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Приложение 1. Последовательности контрольного района митохондриальной ДНК трёх форм ленка рода Brachymystax, использованных в данной работе
	Номер в базе данных GenBank*
	Длина,
число пар нуклеотидов
	Форма**
	Источник информации
(авторы и год занесения сведений в базу данных)

	DQ086216–DQ086218, DQ086220, DQ086222, DQ086223, DQ086225–DQ086232
	832–835
	s, b, ts
	Xia et al., 2006

	EU395714–EU395769, AY230451–AY230472
	486
	s, b
	Froufe et al., 2008

	KF647837–KF647845
	1007, 1087
	ts
	GenBank (Liu H. and Liu X., 2014)

	JQ686730 = NC_018341, JQ686731 = NC_018342
	Митогеном
	s, ts
	Si et al., 2012

	JQ686732
	То же
	ts
	Yu, Kwak, 2015

	KJ730524, KJ730524
	»
	b
	Balakirev et al., 2014

	KX505377−KX505382
	1152
	ts
	Jang et al., 2017

	JN680730–JN680738
	1044
	То же
	GenBank (Yu J.-N. and Kwak M., 2012)

	KF487131–KF487145
	1082–1163
	»
	GenBank (Zhang S., Sun Q., Wang D. and Wei Q., 2020)

	MH885368–MH885412
	1170
	ts, s, b
	GenBank (Xiong D. and Meng Y., 2020)

	MF373752–MF373757
	988–991
	ts
	Li et al., 2017

	MW367302–MW367316
	410
	s, b
	Kaus et al., 2023

	FJ713570–FJ713579
	597–598
	То же
	GenBank (Ma B. and Chen J., 2010)

	MK652410–MK652425
	410
	s
	GenBank (Kaus A. et al., 2019)

	KC136268–KC136270
	598
	ts
	GenBank (Du Y., Zhang Y. and Wang T., 2013)


Примечание. *www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank. **Форма: s – острорылая, b – тупорылая, ts – циньлинская.
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