
SeHA SL476_II       -GCCCCAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAAGATAACAATAACTTTAAACTATTGAATACCACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
SEN P125109_I       -GCCCCAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAAGATAACAATAACTTTAAACTATTGAATACCACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
STM LT2_I       -GCCCCAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAAGATAACAATAACTTTAAACTATTGAATACCACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
STM D23580_II       -GCCCCAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAAGATAACAATAACTTTAAACTATTGAATACCACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGAAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
STM DT104_II       -GCCCCAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAAGATAACAATAACTTTAAACTATTGAATACCACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
STM 14028_I       -GCCCCAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAAGATAACAATAACTTTAAACTATTGAATACCACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
STM DT2_I       -GCCCCAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAAGATAACAATAACTTTAAACTATTGAATACCACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
STM SL1344_I       -GCCCCAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAAGATAACAATAACTTTAAACTATTGAATACCACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
SG 287/91_I       -GCCCCAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAAGATAACAATAACTTTAAACTATTGAATACCACATTATTGATCGTTTATATCGATAAAAGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
SeSa CVM19633       -GCCCCAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAAGATAACAATAAGTTTAAACTATCAAATATCACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
STY CT18_I       -GCTCCAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAAGACAACAATAAGTTCAAGCTATCAAATATAACATTATTGATCGTTTATATCGAAAAAAGCAATTTGTAGTACTATACTCCAGACCTTTCCGAA
STY TY2_II       -GCTCCAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAAGACAACAATAAGTTCAAGCTATCAAATATAACATTATTGATCGTTTATATCGAAAAAAGCAATTTGTAGTACTATACTCCAGACCTTTCCGAA
SPB        -GCCTCAATCGATCGATAACAACGATCAATTAATAATATAACAATAAGTTTAAACTATCAAATATCACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAATCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
SN SL254_I       -GCCTCAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAATATAACAATAAGTTTAAACTATCAAATATCACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAATCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
SeAg SL483_I       -GCCTCAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAACATAACAATAAGTTTAAACTATCAAATATCACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAATCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
SCH SCB67_III       -GCCTCAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAATATAACAATAAGTTTAAACTATCAAATATCACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
SPC RKS4594_II       -GCCTCAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAATATAACAATAAGTTTAAACTATCAAATATCACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
SIN S1326/28_II      -ATACCTATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAATATAACAATAAGTTTAAACTATCAAATATCACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGCAATTTGTAGTGTTACACTCCAGACCTTTCCGAA
SHAD 18_I       -ATACCTATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAATATAACAATAAGTTTAAACTATCAAATATCACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAATCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
Phi ST104       -ATAAAAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAACGAGCAAACAATAACTTTAAACTATCAAAGTTTACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGTAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
STM DT104_I       -ATAAAAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAACGAGCAAACAATAACTTTAAACTATCAAAGTTTACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGTAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
Phi ST64T       -ATAAAAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAACGAGCAAACAATAACTTTAAACTATCAAAGTTTACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
SPA 9150_II       -ATAAAAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAACGCGCAAACAATAACTTTAAACTATCAAAGATTACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAGGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
SPA 9150_III       -ATAAAAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAACGCGCAAACAATAACTTTAAACTATCAAAGATTACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAGGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
SPA 12601_II       -ATAAAAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAACGCGCAAACAATAACTTTAAACTATCAAAGATTACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAGGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
SPA 12601_III       -ATAAAAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAACGCGCAAACAATAACTTTAAACTATCAAAGATTACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAGGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
SeD CT02021853_I     -ATACCTATTGATCGGTAACAGCGATCAATTAACGAGCAAACAATAACTTTAAACTATCAAAGTTTACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
SeD CT02021853_II    -ATACCTATTGATCGGTAACAGCGATCAATTAACGAGCAAACAATAACTTTAAACTATCAAAGTTTACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
SPA 9150_I       -ATACCAATTGATCGATAATATCGATCAATATATTAAAACTCAATAGCTTAAAACTATTAAAAATACAATTATTGATCGCTTATATCGATCAAACCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCTGAA
SPA 12601_I       -ATACCAATTGATCGATAATATCGATCAATATATTAAAACTCAATAGCTTAAAACTATTAAAAATACAATTATTGATCGCTTATATCGATCAAACCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCTGAA
STY CT18_II       -ATACCAATTGATCGATAACATCGATCAATATATTAAAACTCAATAGCTTAAAACTATTAAAAATACAATTATTGATCGCTTATATCGATCAAACCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCTGAA
STY TY2_I       -ATACCAATTGATCGATAACATCGATCAATATATTAAAACTCAATAGCTTAAAACTATTAAAAATACAATTATTGATCGCTTATATCGATCAAACCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCTGAA
SEN P125109_II       -ATACCAATTGATCGATAACATCGATCAATATATTAAAACTCAATAGTTTAAAACTATTAAAAATACAATTATTGATCGCTTATATCGATCAAACCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCTGAA
SG 287/91_II       -ATACCAATTGATCGATAACATCGATCAATATATTAAAACTCAATAGTTTAAAACTATTAAAAATACAATTATTGATCGCTTATATCGATCAAACCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCTGAA
SeDu CT02021853_III  -ATACCAATTGATCGATAACATCGATCAATATATTAAAACTCAATAGTTAAAAACTATTAAAAATACAATTATTGATCGCTTATATCGATCAAACCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCTGAA
SCH SCB67_II       -ATATCAATCTATCTATTTTAACAATCAATTTAAGTAATTACTATATGTAAAAACTATTAAACAAATGATTATTGATCGTCTTTATCGATCAAAGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
SPC RKS4594_I       -ATATCAATCTATCTATTTTAACAATCAATTTAAGTAATTACTATATGTAAAAACTATTAAACAAATGATTATTGATCGTCTTTATCGATCAAAGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
SIN S1326/28_I       -ATATCAACCTATCGATTGCAACGATCGATTTTAATGTGTATGATAGTTGTAAGCTATCAAACACTAGATTATTGATCGTCTTTATCGATCAAATCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
Phi P22        -ATAAAAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAACATGCATTATATAGATAAAAACTATCAAATTATACATTATTGATCGCTTGTATCGATCAAAACAATTTGTAGTGCTACACTTCAGATCTTTCCGAA
SeHA SL476_I       -ATAAAAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAACATGCATTATATAGATAAAAACTATCAAATTATACATTATTGATCGCTTGTATCGATCAAAACAATTTGTAGTGCTACACTTCAGACCTTTCCGAA
S. bongori IP1387/73 -CTAAAGATTGATCGATATCAACGATCAATCAACCATTTCATAATAGCTATAAACTATCTTATATTGCATTATTGATCGTTAATATCGATCAAGACAATTTGTAATGCTACACTTCAGACCTTTCTGAA
S. bongori IP4327/84 -CTAAAGATTGATCGATATTAACGATCAATCAACCATTTCATAATAGCTATAAACTATCTTATATTGCATTATTGATCGTTAATATCGATCAAGACAATTTGTAATGCTACACTTCAGACCTTTCTGAA
S. bongori IP4770/84 AATAAAG-CTGATCGATATTAACGATCAATTGACCATTTTATAATAGGCAAATACTATCTTATATCACATTATTGATCGTTAATATCGATCAAGCCAATTTGTAATGCTACACTTCAGACCTTTCTGAA
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Figure S1. 


