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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGG  3
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAG T GCGAC AAGG T AC T CC G T AGGG T GAA  30
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGC T GGA - - - - CC T   11
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGC T GGA - - - - CC T   10
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGC T GGA - - - - CC T   11
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGC T GGA - - - - CC T   10
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGC T GGA - - - - CC T   11
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGC T GGA - - - - CC T   11
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGGC T GGA - - - - CC T   12
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGGC T GGA - - - - CC T   12
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGC T GGA - - - - CC T   10
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGGC T GGA - - - - CC T   12
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGGC T GGA - - - - CC T   12
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGGC T GGA - - - - CC T   12
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGGGC T GGA - - - - CC T   13
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA - - - - CC T   6
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - T CA T GAG - CGGGC T GGA - - - - CC T   20
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA - - CCC T GAG - CGGGC T GGA - - - - CC T   22
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - G GAAA - - A T A T GAGGCGGGC T GGA - - - - CC T   25
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - T AA T GAG - CGGGC T GGA - - - - CC T   20
- - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CAA - - A T A T GAGGCGGGC T GGA - - - - CC T   27
NCEGCGGAGG GA T CA T T ACA CAAA - - T A T G AAGGCGGGC T GGA - - - ACC T   50
- - - GCGGAGG GA T CA T T ACA CAAA - - T A T G AAGGCGGGC T GGA - - - ACC T   42
- - - GCGGAGG GA T CA T T ACA CAAA - - T A T G AAGGCGGGC T GGA - - - ACC T   42
CC T GCGGAGG GA T CA T T ACA CAAA - - T A T G AAGGCGGGC T GGA - - - ACC T   60
CC T GCGGAGG GA T CA T T ACA CAAA - - T A T G AAGGCGGGC T GGA - - - ACC T   59
- - - - - - - - - - - A T CA T T ACA CAAA - - T A T G AAGGCGGGC T GGA - - - A T C T   34
- - - - - - - - - - CC T CA T T ACA CAAA - - T A T G AAGGCGGGC T GGA - - - ACC T   35
- - - - - - - - GG G T T T TG T G T C A T GG - - T A T G A - GGCGGGC T GGA - - - - CC T   35
CCCAAG T GCG AC T C - T T ACA CAA - - - T A T G A - GGCGGGC T GGA - - - ACC T   45
- - - - - - - - - - AA T CA T T ACA CAAA - - T A T G AAGGCGGGC T GGA - - - ACC T   35
CC T GCGGGGG GA T CA T T ACA CAAA - - T A T G AAGGCGGGC T GGA - - - ACC T   75
CA T TGCC - T G CAAAG T C T T A CCAA - - T A T G - AGGCGGGC T GGA - - - - CC T   47
G T T TGCAA T G CGA - G T C T T A CCAA - - T A T G - AGGCGGGC T GGA - - - ACC T   44
CC T GCGGAGG GA T CA T T ACA CAAA - - T A T G AAGGCGGGC T GGA - - - ACC T   82
CC T GCGGAGG GA T CA T T ACA C - AA - - T A T G AAGGCAGGC T GAA - - - A T C T   85
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - A T C T   6
- - - - - - - AGG GA T CA T T ACA CAAA - - T A T G AAGGCGGGC T GGC - - - ACC T   38
- - - - - - - - - - - A T CA T T ACA CAAA - - T A T G AAGGCGGGC T GGC - - - ACC T   34
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGGC T GGC - - - ACC T   13
CC T GCGGAGG GA T CA T T ACA CAAAAA T A T G AAGGCGGGC T GGC - - - ACC T   97
CC T GCGGAGG GA T CA T T ACA CAAA - - T A T G AAGGCGGGC T GGC - - - ACC T   94
- - - - - - - - - - - A T CA T T ACA CAA - - - T A T G AAAGCGGGC T GGAC T CACC T   36
C - - - - - - - GG GA T CA T T ACA CAA - - - T A T G AAAGCGGGC T GGAC T CACC T   42
- - - T TGCGAG GA T C T T - - - - - - AAAG T A T G - AGGCGGGC T GGA - - - - CC T   36
CC T GCGGAAG GA T CA T T ACC T AGAG T TG T A - - - - - - GGC T - - - - T T GCC T   56
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - T A T G - AGGCGGGC T GGA - - - - CC T
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KX139166.1_Alternaria_macrospora_strain_BHU-LMMT33

KX139150.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT17
KX139151.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT18

KX139162.1_Alternaria_porri_strain_BHU-LMMT29
KX139159.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT26
KX139160.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT27
KX139157.1_Alternaria_tenuissima_strain_BHU-LMMT24

KX139161.1_Alternaria_porri_strain_BHU-LMMT28
KX139155.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT22
KX139156.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT23

Consensus
100%

0%
Conservation

C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  41

120 140

C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  44
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  42
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  42
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  41
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  42
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  41
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  42
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  42
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  43
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  43
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  41
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  43
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  43
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  43
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  44
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  37
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  51
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  53
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  56
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  51
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  58
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  81
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T AA AAA T T T T CAC  79
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  73
C T - CGGGG T T AAC - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  92
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A GG - - GCC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  92
C T - CGGGG T T - - - - - - - - - - - ACAGCC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  65
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  66
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  66
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  76
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T CCAC  66
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  106
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  78
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  75
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  113
C T - CGAGACG A - C - - - - - - G G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  116
C T - CGAGACG A - C - - - - - - G G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  37
C T - CGGGG T G GCC - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - T T C - AC  70
C T - CGGGG T G GCC - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - T T CCAC  67
CC - CGGGG T G GCC - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - T T CCAC  46
CC - CGGGG T G GCC - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - T T CCAC  130
CC - CGGGG T G GCC - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - T T CCAC  127
CAGCAGCA T C T GC T G T T GGG GCCAGCC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  79
CAGCAGCA T C T GC T G T T GGG GCCAGCC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  85
C T - CAGGG T T - - - - - - - - AA G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC  66
- - - - - - - GC T A T C T - - - - - - - - - - - - C T T A C - - - - - - - - - - - - - - - - - - C  69
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - A CAGG T C TG T G A TGCCC T T AG A TG T T C T GGG  31
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   -
C T - CGGGG T T A - C - - - - - - A G - - - - CC T T G C TGAA - T T A - - - - - - T T CAC
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0%

KX118413.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT02
KX118415.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT04
KX118418.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT07
KX118419.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT08

KX118421.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT10
KX118425.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT14
KX118426.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT15

KX118427.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT16
KX118424.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT13

KX118414.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT03
KX118423.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT12

KX118412.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT01
KX118417.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT06
KX118420.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT09

KX118422.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT11
KX179478.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT35
KX118416.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT05
KX179483.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT40
KX179484.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT41
KX179485.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT42

KX179482.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT39
KX139158.1_Alternaria_tenuissima_strain_BHU-LMMT25

JQ070079.1
KX179480.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT37
KX179479.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT36

KX139153.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT20
KX179489.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT46

KX139163.1_Alternaria_eichhorniae_strain_BHU-LMMT30
KX179488.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT45

KX179481.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT38
KX179487.1_Alternaria_sp._2_MM-2016

KX139164.1_Alternaria_eichhorniae_strain_BHU-LMMT31
KX179490.1_Alternaria_sp._3_MM-2016

KX179477.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT34
KX179486.1_Alternaria_sp._1__MM-2016

KX179491.1_Alternaria_sp._4_MM-2016
KX139154.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT21
KX139152.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT19

KX139165.1_Alternaria_macrospora_strain_BHU-LMMT32
KX139166.1_Alternaria_macrospora_strain_BHU-LMMT33

KX139150.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT17
KX139151.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT18

KX139162.1_Alternaria_porri_strain_BHU-LMMT29
KX139159.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT26
KX139160.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT27
KX139157.1_Alternaria_tenuissima_strain_BHU-LMMT24

KX139161.1_Alternaria_porri_strain_BHU-LMMT28
KX139155.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT22
KX139156.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT23

Consensus
100%

0%
Conservation

CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   78

160 180 200

CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   81
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   79
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   79
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   78
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   79
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   78
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   79
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   79
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   80
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   80
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   78
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   80
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   80
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A CCCGGA T T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   86
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   81
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   74
CC T TG - - T C T T T T GAACG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   90
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   90
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   93
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   88
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   95
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   118
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   116
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   110
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   129
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   129
CC T TGGG T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T - G T T - - T - C C T TGG T GGG T   103
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   103
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   103
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   113
CC T TG T - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   104
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   143
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   115
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   112
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   150
CCG TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGGC  153
CCG TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGGC  74
CCG - - T G T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGGC  107
CCGGG T G T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGGC  106
CCG - - T G T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T T C C T TGG T GGGC  84
CCG TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGGC  167
CCG TG - - T C T T T T G - - GG - - C - - - - - - T - C T TG T T - - T - C C T TGG T GGGC  161
CCG TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGGC  116
CCG TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGGC  122
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T   103
CCA TG - - T C T T T T G - - AG T A C - - - - - - - - C T T CG T - - T T C C T CGGCGGG T   105
CCGCACGCGC GC T ACAC T GA CAGAGCCAAC GAG T T C T T T C T T T T CAACGA  81
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   -
CC T TG - - T C T T T T G - - CG T A C - - - - - - T T C T TG T T - - T - C C T TGG T GGG T
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0%

KX118413.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT02
KX118415.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT04
KX118418.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT07
KX118419.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT08

KX118421.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT10
KX118425.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT14
KX118426.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT15

KX118427.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT16
KX118424.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT13

KX118414.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT03
KX118423.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT12

KX118412.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT01
KX118417.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT06
KX118420.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT09

KX118422.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT11
KX179478.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT35
KX118416.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT05
KX179483.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT40
KX179484.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT41
KX179485.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT42

KX179482.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT39
KX139158.1_Alternaria_tenuissima_strain_BHU-LMMT25

JQ070079.1
KX179480.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT37
KX179479.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT36

KX139153.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT20
KX179489.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT46

KX139163.1_Alternaria_eichhorniae_strain_BHU-LMMT30
KX179488.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT45

KX179481.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT38
KX179487.1_Alternaria_sp._2_MM-2016

KX139164.1_Alternaria_eichhorniae_strain_BHU-LMMT31
KX179490.1_Alternaria_sp._3_MM-2016

KX179477.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT34
KX179486.1_Alternaria_sp._1__MM-2016

KX179491.1_Alternaria_sp._4_MM-2016
KX139154.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT21
KX139152.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT19

KX139165.1_Alternaria_macrospora_strain_BHU-LMMT32
KX139166.1_Alternaria_macrospora_strain_BHU-LMMT33

KX139150.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT17
KX139151.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT18

KX139162.1_Alternaria_porri_strain_BHU-LMMT29
KX139159.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT26
KX139160.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT27
KX139157.1_Alternaria_tenuissima_strain_BHU-LMMT24

KX139161.1_Alternaria_porri_strain_BHU-LMMT28
KX139155.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT22
KX139156.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT23

Consensus
100%

0%
Conservation

T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A T AAACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  119

220 240

T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A T AAACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  122
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A T AAACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  120
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A T AAACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  120
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A T AAACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  119
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A T AAACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  120
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A T AAACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  119
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A T AAACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  120
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A T AAACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  120
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A T AAACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  121
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A T AAACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  121
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A - - AACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  117
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A - - AACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  119
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A - - AACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  119
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A T AAACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  127
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A - - AACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  120
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A - - AACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  113
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A - - AACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  129
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A - - AACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  129
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A - - AACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  132
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A - - AACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  127
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A - - AACC CCC T T T TG T - - - - - - AA T TG  137
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A - - AACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  157
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A - - AACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  155
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A - - AACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  149
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A T AAACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  170
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A - - AACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  168
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A - - AACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  142
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A - - AACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  142
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A - - AACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  142
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A - - AACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  152
T T GCCCACCA CAAGGACAAA CA T A - - AACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  143
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A - - AACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  182
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A - - AACC T - - T T T - G T - - - - - - AA T TG  154
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A - - AACC T - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  152
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A - - AACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  189
T CGCCCACCA CAAGGACAAA CC T A T AAACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  194
T CGCCCACCA CAAGGACAAA CC T A T AAACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  115
T CGCCCACCA CAAGGACCAA CCCA T AAACC T T T T T G - - T - - - - - - AA TGG  149
T CGCCCACCA CAAGGACCAA CCCA T AAACC T T T T T GGG T - - - - - - AA TGG  150
T CGCCCACCA CAAGGACCAA CCCA T AAACC T T T T T G - - C - - - - - - AA TGG  126
T CGCCCACCA CAAGGACCAA CCCA T AAACC T - - T T T TGC - - - - - - AA TGG  209
T CGCCCACCA CAAGGACCAA CCCA T AAACC T - - T T T TGC - - - - - - AA TGG  203
T CGCCCACCA CAAGGACAAA CC - A T AAACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  156
T CGCCCACCA CAAGGACAAA CC - A T AAACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  162
T CCCCCACCA C T ACGACAAA CA T A - - AACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG  142
CCGCCCGCCG A T T GGAC - - A CA T T T AAACC C T T T G T AG T - - - - - - T - T TG  146
GGAA TGCC T A G T AAGCGCG T G T CA T CAGCA TGCG T T GA T T ACG T CCC TGA  131
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T A T   5
T CGCCCACCA C T AGGACAAA CA T A - - AACC - - - T T T TG T - - - - - - AA T TG
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100%
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Conservation

CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   162

260 280 300

CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   165
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   163
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   163
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   162
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   163
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   162
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   163
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   163
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   164
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   164
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   160
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   162
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   162
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   170
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   163
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   156
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   172
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   172
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   175
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   170
CAA T C - - - GC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   179
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   200
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   198
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   192
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAAA  214
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   211
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   185
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   185
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   185
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   195
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   186
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   225
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   197
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   195
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   232
AAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAAAAA T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   239
AAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAAA - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   158
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AA T - - G T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   192
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AA T - - G T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   193
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AA T - - GCAA T AA T T T ACAAC T T T CAACAA -   170
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AA T - - G T AA T AA T T T ACAAC T T T CAACAA -   253
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AA T - - G T AA T AA T T T ACAAC T T T CAACAA -   247
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AACA - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   199
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AACA - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -   205
CAA T C - - T - T GA T GG T ACAC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T TGC - - CC T T   184
CAA T C - - AGC G T C T GAA - - - AAAC T T T AA T AG T T - ACAAC T T T CAACAA -   189
CC T T TG T ACC GGAGGAAAAG AAACCAACAG GGA T T GCC - - - - - C T AG T AA  176
CAA T A - - AGC GGAGGAAAAG AAACCAACAG GGA T T GCC - - - - - C T AG T AA  48
CAA T C - - AGC G T CAG T A - AC AAA T - - T AA T AA T T - ACAAC T T T CAACAA -
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KX179477.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT34
KX179486.1_Alternaria_sp._1__MM-2016

KX179491.1_Alternaria_sp._4_MM-2016
KX139154.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT21
KX139152.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT19

KX139165.1_Alternaria_macrospora_strain_BHU-LMMT32
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KX139160.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT27
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Consensus
100%
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Conservation

CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  202

320 340

CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  205
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  203
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  203
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  202
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  203
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  202
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  203
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  203
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  204
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  204
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  200
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  202
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  202
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  210
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  203
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  196
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  212
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  212
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  215
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  210
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  219
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  240
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  238
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  232
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  254
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  251
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGACCA - GA ACGCAGCGAA  227
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  225
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  225
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  235
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  226
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  265
CGGA - - - T C T C T T GG T T T C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  238
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  235
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  272
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  279
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  198
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  232
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  233
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  210
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGAAGA - AA ACGCAGCGAA  295
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGAAGA - A - - CGCAGCGAA  287
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  239
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  245
T GGA - - - T C T C T T GGG T - C T GGC T GCGA - - - T T A - - A - AA ACACACCAAA  224
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA  229
CGGCGAG T GA AGCGGCAACA GC - - T CAAA T T TGAAA T C T G GC T C T T T T AG  224
CGGCGAG T GA AGCGGCAACA GCCC T CAAA T T TGAAA T C T G GC T C T T T T AG  98
CGGA - - - T C T C T T GG T T - C T GGCA T CGA - - - TGA - - A - GA ACGCAGCGAA
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KX118422.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT11
KX179478.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT35
KX118416.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT05
KX179483.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT40
KX179484.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT41
KX179485.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT42

KX179482.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT39
KX139158.1_Alternaria_tenuissima_strain_BHU-LMMT25

JQ070079.1
KX179480.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT37
KX179479.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT36

KX139153.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT20
KX179489.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT46

KX139163.1_Alternaria_eichhorniae_strain_BHU-LMMT30
KX179488.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT45

KX179481.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT38
KX179487.1_Alternaria_sp._2_MM-2016

KX139164.1_Alternaria_eichhorniae_strain_BHU-LMMT31
KX179490.1_Alternaria_sp._3_MM-2016

KX179477.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT34
KX179486.1_Alternaria_sp._1__MM-2016

KX179491.1_Alternaria_sp._4_MM-2016
KX139154.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT21
KX139152.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT19

KX139165.1_Alternaria_macrospora_strain_BHU-LMMT32
KX139166.1_Alternaria_macrospora_strain_BHU-LMMT33

KX139150.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT17
KX139151.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT18

KX139162.1_Alternaria_porri_strain_BHU-LMMT29
KX139159.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT26
KX139160.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT27
KX139157.1_Alternaria_tenuissima_strain_BHU-LMMT24

KX139161.1_Alternaria_porri_strain_BHU-LMMT28
KX139155.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT22
KX139156.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT23

Consensus
100%

0%
Conservation

A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   249

360 380 400

A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   252
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   250
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   250
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   249
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   250
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   249
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   250
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   250
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   251
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   251
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   247
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   249
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   249
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   257
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   250
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   243
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   259
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   259
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   262
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   257
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   266
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   287
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   285
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   279
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   301
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   298
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   274
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   272
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   272
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   282
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   273
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   312
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAAA T C T   286
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   282
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   319
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   326
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   245
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   279
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   280
AGG TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   259
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   342
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   334
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   286
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   292
A - - TGCGA T A AG T T C TG T GA A T T GCAGAA T T C T - CGAA T C A T CGAA - T C T   270
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T   276
AG - T CCGA - - - G T - - TG T AA T T T GCAGAGG GCG - - - - - - C T T TGG - - - C T   259
AG - T CCGA - - - G T - - TG T AA T T T GCAGAGG GCG - - - - - - C T T TGG - - - C T   133
A - - TGCGA T A AG T AG TG T GA A T T GCAGAA T T CAG T GAA T C A T CGAA - T C T
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0%

KX118413.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT02
KX118415.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT04
KX118418.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT07
KX118419.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT08

KX118421.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT10
KX118425.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT14
KX118426.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT15

KX118427.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT16
KX118424.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT13

KX118414.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT03
KX118423.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT12

KX118412.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT01
KX118417.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT06
KX118420.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT09

KX118422.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT11
KX179478.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT35
KX118416.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT05
KX179483.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT40
KX179484.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT41
KX179485.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT42

KX179482.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT39
KX139158.1_Alternaria_tenuissima_strain_BHU-LMMT25

JQ070079.1
KX179480.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT37
KX179479.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT36

KX139153.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT20
KX179489.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT46

KX139163.1_Alternaria_eichhorniae_strain_BHU-LMMT30
KX179488.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT45

KX179481.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT38
KX179487.1_Alternaria_sp._2_MM-2016

KX139164.1_Alternaria_eichhorniae_strain_BHU-LMMT31
KX179490.1_Alternaria_sp._3_MM-2016

KX179477.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT34
KX179486.1_Alternaria_sp._1__MM-2016

KX179491.1_Alternaria_sp._4_MM-2016
KX139154.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT21
KX139152.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT19

KX139165.1_Alternaria_macrospora_strain_BHU-LMMT32
KX139166.1_Alternaria_macrospora_strain_BHU-LMMT33

KX139150.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT17
KX139151.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT18

KX139162.1_Alternaria_porri_strain_BHU-LMMT29
KX139159.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT26
KX139160.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT27
KX139157.1_Alternaria_tenuissima_strain_BHU-LMMT24

KX139161.1_Alternaria_porri_strain_BHU-LMMT28
KX139155.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT22
KX139156.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT23

Consensus
100%

0%
Conservation

T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  287

420 440

T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  290
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  288
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  288
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  287
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  288
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  287
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  288
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  288
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  289
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  289
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  285
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  287
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  287
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  295
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  288
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  281
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  297
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  297
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  300
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  295
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  304
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  325
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  323
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  317
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  339
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  336
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  312
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  310
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  310
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  320
T T GAA - - CG - - - CAAA - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  313
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  350
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  324
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  320
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  357
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  364
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGGGCA  284
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  317
T T GAAAACG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  320
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  297
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  380
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  372
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  324
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  330
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T T GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA  309
T T GAACGGG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCCC T TGG T A T T C - CA TGGGG - CA  316
T T GGCAGCGG T CCAAG T T CC T T GGAACA - - - - GGACG T CA CAGAGGG TGA  305
T T GGCAGCGG T CCAAG T T CC T T GGAACA - - - - GGACG T CA CAGAGGG TGA  179
T T GAA - - CG - - - CA - - - - CA T T - GCGCCC T T TGG T A T T C - CAAAGGG - CA
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0%

KX118413.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT02
KX118415.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT04
KX118418.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT07
KX118419.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT08

KX118421.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT10
KX118425.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT14
KX118426.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT15

KX118427.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT16
KX118424.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT13

KX118414.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT03
KX118423.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT12

KX118412.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT01
KX118417.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT06
KX118420.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT09

KX118422.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT11
KX179478.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT35
KX118416.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT05
KX179483.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT40
KX179484.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT41
KX179485.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT42

KX179482.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT39
KX139158.1_Alternaria_tenuissima_strain_BHU-LMMT25

JQ070079.1
KX179480.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT37
KX179479.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT36

KX139153.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT20
KX179489.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT46

KX139163.1_Alternaria_eichhorniae_strain_BHU-LMMT30
KX179488.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT45

KX179481.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT38
KX179487.1_Alternaria_sp._2_MM-2016

KX139164.1_Alternaria_eichhorniae_strain_BHU-LMMT31
KX179490.1_Alternaria_sp._3_MM-2016

KX179477.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT34
KX179486.1_Alternaria_sp._1__MM-2016

KX179491.1_Alternaria_sp._4_MM-2016
KX139154.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT21
KX139152.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT19

KX139165.1_Alternaria_macrospora_strain_BHU-LMMT32
KX139166.1_Alternaria_macrospora_strain_BHU-LMMT33

KX139150.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT17
KX139151.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT18

KX139162.1_Alternaria_porri_strain_BHU-LMMT29
KX139159.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT26
KX139160.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT27
KX139157.1_Alternaria_tenuissima_strain_BHU-LMMT24

KX139161.1_Alternaria_porri_strain_BHU-LMMT28
KX139155.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT22
KX139156.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT23

Consensus
100%

0%
Conservation

T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  319

460 480 500

T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  322
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  320
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  320
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  319
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  320
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  319
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  320
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  320
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  321
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  321
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  317
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  319
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  319
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  327
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  320
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  313
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  329
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  329
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  332
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  327
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  336
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  357
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  355
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  349
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C T G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  372
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  368
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  344
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  342
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  342
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  352
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  345
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  382
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAAAGC  357
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  352
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  389
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  396
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  316
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  349
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  352
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  329
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  412
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  404
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  356
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC  362
T G - - CC T G T T CAAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GA  341
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC T - - T CAA - GC  348
GAA T CCCG T A CG T GG T CGC T GGC T A T TGCC G TG T AAAGCC CC T T CGACGA  355
GAA T CCCG T A CG T GG T CGC T GGC T A T TGCC G TG T AAAGCC CC T T CGACGA  229
T G - - CC T G T T CGAG - - - - C - G T CA T T TG - - - - - T A - - - CC C - - T CAA - GC
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0%

KX118413.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT02
KX118415.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT04
KX118418.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT07
KX118419.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT08

KX118421.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT10
KX118425.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT14
KX118426.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT15

KX118427.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT16
KX118424.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT13

KX118414.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT03
KX118423.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT12

KX118412.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT01
KX118417.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT06
KX118420.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT09

KX118422.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT11
KX179478.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT35
KX118416.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT05
KX179483.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT40
KX179484.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT41
KX179485.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT42

KX179482.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT39
KX139158.1_Alternaria_tenuissima_strain_BHU-LMMT25

JQ070079.1
KX179480.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT37
KX179479.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT36

KX139153.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT20
KX179489.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT46

KX139163.1_Alternaria_eichhorniae_strain_BHU-LMMT30
KX179488.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT45

KX179481.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT38
KX179487.1_Alternaria_sp._2_MM-2016

KX139164.1_Alternaria_eichhorniae_strain_BHU-LMMT31
KX179490.1_Alternaria_sp._3_MM-2016

KX179477.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT34
KX179486.1_Alternaria_sp._1__MM-2016

KX179491.1_Alternaria_sp._4_MM-2016
KX139154.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT21
KX139152.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT19

KX139165.1_Alternaria_macrospora_strain_BHU-LMMT32
KX139166.1_Alternaria_macrospora_strain_BHU-LMMT33

KX139150.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT17
KX139151.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT18

KX139162.1_Alternaria_porri_strain_BHU-LMMT29
KX139159.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT26
KX139160.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT27
KX139157.1_Alternaria_tenuissima_strain_BHU-LMMT24

KX139161.1_Alternaria_porri_strain_BHU-LMMT28
KX139155.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT22
KX139156.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT23

Consensus
100%

0%
Conservation

T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  359

520 540

T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  362
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  360
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  360
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  359
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  360
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  359
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  360
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  360
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  361
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  361
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  357
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  359
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  359
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  367
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  360
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  353
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  369
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  369
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  372
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  367
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  376
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  397
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  395
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  389
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  412
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  408
T T T GC T T GG T T T G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  386
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  382
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  382
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  392
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  385
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  422
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  397
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  392
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A  429
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AG T T T T TGC T GG - A  437
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AG T T T - - GC T GG - A  355
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T - - CCC T T T - GCGGGGA  388
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T T T T G T C T ACCCCC T T - GCGGGGA  396
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T T T T G T C T - - C T CC T T - GCGGG - A  370
T T T GC T T GG T - - G T T TGGGG GCG T C T T T T T G T C T C - - - CC C T TGC - GGGA  456
T T T GC T T GG T - - G T T - - - - - - - G T C T T T T T G T C T C - - - CC C T TGC - GGGA  441
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T CCAG - - T T TGC T GG - A  395
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T CCAG - - T T TGC T GG - A  401
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T CC T AC T T T TG - - GGGA  381
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG G T G T T T - - - - G T C T C - - GCC T C TGCGCGCA  387
G T CGAG T - - - - T G T T T - - GG GAA T - - - - - - - GC - - - AGC T C T AAA T GGGA  389
G T CGAG T - - - - T G T T T - - GG GAA T - - - - - - - GC - - - AGC T C T AAA T GGGA  263
T T T GC T T GG T - - G T T - - - GG GCG T C T T - - - G T C T C T AGC T T T - GC T GG - A
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0%

KX118413.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT02
KX118415.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT04
KX118418.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT07
KX118419.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT08

KX118421.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT10
KX118425.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT14
KX118426.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT15

KX118427.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT16
KX118424.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT13

KX118414.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT03
KX118423.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT12

KX118412.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT01
KX118417.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT06
KX118420.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT09

KX118422.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT11
KX179478.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT35
KX118416.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT05
KX179483.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT40
KX179484.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT41
KX179485.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT42

KX179482.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT39
KX139158.1_Alternaria_tenuissima_strain_BHU-LMMT25

JQ070079.1
KX179480.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT37
KX179479.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT36

KX139153.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT20
KX179489.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT46

KX139163.1_Alternaria_eichhorniae_strain_BHU-LMMT30
KX179488.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT45

KX179481.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT38
KX179487.1_Alternaria_sp._2_MM-2016

KX139164.1_Alternaria_eichhorniae_strain_BHU-LMMT31
KX179490.1_Alternaria_sp._3_MM-2016

KX179477.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT34
KX179486.1_Alternaria_sp._1__MM-2016

KX179491.1_Alternaria_sp._4_MM-2016
KX139154.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT21
KX139152.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT19

KX139165.1_Alternaria_macrospora_strain_BHU-LMMT32
KX139166.1_Alternaria_macrospora_strain_BHU-LMMT33

KX139150.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT17
KX139151.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT18

KX139162.1_Alternaria_porri_strain_BHU-LMMT29
KX139159.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT26
KX139160.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT27
KX139157.1_Alternaria_tenuissima_strain_BHU-LMMT24

KX139161.1_Alternaria_porri_strain_BHU-LMMT28
KX139155.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT22
KX139156.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT23

Consensus
100%

0%
Conservation

GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   393

560 580 600

GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   396
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   394
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   394
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   393
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   394
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   393
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   394
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   394
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   395
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   395
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   391
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   393
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   393
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   401
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   394
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   387
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   403
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   403
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   406
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   401
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   410
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   431
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   429
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   423
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   446
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   442
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   420
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   416
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   416
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGG - - - - - - - - - - - CAAC T - - - - -   418
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   419
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   456
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   431
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   426
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   463
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T CA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   471
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T CA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   389
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T CA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T CGCC T   427
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T CA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   430
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T CA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   404
GAC T CG - - - C C T T T AAAG - - - - T CA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   491
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T CA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   475
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T CA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   429
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T CA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -   435
AACCCA - - - C C T T - AGAA - - - - AAA T TGGC - - - AACCGGC C T AA T - - - - -   415
GAC T CG - - - C C T C - AAAA - - - - CAA T TGGC - - - AGCCGGC G T A T T - - - - -   421
GG T ACA T T T C T T C T AAAGC T AAA T A T TGGC CAGAGACCGA T AGCGCACAA  439
GG T ACA T T T C T T C T AAAGC T AAA T A T TGGC CAGAGACCGA T AGCGCACAA  313
GAC T CG - - - C C T T - AAAG - - - - T AA T TGGC - - - AGCCGGC C T AC T - - - - -
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- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  430

620 640

- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  433
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  431
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  431
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  430
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  431
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  430
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  431
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  431
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  432
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  432
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  428
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  430
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  430
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  438
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  431
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  424
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  440
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  440
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  443
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T CCCGCAC T C T - C T A T CAG  440
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  447
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  468
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  466
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  460
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  483
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  479
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  457
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  453
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  453
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  455
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  456
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  493
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  468
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  463
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG  500
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCGC T C T - C T - - - - -   503
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T CGCGC T C T C T - T AACCAG  428
T T T C TGG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCGC T C T - C T T CCAG  469
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCGC T C T - C T T CCAG  467
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCGC T C T - C T T CCAG  441
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T CGCGC T - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCGC T C T - C T T CCAG  466
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCGC T C T - C T T CCAG  472
- - - - - GG T G T CG - - - AAA T C GCACCACAA - GGC T GACAC T C - - CAA - CAG  453
- - - - GA T T T T CG - - - GAG - C GCAG T ACA - - - T C T CGCGC T T TGCAC T CA -   459
G T AGAG T GA T CGAAAGA T GA AAAGCAC T T T GGAAAGAGAG - - T CAAACAG  487
G T AGAG T GA T CGAAAGA T GA AAAGCAC T T T GGAAAGAGAG GG T CAAACAG  363
- - - - - GG T T T CG - - - GAG - C GCAGCACAA - G T C - - GCAC T C T - C T A T CAG
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CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T T - CAAC T T T TGACC T CG  476

660 680 700

CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T T - CAAC T T T TGACC T CG  479
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T T - CAAC T T T TGACC T CG  477
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T T - CAAC T T T TGACC T CG  477
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T T - CAAC T T T TGACC T CG  476
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T T - CAAC T T T TGACC T CG  477
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T T - CAAC T T T TGACC T CG  476
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T T - CAAC T T T TGACC T CG  477
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T T - CAAC T T T TGACC T CG  477
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T T - CAAC T T T TGACC T CG  478
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T T - CAAC T T T TGACC T CG  478
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T T - CAAC T T T TGACC T CG  474
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T T - CAAC T T T TGACC T CG  476
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T T - CAAC T T T TGACC T CG  476
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T T - CAAC T T T TGACC T CG  484
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T T - CAAC T T T TGACC T CG  477
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T T - CAAC T T T TGACC T CG  470
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T T - CAAC T T T TGACC T CG  486
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T T - CAAC T T T TGACC T CG  486
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T T - CAAC T T T TGACC T CG  489
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T T - CAAC T T T TGACC T CG  486
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T T - CAAC T T T TGACC T CG  493
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T T - CAAC - - - - - - - - - - -   503
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T T - CAAC T T - - - - - - - - -   503
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T T T CAAC T T T TGAC - - - -   503
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T - - CAAC T T T TGACC T CG  502
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T T - CAAC T T T TGACC T CG  499
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T T - CAAC T T T TGACC T CG  499
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T T - CAAC T T T TGACC T CG  501
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T - - CAAC T T T TGACC T CG  501
CA - - AAGG T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T T - CAAC - - - - - - - - - - -   503
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T T T CAAC T T T T - - - - - - -   503
CA - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
CA - - AAGG T C - AG T A T CCAC AAAAGCC T T T T T T T - CAAC T T T TGACC T CG  474
CCCCAAGG T C T AGCA T CCA - CCAAGCC T T T T T T T - C - - - - - - - - - - - - - -   503
CCCCAAGG T C T AGCA T CCA - ACAAGCC T T T T T T T - CAA - - - - - - - - - - - -   503
CCCCAAGG T C T AGCA T CCA - CCAAGCC T T T T T T T T CAAC T T T TGACC T CG  490
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
CC - - AAGG T C - AGCA T CCA - T AAAGCC T T T T T T - - CAAC T T T T - - - - - - -   503
CC - - AAGG T C - AGCA T CCA - T AAAGCC T T T T T T - - CA - - - - - - - - - - - - -   503
- - G T AACG T C T AGCA T CCA T T AA T CCG T T T TGA T AC - - C T T T TGACG T T C  499
- - - T AACGAC GA - CA T CCAA AAAG T ACA T T T T T T ACAC T C T A TGACC T - -   503
CAC - G T GAAA T T G T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
CAC - G T GAAA T T G T TGAAAG GGAAGCGC T T GCAGCCAGAC T T - GC T T ACA  411
CA - - AAGG T C T AGCA T CCA - T T AAGCC T T T T T T T - CAAC T T T TGACC T CG
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G - - - A T CAGG T AGGGA T ACC CGC T GAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503

720 740

G - - - A T CAGG T AGGGA T ACC CGC T GAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
G - - - A T CAGG T AGGGA T ACC CGC T GAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
G - - - A T CAGG T AGGGA T ACC CGC T GAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
G - - - A T CAGG T AGGGA T ACC CGC T GAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
G - - - A T CAGG T AGGGA T ACC CGC T GAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
G - - - A T CAGG T AGGGA T ACC CGC T GAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
G - - - A T CAGG T AGGGA T ACC CGC T GAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
G - - - A T CAGG T AGGGA T ACC CGC T GAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
G - - - A T CAGG T AGGGA T ACC CGC T GAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
G - - - A T CAGG T AGGGA T ACC CGC T GAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
G - - - A T CAGG T AGGGA T ACC CGC T GAAC T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
G - - - A T CAGG T AGGGA T ACC CGC T GAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
G - - - A T CAGG T AGGGA T ACC CGC T GAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
G - - - A T CAGG T AGGGA T ACC CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
G - - - A T CAGG T AGGGA T ACC CGC T GAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
G - - - A T CAGG T AGGGA T ACC CGC T GAAC T T AAGCA T - - - - - - - - - - - - - -   503
G - - - A T CAGG T AGGGA T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
G - - - A T CAGG T AGGGA T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
G - - - A T CAGG T AGGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
G - - - A T CAGG T AGGGA T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
GGGGA T CAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
G - - - A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
G - - - A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
G - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
G - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
G - - - A T CAGG T AGGGA T ACC CGC T GAAC T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
G - - - A T CAGG T AGGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
G - - - A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
G T T GC T CA T C CGGGC T T T T G CCCGG TGCAC T C T T C T G T AG GCAGGCCAGC  461
G - - - A T CAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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0%

KX118413.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT02
KX118415.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT04
KX118418.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT07
KX118419.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT08

KX118421.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT10
KX118425.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT14
KX118426.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT15

KX118427.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT16
KX118424.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT13

KX118414.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT03
KX118423.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT12

KX118412.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT01
KX118417.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT06
KX118420.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT09

KX118422.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT11
KX179478.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT35
KX118416.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT05
KX179483.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT40
KX179484.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT41
KX179485.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT42

KX179482.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT39
KX139158.1_Alternaria_tenuissima_strain_BHU-LMMT25

JQ070079.1
KX179480.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT37
KX179479.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT36

KX139153.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT20
KX179489.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT46

KX139163.1_Alternaria_eichhorniae_strain_BHU-LMMT30
KX179488.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT45

KX179481.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT38
KX179487.1_Alternaria_sp._2_MM-2016

KX139164.1_Alternaria_eichhorniae_strain_BHU-LMMT31
KX179490.1_Alternaria_sp._3_MM-2016

KX179477.1_Alternaria_alternata_strain_BHU-LMMT34
KX179486.1_Alternaria_sp._1__MM-2016

KX179491.1_Alternaria_sp._4_MM-2016
KX139154.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT21
KX139152.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT19

KX139165.1_Alternaria_macrospora_strain_BHU-LMMT32
KX139166.1_Alternaria_macrospora_strain_BHU-LMMT33

KX139150.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT17
KX139151.1_Alternaria_solani_strain_BHU-LMMT18

KX139162.1_Alternaria_porri_strain_BHU-LMMT29
KX139159.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT26
KX139160.1_Alternaria_brassicicola_strain_BHU-LMMT27
KX139157.1_Alternaria_tenuissima_strain_BHU-LMMT24

KX139161.1_Alternaria_porri_strain_BHU-LMMT28
KX139155.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT22
KX139156.1_Alternaria_brassicae_strain_BHU-LMMT23

Consensus
100%

0%
Conservation

- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503

760 780

- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -   503
A T CAG T T T GG GCGG T AGGA T AAAGG T C T C T G T CACG T ACC T C  503
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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