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Fig. S1.  Alignment of ten control region sequences from eight species, Pangasius mekongensis (Pmek), Pangasius krempfi (Pkre), Pangasius pangasius (Ppan), Pangasius larnaudii (Plar), Pangasius bocourti (Pboc), Pangasius sanitwongsei (Psan), Pangasianodon hypophthalmus (Phyp, three sequences), and Pangasianodon gigas (Pgig). Types of conserved sequence blocks (CSBs) within a species (CSB-C), within a genus (CSB-B), and within both genera (Pangasius and Pangasianodon) (CSB-A) are presented. Aligned nucleotide sequences and typical CSBs are shown as boxes. For species, see Table S2; for descriptions of the blocks, see text.
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*        20         *        40         *        60         *        80         *       100         *       120         *     140         *      

Pmek-VN   : CTAACAAACAAACCCCGACATTCGCACATTCACTATGGTTTAGTACATATTATGCATAATATGGCACTATGGTTTAGTACATATTATGCATTATATTACATAATGGTTTAAATACATTAAATTAAATATCATCATAACAGGAATTTAC-C : 149

Pkre-VN   : CAAACAAATAAACCCCGACATGCGCACATTCACTATGGTATAGTACATAATATGCATAATATAGCACTATGGTTTAGTACATATTATGTATTATATTACATAATGGTTTAAATACATTACATTAAATATCAACATATTAAGAACTTAC-C : 149

Ppan-IN   : CTAACAAACAAGCCCCGACATCCGCACACTCACTATGGTTTAGTACATATTATGCATAATATGGCACTATGGTTTAGTACATATTATGTATTATATTACATAATGGTTTAA-TACATTACATTAAATATTACCATAAAGAGGACTCACAC : 149

Plar : CAAACAATAAAATCCCGACATACACACATTCACTATGGTTTAGTACATATTATGTATAATATAGCACTATGGTTTAGTACATATTATGTATTATATTACATAATGGTTTAA-TACATTAACATATATATCAACATATCAAGAACTTAC-C : 148

Pboc-VN   : TTAAATAACAAATCCCGACATCCGCACATTCACTATGGTATAGTACATAATATGCATAATATAGCACTATGGTATAGTACATATTATGTATTATATTACATAATGGTTTAG-TACATTAAATTAAATATCACCATATCAAGAATTCAC-C : 148

Psan-CN   : C-AACAGTCAGACCCCGACCCCCACATGTTTACTATGGTTTAGTACATAATATGCATGATATAGCACTATGGTTTAGTACATAATATGCATAATATAACATTATGGTTTAAATACATTAAATTATATATCAACACAAATACTACCATCAC : 149

Phyp-CTIBT: C-AACAGTCAGACCCCGACCTCCACATGTTTACTATGGTTTAGTACATAATATGCATGATATAGCACTATGGTTTAGTACATAATATGCATAATATAACATTATGGTTTAAATACATTAAATTATATATCAACACAAGCACTACCATCAC : 149

Phyp-CN   : C-AACAGTCAGACCCCGACCCCCACATGTTTACTATGGTTTAGTACATAATATGCATGATATAGCACTATGGTTTAGTACATAATATGCATAATATAACATTATGGTTTAAATACATTAAATTATATATTAACACAAATACTACCATCAC : 149

Phyp-RIA2-: C-AACAGTCAGACCCCGACCTCCACATGTTTACTATGGTTTAGTACATAATATGCATGATATAGCACTATGGTTTAGTACATAATATGCATAATATAACATTATGGTTTAAATACATTAAATTATATATCAACACAAGCACTACCATCAC : 149

Pgig-TH   : C-AACAATTAAACCCCTACATTCACATATTCGCTATGGTTTAGTACATATTATGTATAATATAGCACTATGGTTTAGTACATATTATGCATAATATTACAATATGGTTTAGC-ACATTTCATTAAACATTGACAAACCTATTATTGCGAA : 148

160         *       180         *       200         *       220         *       240         *       260         *       280   *       300      

Pmek-VN   : TACTCAAG--CGATTA-A-TATTATGAAAT-TAACGAAAACACAA---TTTGTCTA-TCATAAGACAATTCTCGACAA-CA-TAA--CCATTTTG--------------------------------------------------GACTC : 236

Pkre-VN   : CACTCAAG--AAAC--CA-GTTCATGGAAT-TTGGTAGGACATAA---CATGTTTTATAAACAGAAAATTCTCAACAA-CATTAATTATATTATG--------------------------------------------------AACTC : 239

Ppan-IN   : CATTCAAG--TAACAACA-GCTTATGTAAC-CAATAAAAACATAA---ATTGTCAAATTACAAGACAATTC-CTACAAACAGTAA--ATAATTTG--------------------------------------------------GAGTG : 239

Plar      : CACTCAAG--TAA-AACA-GTTAATGTA-T-TTAGTAGGACATAA---CCTGTTAAA--ACCAAAAGATTTCAAGCAAACAATAAT--CAATTTG--------------------------------------------------AACTC : 235

Pboc-VN   : CACTCAAG--AAA--ACA--TTAATGAAAT-TCAGCAGAACATAG---CTTGTTTAATTGCAGAATTTATTAAATCAAACAGTATT--AATCTTG--------------------------------------------------GATTC : 236

Psan-CN   : CATATTTGCTTAATTACATTTCAATGTTATGGT-TTAGTATTTAT---TAT-TAAACAAACAACCCATCTTAAAACATGAAATT--TTTAACTTTT-AATGGCTTTATGCACTGTTATGAATCTT-GTTTTAATTGACATACCCTTATTT : 290

Phyp-CTIBT: CATATTTGCTTAATTACATTTTAATGTTATGGT-TTAGTATTTAT---TAT-TAAACAGACAACCCATTTTAAAACATGAAATT--TTTAACTTTC-AATGGCTTTATGCACTGTTATAAATCTT-GTTTTAATTGACATACCTTTATTT : 290

Phyp-CN   : CATATTTGCTTAATTACATTTTAATGTTATGGT-TTAGTATTTAT---TAT-TAAACAAACAACCCATTTTAAAACATGAAATT--TTTAACTTTTTAATGGCTTTATGCACTGTTATGAATCTT-GTTTTAATTGACATACCTTTATTT : 291

Phyp-RIA2-: CATACTTGCTTAATTACATTTTAATGTTATGGT-TTAGTATTTAT---TAT-TAAACAGACAACCCATTTTAAAACATGAAATT--TTTAACTTTC-AATGGCTTTATGCACTGTTATAAATCTT-GTTTTAATTGACATACCTTTATTT : 290

Pgig-TH   : CATATCTGCTTCA--ACACGTTAATATCACGTTCACAGTACATACACCTATATTCTCAAAGAATCTGGTTTCAAGCACAAAATACATTTAACATATTTAT--C---GTACATTACTATAATACTTTGCTCGCCCCAACATTTAATGTTTC : 291

*       320    *       340         *       360         *      380         *       400         *       420         *       440         *    

Pmek-VN   : TC-AAAAGTCCAATGTAGTAAGAGATCACCAACCCTTTATAC-CTAAAGACACATTATTCATGATAGGGTCAAGGACATAACCTGGGAAG--TTATATAATTTGCACTATTACTGGCATCTGGTTCCTATTTCAGGTCCAT-ACATGGTA : 381

Pkre-VN   : TA-GAACATTAAATGTAGTAAGAGATCACCAACCCTGTATAT-CTAAAGACATACGATTCATGATAGAATCAAGGACATAAC-TGGGAAG--TTATATAACTTGCACTATTACTGGCATCTGGTTCCTATTTCAAGTCCATAACCTGGCC : 384

Ppan-IN   : GC-A--AGTCCGTTGCAGTAAGAGATCACCAACCCTTTATAC-CTAAAGACACATAATTCATGATAGAATCAAGGACATAACCTGGGAAG--TTATATAACTTGCACTATTACTGGCATCTGGTTCCTATTTCAGGTCCAACACATGGTA : 383

Plar : TTTGAACATAAAATGTAGTAAGAGATCACCAACCCTTTATAC-CTAAAAGCATCAACTTAATGATAGAATCAAGGACATA-CCTGGGAAT--TCGTATAGCTTGCACTATTACTGGCATCTGGTTCCTATTTCAGGCACATACAGTGGAT : 381

Pboc-VN   : TA-GGATATTGAATGTAGTAAGAGATCACCAACCCTGTATAC-CTGAAGACATATTATTCATGATAGAATCAGGGACATAATTTGAAGAG--TTACACAACTTGCACTATTACTGGCATTTGGTTCCTATTTCAGGTCCATCCAGTGGTT : 382

Psan-CN   : AATAAATTTTGAATGTAGTAAGAAATCACCAA-TCTTGTTATTCA-AGGATACATCATGTATGATAGAATCAAGGACATAAC-TGGC-AGGGTAACACAACTCACATTATTACTGGCATTTGGTTCCTATTTCAAGTCCATGA-CTTGAT : 435

Phyp-CTIBT: GATAAATTTTAAATGGAATAAGAAATCACCAA-TCTTGGTATTCA-AGTATACATCATGTATGATAGAATCAAGGACATAAC-TGGC-AGGGTAACACAACTCACATTATTACTGGCATTTGGTTCCTATTTCAAGTCCATGA-CTTGAT : 435

Phyp-CN   : AATAAATTTTAAATGTAGTAAGAAATCACCAA-TCTTGTTATTCA-AGGATACATCATGTATGATAGAATCAAGGACATAAC-TGGC-AGGGTAACACAACTCACATTATTACTGGCATTTGGTTCCTATTTCAAGTCCATGA-CTTGAT : 436

Phyp-RIA2-: GATAAATTTTAAATGTAATAAGAAATCACCAA-TTTTGTTATTCA-AGTATACATCATGTATGATAGAATCAAGGACATAAC-TGGC-AGGGTAACACAACTCACATTATTACTGGCATTTGGTTCCTATTTCAAGTCCATGA-CTTGAT : 435

Pgig-TH   : AACAAATTT-AAATGTAGTAAGAAATCACCAACTCCTCACACTCATAGGATACATAATTCATGATAGGGTCAAGGACATAACATGAAGAGGGTGACACAACTTACACTATTACTGGCATCTGGTTCCTATTTCAGGTCCATAATCTTAAA : 440

460    *       480         *       500         *       520         *       540         *       560         *       580         *     600      

Pmek-VN   : ATTAAAAAAATCTTGAATT-TCCTGACATTT-CTCTTGGTGTAGTGCCAAATAGCACAAACCCCCCATGCCA-AGGCATTCATTTAAAGGCATGTGGTATTTT-ATTTTTTAGGTCACTTTCATTTGACATAGTTCATGCATA-CTACCA : 526

Pkre-VN   : ATTTAGCTAATCTTGAATT-TCCTGGCATAG-CTCTTGGTGTAGTGCTGAATAGCACAAACCCCCCATGCCA-AGGCGTTCATTTAAAGGCATGGGGTTTTTTTAATTTTTAGGTCACTTTCATTTGACATAATTCATGCATAACTCCCA : 531

Ppan-IN   : ATTAAAATAACCTTGAACT-TCCTGGCATAT-CTCTTGGTGTGGTGCTAAATAGCACAAACCCCCCATGCCA-AGGCCTTCATTTAAAGGCATGTGGTATTTTTATTTTTTAGGTCACTTTCATTTGACATATATCATGCGCG-CTACCA : 529

Plar      : ATTTAATTAATATTGAAGT-CATTGGCATAT-CTCTTGGTGTAGTGCTAAATAGCACAAACCCCCCATGCCA-AGGCATTCATTTAAAGGCATGGGGT-TTTTTAATTTTTAGGTCACTTTCATCTGACATAATTCATGCATC-CCACAA : 526

Pboc-VN   : ATTTAATTAACCTTGAATT-TACTGACATAT-CTCTTGGTGTAGTGCCAAATAGCAAAAACCCCCCATGCCA-AGGCGTTCATTTAAAGGCATGGGGT-TTTTTAATTTTTAGGTCACTTTCATTTGGCA-ATTTCATGCATT-CTACCA : 526

Psan-CN   : AATCCTCAATAAATGAATTATACTGGCATAAGTTATTGGTGTAGTCCTAAGTAGCACAAACCCCCCATGCCA-AGGCATTCATTTAAAGGCATGGGGTATTTTTTATTTT-AGGTCACTTTCATTTGGCATAATTCATGCAGG-CTGTCA : 582

Phyp-CTIBT: AATCCTCAATAAATGAATTATACTGGCATAAGTTATTGGTGTAGTCCTAAGTAGCACAAACCCCCCATGCCA-AGGCATTCATTTAAAGGCATGGGGTATTTTTTATTTT-AAGTCACTTTCATTTGGCATAATTCATGCAGA-CTATCA : 582

Phyp-CN   : AGTCCTCAATAAATGAATTATACTGGCATAAGTTATTGGTGTAGTCCTAAGTAGCACAAACCCCCCATGCCA-AGGCATTCATTTAAAGGCATGGGGTATTTTTTATTTT-AGGTCACTTTCATTTGGCATAATTCATGCAGG-CTGTCA : 583

Phyp-RIA2-: AATCCTCAATAAATGAATTATACTGGCATAAGTTATTGGTGTAGTCCTAAGTAGCACAAACCCCCCATGCCA-AGGCATTCATTTAAAGGCATGGGGTATTTTTTATTTT-AGGTCACTTTCATTTGGCATAATTCATGCAAA-CTATCA : 582

Pgig-TH   : TGTCCCCAAAACCTGAACTATCCTGGCATAAGTTATTGGTGGAGTCCTAAATAGCACAAACCCCCCATGCCACAGGCGTTCATTTAAAGGCATGGGGTTTTTTCTTTTTT-AGGTCACTTTCATTTGGCATAATTCATGCATC-TTACCA : 588

*       620         *       640         *       660         *       680         *       700         *       720         *     740         *      

Pmek-VN   : ACAGTCCTGAAAGGTAGTACAT-G--GTCTT-TTATTTAGAT-AGAAATATTGTAATGCTTCCTTAGACATAC-TTGAAATAATTAC-ATAACTCTCTGTCAAGTACATAATCTTTATT---ATTGATCCCCATATT--TCTAAG-ATTT : 663

Pkre-VN   : A-TGTCCAAGAAGGTAGTACAT-G-AATCTTGTTTA--AGTA-TAGAATAT-GTAATGCTTCCTTAGACATAC-TTGAAATAATTAC-ATAAGTCTCTATCAGGTGCATA-TCTTTATTATTATTAATCCCCATATA--TCTAAG-ATTC : 668

Ppan-IN   : ACAGCTCTGAAAGGTAGTACAT-GCAATCTTGTTTCCTAGTA-ATAAATATTGTAATGCTTCCTTAGACATAC-CTGAAATAATTAC-ATAACTCTCTATCGAGTACATAAGCTTTAAT--CATTAATCCCCATATC--TCTAAG-ACT- : 669

Plar : ATAATCCAAGAAGGTAGTACAT-A-ATTC-TGTGCTCAAGTA-CTAAATAATGTAATGCACTCTTGGACATAA-CTGA--TAATAAC-TAAGAGTTTGATATATTACATA-----TATTATTATTGATCCCCATATA--TCTAAGTATTC : 661

Pboc-VN   : ATGATCCAGGAAGGTAGTACAT-A-ATAAGTATATTCAGGTA-TTGAATAT-GTAATGCTTCCTTAGACATACCTTGATAACATTAC-ACAAATCTCTATCATGTACATAA-CT--ATTATTATTGATCCTCATATATATCTAAG-A-TG : 666

Psan-CN   : ATAGTTCTTGAAGGTAGTCCATTTAAATTTTGCCTGCAAGTA-TTAGATAATGTAATGCTTACTAAGACATGG-CTTGAAAACATACTAT-TATTGATACCAAGTACATAATCT-TACTACTA--GATCCACATACCTATCCTATATGAG : 726

Phyp-CTIBT: ACAGTTCTTGAAGGTAGTCCATTTAAATCTTGCCTGCAGGTA-TTAGATAATGTAATGCTTGCTAAGACATAA-CTTGAAAACATACTAT-TATTGATACCAAGTACATAATCT-TACTACTA--GATCCACATACCTATCCTATATGAG : 726

Phyp-CN   : ATAGTTCTTGAAGGTAGTCCATTTAAATTTTGCCTGCAAGTA-TTAGATAATGTAATGCTTACTAAGACATGG-CTTGAAAACATACTAT-TATTGATACCAAGTACATAATCT-TACTACTA--GATCCACATACCTATCCTATATGAG : 727

Phyp-RIA2-: ACAGTTCTTGAAGGTAGTCCATTTAAATCTTGCCTGCAGGTA-TTAGATAATGTAATGCTTACTAAGACATAA-CTTGAAAACATACTAT-TATTGATACCAAGTACATAATCT-TACTACTA--GATCCACATACCTATCCTATATGAG : 726

Pgig-TH   : ACAATCCTTGAAGGTAGTCCATTATAAGCTTGCTTGCAAGTACATAAATAATGTAATGCTTTCTAGGACATAAACTTTGAGAGGTACAGTATACTTATTCCGTGTACATAATCC-TACTGTCA--CATCTACATAACT-TCCTAGTAAAG : 734

760         *       780         *       800         *       820         *       840         *       860         *       880   *       900      

Pmek-VN   : CCCCCC---TCCTTTTGCGCGCGACAAACCCCCC-TACCCCCCATGCCGAATAAGTCCTAATTAATCCTGTCAAACCCCTAAACCAGGTTAGGCTCGATTGGCAT-ATCAACAAAGTA-AAATGCATGCTGATATATAGTGTTATAAATT : 807

Pkre-VN   : CCCCCC---GCCT--CGCGCGCGACAAACCCCCCCTACCCCCCATGCCGAACAAGTCCTAATTGATCCTGTCAAACCCCTAAAGCAGGTAAGGCTCGATTGGCATTATCAGCAAAGTAGAAATGCATGCTGATATATAGTGTTATAAATT : 813

Ppan-IN   : -CCCCC---GC-TTTCGCACGCGACAAACCCCCCCTACCCCCCATGCCGAACAAGTCCTAATTAATCCTGTCAAACCCCTAAACCAGGTAAGGCTCGATTGGCACGATCAACAAAATA-AAATGCATGCTGATATATAGTGTTATAAATT : 813

Plar      : CCCCCC---GC-TTTCGCGCGCGACAAACCCCCC-TACCCCCCATGCCGAACAAGTCCTAATTAATCCTGTCAAACCCCTAAAGCAGGTAAGACTCGATTGGCATCATCAGCAAAGTA-AAATGCATACTGATATATAGTGTTATAAATT : 805

Pboc-VN   : CCCCCC---GC-TTTCGCGCGCGATAAACCCCCC-TACCCCCTATGCCGAACAAGTCCTAATTAATCCTGTCAAACCCCTAAACCAGGTAAGACTCGATTGGCATCATCAGCAAAGTAGAAATGCATGCTGATATATAGTGTTATAAATT : 811

Psan-CN   : GCCCC----GC-TTTCGCGCGCGACAAACCCCCC-TACCCCCCATGCCGAATGAGTCCTAATTAATCCTGTCAAACCCCTAAACCAGGTAAGGCTCGATTGGCAT-GTCAGTAAAGTATAAATGCATACTGATATATAGTGTTATAAATT : 869

Phyp-CTIBT: ACCCC----GC-TTTCGCGCGCGACAAACCCCCC-TACCCCCCATGCCGAATGAGTCCTAATTAATCCTGTCAAACCCCTAAACCAGGTAAGGCTCGATTGGCAT-GTCAGTAAAGTATAAATGCATACTGATATATAGTGTTATAAATT : 869

Phyp-CN   : GCCCC----GC-TTTCGCGCGCGACAAACCCCCC-TACCCCCCATGCCGAATGAGTCCTAATTAATCCTGTCAAACCCCTAAACCAGGTAAGGCTCGATTGGCAT-GTCAGTAAAGTATAAATGCATACTGATATATAGTGTTATAAATT : 870

Phyp-RIA2-: ACCCC----CC-TTTCGCGCGCGACAAACCCCCC-TACCCCCCATGCCGAATGAGTCCTAATTAATCCTGTCAAACCCCTAAACCAGGTAAGGCTCGATTGGCAT-GTCAGTAAAGTATAAATGCATACTGATATATAGTGTTATAAATT : 869

Pgig-TH   : GCCCCCTTTGC-TTTCGCACGCGACAAACCCCCC-TACCCCCAACGCCGAGCGAGTCCTAATTGATCCTGTCAAACCCCTAAACCAGGTAAGGCTCGATTGGCGT-GTCAGCAAAGTATAAATGCATACTGATATATAGTGTTATAAATT : 881

*            

Pmek-VN   : TAGGTTATATTATATA : 823

Pkre-VN   : TAAATTATATTATATA : 830

Ppan-IN   : TAAGTTATATTATATA : 829

Plar : TAAATTATATTATATA : 822

Pboc-VN   : TAAATTATATTATATA : 827

Psan-CN   : TAAACCATATTATATA : 887

Phyp-CTIBT: TAAACCATATTATATA : 887

Phyp-CN   : TAAACCATATTATATA : 888

Phyp-RIA2-: TAAACCATATTATATA : 887

Pgig-TH   : TAGACCATATTATATA : 897
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