
pse             ACATAATTACAAAGGCAATTTGCTTGTGCCTTTTTTAAAAATTATTGTATTTTCCTAGCC 1798
mel             ACG------AAAATGTTTTTCGCTCTG-----------ACATTGCTGTCAAAACTCATCA 1680
                **.      .*** * ::** ***              *.***. ***.::::*  * *.

pse             TAAAATTTTCCTCGTAAACAACATAGGGCTGCAAACGATTTGGTTATCGGAATGGAAAAA 1858
mel             AAAAAATACTATTTGAACATTTAAAAATATAAAATGGATTCAGATGCCG--ATGGTGGCG 1738
                :****:*:  .*   **..:: *:*.. .*..**: **** .*:*. **  ****:....

pse             AAATCACTTTGTGCGCGTAACAGCCCAATCCAACAAAATAGTTGAAAAAAGTTGACCGTG 1918
mel             AGACCGTTT----CGAATTTCT--------CTGAAAATTCGACGGATTTTGAAGAAACTG 1786
                *.* *. **    **..*::*:        *:..***:*.*: *.*::::*::**.. **

pse             GAAAGTGTGTCAATGTCAAACCAAAAGGAAGACGACAAAAATTGACAAGCCATAAAGGTA 1978
mel             AGGAGTATATTGTAGAGAGGATTTTGGATCGAAGGCATTATATG---GGCCAAT----TA 1839
                ...***.*.* .::*: *... :::.*.:.**.*.**::*::**   .****::    **

pse             CGATAAAAAGTCAAGAGAAAATATTCCAATGACTTTCGAACAAATTTATTCCATTGGCCA 2038
mel             CAATACTTGGTCAAATGGCTGGATTATAG-------CGATGAAGATAATACCTGGG---- 1888
                *.***.::.*****.:*..:. ***. *.       ***: **.:*:**:**:  *    

pse             ACACGATTGTAGTCCATAAATATTCATGGTAAATTGAACTATTGAATGTTTTGTTGTACC 2098
mel             AATCGGCAGCAGATCTCG-------------------------------ATTGCCATTCA 1917
                *.:**. :* **: *: .                               :***  .*:*.

pse             CCAACTGCTGCATCTGGAAATCATTAGAAGCATGGGAAAATCGGATGAAGCGAAGGCCCA 2158
mel             CTTATTGAT-----------TCGATTGAATCACAAAAAAGTCTGAAGAGG---------- 1956
                * :* **.*           **.:*:*** ** ...***.** **:**.*          

pse             TTCTAGTTCCTTATCGGAGATGAGACTTATCTTCAACACAGCATTAAAGAAACCAACCAA 2218
mel             ---------------GGTCAAGAGCTGAATAATCAATATGAAACTAAAG--------CTA 1993
                               **: *:***.  :**.:**** * ...* *****        *:*

pse             AACGTACGATTGAAAGTTGATCCCGCTGTAGTAATTGATTATCCTTTCAGTCGTGGTTTC 2278
mel             AACG----ACTGAAAATCGATCCATGTCTAGTAGTAGATAGTCCTTTTAATCATGGTTTC 2049
                ****    * *****.* *****.  * *****.*:***:.****** *.**.*******

pse             AAAGCTGAACAGATGCTCGAAGGTTTCAAAAAGGGAGAACAAATATCGCTTCTGATCAGG 2338
mel             ACTGCACAAGAGATTCTAAAAGGCGCTAAAAACAATGGTGAAATATCGTTTTTAATTAGG 2109
                *.:**: ** **** **..****    ***** ..:*.: ******** ** *.** ***

pse             TCTATGTCTGTATCTAGGCTTCGCCTATGTGGAAATACCCCACACGGTCTTCAAGTTCTA 2398
mel             ------------TTTTGGCATC-------TCGATCAACCACAAGTGGTG----------C 2140
                            * *:***:**       * **:.:***.**.. ***           .

pse             CGAAAAGAATTGCCAATTTGCAAAACTTAATAAGGATTGAATGAAAAACAAGACATTGTG 2458
mel             CAAGTGGAATTGCATATGTGGAAATACCGCAGATGGTT--CTGAAATTCTATGAAAATCA 2198
                *.*.:.*******.:** ** ***:.  ..:.* *.**  .*****::*:* ..*::  .

pse             TTGGACGTTTTGGGCACTTTTTTCGTCAAAATTGCCTTAAGATTCTTAGCAGATAAATAA 2518
mel             TTG--CAATTTTCACGATTATTTAAATAATTAT---ATATCATGACTTGCAATTCTGGAT 2253
                ***  *.:***  .*..**:***..: **:::*   :**: ** . *:***.:*.:. *:

pse             CACCAAATCCTAATATGTATTATATTAATTTTTATTCTTATTCCATTAAACTGTTGTACT 2578
mel             CTTCAAAAAAAAAAAACTTATGAATATGTGTGTGAGCTTCTTATATT------TTATATG 2307
                *: ****:..:**:*: *::*.:**::.* * *.: ***.**. ***      **.**  

pse             GCAGTTCCATTTGTTGTTTCTTTTATTTTACACATATTTGCACCATTAAATTGTGCCACT 2638
mel             TTAGGTTAAATTGCTTTACTTTTTATAATAAAAG---GTGTCCCTT-----TGCACAGCA 2359
                  ** * .*:*** * *:  ******::**.*..    ** .**:*     ** .*..*:

pse             TTACGCAACATAATAAAAGGAAAAATGCCAACTTTTAAGTGATTTTCGAGGCGTGTTTGT 2698
mel             TTACAAACAATAATGAAGG-CAAAATGCCAAGTTTTAAGTGATTTTTGGGGCGTGTTTG- 2417
                ****..*..*****.**.* .********** ************** *.********** 

pse             TCCGGGTGCCCCCGAGTAAACATTCCTAATTGCAACAACAACATCG---ACTATGGGGCA 2755
mel             CCCGACAGGCAGCG--TAAACACTCTTAATTGCAACAACAGTGCCGGCAAACAAGGGCCA 2475
                 ***. :* *. **  ****** ** **************. . **   *. *:*** **

pse             G------GCACCAAACAGAAGAGGCTCGAGGAATTTACAGCACGGGAAAATGAAGACAAA 2809
mel             GGAATGTACGACGGCCAAAATGAAGCGAAAATATTTGCATTCCGTTTTTGTGGCCATTCC 2535
                *      .*..*...**.** ...   .*..:****.**  .**  :::.**.. * :..

pse             ATATTTGCATTCCTTTTTTTTTTGTTTCTCT---CTTTTGGCCCCCCGTGGTGGATGGGG 2866
mel             CTTGTCTCATCGCAAGTACCAAAAGTCGTAAGACCTATTCTCTGTTTTTGGCTGATGGGG 2595
                .*: *  ***  *:: *:  :::. *  *.:   **:**  *      ***  *******

pse             CGTG---CCTGGTCGGCCAGTGGCC---TATATTTGAGTCCGTTATTCAGCGTTTTGGTT 2920
mel             CGTGGTGGCCGGACGTACTTTTGCCCTATATATTCGTGTTTGTTTTTCGTCACTTGGGTC 2655
                ****    * **:** .*: * ***   ****** *:**  ***:***. *. ** *** 

pse             TGGTTTGTTG-CGTTACTCCCAACAGGCACGTAGTAGCACCAGCAGCCGCCATAGGGAAT 2979
mel             CTTTTTTTTGGAGGGGGGGGGGGGGGGCTCTGGTGCTACCCAGTTGCGTCCAGTGGGCAC 2715
                   *** *** .*  .     .. .***:*  .  . ..**** :**  *** :***.* 

pse             GCTTTGTTTATG-CAGCAAGGAA-TTCCAAATGCAGTTCCTGCAGTTCCACCAGAATGGA 3037
mel             GTAGCCACAATAGCAGCAAAAAGGTTTCGTTTAAGCCTTCTGCACTTTTGCCG------- 2768
                * :   : :**. ******..*. ** *.::*...  * ***** **  .**.       

pse             AAACTTTGATACTGCAGTTCTATATATAGAAAAAATGTGTACTG-CAGTGGC-CATATAT 3095
mel             -AGAATTGATACTGCAATATCCGGTCGAGCAAGTTCAACTCCAATCAATTGCTCTTCGAT 2827
                 *..:***********.*:  . .*. **.**.:: .: *.*:. **.* ** *:*. **

pse             GTAGAAAAGTGTTT---AGCTTACAATATATAGAAGCCCGCTTTCAATTAGTCAGACGTC 3152
mel             ATTGGTAAGTTTTTGTCGGCGGTAAAAGAAACTAAGACCTATTTGAATTTATAGGCACAC 2887
                .*:*.:**** ***   .**  :.**:.:*:. ***.** .*** ****:.*..*.. :*

pse             TGATCTTTTGTGACTTGATTTTTGTAGATTATAAGGGTATGATAATATATGTATGTCACA 3212
mel             GCTTGATTC--AACTTTTGTTTTGACGTTATGCTTGCACTGGTGTTCAAT-ACTATTTCT 2944
                  :* :**   .**** : *****:.*:*:: .: * :.**.*.:*.:** :.*.* :*:

pse             GGCAAAAGAAAACATACATTGTACTC-----TTGATTCCAGATTCCTGATCAGCATCAG- 3266
mel             ATTCAAAATATTCTTAGATTAAGCTAGATAACTGATCCATGAAACTAGTGAAGCATTTAT 3004
                .  .***.:*::*:** ***.:.**.      **** *.:**::* :*: .***** :. 

pse             CCACCCTATTCAGTCGTAACATCAGCCATAGCACCCTTACTCCGTTTCTTTTTAAGGGTA 3326
mel             TCACGCTGTGCTTTTTTAGATTTTGTGAGTTAAAAAAGAATAATGTTTTTTTTCGATTTT 3064
                 *** **.* *: *  **..:* :*  * : .*...: *.*..  ** *****...  *:

pse             ATCAAGCGTCGCTTTCATGAACAAAACAG-AAAAAAAAAATTAATTGCGTGCCCAGGCGT 3385
mel             CACAGAAATAATTGAAAAAAAGGAGGGGGGAAACAAAAAATTAATTTGGCGCCTA--CAT 3122
                .:**....*.. * :.*:.** .*.. .* ***.************  * *** *  *.*

pse             TGGCTTTTCCTCCTTTCCCATCCTGCCACATGCCATTATTTTTTGTTTTCCATGAGGTCA 3445
mel             T--CTATTGCCCACATTCCAACCT------ATCCACTTTCTTTTGTTTCGCATGAGGTCA 3174
                *  **:** * *. :* ***:***      : *** *:* ********  **********

pse             AGGGTTAAGTACATACACACATGCAGTATTTGTTTACGTGCTTGAGCCGAACCTCAAACA 3505
mel             AGGGTTAAATGTACACACGCATACA-----TACATACATGCATGATGACCGTATTTGTTT 3229
                ********.*. * ****.***.**     *. :***.***:***  . .. .* :.: :

pse             ATGAACGACCCACACCCATTGTTCCAAGATGTAGAGTATGCTCTATGAATAGCAGAGTTT 3565

CLUSTAL 2.1 multiple sequence alignment

pse             --------------------AGGCAAAAAGTGACAGCCAAATTTTCTAAAAGACAACGGC 40
mel             GGAACTACAGCCAGCACTGGAGGCAAAAAGTGACAGTAAAATTGGCTCGAAGACAGCGGC 60
                                    **************** .*****  **..******.****

pse             TAATGAGCCTGGGACGGAAAGTGGGCGAGTGGAAGGTCCAAATGAGAGTTGGTTAACAGG 100
mel             TAATGAGCGTGCGATAGGAATAAAGGAGTAGAATGGGGCCAAAAACCCAAGAAACTCAAG 120
                ******** ** ** .*.** :..* .. :*.*:**  *.**:.* . ::*.::.:**.*

pse             GAAAGATGTCTGTGGGTGGCTGG-ACCCCGAAGCTAGTCAAATAG-AAAAGGCAACGAGA 158
mel             -----TTGGCTAAAAGGCAAAGATATCGCAGTACTAGTCAAATACGAGAATACTGAGAGA 175
                     :** **.:..*  ..:*. * * *..:.***********  *.** .*:..****

pse             ----AGTGAAATGGGTTTGTGGCAGGACTAAGCGTCTTAGTTGTCCCCTCCCCGAGGAAG 214
mel             GCATTTTGCGATGGGCTTGTGGCAAGACTAAGCGTCTTACTGG----CAAATTGGGAACG 231
                    : **..***** ********.************** * *    *:..  *.*.*.*

pse             GGGTGAAAGTGAAGAGCGCGACTCTGGTCTCAAAGCCGAAAGCCGAAAGCCCAAAGCCCA 274
mel             GGGTAAGAGG--------------------AAAAGCCGAAAGCT-AAACAAAGACGGCCA 270
                ****.*.**                     .************  *** ....*.* ***

pse             ACAAAGAAAAGGCAAAAACAGATGGAAGAAAAAACTCAATTGCCGCACAAACCGAGCCGC 334
mel             ACGCAG--ATGGCAAAAAGG---------AAAAACTCAATTGCCGCACAAACCGAGCCGC 319
                **..**  *:******** .         *******************************

pse             CATTGTTTTCTTAATTGAGTG-CCTCTGCCATTGTATGGGGGGTGTACGATAGTATCTGT 393
mel             CATTGTTTTCTTAATTGAGTGTCTTTTGCTAGTGTGT-----CTGTGTGCCAG--TATGT 372
                ********************* * * *** * ***.*      ***. *. **  *.***

pse             GTGCTGAGTAGGTGCTGGTATGGGTGTTCATGTTTGCTTAAGGACTTAGGGGAGTCCTGT 453
mel             TTGCTCA-----TACATATATGGG-GTATCTGTGTGCCAGGACACTATGCTCATTGCCG- 425
                 **** *     *.*: .****** **: .*** *** :... ***::*   * * * * 

pse             ATGTGTGGGCACTATCTGCTGGCAGGGCTG-CTTATCAATTACATTGAATTTTTCCAGGC 512
mel             ----------CCTATCTGCCGGCAGAGTTCGCTTATCAATTACATTGAATTTACCCAGGC 475
                          .******** *****.* *  *********************: ******

pse             GCAACTTGTTTTCTGTTGACTTCTCCGCCCCCCTCGCCCATTTGTCGTACCAATCAATGG 572
mel             AGAAATGG----CTTTTAGCCATTCTAGGCACCACCCCCTG---------CAATCAATAT 522
                . **.* *    ** **..* : ** .  *.**:* ***:          ********. 

pse             CTGCCGGAAATGATGGCATAGGCAGTCACTTCAACATTCACTTCCCTTTCCGCTGGTCGC 632
mel             TTGCCGGAAGTGATGGCATAGGCAGTCACATTGACTTTTGCG------CCGACTGCTCAC 576
                 ********.*******************:* .**:** .*        * .*** **.*

pse             CCTTCCCACTCCACCTCTTTTCCGATGTGACGCTGATTTCACAACTCGCCGCACGGAAAT 692
mel             CTCTCCACTTCCTGTGCTT--CCGATTTGACGCTGATTTCACAACTCGCCGCACGGAAAT 634
                *  ***.. ***:   ***  ***** *********************************

pse             TGCCAG--CCCCCATTTATGGCTTTATTACACCCCACCCCCTCCTGGGCCTTTTCCTCCT 750
mel             TGCCCGGCCCCCCATTTACGGCTTCAGTAAACAACCGCACCTCACGTTTCTTGACCACCC 694
                ****.*  ********** ***** * **.**..*. *.****. *   *** :**:** 

pse             C-CTTCTCCTCTTCAGCTG-GGCACCG--CCTGTACTGCATTTGAAAAGACTCAACATTT 806
mel             CTCCACTCCATTTCGATTTTCGAATCTTCACTGTACTGCAGTTGACGAAGGCGCACATT- 753
                * * :****: ***.. *   *.* *   .********** ****..*..   .***** 

pse             TCTTATACAACCATTTGCATCGGCTCCTCAGTTTTCGATCCTCTTCAATGTCGAACTTAA 866
mel             --TTATGTATGTATTTGCCGTG--------------AATCTCCAACTCCATCCTACTTCA 797

                  ****. *:  ******.  *              .***  *::*:. .** :****.*

pse             GGATTCGACTGATTTATTCCGTTCACGTACCGCTCACTGCACACTTTGATTGCCGCATTG 926
mel             TAAGTCGCCTGATTTATTCCGGCCACGTAGCACTCACTGCACAGTTTGATTGCCACATTC 857
                 .* ***.*************  ****** *.*********** **********.**** 

pse             GGATGTAAATCTCGGCCTCTAAAAAGAGACCCAACCATTCGGGCCAATCCGCCAAAATCT 986
mel             GCATGTAAATGCTGGCCTCTAAAAAGTATTCAAACCAAGCGACCCAATCC-CACAAATCT 916
                * ********   *************:.: *.*****: **. ******* *..******

pse             GGCCCACGTCAACACGCATAATCGGGCTTTTAATTTCGGGCAATAAAACCTTGGATGCCT 1046
mel             GTCCCACGTCATCGCGCATAATCGAGCTTTTAATTTCGGGTAATAAAACTTTG-----CC 971
                * *********:*.**********.*************** ******** ***     * 

pse             TATTTAATGTCACAAACGTGGAAAAACTCTTCTCTCCAGGATT-----------TGACAC 1095
mel             GATTTAATATCAGGTACGTGGCGCCTTCATTCTACAAAAGAAAGCCATAAAATGTGGAAC 1031
                 *******.*** .:******....:  .****. ..*.**::           **..**

pse             AAAGTTTGATGAAGAGCATAAAAATAGGTGTTTTTTCAAGTTCTCAAAGAAAGAAACTCC 1155
mel             TGACTTCGAGGGAAGCCATAAACTTA--TGTTTTTCAATGAAGGATAAATAAGAAAAATA 1089
                :.* ** ** *.*.. ******.:**  ******* .*:*::  .:**.:******.: .

pse             GAAAATATTTGTACTAATTAAGAATTCTAT--TACTGAACAAACATACGATAAAATTGGT 1213
mel             ACTAGTTGTTACACCTTTCAAATTTTTAAAGCATATTCCCCAATTTATTGTCAAGTGATT 1149
                ..:*.*: **. ** ::* **.::** :*:  ::.* ..*.** :**  .*.**.* . *

pse             GAAAATAATTGTCGGGAATCCCCATCCGTT--------AAACACAACTTTTCCATCATTA 1265
mel             CATCAACGATTTCTGTGGCCTGCAAAGTTTGCCTTGAAAGGCAAAAGATTTTGTTCATTA 1209
                 *:.*:..:* ** * .. *  **:.  **        *..**.** :***  :******

pse             AACATTATGATATTCAAGCCCCACCT-CAACAAACTTTCATCCACGAGTATCCCGAAACT 1324
mel             AACAACGTGATACACGAAACCAAACTGAAAAAAACTTTGTTCTACGAGTATTTC-AAACT 1268
                ****: .***** :*.*..**.*.** .**.******* :** ********  * *****

pse             TTTGGCAAAGTTTACGCATAATTTTTAACGATATTTTCCCGCATTTAGCCTTCGAGTGG- 1383
mel             TTTCGCCAAGTTTACGCATAATTTTTTACGATATTTTCCGCAGTTTTTCCTTTTGACGGC 1328
                *** **.*******************:************  ..***: ****  .. ** 

pse             -----TGGTTGCTGGTGTTGTCTTCGAGCACTTTTGTTGGCCTCCACGGATTCCAAATAC 1438
mel             TCATCTTATTCTTATTGTTGTTCGAAAGGACTTACCCAG-CATCCAGGGATCTCTAATAG 1387
                     * .**  *. ******   ..** ****:   :* *.**** ****  *:**** 

pse             GTTTCCGGCCAAACAACTTTATTCAATTTCTCATATTGCATTGGCATTGGTATTTTATTA 1498
mel             ATTTCCGG-CAAACAATTTTATTCACTTTCTGCTATTGAATT-----TGGTATTAT-TAA 1440
                .******* ******* ********.***** .*****.***     *******:* *:*

pse             AGCTGTTATGCTCTGAGCTCCTGGATATTAAGATAAGACAACTTCCTGGTAAGTTTTCTT 1558
mel             TGCCGCATTTC-CTAAGCTGTGGGCATTAAGTATATGGCTAACTTTT--------CTACT 1491
                :** * ::* * **.****   **.::*:*. ***:*.*:*. *  *         *. *

pse             CCTGAATATTAAATAAATTTCGAGTGTTTAGTATTAAAATTTTATGGTAATCTCCGGCAA 1618
mel             TCAGGATATTAAACGAATTCATTACAATATTTTTCATAATTTTAT--------------- 1536
                 *:*.******** .**** . :. .:*:: *:* *:********               

pse             ACGATTGATATTTCTTTGCCAAACAAAATTTGGATGGTTTTTATTTTCGCAAAAAATTAA 1678
mel             ----------TTCTTTTGGCAAGAAGATATTAAAG------TAGACCAGCATTTAAAAGA 1580
                          **  **** ***..*.*::**..*       ** :  .***:::**::.*

pse             AATATTGCTCCCGTAAAATAGATGACTTATTGATGCAGTAGCAATGGTATAATTACAATT 1738
mel             AAACTTG--TCTGCACAGAAAACTACGTTTTGTTG-AGTAGCAACTGTAGATAAAAAGTT 1637
                **:.***   * * *.*.:*.*  ** *:***:** ********  *** *:::*.*.**

pse             ACATAATTACAAAGGCAATTTGCTTGTGCCTTTTTTAAAAATTATTGTATTTTCCTAGCC 1798
mel             ACG------AAAATGTTTTTCGCTCTG-----------ACATTGCTGTCAAAACTCATCA 1680
                **.      .*** * ::** ***              *.***. ***.::::*  * *.

pse             TAAAATTTTCCTCGTAAACAACATAGGGCTGCAAACGATTTGGTTATCGGAATGGAAAAA 1858
mel             AAAAAATACTATTTGAACATTTAAAAATATAAAATGGATTCAGATGCCG--ATGGTGGCG 1738
                :****:*:  .*   **..:: *:*.. .*..**: **** .*:*. **  ****:....

pse             AAATCACTTTGTGCGCGTAACAGCCCAATCCAACAAAATAGTTGAAAAAAGTTGACCGTG 1918
mel             AGACCGTTT----CGAATTTCT--------CTGAAAATTCGACGGATTTTGAAGAAACTG 1786
                *.* *. **    **..*::*:        *:..***:*.*: *.*::::*::**.. **

pse             GAAAGTGTGTCAATGTCAAACCAAAAGGAAGACGACAAAAATTGACAAGCCATAAAGGTA 1978
mel             AGGAGTATATTGTAGAGAGGATTTTGGATCGAAGGCATTATATG---GGCCAAT----TA 1839
                ...***.*.* .::*: *... :::.*.:.**.*.**::*::**   .****::    **

pse             CGATAAAAAGTCAAGAGAAAATATTCCAATGACTTTCGAACAAATTTATTCCATTGGCCA 2038
mel             CAATACTTGGTCAAATGGCTGGATTATAG-------CGATGAAGATAATACCTGGG---- 1888
                *.***.::.*****.:*..:. ***. *.       ***: **.:*:**:**:  *    

pse             ACACGATTGTAGTCCATAAATATTCATGGTAAATTGAACTATTGAATGTTTTGTTGTACC 2098
mel             AATCGGCAGCAGATCTCG-------------------------------ATTGCCATTCA 1917
                *.:**. :* **: *: .                               :***  .*:*.

pse             CCAACTGCTGCATCTGGAAATCATTAGAAGCATGGGAAAATCGGATGAAGCGAAGGCCCA 2158
mel             CTTATTGAT-----------TCGATTGAATCACAAAAAAGTCTGAAGAGG---------- 1956
                * :* **.*           **.:*:*** ** ...***.** **:**.*          

pse             TTCTAGTTCCTTATCGGAGATGAGACTTATCTTCAACACAGCATTAAAGAAACCAACCAA 2218
mel             ---------------GGTCAAGAGCTGAATAATCAATATGAAACTAAAG--------CTA 1993
                               **: *:***.  :**.:**** * ...* *****        *:*

pse             AACGTACGATTGAAAGTTGATCCCGCTGTAGTAATTGATTATCCTTTCAGTCGTGGTTTC 2278
mel             AACG----ACTGAAAATCGATCCATGTCTAGTAGTAGATAGTCCTTTTAATCATGGTTTC 2049
                ****    * *****.* *****.  * *****.*:***:.****** *.**.*******

pse             AAAGCTGAACAGATGCTCGAAGGTTTCAAAAAGGGAGAACAAATATCGCTTCTGATCAGG 2338
mel             ACTGCACAAGAGATTCTAAAAGGCGCTAAAAACAATGGTGAAATATCGTTTTTAATTAGG 2109
                *.:**: ** **** **..****    ***** ..:*.: ******** ** *.** ***

pse             TCTATGTCTGTATCTAGGCTTCGCCTATGTGGAAATACCCCACACGGTCTTCAAGTTCTA 2398
mel             ------------TTTTGGCATC-------TCGATCAACCACAAGTGGTG----------C 2140
                            * *:***:**       * **:.:***.**.. ***           .

pse             CGAAAAGAATTGCCAATTTGCAAAACTTAATAAGGATTGAATGAAAAACAAGACATTGTG 2458
mel             CAAGTGGAATTGCATATGTGGAAATACCGCAGATGGTT--CTGAAATTCTATGAAAATCA 2198
                *.*.:.*******.:** ** ***:.  ..:.* *.**  .*****::*:* ..*::  .

pse             TTGGACGTTTTGGGCACTTTTTTCGTCAAAATTGCCTTAAGATTCTTAGCAGATAAATAA 2518
mel             TTG--CAATTTTCACGATTATTTAAATAATTAT---ATATCATGACTTGCAATTCTGGAT 2253
                ***  *.:***  .*..**:***..: **:::*   :**: ** . *:***.:*.:. *:

pse             CACCAAATCCTAATATGTATTATATTAATTTTTATTCTTATTCCATTAAACTGTTGTACT 2578
mel             CTTCAAAAAAAAAAAACTTATGAATATGTGTGTGAGCTTCTTATATT------TTATATG 2307
                *: ****:..:**:*: *::*.:**::.* * *.: ***.**. ***      **.**  

pse             GCAGTTCCATTTGTTGTTTCTTTTATTTTACACATATTTGCACCATTAAATTGTGCCACT 2638
mel             TTAGGTTAAATTGCTTTACTTTTTATAATAAAAG---GTGTCCCTT-----TGCACAGCA 2359
                  ** * .*:*** * *:  ******::**.*..    ** .**:*     ** .*..*:

pse             TTACGCAACATAATAAAAGGAAAAATGCCAACTTTTAAGTGATTTTCGAGGCGTGTTTGT 2698
mel             TTACAAACAATAATGAAGG-CAAAATGCCAAGTTTTAAGTGATTTTTGGGGCGTGTTTG- 2417
                ****..*..*****.**.* .********** ************** *.********** 

pse             TCCGGGTGCCCCCGAGTAAACATTCCTAATTGCAACAACAACATCG---ACTATGGGGCA 2755
mel             CCCGACAGGCAGCG--TAAACACTCTTAATTGCAACAACAGTGCCGGCAAACAAGGGCCA 2475
                 ***. :* *. **  ****** ** **************. . **   *. *:*** **

pse             G------GCACCAAACAGAAGAGGCTCGAGGAATTTACAGCACGGGAAAATGAAGACAAA 2809
mel             GGAATGTACGACGGCCAAAATGAAGCGAAAATATTTGCATTCCGTTTTTGTGGCCATTCC 2535
                *      .*..*...**.** ...   .*..:****.**  .**  :::.**.. * :..

pse             ATATTTGCATTCCTTTTTTTTTTGTTTCTCT---CTTTTGGCCCCCCGTGGTGGATGGGG 2866
mel             CTTGTCTCATCGCAAGTACCAAAAGTCGTAAGACCTATTCTCTGTTTTTGGCTGATGGGG 2595
                .*: *  ***  *:: *:  :::. *  *.:   **:**  *      ***  *******

pse             CGTG---CCTGGTCGGCCAGTGGCC---TATATTTGAGTCCGTTATTCAGCGTTTTGGTT 2920
mel             CGTGGTGGCCGGACGTACTTTTGCCCTATATATTCGTGTTTGTTTTTCGTCACTTGGGTC 2655
                ****    * **:** .*: * ***   ****** *:**  ***:***. *. ** *** 

pse             TGGTTTGTTG-CGTTACTCCCAACAGGCACGTAGTAGCACCAGCAGCCGCCATAGGGAAT 2979
mel             CTTTTTTTTGGAGGGGGGGGGGGGGGGCTCTGGTGCTACCCAGTTGCGTCCAGTGGGCAC 2715
                   *** *** .*  .     .. .***:*  .  . ..**** :**  *** :***.* 

pse             GCTTTGTTTATG-CAGCAAGGAA-TTCCAAATGCAGTTCCTGCAGTTCCACCAGAATGGA 3037
mel             GTAGCCACAATAGCAGCAAAAAGGTTTCGTTTAAGCCTTCTGCACTTTTGCCG------- 2768
                * :   : :**. ******..*. ** *.::*...  * ***** **  .**.       

pse             AAACTTTGATACTGCAGTTCTATATATAGAAAAAATGTGTACTG-CAGTGGC-CATATAT 3095
mel             -AGAATTGATACTGCAATATCCGGTCGAGCAAGTTCAACTCCAATCAATTGCTCTTCGAT 2827
                 *..:***********.*:  . .*. **.**.:: .: *.*:. **.* ** *:*. **

pse             GTAGAAAAGTGTTT---AGCTTACAATATATAGAAGCCCGCTTTCAATTAGTCAGACGTC 3152
mel             ATTGGTAAGTTTTTGTCGGCGGTAAAAGAAACTAAGACCTATTTGAATTTATAGGCACAC 2887
                .*:*.:**** ***   .**  :.**:.:*:. ***.** .*** ****:.*..*.. :*

pse             TGATCTTTTGTGACTTGATTTTTGTAGATTATAAGGGTATGATAATATATGTATGTCACA 3212
mel             GCTTGATTC--AACTTTTGTTTTGACGTTATGCTTGCACTGGTGTTCAAT-ACTATTTCT 2944
                  :* :**   .**** : *****:.*:*:: .: * :.**.*.:*.:** :.*.* :*:

pse             GGCAAAAGAAAACATACATTGTACTC-----TTGATTCCAGATTCCTGATCAGCATCAG- 3266
mel             ATTCAAAATATTCTTAGATTAAGCTAGATAACTGATCCATGAAACTAGTGAAGCATTTAT 3004
                .  .***.:*::*:** ***.:.**.      **** *.:**::* :*: .***** :. 

pse             CCACCCTATTCAGTCGTAACATCAGCCATAGCACCCTTACTCCGTTTCTTTTTAAGGGTA 3326
mel             TCACGCTGTGCTTTTTTAGATTTTGTGAGTTAAAAAAGAATAATGTTTTTTTTCGATTTT 3064
                 *** **.* *: *  **..:* :*  * : .*...: *.*..  ** *****...  *:

pse             ATCAAGCGTCGCTTTCATGAACAAAACAG-AAAAAAAAAATTAATTGCGTGCCCAGGCGT 3385
mel             CACAGAAATAATTGAAAAAAAGGAGGGGGGAAACAAAAAATTAATTTGGCGCCTA--CAT 3122
                .:**....*.. * :.*:.** .*.. .* ***.************  * *** *  *.*

pse             TGGCTTTTCCTCCTTTCCCATCCTGCCACATGCCATTATTTTTTGTTTTCCATGAGGTCA 3445
mel             T--CTATTGCCCACATTCCAACCT------ATCCACTTTCTTTTGTTTCGCATGAGGTCA 3174
                *  **:** * *. :* ***:***      : *** *:* ********  **********

pse             AGGGTTAAGTACATACACACATGCAGTATTTGTTTACGTGCTTGAGCCGAACCTCAAACA 3505
mel             AGGGTTAAATGTACACACGCATACA-----TACATACATGCATGATGACCGTATTTGTTT 3229
                ********.*. * ****.***.**     *. :***.***:***  . .. .* :.: :

pse             ATGAACGACCCACACCCATTGTTCCAAGATGTAGAGTATGCTCTATGAATAGCAGAGTTT 3565

pse             ACATAATTACAAAGGCAATTTGCTTGTGCCTTTTTTAAAAATTATTGTATTTTCCTAGCC 1798
mel             ACG------AAAATGTTTTTCGCTCTG-----------ACATTGCTGTCAAAACTCATCA 1680
                **.      .*** * ::** ***              *.***. ***.::::*  * *.

pse             TAAAATTTTCCTCGTAAACAACATAGGGCTGCAAACGATTTGGTTATCGGAATGGAAAAA 1858
mel             AAAAAATACTATTTGAACATTTAAAAATATAAAATGGATTCAGATGCCG--ATGGTGGCG 1738
                :****:*:  .*   **..:: *:*.. .*..**: **** .*:*. **  ****:....

pse             AAATCACTTTGTGCGCGTAACAGCCCAATCCAACAAAATAGTTGAAAAAAGTTGACCGTG 1918
mel             AGACCGTTT----CGAATTTCT--------CTGAAAATTCGACGGATTTTGAAGAAACTG 1786
                *.* *. **    **..*::*:        *:..***:*.*: *.*::::*::**.. **

pse             GAAAGTGTGTCAATGTCAAACCAAAAGGAAGACGACAAAAATTGACAAGCCATAAAGGTA 1978
mel             AGGAGTATATTGTAGAGAGGATTTTGGATCGAAGGCATTATATG---GGCCAAT----TA 1839
                ...***.*.* .::*: *... :::.*.:.**.*.**::*::**   .****::    **

pse             CGATAAAAAGTCAAGAGAAAATATTCCAATGACTTTCGAACAAATTTATTCCATTGGCCA 2038
mel             CAATACTTGGTCAAATGGCTGGATTATAG-------CGATGAAGATAATACCTGGG---- 1888
                *.***.::.*****.:*..:. ***. *.       ***: **.:*:**:**:  *    

pse             ACACGATTGTAGTCCATAAATATTCATGGTAAATTGAACTATTGAATGTTTTGTTGTACC 2098
mel             AATCGGCAGCAGATCTCG-------------------------------ATTGCCATTCA 1917
                *.:**. :* **: *: .                               :***  .*:*.

pse             CCAACTGCTGCATCTGGAAATCATTAGAAGCATGGGAAAATCGGATGAAGCGAAGGCCCA 2158
mel             CTTATTGAT-----------TCGATTGAATCACAAAAAAGTCTGAAGAGG---------- 1956
                * :* **.*           **.:*:*** ** ...***.** **:**.*          

pse             TTCTAGTTCCTTATCGGAGATGAGACTTATCTTCAACACAGCATTAAAGAAACCAACCAA 2218
mel             ---------------GGTCAAGAGCTGAATAATCAATATGAAACTAAAG--------CTA 1993
                               **: *:***.  :**.:**** * ...* *****        *:*

pse             AACGTACGATTGAAAGTTGATCCCGCTGTAGTAATTGATTATCCTTTCAGTCGTGGTTTC 2278
mel             AACG----ACTGAAAATCGATCCATGTCTAGTAGTAGATAGTCCTTTTAATCATGGTTTC 2049
                ****    * *****.* *****.  * *****.*:***:.****** *.**.*******

pse             AAAGCTGAACAGATGCTCGAAGGTTTCAAAAAGGGAGAACAAATATCGCTTCTGATCAGG 2338
mel             ACTGCACAAGAGATTCTAAAAGGCGCTAAAAACAATGGTGAAATATCGTTTTTAATTAGG 2109
                *.:**: ** **** **..****    ***** ..:*.: ******** ** *.** ***

pse             TCTATGTCTGTATCTAGGCTTCGCCTATGTGGAAATACCCCACACGGTCTTCAAGTTCTA 2398
mel             ------------TTTTGGCATC-------TCGATCAACCACAAGTGGTG----------C 2140
                            * *:***:**       * **:.:***.**.. ***           .

pse             CGAAAAGAATTGCCAATTTGCAAAACTTAATAAGGATTGAATGAAAAACAAGACATTGTG 2458
mel             CAAGTGGAATTGCATATGTGGAAATACCGCAGATGGTT--CTGAAATTCTATGAAAATCA 2198
                *.*.:.*******.:** ** ***:.  ..:.* *.**  .*****::*:* ..*::  .

pse             TTGGACGTTTTGGGCACTTTTTTCGTCAAAATTGCCTTAAGATTCTTAGCAGATAAATAA 2518
mel             TTG--CAATTTTCACGATTATTTAAATAATTAT---ATATCATGACTTGCAATTCTGGAT 2253
                ***  *.:***  .*..**:***..: **:::*   :**: ** . *:***.:*.:. *:

pse             CACCAAATCCTAATATGTATTATATTAATTTTTATTCTTATTCCATTAAACTGTTGTACT 2578
mel             CTTCAAAAAAAAAAAACTTATGAATATGTGTGTGAGCTTCTTATATT------TTATATG 2307
                *: ****:..:**:*: *::*.:**::.* * *.: ***.**. ***      **.**  

pse             GCAGTTCCATTTGTTGTTTCTTTTATTTTACACATATTTGCACCATTAAATTGTGCCACT 2638
mel             TTAGGTTAAATTGCTTTACTTTTTATAATAAAAG---GTGTCCCTT-----TGCACAGCA 2359
                  ** * .*:*** * *:  ******::**.*..    ** .**:*     ** .*..*:

pse             TTACGCAACATAATAAAAGGAAAAATGCCAACTTTTAAGTGATTTTCGAGGCGTGTTTGT 2698
mel             TTACAAACAATAATGAAGG-CAAAATGCCAAGTTTTAAGTGATTTTTGGGGCGTGTTTG- 2417
                ****..*..*****.**.* .********** ************** *.********** 

pse             TCCGGGTGCCCCCGAGTAAACATTCCTAATTGCAACAACAACATCG---ACTATGGGGCA 2755
mel             CCCGACAGGCAGCG--TAAACACTCTTAATTGCAACAACAGTGCCGGCAAACAAGGGCCA 2475
                 ***. :* *. **  ****** ** **************. . **   *. *:*** **

pse             G------GCACCAAACAGAAGAGGCTCGAGGAATTTACAGCACGGGAAAATGAAGACAAA 2809
mel             GGAATGTACGACGGCCAAAATGAAGCGAAAATATTTGCATTCCGTTTTTGTGGCCATTCC 2535
                *      .*..*...**.** ...   .*..:****.**  .**  :::.**.. * :..

pse             ATATTTGCATTCCTTTTTTTTTTGTTTCTCT---CTTTTGGCCCCCCGTGGTGGATGGGG 2866
mel             CTTGTCTCATCGCAAGTACCAAAAGTCGTAAGACCTATTCTCTGTTTTTGGCTGATGGGG 2595
                .*: *  ***  *:: *:  :::. *  *.:   **:**  *      ***  *******

pse             CGTG---CCTGGTCGGCCAGTGGCC---TATATTTGAGTCCGTTATTCAGCGTTTTGGTT 2920
mel             CGTGGTGGCCGGACGTACTTTTGCCCTATATATTCGTGTTTGTTTTTCGTCACTTGGGTC 2655
                ****    * **:** .*: * ***   ****** *:**  ***:***. *. ** *** 

pse             TGGTTTGTTG-CGTTACTCCCAACAGGCACGTAGTAGCACCAGCAGCCGCCATAGGGAAT 2979
mel             CTTTTTTTTGGAGGGGGGGGGGGGGGGCTCTGGTGCTACCCAGTTGCGTCCAGTGGGCAC 2715
                   *** *** .*  .     .. .***:*  .  . ..**** :**  *** :***.* 

pse             GCTTTGTTTATG-CAGCAAGGAA-TTCCAAATGCAGTTCCTGCAGTTCCACCAGAATGGA 3037
mel             GTAGCCACAATAGCAGCAAAAAGGTTTCGTTTAAGCCTTCTGCACTTTTGCCG------- 2768
                * :   : :**. ******..*. ** *.::*...  * ***** **  .**.       

pse             AAACTTTGATACTGCAGTTCTATATATAGAAAAAATGTGTACTG-CAGTGGC-CATATAT 3095
mel             -AGAATTGATACTGCAATATCCGGTCGAGCAAGTTCAACTCCAATCAATTGCTCTTCGAT 2827
                 *..:***********.*:  . .*. **.**.:: .: *.*:. **.* ** *:*. **

pse             GTAGAAAAGTGTTT---AGCTTACAATATATAGAAGCCCGCTTTCAATTAGTCAGACGTC 3152
mel             ATTGGTAAGTTTTTGTCGGCGGTAAAAGAAACTAAGACCTATTTGAATTTATAGGCACAC 2887
                .*:*.:**** ***   .**  :.**:.:*:. ***.** .*** ****:.*..*.. :*

pse             TGATCTTTTGTGACTTGATTTTTGTAGATTATAAGGGTATGATAATATATGTATGTCACA 3212
mel             GCTTGATTC--AACTTTTGTTTTGACGTTATGCTTGCACTGGTGTTCAAT-ACTATTTCT 2944
                  :* :**   .**** : *****:.*:*:: .: * :.**.*.:*.:** :.*.* :*:

pse             GGCAAAAGAAAACATACATTGTACTC-----TTGATTCCAGATTCCTGATCAGCATCAG- 3266
mel             ATTCAAAATATTCTTAGATTAAGCTAGATAACTGATCCATGAAACTAGTGAAGCATTTAT 3004
                .  .***.:*::*:** ***.:.**.      **** *.:**::* :*: .***** :. 

pse             CCACCCTATTCAGTCGTAACATCAGCCATAGCACCCTTACTCCGTTTCTTTTTAAGGGTA 3326
mel             TCACGCTGTGCTTTTTTAGATTTTGTGAGTTAAAAAAGAATAATGTTTTTTTTCGATTTT 3064
                 *** **.* *: *  **..:* :*  * : .*...: *.*..  ** *****...  *:

pse             ATCAAGCGTCGCTTTCATGAACAAAACAG-AAAAAAAAAATTAATTGCGTGCCCAGGCGT 3385
mel             CACAGAAATAATTGAAAAAAAGGAGGGGGGAAACAAAAAATTAATTTGGCGCCTA--CAT 3122
                .:**....*.. * :.*:.** .*.. .* ***.************  * *** *  *.*

pse             TGGCTTTTCCTCCTTTCCCATCCTGCCACATGCCATTATTTTTTGTTTTCCATGAGGTCA 3445
mel             T--CTATTGCCCACATTCCAACCT------ATCCACTTTCTTTTGTTTCGCATGAGGTCA 3174
                *  **:** * *. :* ***:***      : *** *:* ********  **********

pse             AGGGTTAAGTACATACACACATGCAGTATTTGTTTACGTGCTTGAGCCGAACCTCAAACA 3505
mel             AGGGTTAAATGTACACACGCATACA-----TACATACATGCATGATGACCGTATTTGTTT 3229
                ********.*. * ****.***.**     *. :***.***:***  . .. .* :.: :

pse             ATGAACGACCCACACCCATTGTTCCAAGATGTAGAGTATGCTCTATGAATAGCAGAGTTT 3565

Figure S1.  
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