
MpLS :
MsLS :
MlongTPS29 :

MALKVFSGAMQMPIPSKLTTYLQPSHLNSSPKLLSNTKGTSRSRLRVSCSSSQLTTERRSGNYNPSRWDVDFIQTLH
MALKVLSVATQMAIPSNLTTCLQPSHFKSSPKLLSSTNSSSRSRLRVYCSSSQLTTERRSGNYNPSRWDVNFIQSLL
MAFKVFSVATQMAIPSNLTTCLQPSHLKSSPKLLSSTNSSSRSRLRVYCSSSQLTTERRSGNYNPSRWDVDFIQSLH

: 77
: 77
: 77

MpLS :
MsLS :
MlongTPS29 :

SDYKDEKHARRASELVTLVKMELEKETDQIRQLELIDDLQRMGLSDHFQNEFKEILSSVYLDHGYYKNPDPKEERDL
SDYKEDKHVIRASELVTLVKMELEKETDQIRQLELIDDLQRMGLSDHFQNEFKEILSSIYLDHHYYKNPFPKEERDL
SDYKEDKHAIRASELVTLVKMELEKETDHIRQLELIDDLQRMGLSDHFQNEFKEILSSIYLDHHYYKNPFPKEERDL

: 154
: 154
: 154

MpLS :
MsLS :
MlongTPS29 :

YSTSLAFRLLREHGFQVAQEVFDSFKNEEGEFKESLSDDTRGLLQLYEASFLLTEGETTLESAREFATKFLEERVNE
YSTSLAFRLLREHGFQVAQEVFDSFKNEEGEFKESLSDDTRGLLQLYEASFLLTEGETTLESAREFATKFLEEKVNE
YSTSLAFRLLREHGFQVAQEVFDSFKNEEGEFKESLSHDTRGLLQLYEASFLLTEGETTLESAREFATKFLEERVNE

: 231
: 231
: 231

MpLS :
MsLS :
MlongTPS29 :

GGGDENLLTRIAYSLEIPLHWRIKRPNAPVWIDSYRKRPNMNPVVLDLAILDLNIVQAHFQQELKESFRWWRNTGFV
GGVDGDLLTRIAYSLDIPLHWRIKRPNAPVWIEWYRKRPDMNPVVLELAILDLNIVQAQFQEELKESFRWWRNTGFV
GGVDGDLLTRIAYSLDIPLHWRIKRPNAPVWIEWYRKRPDMNPVVLELAILDLNIVQAQFQEELKESFRWWRNTGFV

: 308
: 308
: 308

MpLS :
MsLS :
MlongTPS29 :

EKLPFARDRLVECYFWNTGIIEPRQHASARIMMGKVNALITVIDDIYDVYGTLEELEHFTDLIRRWDIDSIDQLPDY
EKLPFARDRLVECYFWNTGIIEPRQHASARIMMGKVNALITVIDDIYDVYGTLEELEQFTDLIRRWDINSIDQLPDY
EKLPFARDRLVECYFWNTGIIEPRQHASARIMMGKVNALITVIDDIYDVYGTLEELEQFTDLIRRWDINSIDQLPDY

: 385
: 385
: 385

MpLS :
MsLS :
MlongTPS29 :

MQLCFLALNNFVDETSYDVMKEKGVNVIPYLRQSWVDLADKYMVEARWFYGGHKPSLEEYLENSWMSISGPCMLTHI
MQLCFLALNNFVDDTSYDVMKEKGVNVIPYLRQSWVDLADKYMVEARWFYGGHKPSLEEYLENSWQSISGPCMLTHI
MQLCFLALNNFVDDTSYDVMKEKGVNVIPYLRQSWVDLADKYMVEARWFYGGHKPSLEEYLENSWQSISGPCMLTHI

: 462
: 462
: 462

MpLS :
MsLS :
MlongTPS29 :

FFRVTDSFTKETVDSLYKYHDLVRWSSFVLRLADDLGTSVEEVSRGDVPKSLQCYMSDYNASEAEARKHVKWLIAEV
FFRVTDSFTKETVDSLYKYHDLVRWSSFVLRLADDLGTSVEEVSRGDVPKSLQCYMSDYNASEAEARKHVKWLIAEV
FFRVTDSFTKETVDSLYKYHDLVRWSSFVLRLADDLGTSVEEVSRGDVPKSLQCYMSDYNASEAEARKHVKWLIAEV

: 539
: 539
: 539

MpLS :
MsLS :
MlongTPS29 :

WKKMNAERVSKDSPFGKDFIGCAVDLGRMAQLMYHNGDGHGTQHPIIHQQMTATLFEPFA
WKKMNAERVSKDSPFGKDFIGCAVDLGRMAQLMYHNGDGHGTQHPIIHQQMTRTLFEPFA
WKKMNAERVSKDSPFGKDFIGCAADLGRMAQLMYHNGDGHGTQHPIIHQQMTRTLFEPFA

: 599
: 599
: 599

Figure S1. Multiple sequence alignment of LS from M. spicata, M. piperita, and M. longifolia. 


