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2 |SRY_NA_Final

3 | JXEEB002|Buffalol 320Mili-Favil

4 | JXEETII9|Buffalol 717Nl -Ravil

5 | JXBE7995BuffalolKundi]

B |GO259332|Buffalol

T |FJ5464131Buffalolburrahl

8 | AY341337|Buffalol

9 |DO417872|Euffalol

10 | D97 47 Buffalol

1| ELI234185| Cattle| 003 003 003 003

12 |DO8ss 02w T_Deerl 00z 0oz 003 003 002

13 | AY07I1421E_Bizonl 003 003 003 003 0.0z

14 | AY0794 Bison| 003 003 003 003 0.0z

15 | 230321E_Bizon| 003 003 003 003 0.0z

16 |ELI547257)'ak| 003 003 004 004 003

17 | &Y 07I1EICattlel 003 003 004 004 003

18 |EU0EZ29IBuffalol 004 004 004 004 007 008 007 007 007 007 007

19 |KFO3341E_Deer| 004 004 004 004 003 003 003 003 0.03 003 002

20 | KF033140( Deer| 004 004 004 004 003 003 003 003 003 003 D.DSL

21 | MHEB0334|5_Deer| 004 004 004 004 003 003 003 003 003 003 008

22 |EF 00732 _Deer| 003 003 004 004 003 003 003 003 004 004 007 002 002 002

23 |KC33727 4 Moosel 0.04 0.04 0.04 004 0.04 0.04 004 0.04 004 0.04 0.04 004 004 0.04 004 003 003 003 003 003

Supplementary Fig. 1. Pair-wise distance (below diagonal) and the respective standard errors (above diagonal) of the SRY gene have
been displayed in a matrix form. Created using MEGA7 software (dark to light colour indicates less to high pair-wise distance).
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1] w w [a] w < = =l w < x x < x x x < < x x
2 | S1P1_Final_seq 001 001 003 0.14 003 012 012 017 0.15 0.15 016 017 0.15 017 0.16 0.16 0.18 0.16
3 |EU032586|Buffalo| TSPY 0.01 0.01 0.03 0.15 0.03 0.12 012 0.19 0.16 0.15 0.18 0.19 017 0.19 0.18 0.18 0.20 017
4 DQ923704|Buffalo/wTspy 0.02 0.03 0.03 013 0.03 0.12 012 0.16. 014 0.18 0.19 0.18 0.16 0.16 017 017 017 017
5 |EU350952|Cattle[TSPY 0.11 0.11 0.15 014 0.14 0.15 0.15 0.15 0.16 0.15 0.15 0.14 014
6 | XM_018045416|Goat[TSPY 0.03 0.03 0.03 0.04 0.05. 0.05 0.05 0.05 0.05 0.05 0.04 0.06 0.05
7 |MT768536|Sheep|TSPY| 0.13 013 0.15 0.14 0.15 017 0.16 0.15 0.16 0.16. 0.16 0.14 0.14
8 |JQ303256(Ind_Cow[TSPY 0.00 0.03 0.03 0.04 0.04 0.04 0.04 0.04 0.04 0.04 0.05 0.04
9 |EF432554|D_yak|TSPY 0.00 0.03 0.03 0.04 0.04 0.04 0.04 0.04 0.04 0.04 0.05 0.04
10 | XM_020903635|Wt_deer| TSPY 0.13 0.13 0.03 0.05 0.05 0.04 0.04 0.04 0.04 0.04 0.05 0.05
11 | XM_043460210|EK|TSPY 0.14 0.14 0.12 0.05 0.06 0.05 0.05 0.05 0.05 0.05 0.06 0.05
12 | XM_032474735|Camel| TSPY 023 023 0.31 0.35 0.03 0.03 0.03 0.03 0.03 0.03 0.05. 0.03
13 | XM_035725886|Cs_lion| TSPY 0.26 027 035 0.37 0.18 0.03 0.03 0.03 0.03 0.03 0.05 0.03
14 | XM_033420189|orca[TSPY 0.22 023 0.28 0.33 0.14 0.15 0.01 0.01 0.00 0.01 0.05 0.03
15 | XM_030856992|Lfp_whale|TSPY 022 022 029 033 0.14 014 001 0.01 0.01 0.01 0.05 003
16 | XM_029233063|Narwhale[TSPY 023 024 030 034 0.15 014 002 0.02 0.01 0.01 0.05 003
17 | XM_027102774|Ws_dolphin| TSP’ 021 022 029 033 0.14 014 0.00 0.01 0.02 0.01 0.05 003
18 | XM_036862929|Blue-whale[TSPY 022 023 029 033 014 016 003 0.02 0.03 0.02 0.05 003
19 | XM_043897488|Red-deer|TSPY 023 024 028 030 028 026 025 025 025 024 025 0.06

20 XM_042926830|Lion|TSPY 024 025 035 037 020 014 017 0.16 017 0.16 017 031

Supplementary Fig. 2. Pair-wise distance (below diagonal) and the respective standard errors (above diagonal) of the 7SPY gene have
been displayed in a matrix form. Created using MEGA7 software (dark to light colour indicates high to less pair-wise distance).




