S2 File. Alignment of idnT CDS from S. Gallinarum strains 287/91 (SG287_91) and 9184 (SG9184), and S.
Pullorum strains CDC1983-67 (SPCDC) and RKS5078 (SPRKS).
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| |
CTGGTGGGATTTGCCGAAGGGATGEGCGCEGCAAGACGTCCTGCACTCCATACAAAACGE

CTGGTGGGATTTGCCGAAGGGATGEGCGCEGCAAGACGTCCTGCACTCCATACAAAACGE

AATTGGCGGTACTCTGGGCGGACTCGCCATGATCCTCGGTTTTGGCGCGATGECTGGGAA
AATTGGCGGTACTCTGGGCGGACTCGCCATGATCCTCGGTTTTGGCGCGATGETGGGAA

CATTAATTTCCGATACCGGCGCCGCGCAGCGCATTGCGACGACGCTCATTAATACGTTE
CATTAATTTCCGATACCGGCGCCGCGCAGCGCATTGCGACGACGCTCATTAATACGTTE

GGCAAAAAACGCGTGCAATGGGEGECTGGTGATCACCGGGCTTATCGTCGGCCTGGCAAT
GECAAAAAACGCGTGCAATGGGCGECTGEGTGATCACCGGGCTTATCGTCGGCCTGGCAAT

GTTTTTTGAAGTCGGATTCGTACTGCTGTTGCCGCTCGTTTTTACGATTGTGGCCTCAT
GTTTTTTGAAGTCGGATTCGTACTGCTGTTGCCGCTCGTTTTTACGATTGTGGCCTCAT

CoGGACTGCCCTTGCTGTATGTCGGGGTTCCAATGGTCGCCGCCTTATCCGTTACGCAC
CGGGACTGCCCTTGCTGTATGTCGGGGTTCCAATGGTCGCCGCCTTATCCGTTACGCAC

TEGCTTCCTGCCGCCGCATCCCGGCCCTACCGCTATTGCGACAATTTTTGAGGCAAATCT
TGCTTCCTGCCGCCGCATCCCGGCCCTACCGCTATTGCGACAATTTTTGAGGCAAATCT

CGGTACGACCCTGCTGTATGGGTTAATCATTACCATACCGACCGTGATTGTTGCCGGCC
CGGTACGACCCTGCTGTATGGGTTAATCATTACCATACCGACCGTGATTGTTGCCGGCC

CGCTGTTTTCAAAATTGCTGGCGCGECTTTGAGAAAGCGCCGCCTGAAGGATTATTTAAT
CGCTGTTTTCAAAATTGCTGGCGCGCTTTGAGAAAGCGCCGCCTGAAGGATTATTTAAT

CCTCATCTATTCAGTGAAGAAGAGATGCCGTCATTCTGGAACAGTATTTTTGCCGCCGT
CCTCATCTATTCAGTGAAGAAGAGATGCCGTCATTCTGGAACAGTATTTTTGCCGCCGT
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500 620 G40
| | |

CATCCCGGTCATTCTGATGGCCATCGCAGCGGTATGTGAAATCACGCTGCCAAAAACGA
CATCCCGGTCATTCTGATGGCCATCGCAGCGGTATGTGAAATCACGCTGCCAAAAACGA
CCGCAGCGGTATGTGAAATCACGCTGCCAAAAACGA
CCGCAGCGGTATGTGAAATCACGCTGCCAAAAACGA

BED &80 T
I I I

ATGCCGTGCGGGTTTTCTTCGAATTTATCGGTAATCCAGCAGTGGCGTTGTTTATTGCE
ATGCCGTGCGGGTTTTCTTCGAATTTATCGGTAATCCAGCAGTGGCGTTGTTTATTGCE
ATGCCGTGCGGGTTTTCTTCGAATTTATCGGTAATCCAGCAGTGGCGTTGTTTATTGCE
ATGCCGTGCGGGTTTTCTTCGAATTTATCGGTAATCCAGCAGTGGCGTTGTTTATTGCC

T2 T40 TED
| | |

ATTATCATCGCCATTTTTACGCTGGGCCGACGCAACGGACGTACGGTTGAGCAGGTGAT
ATTATCATCGCCATTTTTACGCTGGGCCGACGCAACGGACGTACGGTTGAGCAGGTGAT
ATTATCATCGCCATTTTTACGCTGGGCCGACGCAACGGACGTACGGTTGAGCAGGTGAT
ATTATCATCGCCATTTTTACGCTGGGCCGACGCAACGGACGTACGGTTGAGCAGGTGAT

TED 800 BE20
1 | |

CGATATCGTCGGUGAGTCCATTGGCGCTATTGCGATGATTGTTTTTATCATCGCGGGCG
GCATATCGTCGGCGAGTCCATTGGCGCTATTGCGATGATTGTTTTTATCATCGCGGGEG
CGATATCGTCGGUGAGTCCATTGGCGCTATTGCGATGATTGTTTTTATCATCGCGGGCG
CGATATCGTCGGUGAGTCCATTGGCGCTATTGCGATGATTGTTTTTATCATCGCGGGCG

540 BE0 BED
| | |

CCGGCGCGTTTAAACAAGTGCTGGTGGATAGCGGCGTGGGCCAATATATCTCGCAATTA
CCGGCGCGTTTAAACAAGTGCTGGTGGATAGCGGCGTGGGCCAATATATCTCGCAATTA
GCGGCGCGTTTAAACAAGTGCTGGTGGATAGCGGCGTGGGCCAATATATCTCGCAATTA
CCGGCGCGTTTAAACAAGTGCTGGTGGATAGCGGCGTGGGCCAATATATCTCGCAATTA

i) G20 B40
| I I
ATGACCGGCACCTCGCTATCTCCGTTATTAATGTGCTGGACGGTAGCCGCCGTGCTGCEG
ATGACCGGCACCTCGCTATCTCCGTTATTAATGTGCTGGACGGTAGCCGCCGTGCTGCG
ATGACCGGCACCTCGCTATCTCCGTTATTAATGTGCTGGACGGTAGCCGCCGTGCTGCG
ATGACCGGCACCTCGCTATCTCCGTTATTAATGTGCTGGACGGTAGCCGCCGTGETGEG
E'IE*:' E'IE':' 1 .-i*:*:'
TATTGCGTTAGGTTCCGCGACCGTGGCCGCGATAACCACAGCGGGCGTCGTATTGCCGA
TATTGCGTTAGGTTCCGCGACCGTGGCCGCGATAACCACAGCGGGCGTCGTATTGCCGA
TATTGCGTTAGGTTCCGCGACCGTGGCCGCGATAACCACAGCGGGCGTCGTATTGCCGA
TATTGCGTTAGGTTCCGCGACCGTGGCCGCGATAACCACAGCGGGCGTCGTATTGCCGA

1.020 1.040 i)
1 | |

TTATTAACGTAACCCACGCCGATCCGGEGTTAATGGTACTGGCGACAGGCGCGGGAAGT
TTATTAACGTAACCCACGCCGATCCGGEGTTAATGGTACTGGCGACAGGCGCGGGAAGT
TTATTAACGTAACCCACGCCGATCCGGEGTTAATGGTACTGGCGACAGGCGCGGGAAGT
TTATTAACGTAACCCACGCCGATCCGGEGTTAATGGTACTGGCGACAGGCGCGGGAAGT

1.080 10D A20
I I I

CTTATTGCATCACATGTTAACGATCCCGGTTTTTGGETGTTTAAAGGGTATTTTAATCT
CTTATTGCATCACATGTTAACGATCCCGGTTTTTGGETGTTTAAAGGGTATTTTAATCT
GTTATTGCATCACATGTTAACGATCCCGGTTTTTGGCTGTTTAAAGGGTATTTTAATCT
GTTATTGCATCACATGTTAACGATCCCGGTTTTTGGCTGTTTAAAGGGTATTTTAATCT
1.140 1.180 1.180

| I I
TAGCGTCGGGGAAACCCTACGTACCTGGACCGTTATGGAAACATTGATTTCTGTCATGG
TAGCGTCGGGGAAACCCTACGTACCTGGACCGTTATGGAAACATTGATTTCTGTCATGE
TAGCGTCGGGGAAACCCTACGTACCTGGACCGTTATGGAAACATTGATTTCTGTCATGE
TAGCGTCGGGGAAACCCTACGTACCTGGACCGTTATGGAAACATTGATTTCTGTCATGG

1.200 1.220

| |
GEGTTACTGGGCGTACTGGCGCTGAATGCGGTTCTGCATTAA 1221
GEGTTACTGGGCGTACTGGCGCTGAATGCGGTTCTGCATTAA 1221
GEGTTACTGGGCGTACTGGCGCTGAATGCGGTTCTGCATTAA 607
GEGTTACTGGGCGTACTGGCGCTGAATGCGGTTCTGCATTAA 607
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