Table S1. Banding patterns of PCR-ribotypes included in the analysis obtained by sequencer based PCR-ribotyping. Fragment lengths
are in base pairs.

Strain P1227 P1373 P1451 P1870 P2156 P2229 P2733 P1214 P1149 RT078 RT126 RTO012 R12078
PCR-ribotype 078 204 247 444 441 434 524 029 066/2 078ecdc 126 012 027

Fragment 1 308,5  268,7 267,4 268,8 328,6 267,1 235,0 268,5 313,0 308,5 308,5  268,8 2347
Fragment 2 329,0 3285 286,9 328,8 372,7 268,8 268,5 328,4 329,0 329,1 329,1  310,9 268,4
Fragment 3 3315 3883 328,5 330,4 447,0 328,5 288,6 388,3 331,5 331,6 3315 3309 328,7
Fragment 4 373,7 4882 4115 389,7 551,5 388,2 308,5 428,1 373,0 3751 3729 3591 330,7

Fragment 5 375,1 5495 489,4 431,2 449,3 327,2 488,0 375,2 4474 375,1 4285 366,8
Fragment 6 417,0 489,1 5495 329,1 549,5 387,3 4914 4474 4881 427,0
Fragment 7 4475 489,4 4474 4914 5498 449,7
Fragment 8 491,5 550,5 549,5
Fragment 9 609,1

Fragment 10

Fragment 11

Strain P1150 P1167 P1180 P1188 RT033 RT045 RTO063 RTO066 P1077 P1196 P2331 P2721 P1956 P3185

PCR-ribotype 063/1 484 Al-56  078/4 033 045 063 066 413 045/1 504 519 446 542

Fragment 1 268,8  268,8 328,7 308,3 268,8 308,4 268,4 313,0 313,0 313,0 308,4 286,9 270,7 279,7
Fragment 2 3285 3110 330,4 3291 3315 333,4 328,8 329,1 329,2 329,1 3731 288,5 331,6 308,5
Fragment 3 3314 3310 370,1 3315 333,8 373,1 330,5 3315 331,6 331,7 4476 328,8 367,3 330,5
Fragment 4 375,1  359,2 4311 373,0 373,1 375,5 369,8 348,2 348,1 347,9 449,8 331,1 3749 370,0
Fragment 5 489,0 4285 488,8 375,1 375,6 4474 489,1 375,1 373,0 375,1 457,3 4497 489,8 388,1

Fragment 6 550,0 417,0 4475 4125 3751 4475 547,1 4943  407,1
Fragment 7 4476 4497 4474 4475 551,8 4477
Fragment 8 4497 452,9
Fragment 9 4915 489,2
Fragment 10 547,0

Fragment 11 549,8




