCCATGGGGATCTGTTGATCGCCCAAGACGGGAACCTCAGG

Valerianella tuberosa

>0i[85822942|gb|DQ354185.1| Valeriana tuberosa trnK gene, intron; and maturase K (matK) gene, partial cds; chloroplast
ATGAAGTGATGCATTCGTCCATACCATCGGTAAAGTTTTGAAGACCGCGACTGATCTGGAAAGGAAATGG
ATGGAAAAAACAGCATGTCGTATCAACGAAGAATTCTTAGAATATTTTATTTTTCCGGATCAGTATTAAA
ACTTGGTTTAATTATTGAAACGGAGTAAAGTGAATTCATTCAATTTCAAGTTGGGTCGAATGGATAAATG
GATAGATATAGAGCCCTATGGCTTCCATTAATTATAGGGAAAGAAAAAGCAACGAGCTTCTGTTCTTAAT
TAGAATGATTCCCGATCTAATAATAAGTTAAAATTTTATTAGTGCCTGATACGGGAAGGGTTTTTCCACG
AGTGAATTCTCTATTTTTTAATGAATCCTAATTATTTTTTGCCATTTTTTCAAAATGGATAATATCCATT
TTGAAATGGAGATGTGTGTCTAAAAGAAACAGTATATTGATCAAAACATTTCCAAAATCAAAAGCGCGGT
TAGGTTGAAAAAATAAAGGCTTTCTAACCATCTTGTTTTGTTATCTTATAATGAAGATAAACCATAAAAA
AACAGAGGATAGAGAGTCTGTTGATAAGTCCTACTTAGATCCAAGGTATCTATTTGTTTCTTATTATGAC
AAATAATATCTTGTTTTGACTGTACCGCACTATGCATCATTTGATAACCCCCAAAATTCTCTACTCTTCA
AATTGAAATTCAAATGGAGGAATTCAAAAGATATTTAAAGAGAAGTGGTGCTGAACAGCACTACTGCTTG
TATCCACTTATCTTTCAGGAGTATATTTATGCACTC

Veronica arvensis

>gi|685847756|gb|KJ841651.1| Veronica arvensis voucher TID-175 ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit (rbcL) gene,
partial cds; chloroplast
AACAGAGACTAAAGCAAGTGTTGGATTTAAAGCGGGTGTTAAAGAGTACAAATTGACTTATTATACTCCT
GAATACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCGAGTATCTCCTCAACCGGGAGTTCCACCTG
AAGAAGCAGGCGCTGCGGTAGCAGCCGAATCTTCAACTGGTACATGGACAACTGTATGGACCGATGGACT
TACCAGCCTTGATCGTTACAAAGGGCGATGCTACCACATTGAGCCCGTTCCTGGAGAACCAGATCAATAT
ATCTGTTATGTAGCTTACCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGGTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTG
TAGGAAATGTATTTGGATTCAAAGCCCTGCGTGCTCTACGCCTGGAAGATCTGCGAATCCCTGTTGCTTA
TGTTAAAACTTTCCAAGGCCCACCTCACGGGATCCAGGTTGAGAGAGATAAATTGAACAAGTATGGTCGT
CCTCTGTTGGGATGTACTATTAAACCTAAATTGGGGTTATCTGCTAAAAACTACGGTAGAGCATGTTATG
AATGCCTTCGG

Virbumum tinus

>gi[568599798|gb|KF430081.1| Viburnum tinus subsp. tinus voucher A. Danin et al. 57001 (B) tRNA-Lys (trnK) gene, intron; and maturase K
(matK) gene, partial cds; chloroplast
CATTTGGATGAAGTGAGGGATTCGTCCATACCATCGGTAAAGTTTGGAAGACCACGACTGATCCTGAAAG
GGAATAAATGGAAAAAATAGCATGTCGTATCAATGAAGAGCTCTGAAAATATTTCATTCTTTCCGGATCG
GTACAAAACCTTGTTTGAATTATGGAAATGGAGCAAAATGAATTCAATTGCAAGTTGGGTCGAATGAATA
AATGGATAGAGATAGAGCCCTATGGCTTCAATTAATTATAGGGAGAGAAAAAGCAACGAGCTTCTGTTCT
TAATTTGAATGATTGCCCGATCTAATTAGACGTTAAAAATATATTAGTGCCTGATACGGGAAGGGTTTCT
CCCATGAGTGGATTCTTGATTTTTTTAATGAATCCTAACTATTTTCATTCTCCATTATGCAATGGAAATG
CGTGTGTAAAAGAAACAGTATATTGATAAAAAAATTTCCAAAAATCAAAAGAGTGATTGGGTTGAAAAAA
TAAAGGATTGCTAACCATCTTGTTATCTTATAACGAACATAAACCAATTAAATGAAATGGAAAAAGAGAG
GGTAGCGAATCTGTTGATAAGTTTACCTGTATCCGAGGTATCTATTCGTTTATTACTAGAATACCTTGTT
TTGACTGTATCGCACTATGTATCATTTGATAACCCCCAAAATCCTCTACCTTTGGTTCAAATATAATTTC
AAATGGCAAAATTCCAAAGATATTTAGAGCTAGATAGATCTCAACAACAATACTTCTTATATCCACTTAT
CTTTCAAGAGTATATTTATGCACTTGCTCATGATCATGGTTTAAATAGAGCGTTTTTGGTGGAAAATGCA
GCTTATGACAATAAATCCAGCTTACTAATTGTGAAACGTTTAATTAGTCGAATGTATCAACAGAATCATT
TGATTTTTTCTGCTAATCATTCTAACCAAAATGTATTTTTTGGGCGCAAGAAGAATTTGTATTCTCAAAT
GATATTAGAGGGATTTGCAGTCATTGTAGAAATTCCATTTTCTCTACGATTAATATCTTCCCTAGAAAGG
AAAGGGGTAGTCAAATCTCATAATTTACGATCAATTCATTCCATATTTACTTTT
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Vicia sativa

>gi|148248935|gb|EF581840.1| Vicia sativa putative actin gene, partial cds
ATGAGCATGGAATTGTTCATAACTGGGATGATATGGAGCATGTCTGGCATCACGCTTTCTACAATGAACT
AAAAATTAATCCAGAAGACTGTAAGATTCTTCTCACTGATGCACCGCTTAATCCTTCGAAGAATCGGGAG
AAAATGATTGAGACAATGTTTGAGAAGTTCAATTCTGCGGGTGTGTTTATTCCAATTCAAGCTGTTCTTA
CTCTTTATGCT

Vulpia geniculata

>0i|662034076|gb|KF917235.1| Vulpia geniculata isolate VVgenil_4 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
TCGTGACCCTGACCAAAACAGACCGCGCACGCGTCATCCTGCCTGCCGGGCGGCGGCACCGTTCGTCGTC
CGGCCAAAGTCCTCGAGACTTCCTCTCTTCGGAGCGGTGCCTCGGGGTAAAAGAACCCACGGCGCCGTAG
GCGTCAAGGAACACTGTGCCTAACCCGGTGACGCGGCTGGCTTGCTAGCCGCACGCTGGGTTGCAATGCT
ATATAATCCAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCG
GTACCTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGCGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGGCCTTC
TGGCCGAGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCCAAACACGCTCCAATCACTAATCATGGGGCGGGACGCG
GCATGTGGCTCTCCGTCTCGCAAGGGGCGGTGGGCCGAAGATCTGGCTGCCGGCGAATCGTGCCGGACAC
AGCGCGTGGTAGGCGTTCTCGCTATACTAAACGCAGTGCATCCGGGGCGTAGACGGCGCAATGCCCTCAA
TGGACCCTTTGAACGTGGCGCACGACGCTTCGACC

Xanthium spinosum

>gi[340512637|gb|HM850669.1| Xanthium spinosum maturase K (matK) gene, partial cds; chloroplast
AACCAATCTTCTCATTTACGATCAACATTTTTTGGAGCCCTTATTGAACGAATATATTTCTATGGAAAAA
TAGAGCATTTTGCAGAAGTCTTTGCCAGGGCTTTTCAAGTGAATTTACGGTTATTCAAAGATTCTTTCAT
GCATTATGTTAGGTATCAAGGAAAATCAATTCTTGCTTCAAAAGGGACGTTTCTTTTGATGAATAAATGG
AAATTTTACTTTGTCAATTTCTGGAAATCTTATTTTTACTTGTGGTCTTACCCAGGAAGGATTTATATAA
ACCAATTATCCAATCATTCCCTTTACTTTGTGGGTTATCGTTCAAGTGTGCGGCTAAAGCCTTCAAAAGT
ACGCGGTCAAATGCTAGAAAATACGTTTTTAATCGATAATGCTATTAAGAAGTTTGATAGTATTGTTCCA
ATTATGCCTCTGGTTGGATCATTGGCTAAATCGAAATTTTGTAACGCATTGGGGCATCCTATTGGTAAGG
CGATTTGGGCCGATTTATCAGATTCTGATATTCTTGAGCGCTTTGGGCGTATATACAGAAATCTTTCTCA
TTATCATA

Xeranthemum inapertum

>gi|500050146]gb|KC590010.1| Xeranthemum inapertum NADH dehydrogenase subunit F (ndhF) gene, partial cds; chloroplast
AGCTCTTGCTCAAAAAGACATTAAGAGGGGTTTGGCTTATTCCACAATGTCCCAATTGGGTTATATGATG
TTAGCTCTAGGTATGGGGTCTTATCGCAGTGCTTTATTTCATTTGATTACTCATGCTTATTCGAAAGCAT
TGTTGTTTTTAGGATCGGGATCTGTTATTCATTCAATGGAAACTCTTGTTGGATATTGTCCAAAAAAAAG
TCAGAATATGGTACTTATGGGCGGTTTAACAAAACATGTACCAATTACTAAAACTTCTTTTTTATTAGGT
ACACTTTCTCTTTGCGGTATTCCGCCCCTTGCTTGTTTTTGGTCCAAAGATGAAATTCTTAATGATAGTT
GGTTATATTCACCTATTTTTGCAATACTAGCTTGGTCTACGGCAGGATTAACCGCATTTTATATGTGTCG
GATCTATTTACTTACTTTTGAAGGACATTTAAACGTTAATTTTCAAAATTACAGTGGAAAAAAGAATACC
CCTTTCTATTCAATATCTCTATGGGGTAAAGAAGGTTCGAAAATAAGTAACAAAAACTTTCATTTGGTAA
CTTTATTAAAAATGAAAAAGAATGGACGTGCTTCTTTTTTTTCAAATAAAGTATATAAAATTGATGAGAA
TGTAACAAATATGATCCAACCCTTTCTTTCTATTCCACATTTTGGAAATACCAAGACTTATTCCTATCCT
TATGAATCGGATAATACTATGTTATTCCCAATACTTATATTGATTATATTTACTTTGTTCGTTGGATTCT
TAGGAATTCCTTTTAACCAAGACGCGGTTAATTTGGATATATTATCCAAATGGTTAACCCCGTCTATAAA
TCTTTTACATAAAAATTCAAACAATTCAATAGATTGGTATGAATTTTGTAAAGATGCAGTTTTTTCAGTC
AGTATAGCCTTTTTCGGAATATTTATAGCATTTTTTTTATATAAACCTGTTTATTCATCTTTTCAAAATT
TGGACTTAATTAATTCATTTGTTAAAAAGGGTCCTAAGAGAATTTTTTCTGACAAAATAAAAAATAGTAT
ATATGATTGGTCATATAATCGGGGTTACATAGACGCCTTTTATGGAACATTCTTCACTGGGGGGATGCGC
AAATTGGCCGAATTGGCTCATTTTTTTGATAGACGAATAATTGATGGAATTCCAAATGGAGTTGGTCTTT
TGAGTTTCTTTGTAGCAGAGGTTATTAAATCAGTAGGGGGTGGGCGTATTTCTTCTTATCTGTTCTTTTA
TTTT

Ziziphus lotus

>gi|76363096|gb|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
AACCTGCCCAGCAGAACGACCGGCGAACCCGTGAAAAACACACGGGGGGGCCTCGCGGCCTCGTGCCCGG
TGCCCCCCTTCGGCCGGAGGGCCGCATCCCGCGCCCCGCGCGGCTGCGGCTTTCCCGGCCGTACAAACGA
ACCCCGGCGCAAACCGCGCCAAGGAACACCTAACGAATTGGCATTCACCCCCCCCGCCTCCGAGATACGT
TGCGCGGTCGGGGTGCGCGTCGTATTCTGTATTCTATATGTCAAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCG
GCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATC
GAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCGTTAGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACACAACG
TTGCCCCCCCCCAACCCCGACCCCGTCGGGGGAAAGGAGGGGGCGGATGCTGGCCTCCCGTGTGCCACGG
TCCGCGGCTGGTCGAAACGCGGGTCCCCTGCGACGAGTGCCGCAGCAATCGGTGGTTGTCCATCCCTCGG
CTCCCCGCTGCGTGCGCGGATCGCTGTCGCGGCCCCAGAGACCCCGGTGCGCCGCCCCGTGCGGCGTCTT
CCAACGCGACCCCAGGTCAGGCGGGGCTACCCGCTGAGTTTAA
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Tableau 20 : Contribution des taxons des trois premiers axes de ’AFC

Relevé n°/TAXONS Code Axel Axe2 Axe3
Adenocarpus decorticans A0 -0,33579372|-0,94827807 | -0,69071194
Adonis annua Al -0,43619845| 0,34288651 | -0,05376872
Adonis dentata A2 -0,65927595| 0,11966866 | -0,07725469
Aegilops triuncialis A3 -0,63752385| 0,19178008 | -0,06897784
Aegilops ventricosa A4 0,34327975| 0,45766742 | -0,79289826
Aria cupaniana A5 -0,30177165|-1,00410495| -0,7559809
Aria cupaniana subsp. genuina A6 1,75643459| 1,78455263| 3,74863899
Ajuga chamaepytis A7 0,0266877 | -0,33945054 | 2,4402036
Ajuga iva A8 -0,38876102 | 0,33161895| -0,05240106
Allium molle subsp.massaessylum A9 -0,14099368 | -0,51355939 | -0,57737431
Allium nigrum Al10 -0,4525012 | -0,28664179 | 1,15017922
Allium roseum All | -0,58526387 |-0,49890851 | -0,41145036
Allium triquetrum Al2 | -0,52043576| 0,09671578| 0,26318871
Alyssum campestre Al3 | -0,71500513| 0,08658249| -0,08631371
Alyssum granatense Al4 | -0,53455488 |-0,53062104 | -0,41351926
Alyssum serpyllifolium Al5 0,93947237 | 2,03553655 | -0,91675287
Alyssum spinosum Al6 0,34946078 | -2,15077163 | -1,42539592
Ammoides verticillata Al7 | -0,63324341| 0,26725902 | -0,12116343
Ampelodesmos mauritanica Al8 0,73536663 | 1,39711916| 1,2112292
Anacyclus clavatus Al19 | -0,71388727| 0,07802091 | -0,05384122
Anagallis arvensis subsp.latifolia A20 | -0,51399648|-0,24625617| 0,46751694
Anagallis arvensis subsp.phoenicea A21 | -0,63556192| 0,02983513| -0,0979397
Anagyris foetida A22 | -0,37255993|-0,55630065| 1,58383756
Anarrhinum fruticosum A23 | -0,28663032| 0,78775076| -0,36468285
Annarhinum pedatum A24 | -0,45606835|-0,34903441| 1,52331192
Androsace maxima A26 | -0,44288295 (-0,06430312| 0,73999941
Anthemis punctata A27 | -0,61730827(-0,11473426| 0,25205738
Anthyllis tetraphylla A28 | -0,62551257| 0,36714838| -0,20233636
Anthyllis vulneraria A29 | -0,29480774|-1,04257341| -0,7523042
Aphyllantes monspelinsis A30 | -0,27124804|-0,28153473| 2,59573696
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Relevé n°/TAXONS Code Axel Axe2 Axe3
Arabis alpina A3l | -0,50931465 |-0,62845727 | -0,49140882
Arabis auriculata A32 | -0,65248006| 0,05030954 | -0,09170694
Arabis verna A33 0,98346543 | -1,76104221 | -2,29543296
Arbutus unedo A34 | -0,68635713| 0,11443195| -0,08190214
Arenaria aggregata A35 0,19564069 | -1,09572104 | 0,39272524
Arenaria grandiflora A36 | -0,75973887| 0,07629981 | -0,21335644
Arenaria serpyllifolia A37 0,59184229 (-0,62592843 | -0,7474169
Arisarum vulgare A38 0,20405282 | 0,54917435 | -0,80400613
Aristolochia longa A39 | -0,65623986| 0,15286268 | -0,08724482
Artemisia herba-alba A40 | -0,36502419| -0,7863395| -0,72679815
Asparagus acutifolius A4l 1,08677599| 1,08140589| 1,87186128
Asparagus albus A42 | -0,36409638 |-0,15254115| -0,26436851
Asparagus stipularis A43 | -0,64809414|-0,26619847 | -0,28166582
Asperula arvensis Ad4 0,95505702 | -2,84026001 | -2,01737723
Asperula hirsuta A45 0,02377801 | -1,67351966 | -1,16497013
Asphodelus microcarpus A46 | -0,42606677|-0,66240057| -0,6146871
Asteriscus maritimus A4T 1,98964982 | -2,62724077 | 4,24490664
Asteriscus pygmaeus A48 2,32491118 | -3,11625222 | -0,85823006
Asterolinum linum-stellatum A49 0,36286718 | 1,69996992 | -0,61180413
Astragalus armatus A50 | -0,75356348| 0,13349935| -0,15747902
Asragalus incanus A51 0,60684923 | 1,52825539 | -0,19773214
Atractylis cancellata A52 2,72707254 | 2,19309627 | 4,53941266
Atractylis humilis A53 | -0,55164146 (-0,22430128| 1,1036723
Atriplex halimus A54 | -0,30091253| 0,32557468 | -0,20955782
Avena sterilis A55 | -0,56725474-0,35329969| 1,17570409
Balansae glaberrimae BO -0,04770601| 0,65326344| 0,13805307
Ballota hirsuta Bl 3,48094497 | -2,2668064 | 1,12730867
Bellis annua B2 -0,41207292|-0,34356912 | 1,78308659
Bellis silverstris B3 -0,29242464| 0,03156016| 0,58046762
Biscutella didyma B4 -0,70227213|-0,08039319| 0,38227362
Brachypodium distachyon B5 -0,59647143| -0,2393738| 1,05377944
Brassica nigra B6 -0,72778195| 0,01109341 | -0,06997535
Briza maxima B7 1,30175595 | -3,43150085| 0,00597788
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Relevé n°/TAXONS Code Axel Axe2 Axe3
Bromus madritensis B8 -0,44785721|-0,70988024 | -0,51449623
Bromus rubens B9 -0,27983956 | -0,73727851| 0,64263308
Bromus squarrosus B10 | -0,63043922|-0,24325183| 0,9133867
Bromus tectorum B11 | -0,56374526 |-0,28986408 | -0,31256155
Bunium alpinum B12 | -0,48751463|-0,34478228| -0,35704244
Bupleurum balansae var.balansae B13 0,14271252 | -0,44244044 | -0,6158524
Bupleurum rigidum B14 0,1297318 |-1,51290364 | -0,40151654
Calendula arvensis Co -0,58053063|-0,03473589 | -0,21727203
Calicotome intermedia C1 -0,69389801 | -0,14444865 | -0,24545282
Campanula dichotoma C2 0,12510552 | -0,61891085 | -0,96972373
Capsella bursa-pastoris C3 -0,74888705 | -0,13900454 | -0,00929559
Carduus pycnocephalus C4 -0,66231948 | -0,08228695 | -0,25026765
Carex halleriana C5 1,65618735|-1,92577247| 1,95308604
Carlina lanata C6 -0,56942641| 0,34471961 | -0,15355267
Carthamus caeruleus C7 -0,48428246 | -0,44578362 | -0,34944565
Carthamus lanatus C8 -0,75726045| 0,07539179| -0,126869
Carthamus pectinatus C9 -0,31979808 | 0,26336691 | -0,03261508
Catananche caerulea C10 0,48243856| 1,6523052 | -0,52709826
Catananche lutea Cl11 | -0,58335041|-0,34690544| -0,2905731
Celtis australis Cl2 | -0,45831489| 0,01168267 | -0,32710151
Centaurea acaulis C13 0,08654545 | -0,17811381 | -0,46229389
Centaurea lagascae Cl4 | -0,41374513| 0,61241783| -0,2871893
Centaurea incana C15 0,16671841| -0,8606205 | -1,18025996
Centaurea involucrata C16 | -0,65857699| 0,1063624| -0,03974782
Centaurea paviflora C17 | -0,22016829|-0,07405804 | 1,33411777
Centaurea pullata C18 | -0,28955094 |-1,03725227 | -0,75131555
Centaurea solstitialis C19 | -0,68418205|-0,10191343| 0,32691802
Centaurea tenuifolia C20 | -0,19364229-0,65313793| 0,19014232
Cephalaria leucantha C21 | -0,37088241-0,43002394 | -0,53447035
Ceratocephalus falcutus C22 -0,2943681 | 0,57484972 | -0,20205632
Cerastium pentandrum C23 | -0,69179349| 0,14775563| -0,1190406
Ceratonia siliqua C24 0,43992414| -0,5520991 | -0,98698598
Cerinthe major C25 0,44254586 | -0,35452664 | 3,52427823
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Relevé n°/TAXONS Code Axel Axe2 Axe3
Chamaerops humilis subsp.argentea C26 1,37071387|-3,70776278 | 1,90830596
Chrysanthemum coronarium C27 | -0,63467148|-0,12717475| -0,25703737
Chrysanthemum grandiflorum C28 | -0,27718647| 0,97576279| -0,45447522
Chrysanthemum paludosum C29 2,71755066 | -2,26108023 | 2,37058425
Cichorium intybus C30 0,09253145| 1,34837803 | -0,48138055
Cirsium vulgere C31 -0,6299391 | 0,20464157 | -0,23371011
Cistus albidus C32 | -0,31909197|-0,91386859 | -0,66858965
Cistus ladaniferus C33 | -0,66311258|-0,25580248 | -0,27581982
Cistus monspeliensis C34 3,73109705 | -0,53745038 | -3,00745882
Cistus salvifolius C35 0,53045723| 1,66252131 | -0,93339815
Cistus villosus C36 0,59341667 2,067559| -0,56037058
Clematis cirrhosa C37 1,09502495| -0,9293066 | -0,68453976
Clematis flammuia C38 | -0,76467753| 0,04884579| -0,14938106
Colutea arborescens C39 | -0,19089256| 0,75687073| -0,26582976
Convolvulus althaeoides C40 -0,7076365| 0,07738316 | -0,12682333
Coronilla juncea C41 | -0,45408111|-0,23259891| 1,42181551
Coronilla minima C42 1,16528137| 0,54816709| -0,34379433
Coronilla scorpiodes C43 -0,1463335|-0,86839154 | -0,76477749
Crataegus oxyacantha C44 | -0,14894377|-1,22092979| -0,41815829
Cupressus sempervirens C45 | -0,52242453| 0,11643245] -0,13457794
Cynoglossum cheirifolium C46 | -0,65154611| 0,06376444| -0,04751426
Cynosurus elegans C47 -0,2933595| 0,81642661 | -0,37609024
Cytisus triflorus C48 | -0,54254826| 0,17412582 | -0,07202091
Dactylis glomerata DO -0,57184049| 0,44063719| -0,26768086
Daphne gnidium D1 -0,50587684 | -0,22435651 | 1,23577992
Daucus carota D2 2,03825022 | -1,58541358 0,179572
Daucus muricatus D3 0,73949246 | 2,66678381 | -0,98344335
Delphinium peregrinum D4 2,72368602 | -1,91541444 | -2,92517648
Dianthus caryophyllus D5 0,19846257 | -1,48794717 | -1,20463355
Echinaria capitata EO -0,54536069 | 0,30660446| -0,0758614
Echinops spinosus El -0,38293595| 0,50931221| 0,01750933
Echium parviflorum E2 -0,3737186 | -0,66786761 | 1,91941944
Echium flavum E3 0,83922545| 1,69311411| 0,49507357
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Relevé n°/TAXONS Code Axel Axe2 Axe3
Echium humile E4 -0,77239899| 0,0336096 | -0,12528724
Echium parviflorum E5 -0,1337435| 0,72762395| 0,03055685
Echium vulgare E6 -0,51181832| 0,23368684 | -0,13226189
Elichrysum stoechas E7 -0,47871746|-0,57132101 | -0,46107074
Ephedra fragilis E8 0,56989205 | 1,92951963 | -0,60754354
Erica arborea E9 -0,69960032| 0,09273669 | -0,09617863
Erinacea anthyllis E10 | -0,54796943|-0,28081187| 1,12875078
Erodium guttatum E11 | -0,13263295| 0,4408571| -0,04008299
Erodium moschatum E12 | -0,45757328|-0,74212896 | -0,59368949
Eryngium campesire E13 -0,5099649| 0,2620876| -0,11189858
Eryngium maritimum E14 | -0,73964464 | -0,0834755| -0,13364942
Eryngium tricuspidatum E15 | -0,76212342-0,07962395 | -0,13523886
Euphorbia exigua E16 0,97918742| 2,61818716 | -0,77595073
Euphorbia falcata E17 | -0,42728619| 0,55987529 | -0,27785129
Euphorbia nicaeensis E18 | -0,67149886| 0,08295715 | -0,20314632
Euphorbia sulcata E19 0,11542449 | -0,52354277 | -0,56650048
Evax argentea E20 | -0,66011573| 0,23002081| -0,20359195
Fagonia cretica FO 1,59757586| -1,3077041| -0,57112561
Fedia cornucopiae F1 0,18453398 | 0,89898484 | 0,27124116
Ferula communis F2 -0,76981418|-0,00033198 | 0,06924817
Festuca atlantica F3 0,81149298 | -2,07079085 | -1,1659174
Festuca scaberrimae F4 0,27149349 | -0,76403675| 0,66717692
Festuca caerulescens F5 -0,36749939| -0,2964165| -0,42627013
Festuca triflora F6 -0,23694147| 0,44558389| 0,30292186
Foeniculum vulgare F7 4,25872845|-0,59182837 | -1,62695629
Fraxinus angustifolia F8 -0,54165278|-0,37163734| 0,67589191
Fumana fontanesii F9 -0,4883179|-0,11176201 | -0,39187827
Fumana thymifolia F10 | -0,25555447|-0,37806941 | -0,36921664
Fumaria caoreolata F11 -0,65594741|-0,07328667 | -0,15668347
Gagea arvensis GO -0,75742807 | -0,0153897| 0,05605477
Galium aparine Gl -0,74595634 | 0,06225621 | -0,15981075
Galium parisiense G2 -0,68494018| 0,09337242| -0,0943505
Galium rotundifolium G3 0,22100972| 0,74192653 | -0,02840909
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Relevé n°/TAXONS Code Axel Axe2 Axe3
Galium scabrum G4 -0,20748925| 0,52116886 | -0,43501582
Genista atlantica G5 1,04151012 0,472167| 2,24128821
Genista cinerea G6 -0,31247498|-1,01513212 | -0,72166172
Genista cinerea subsp.ramosissima G7 -0,49806589 | 0,31028924 | -0,04313708
Genista erioclada G8 -0,76092852| 0,0118804 | -0,10830151
Genista spartioides G9 -0,55482238|-0,42859759 | -0,44469008
Genista tricuspidata G10 0,78190669 | 2,84665123 | -1,00061747
Gennaria diphylla G11 -0,6070684 | -0,2935303| -0,2789389
Geranium molle G12 | -0,71777634| 0,05371716 | -0,09992405
Geranium robertianum G13 | -0,58023219| 0,07020386| 0,18897754
Globularia alypum G14 0,36930268 | 0,9250908| 1,00699432
Glyceria maxima G15 | -0,14617132|-0,56144604 | -0,73270663
Halimium halimifolium HO -0,76684968| 0,01757765| -0,12026091
Hedera helix H1 -0,49513134|-0,60717377 | -0,45997581
Hedysarum coronarium H2 0,06149011| 1,39706402 | -0,63529442
Hedysarum flexuosum H3 0,18278734 |-0,84339496 0,022167
Helianthemum cinereum H4 0,09715331| 0,67173293| 0,06770904
Helianthemum cinereum subsp.rubellum H5 2,19437045| 4,23012191| -0,9567238
Helianthemum croceum H6 0,40651393| 0,72870647 | -0,32319509
Helianthemum helinthemoides H7 -0,05595489-1,59212788| 0,9958698
Helianthemum hirtum H8 -0,26726514 | 0,04607901 | -0,49153705
Helianthemum origanifolium H9 -0,72856856 | 0,02535831| -0,0879901
Helianthemum pilosum H10 0,40716505| 1,53749162| -0,4469313
Helianthemum polium H11 | -0,72157026 |-0,16956801 | -0,20034994
Helianthemum virgatum H12 | -0,29159236 |-0,39497216| -0,46231174
Helianthemum racemosum H13 | -0,59491552| -0,019937| 0,53920767
Herniaria hirsuta H14 | -0,66811557| 0,11719209 | -0,07508249
Herniaria fontanesii H15 0,01924846 | 1,11364224 | -0,27086004
Hippocrepis multisiliquosa H16 -0,7595914 | 0,06585497 | -0,08688632
Hippocrepis ciliata H17 -0,5083052 | -0,1197656| 1,11181213
Hordeum murinum H18 | -0,77290348| 0,01030679| 0,11645531
Hornungia petraea H19 | -0,71453619| 0,1076924 | -0,05948991
Hypochoeris achyrophorus H20 1,19895108| 0,97257347| 3,75279976
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Relevé n°/TAXONS Code Axel Axe2 Axe3
Hypochoeris radicata H21 2,46358936 | 2,04105549 | -1,9379468
Inula montana 10 -0,67088187 | 0,10045453| -0,04201115
Iris tingitana 11 -0,6625983 | 0,14300068 | -0,11112384
Jasminum fruticans Jo -0,71913649| 0,0895863| 0,01360365
\(])l;)r/\(i:p;grrlljjssoxycedrus subsp. rufescens ou J1 10,75726045| 0,07539179|  -0,126869
Koeleria vallesiana KO -0,70477425|-0,13480586 | 0,35065571
Lagurus ovatus LO -0,34189135|-1,02017331 | -0,69032428
Lamarckia aurea L1 -0,64251515| 0,14221743| -0,03753984
Lamium amplexicaule L2 -0,40889955 | -0,45746402 | -0,54351707
Lathyrus sphaericus L3 -0,48825766| 0,23174124| -0,07203296
Lavandula dentata L4 -0,7452229| 0,06452623 | -0,09743654
Lavandula multifida L5 -0,66212957| 0,13614397| -0,11385769
Lavandula stoechas L6 -0,48245013| -0,3343289| 1,53685994
Lavatera maritima L7 -0,52722425| 0,18331003| -0,0629926
Legoussia falcata L8 -0,31627893|-0,89672301 | -0,66262626
Leontondon hispidulus L9 1,34798393| 1,01564382| -1,63533611
Leuzea conifera L10 0,23208812| 1,40587873 | -0,54684269
Linaria gharbensis L11 1,32515923 | -1,65534965| -1,71311285
Linaria heterophylla L12 4,36169352 | -2,14163971| 0,91294094
Linaria reflexa L13 0,80764075 | -2,83733326 | 0,09784225
Linum corymbiferum L14 | -0,03760604| -0,6640091| 3,49227902
Linum strictum L15 | -0,69112375| 0,03528236| 0,3415383
Linum suffruticosum L16 | -0,57393479| 0,47648375| -0,21750255
Lithospermum apulum L17 1,90200956 | 0,89978383| 0,10763608
Lithospermum arvens L18 0,5757805| -1,6794422| 1,11841752
Lobularia maritima L19 | -0,39140571|-0,78495178| -0,60466035
Lonicera etrusca L20 1,56190973| 1,35421627| 3,37686732
Lonicera implexa L21 1,12102226 | 0,74277338 0,407132
Lotus edulis L22 3,62810994 | 0,01780496 | -0,89269054
Malva sylvestris MO | -0,79854933| 0,01729698 | -0,10079293
Hlvlarrubium vulgare M1 | -0,79854933| 0,01729698 | -0,10079293

M2 1,15257753| 1,77452039| -1,25896093

HMedicago minima
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Relevé n°/TAXONS Code Axel Axe2 Axe3
Medicago rugosa M3 -0,45344837-0,30385521| 1,30535702
HMeIica major M4 | -0,39168706| 0,66518896 | -0,30850104
HMeIiIotus sulcata M5 -0,7424823|-0,08172115 | -0,16626208
HMicromeriainodora M6 | -0,62680049| 0,20185214 | -0,14280761
HMicropus bombycinus M7 -0,57119828| 0,33366364 | -0,10532405
HMinuartiacampestris M8 0,6875406 | -0,68517085 | 0,35206833
HMinuartia montana M9 1,72261921|-1,94978273| 0,43599309
HMuscari comosum M10 | -0,18822029| -0,4564378| -0,56267222
Muscarineglectum M11 | -0,47189415| 0,34662245]| -0,12669315
Nepeta multibracteata NO -0,66406466 | 0,04789256 | -0,23476344
Nigella damascena N1 0,21218934 | 0,56514362| 1,36316728
Odontites purpurea 00 -0,57522385| 0,35371161 | -0,26453513
Olea europaea subsp. silvestris ou europaea | O1 -0,12007206 | 1,25188795| -0,49329431
Olea europaea var. oleaster 02 -0,61636039| 0,11684122| -0,09730851
Onobrychis alba 03 0,76590196 | -0,01503373 | -0,84411017
Ononis natrix 04 -0,75848462 | 0,07303842 | -0,07675685
Origanum glandulosum 05 -0,67566348-0,07732615| 0,33391502
Origanum hirtum 06 -0,59799854 | -0,2987084 | -0,30494811
Ornithogallum umbellatum o7 -0,45191541| 0,25417014| -0,03804698
Orobanche alba 08 -0,36051533| 0,37935834 | -0,11905981
Osyris alba 09 -0,39677124|-0,82962586 | -0,59593717
Pallenis spinosa PO -0,66883361|-0,17310681| 0,62630891
Papaver hybridum P1 0,42805785| 1,02632207 | -0,5527962
Papaver rhoeas P2 0,64757904 | -0,76004355 | -0,79266933
Paronychia argentea P3 0,34519767 | 1,92106165 | -0,71103174
Phagnalon saxatile P4 4,06267794|-0,79605173 | -0,7836489
Phillyrea angustifolia P5 -0,69216146| 0,14263465| -0,10808961
Phillyrea angustifolia subsp. latifolia P6 1,28959101| 0,1768097| 2,94914049
Phlomis herba venti P7 2,57282506 | -2,74578511 | -1,42163618
Pinus halepensis P8 -0,58076546 | 0,21601663| -0,0722218
Pinus pinea P9 -0,68506254 | -0,09665648 | 0,48398674
Pistacia atlantica P10 | -0,61545432| 0,17000299 | -0,07896344
Pistacia lentiscus P11 | -0,75742578| 0,00795714 | -0,03158668
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Relevé n°/TAXONS Code Axel Axe2 Axe3
Pistacia terebinthus P12 | -0,73423143| 0,05317809 | -0,11702303
Plantago albicans P13 -0,13972387| 0,96237164 | -0,45812791
Plantago lagopus P14 0,50821944 | -0,4500557 | -0,81733451
Plantago ovata P15 1,07410067 | -1,19404125| 0,39781249
Plantago psyllium P16 | -0,34523805|-0,81416108| -0,64564349
Plantago serraria P17 3,31494557 | -1,0967409 | -2,82668474
Prasium majus P18 0,51084157 | 0,87461028 | -0,79260733
Pulicaria odora P19 | -0,72472142|-0,03716891| 0,11758456
Quercus coccifera Qo0 0,43345709 | 1,09954514| -0,0251053
Quercus faginea subsp. tlemcenensis Q1 0,49697724 | 0,28795204 | 2,86853714
Quecus ilex subsp. rotundifoliae ou ballota Q2 -0,7240548 | 0,09533035 | -0,10799946
Quercus suber Q3 -0,65764933|-0,29371695 | -0,27889261
Ranunculus bulbosus RO -0,44413097| 0,37764808| -0,07486204
Ranunculus gramineus R1 -0,26827916 | 0,94944645| -0,4176875
Ranunculus spicatus R2 -0,25730046 | -0,06124519 | 0,83361357
Raphanus raphanistrum R3 -0,5723016 | -0,35263953 | 0,84107523
Reichardia picroides R4 -0,76841756|-0,02935196 | 0,02664997
Reseda alba R5 -0,66679698| 0,1819301| -0,14474021
Reseda luteola R6 3,05092618 | 1,13152565| 1,60259399
Reseda phyteuma subsp. phyteuma R7 4,55153332| 1,67766534| 2,64698327
Rhamnus alternus subsp. alternus R8 -0,28589671|-0,97336405 | -0,72716086
Rhamnus lycioides subsp oleoides R9 0,58552225 | -0,30980089 | -1,08333261
Rosa sempervirens R10 | -0,18121594| 0,56359115| 0,70618435
Rosmarinus officinalis R11 -0,0735019 | 0,42080932 | -0,33003928
Rosmarinus tournefortii R12 | -0,24295007 | 0,33759022 | -0,33934293
Rubia laevis R13 0,39747016 | -0,92659678 | 0,05055836
Rubia peregrina R14 -0,4091798 | -0,84050966 | -0,57067755
Rubus ulmifolius R15 | -0,76799286 | 0,04202363 | -0,05080991
Ruscus aculeatus R16 3,7014726| 0,13014103| -0,8393683
Ruscus hypophyllum R17 0,8543852| 0,37333749| 1,86654796
Ruta chalepensis R18 | -0,74067614 |-0,14065298 | -0,02296768
Salvia officinalis SO 0,93210809 | 0,09359886 | -1,3413692
Salvia verbenaca S1 -0,67222345| -0,1820341| 0,58553941
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Relevé n°/TAXONS Code Axel Axe2 Axe3
Sanguisorba minor S2 -0,6571297| -0,1717909| 0,64842677
Satureja graeca S3 -0,42438441| 0,62978992| -0,3083054
Satureja rotundifolia S4 -0,3601722| 0,26027615| 0,3378854
Satureja vulgaris S5 -0,62084937| -0,2301853| 0,95832346
Scabiosa stellata S6 1,55862866 | -0,86708838| -2,2699761
Scandix pecten-veneris S7 -0,48101952|-0,41130795| -0,26881719
Schismus barbatus S8 -0,52038426 | -0,23933211| 1,19156392
Scolymus grandiflorus S9 -0,73805144 | 0,04453379| -0,12850434
Scolymus hispanicus S10 | -0,71598423| 0,08193388| 0,10620468
Scolymus maculatus S11 -0,63022992 | 0,19512527 | -0,07837008
Scorpiurus muricatus S12 | -0,75805734| 0,06369207 | -0,09692566
Scorsonera undulata S13 -0,7655765| 0,02613707 | -0,11725602
Sedum acre S14 0,20042332| 0,40362886 | -0,71787497
Sedum sediforme S15 | -0,49058922|-0,16349027| 1,02386234
Senecio vulgaris S16 | -0,63443436| 0,03112381| -0,04717907
Sideritis montana S17 | -0,66026132| 0,16103389| -0,11821022
Silene tridentata S18 | -0,71777634| 0,05371716| -0,09992405
Silene vulgaris S19 | -0,58023219| 0,07020386| 0,18897754
Sinapis alba S20 0,36930268| 0,9250908| 1,00699432
Sinapis arvensis S21 -0,14617132|-0,56144604 | -0,73270663
Smilax aspera S22 | -0,76684968| 0,01757765| -0,12026091
Solenanthus lanatus S23 | -0,49513134|-0,60717377| -0,45997581
Stachelina dubia S24 0,06149011| 1,39706402 | -0,63529442
Stellaria media S25 0,18278734 | -0,84339496 0,022167
Stipa tenacissima S26 0,09715331| 0,67173293| 0,06770904
Tetraclinis articulata TO 2,19437045| 4,23012191| -0,9567238
Tetragonolobus purpureus T1 0,40651393| 0,72870647 | -0,32319509
Teucrium fruticans T2 -0,05595489|-1,59212788| 0,9958698
Teucrium polium T3 -0,26726514 | 0,04607901 | -0,49153705
Teucrium pseudoscorodonia T4 -0,72856856 | 0,02535831| -0,0879901
Thapsia garganica T5 0,40716505| 1,53749162| -0,4469313
Thlapsi perfoliatum T6 -0,72157026 | -0,16956801 | -0,20034994
Thymelea nitida T7 -0,29159236 | -0,39497216 | -0,46231174
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Relevé n°/TAXONS Code Axel Axe2 Axe3
Thymelea virgata T8 -0,59491552| -0,019937| 0,53920767
Thymus ciliatus T9 -0,66811557| 0,11719209 | -0,07508249
Thymus munbyanus T10 0,01924846 | 1,11364224 | -0,27086004
Trifolium angustifolium T11 -0,7595914 | 0,06585497 | -0,08688632
Trifolium campestre T12 -0,5083052| -0,1197656| 1,11181213
Trifolium scabrum T13 | -0,77290348| 0,01030679| 0,11645531
Trifolium stellatum T14 | -0,71453619| 0,1076924 | -0,05948991
Triticum sativum T15 1,19895108 | 0,97257347| 3,75279976
Tuberaria guttata T16 2,46358936 | 2,04105549| -1,9379468
Tuberaria vulgaris T17 | -0,67088187 | 0,10045453 | -0,04201115
Ulex boivini uo -0,6625983 | 0,14300068 | -0,11112384
Urginea maritima Ul 2,19437045| 4,23012191| -0,9567238
Vaccaria pyramidala VO 0,40651393| 0,72870647 | -0,32319509
Valerianella tuberosa V1 -0,05595489|-1,59212788| 0,9958698
Vella annus V2 -0,26726514 | 0,04607901 | -0,49153705
Veronica arvensis V3 -0,72856856 | 0,02535831| -0,0879901
Virbumum tinus V4 0,40716505| 1,53749162| -0,4469313
Vicia sativa V5 -0,72157026 | -0,16956801 | -0,20034994
Viola silvestris V6 -0,29159236 | -0,39497216 | -0,46231174
Vulpia geniculata V7 -0,59491552| -0,019937| 0,53920767
Xanthium spinosum X0 -0,66811557| 0,11719209| -0,07508249
Xeranthemum inapertum X1 0,01924846 | 1,11364224| -0,27086004
Ziziphus lotus Z0 -0,66576588 | -0,13345867 | -0,24891803
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Fig.25: I’arbre phylogénétique issu de logiciel R selon La méthode de Neighbor-
Joining (NJ)
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Etude écologique et phylogénétique de quelques formations végétales des Monts de
Tlemcen (Ouest Algérien)

Résumé : Ce travail est consacré a I’étude écologique et phylogénétique de quelques formations végétales des
Monts de Tlemcen (Ouest Algérien). Nous avons mené de front une étude floristique, pédologique et
phylogénétique sur 8 stations présentant des caractéristiques géographiques et climatiques différentes. L’étude de la
végétation a été réalisée par une démarche typiquement phyto-écologique dont les formations végétales rencontrées
offraient une grande diversité : 349 espéces ont été identifiées. L’interprétation de la structure du tapis végétal est
mise en évidence par une analyse factorielle des correspondances (AFC). Enfin, nous avons réalisé une étude
phylogénétique des différentes formations végétales existant actuellement dans notre zone d’étude, et ce a I’aide de
la méthode de Neighbor-Joining et du logiciel R. En conclusion, I"étude souligne I"intérét remarquable que présente
la végétation des Monts de Tlemcen du point de vue de leurs significations écologiques, biogéographiques et
évolutives, ainsi qu’en matiére de potentialités édaphiques. Vu I’importance de la dégradation dans cette zone qui
est d’origine humaine et climatique, il est nécessaire de mettre en place une politique de conservation de ce
patrimoine forestier.

Mots clés : Monts de Tlemcen (Ouest Algerien) - phylogénétique — AFC - formations végétales — Impact
anthropozoogene.

Ecological study and phylogenetic analysis of a few plant formations of the Monts de
Tlemcen (West Algeria)

Summary: This work is devoted to ecological and phylogenetic study of some plant formations of the Monts de
Tlemcen (West Algeria). We spearheaded a flora, soil and phylogenetic study of 8 stations with different
geographical and climatic characteristics. The vegetation survey was carried out by a typical phyto-ecological
approach which encountered vegetation provided a great diversity: 349 species have been identified. The
interpretation of of the vegetation’s structure is highlighted by a correspondence analysis (AFC). In the end, we
conducted a phylogenetic study of different existing vegetation present in our study area, and this, using the
Neighbor-Joining method and the software R. in conclusion, the study highlights the remarkable interest of the
vegetation of the mountains of Tlemcen, from the viewpoint of their ecological, biogeographic and evolutionary
meanings as in edaphic material potentialities. Given the importance of degradation in that area which is of human
origin and climate, it is necessary to master in place a policy of conservation of this forest heritage.

Key words: Monts de Tlemcen (West Algerian) - phylogenetic - AFC - vegetation - anthropozoogene Impact



