Figure S1. Distribution and variability of virulence factors in 130 L. monocytogenes ST155 strains.
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Figure S2A.
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Alignment of inlA nucleotide sequences

AAAACGATATGTATGGTTGAAAAGTATACTAGTAGCAATATTAGTATTTGGCAGTGGAGTAT
GTGAGAAAAAAACGATATGTATGGTTGAAAAGTATACTAGTAGCAATATTAGTATTTGGCAGEGGAGTAT
GTGAGAAAAAAACGATATGTATGGTTGAAAAGTATACTAGTAGCAATATTAGTATTTGGCAGTGGAGTAT
GTGAGAA.AAAACGATATGTATGGTTGAAAAGTATACTAGTAGCAATATTAGTATTTGGCAGTGGAGTAT
GTGAGAAAAAAACGATATGTATGGTTGAAAAGTATACTAGTAGCAATATTAGTATTTGGCAGTGGAGTAT,
GTGAGAAAAAAACGATATGTATGGTTGAAAAGTATACTAGTAGCAATATTAGTATTTGGCAGTGGAGTAT
GTGAGAAAAAAACGATATGTATGGTTGAAAAGTATACTAGTAGCAATATTAGTATTTGGCAGTGGAGTAT
GTGAGAAAAAAACGATATGTATGGTTGAAAAGTATACTAGTAGCAATATTAGTATTTGGCAGTGGAGTAT)
GTGAGAAAAAAACGATATGTATGGTTGAAAAGTATACTAGTAGCAATATTAGTATTTGGCAGTGGAGTAT,
GTGAGAAAAAAACGATATGTATGGTTGAAAAGTATACTAGTAGCAATATTAGTATTTGGCAGTGGAGTAT

GGATTAACACGAGHAACGGGACAAATGCTCAGGCAGCTACAATTACACAAGATACTCCTATTAATCAGAT)
GGATTAACACGAGAACGGGACAAATGCTCAGGCAGCTACAATTACACAAGATACTCCTATTAATCAGAT
GGATTAACACGAGCAACGGGACAAATGCTCAGGCAGCTACAATTACACAAGATACTCCTATTAATCAGAT
GGATTAACACGAGEAACGGGACAAATGCTCAGGCAGCTACAATTACACAAGATACTCCTATTAATCAGAT
GGATTAACACGAGCAACGGGACAAATGCTCAGGCAGCTACAATTACACAAGATACTCCTATTAATCAGAT,
GGATTAACACGAGCAACGGGACAAATGCTCAGGCAGCTACAATTACACAAGATACTCCTATTAATCAGAT
GGATTAACACGAGCAACGGGACAAATGCTCAGGCAGCTACAATTACACAAGATACTCCTATTAATCAGAT
GGATTAACACGAGCAACGGGACAAATGCTCAGGCAGCTACAATTACACAAGATACTCCTATTAATCAGAT
GGATTAACACGAGCAACGGGACAAATGCTCAGGCAGCTACAATTACACAAGATACTCCTATTAATCAGAT,
GGATTAACACGAGCAACGGGACAAATGCTCAGGCAGCTACAATTACACAAGATACTCCTATTAATCAGAT)

TTTTACAGABBCAGCTCTAGCGGAAAAAATGAAGACGGTCTTAGGAAAAACGAATGTAACAGACACGGTC]
TTTTACAGABCAGCTCTAGCGGAAAAAATGAAGACGGTCTTAGGAAAAACGAATGTAACAGACACGGTC]
TTTTACAGACGCAGCTCTAGCGGAAAAAATGAAGACGGTCTTAGGAAAAACGAATGTAACAGACACGGTC
TTTTACAGAE.CAGCTCTAGCGGAAAAAATGAAGACGGTCTTAGGAAAAACGAATGTAACAGACACGGTC
TTTTACAGACGCAGCTCTAGCGGAAAAAATGAAGACGGTCTTAGGAAAAACGAATGTAACAGACACGGTC
TTTTACAGACGCAGCTCTAGCGGAAAAAATGAAGACGGTCTTAGGAAAAACGAATGTAACAGACACGGTC
TTTTACAGACGCAGCTCTAGCGGAAAAAATGAAGACGGTCTTAGGAAAAACGAATGTAACAGACACGGTC
TTTTACAGACGCAGCTCTAGCGGAAAAAATGAAGACGGTCTTAGGAAAAACGAATGTAACAGACACGGTC
TTTTACAGACGCAGCTCTAGCGGAAAAAATGAAGACGGTCTTAGGAAAAACGAATGTAACAGACACGGTC
TTTTACAGACGCAGCTCTAGCGGAAAAAATGAAGACGGTCTTAGGAAAAACGAATGTAACAGACACGGTC

AAACAGATCTAGACCAAGTTACGACGCTTCAGGCGGATAGHTTAGGGATAAAATCTATCGATGGARN
AAACAGATCTAGACCAAGTTACHACGCTTCAGGCGGATAGHTTAGGGATAAAATCTATCGATGGAG
CAAACAGATCTAGACCAAGTTACHACGCTTCAGGCGGATAGHTTAGGGATAAAATCTATCGATGGARN
CAAACAGATCTAGACCAAGTTACGACGCTTCAGGCGGATAGHTTAGGGATAAAATCTATCGATGGARY
TCACAAACAGATCTAGACCAAGTTACGACGCTTCAGGCGGATAGGTTAGGGATAAAATCTATCGATGGAG
TCACAAACAGATCTAGACCAAGTTACGACGCTTCAGGCGGATAGGTTAGGGATAAAATCTATCGATGGAG
TCACAAACAGATCTAGACCAAGTTACGACGCTTCAGGCGGATAGGTTAGGGATAAAATCTATCGATGGAG
TCACAAACAGATCTAGACCAAGTTACGACGCTTCAGGCGGATAGGTTAGGGATAAAATCTATCGATGGAG
TCACAAACAGATCTAGACCAAGTTACGACGCTTCAGGCGGATAGGTTAGGGATAAAATCTATCGATGGAG
TCACAAACAGATCTAGACCAAGTTACGACGCTTCAGGCGGATAGGTTAGGGATAAAATCTATCGATGGAG

TGGAATACTTGAACAATTTAACACAAATAAATTTCAGCAATAATCAACTTACGGACATAACHCCACTTAA
TGGAATACTTGAACAATTTAACACAAATAAATTTCAGCAATAATCAACTTACGGACATAACGCCACTTAA
TGGAATACTTGAACAATTTAACACAAATAAATTTCAGCAATAATCAACTTACGGAEATAACGCCACTTAA
TGGAATACTTGAACAATTTAACACAAATAAATTTCAGCAATAATCAACTTACGGACATAACECCACTT"
TGGAATACTTGAACAATTTAACACAAATAAATTTCAGCAATAATCAACTTACGGACATAACGCCACTTAA|
TGGAATACTTGAACAATTTAACACAAATAAATTTCAGCAATAATCAACTTACGGACATAACGCCACTTAA
TGGAATACTTGAACAATTTAACACAAATAAATTTCAGCAATAATCAACTTACGGACATAACGCCACTTAA
TGGAATACTTGAACAATTTAACACAAATAAATTTCAGCAATAATCAACTTACGGACATAACGCCACTTAA|
TGGAATACTTGAACAATTTAACACAAATAAATTTCAGCAATAATCAACTTACGGACATAACGCCACTTAA|
TGGAATACTTGAACAATTTAACACAAATAAATTTCAGCAATAATCAACTTACGGACATAACGCCACTTAA

ATTTAACTAAGTTAGTTGATATTTTGATGAATAATAATCAAATAGCAGATATAACTCCGCTAGCTAAT
AAATTTAACTAAGTTAGTTGATATTTTGATGAATAATAATCAAATAGCAGATATAACTCCGCTAGCTAAT
ATTTAACTAAGTTAGTTGATATTTTGATGAATAATAATCAAATAGCAGATATAACTCCGCTAGCTAAT
ATTTAACTAAGTTAGTTGATATTTTGATGAATAATAATCAAATAGCAGATATAACTCCGCTAGCTAAT

AAATTTAACTAAGTTAGTTGATATTTTGATGAATAATAATCAAATAGCAGATATAACTCCGCTAGCTAAT)
AAATTTAACTAAGTTAGTTGATATTTTGATGAATAATAATCAAATAGCAGATATAACTCCGCTAGCTAAT)
AAATTTAACTAAGTTAGTTGATATTTTGATGAATAATAATCAAATAGCAGATATAACTCCGCTAGCTAAT
AAATTTAACTAAGTTAGTTGATATTTTGATGAATAATAATCAAATAGCAGATATAACTCCGCTAGCTAAT
AAATTTAACTAAGTTAGTTGATATTTTGATGAATAATAATCAAATAGCAGATATAACTCCGCTAGCTAAT)
AAATTTAACTAAGTTAGTTGATATTTTGATGAATAATAATCAAATAGCAGATATAACTCCGCTAGCTAAT)

TTGICGAATCTAACTGGTTTGACTTTGTTCAACAATCAGATAACGGATIITAGACCCGCTTAAAAATCTAR|
TTGACGAATCTAACTGGTTTGACTTTGTTCAACAATCAGATAACGGATIITAGACCCGCTTAAAAATCTAAR|
TTGACGAATCTAACTGGTTTGACTTTGTTCAACAATCAGATAACIGAT‘TAGACCCGCTTAAAAATCTAA
TTGECGAATCTAACTGGTTTGACTTTGTTCAACAATCAGATAACGGAT‘TAGACCCGCTTAAAAATCTAA
TTGACGAATCTAACTGGTTTGACTTTGTTCAACAATCAGATAACGGATCTAGACCCGCTTAAAAATCTARA
TTGACGAATCTAACTGGTTTGACTTTGTTCAACAATCAGATAACGGATCTAGACCCGCTTAAAAATCTAA|
TTGACGAATCTAACTGGTTTGACTTTGTTCAACAATCAGATAACGGATCTAGACCCGCTTAAAAATCTAA
TTGACGAATCTAACTGGTTTGACTTTGTTCAACAATCAGATAACGGATCTAGACCCGCTTAAAAATCTAA
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TTGACGAATCTAACTGGTTTGACTTTGTTCAACAATCAGATAACGGATCTAGACCCGCTTAAAAATCTARA|
TTGACGAATCTAACTGGTTTGACTTTGTTCAACAATCAGATAACGGATCTAGACCCGCTTAAAAATCTAA

CAAATTTAAATCGGCTAGAACTATCTAGTAACACGATTAGTGATATTAGTGCGCTTTCAGGTTTAACTAG
CAAATTTAAATCGGCTAGAACTATCEAGTAACACGATTAGTGATATTAGTGCGCTTTCAGGTTTAACTAG
CAAATTTAAATCGGCTAGAACTATCTAGTAACACGATTAGTGATATTAGTGCGCTTTCAGGTTTAACTA

CAAATTTAAATCGGCTAGAACTATCTAGTAACACGATTAGTGATATTAGTGCGCTTTCAGGTTTAACTAG
CAAATTTAAATCGGCTAGAACTATCTAGTAACACGATTAGTGATATTAGTGCGCTTTCAGGTTTAACTAG
CAAATTTAAATCGGCTAGAACTATCTAGTAACACGATTAGTGATATTAGTGCGCTTTCAGGTTTAACTAG]
CAAATTTAAATCGGCTAGAACTATCTAGTAACACGATTAGTGATATTAGTGCGCTTTCAGGTTTAACTAG
CAAATTTAAATCGGCTAGAACTATCTAGTAACACGATTAGTGATATTAGTGCGCTTTCAGGTTTAACTAG
CAAATTTAAATCGGCTAGAACTATCTAGTAACACGATTAGTGATATTAGTGCGCTTTCAGGTTTAACTAG
CAAATTTAAATCGGCTAGAACTATCTAGTAACACGATTAGTGATATTAGTGCGCTTTCAGGTTTAACTAG

TCTACAGCAATTATCTTTTGGTAATCAAGTGACAGATTTAAAACCATTAGCTAATTTAAC
TCTACAGCAATTATCTTTTGGTAATCAAGTGACAGATTTAAAACCATTAGCTAATTTAAC
TCTACAGCAATTATCTTTTGGTAATCAAGTGACAGATTTAAAACCATTAGCTAATTTAACHACACTAGAA
TCTACAGCAATTATCTTTTGGTAATCAAGTGACAGATTTAAAACCATTAGCTAATTTAACHACACTAGAA
TCTACAGCAATTATCTTTTGGTAATCAAGTGACAGATTTAAAACCATTAGCTAATTTAACGACACTAGAA
TCTACAGCAATTATCTTTTGGTAATCAAGTGACAGATTTAAAACCATTAGCTAATTTAACGACACTAGAA
TCTACAGCAATTATCTTTTGGTAATCAAGTGACAGATTTAAAACCATTAGCTAATTTAACGACACTAGAA|
TCTACAGCAATTATCTTTTGGTAATCAAGTGACAGATTTAAAACCATTAGCTAATTTAACGACACTAGAA|
TCTACAGCAATTATCTTTTGGTAATCAAGTGACAGATTTAAAACCATTAGCTAATTTAACGACACTAGAA
TCTACAGCAATTATCTTTTGGTAATCAAGTGACAGATTTAAAACCATTAGCTAATTTAACGACACTAGAA

ACACTAGAA
ACACTAGAA

CGACTAGATATTTCAAGTAATAAGGTGTCGGATATTAGTGTTCTGGCTAAATTAACCAATTTAGAAAGTC
CGACTAGATATTTCAAGTAATAAGGTGTCGGATATTAGTGTTCTGGCTAAATTAACCAATTTAGAAAGTC
CGACTAGATATTTCAAGTAATAAGGTGTCIGATATTAGTGTTCTGGCTAAATTAACCAATTTAGAAAGTC
CGACTAGATATTTCAAGTAATAAGGTGTCGGATATTAGTGTTCTGGCTAAATTAACCAATTTAGAAAGTC
CGACTAGATATTTCAAGTAATAAGGTGTCGGATATTAGTGTTCTGGCTAAATTAACCAATTTAGAAAGTC
CGACTAGATATTTCAAGTAATAAGGTGTCGGATATTAGTGTTCTGGCTAAATTAACCAATTTAGAAAGTC
CGACTAGATATTTCAAGTAATAAGGTGTCGGATATTAGTGTTCTGGCTAAATTAACCAATTTAGAAAGTC
CGACTAGATATTTCAAGTAATAAGGTGTCGGATATTAGTGTTCTGGCTAAATTAACCAATTTAGAAAGTC
CGACTAGATATTTCAAGTAATAAGGTGTCGGATATTAGTGTTCTGGCTAAATTAACCAATTTAGAAAGTC]
CGACTAGATATTTCAAGTAATAAGGTGTCGGATATTAGTGTTCTGGCTAAATTAACCAATTTAGAAAGTC

TTATCGCTACTAACAACCAAATAAGTGATATAACTCCACTTGGGATTTTAACAAATTTGGACGAATTATC
TTATCGCTACTAACAACCAAATAAGTGATATAACTCCACTTGGGATTTTAACAAATTTGGACGAATTATC]
TTATCGCTACTAACAACCAAATAAGTGATATAACTCCACTTGGGATTTTAACAAATTTGGACGAATTATC
TTATCGCTACTAACAACCAAATAAGTGATATAACTCCACTTGGGATTTTAACAAATTTGGACGAATTATC
TTATCGCTACTAACAACCAAATAAGTGATATAACTCCACTTGGGATTTTAACAAATTTGGACGAATTATC
TTATCGCTACTAACAACCAAATAAGTGATATAACTCCACTTGGGATTTTAACAAATTTGGACGAATTATC
TTATCGCTACTAACAACCAAATAAGTGATATAACTCCACTTGGGATTTTAACAAATTTGGACGAATTATC
TTATCGCTACTAACAACCAAATAAGTGATATAACTCCACTTGGGATTTTAACAAATTTGGACGAATTATC
TTATCGCTACTAACAACCAAATAAGTGATATAACTCCACTTGGGATTTTAACAAATTTGGACGAATTATC
TTATCGCTACTAACAACCAAATAAGTGATATAACTCCACTTGGGATTTTAACAAATTTGGACGAATTATC

CTTAAATGGTAACCAGTTAAAAGATATAGGCACATTGGCGAGTTTAACAAACCTTACAGATTTAGATTTA|
CTTAAATGGTAACCAGTTAAAAGATATAGGCACATTGGCGAGTTTAACAAACCTTACAGATTTAGATTTA
CTTAAATGGTAACCAGTTAAAAGATATAGGCACATTGGCGAGTTTAACAAACCTTACAGATTTAGATTTA
CTTAAATGGTAACCAGTTAAAAGATATAGGCACATTGGCGAGTTTAACAAACCTTACAGATTTAGATTTA|
CTTAAATGGTAACCAGTTAAAAGATATAGGCACATTGGCGAGTTTAACAAACCTTACAGATTTAGATTTA|
CTTAAATGGTAACCAGTTAAAAGATATAGGCACATTGGCGAGTTTAACAAACCTTACAGATTTAGATTTA
CTTAAATGGTAACCAGTTAAAAGATATAGGCACATTGGCGAGTTTAACAAACCTTACAGATTTAGATTTA
CTTAAATGGTAACCAGTTAAAAGATATAGGCACATTGGCGAGTTTAACAAACCTTACAGATTTAGATTTA|
CTTAAATGGTAACCAGTTAAAAGATATAGGCACATTGGCGAGTTTAACAAACCTTACAGATTTAGATTTA
CTTAAATGGTAACCAGTTAAAAGATATAGGCACATTGGCGAGTTTAACAAACCTTACAGATTTAGATTTA

GCAAATAACCAAATTAGTAATCTAGCACCACTGTCGGGTCTAACAAAACTAACTGAGTTAAAACT)
GCAAATAACCAAATTAGTAATCTAGCACCACTGTCGGGTCTAACAAAACTAACTGAGTTAAAACTTGGA
GCAAATAACCAAATTAGTAATCTAGCACCACTGTCGGGTCTAACAAAACTAACTGAGTTAAAACTTGGAG
GCAAATAACCAAATTAGTAATCTAGCACCACTGTCGGGTCTAACAAAACTAACTGAGTTAAAACTEGGAG
GCAAATAACCAAATTAGTAATCTAGCACCACTGTCGGGTCTAACAAAACTAACTGAGTTAAAACTTGGAG]
GCAAATAACCAAATTAGTAATCTAGCACCACTGTCGGGTCTAACAAAACTAACTGAGTTAAAACTTGGAG
GCAAATAACCAAATTAGTAATCTAGCACCACTGTCGGGTCTAACAAAACTAACTGAGTTAAAACTTGGAG
GCAAATAACCAAATTAGTAATCTAGCACCACTGTCGGGTCTAACAAAACTAACTGAGTTAAAACTTGGAG
GCAAATAACCAAATTAGTAATCTAGCACCACTGTCGGGTCTAACAAAACTAACTGAGTTAAAACTTGGAG
GCAAATAACCAAATTAGTAATCTAGCACCACTGTCGGGTCTAACAAAACTAACTGAGTTAAAACTTGGAG

CTAACCAAATAAGTAACATCAGTCCCCTAGCAGGTE®TAACCGCACTCACTAACTTAGAGCTIRAATGAAAA
CTAACCAAATAAGTAACATCAGTCCCCTAGCAGGTTTAACCGCACTCACTAACTTAGAGCTTAATGAAAR|
CTAACCAAATAAGTAACATCAGTCCCCTAGCAGGTTTAACCGCACTCACTAACTTAGAGCTTAATGAAAA
CTAACCAAATAAGTAACATCAGTCCCCTAGCAGGTETAACCGCACTCACTAACTTAGAGCTEAATG‘“‘
CTAACCAAATAAGTAACATCAGTCCCCTAGCAGGTTTAACCGCACTCACTAACTTAGAGCTTAATGAAAR|
CTAACCAAATAAGTAACATCAGTCCCCTAGCAGGTTTAACCGCACTCACTAACTTAGAGCTTAATGAAARA|
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TAACTTAGAGCTTAATGAAAR|
TAACTTAGAGCTTAATGAAAA
TAACTTAGAGCTTAATGAAAA
TAACTTAGAGCTTAATGAAAR|

TCAGITRGAAGATATTAGCCCAATTTCTAACCTGAAAAATCTCACATATTTAACETTGTACTTTAATAAT)
TCAGCTGGAAGATATTAGCCCAATTTCTAACCTGAAAAATCTCACATATTTAACTTTGTACTTTAATAAT)
TCAGCTGGAAGATATTAGCCCAATTTCTAACCTGAAAAATCTCACATATTTAACETTGTACTTTAATAAT)
TCAGETIGAAGATATTAGCCCAATTTCTAACCTGAAAAATCTCACATATTTAACGTTGTACTTTAATAAT
TCAGCTGGAAGATATTAGCCCAATTTCTAACCTGAAAAATCTCACATATTTAACTTTGTACTTTAATAAT
TCAGCTGGAAGATATTAGCCCAATTTCTAACCTGAAAAATCTCACATATTTAACTTTGTACTTTAATAAT
TCAGCTGGAAGATATTAGCCCAATTTCTAACCTGAAAAATCTCACATATTTAACTTTGTACTTTAATAAT
TCAGCTGGAAGATATTAGCCCAATTTCTAACCTGAAAAATCTCACATATTTAACTTTGTACTTTAATAAT
TCAGCTGGAAGATATTAGCCCAATTTCTAACCTGAAAAATCTCACATATTTAACTTTGTACTTTAATAAT
TCAGCTGGAAGATATTAGCCCAATTTCTAACCTGAAAAATCTCACATATTTAACTTTGTACTTTAATAAT

ATAAGTGATATAAGCCCAGTTTCTAGTTTAACAAAGCTTCAAAGATTATTTTTCTATAATAACAAGGTAA
ATAAGTGATATAAGCCCAGTTTCTAGTTTAACAAAGCTTCAAAGATTATTTTTCTATAATAACAAGGTAA
IATAAGTGATATAAGCCCAGTTTCTAGTTTAACAAAGCTTCAAAGATTATTTTTCTATAATAACAAGGTAA
IATAAGTGATATAAGCCCAGTTTCTAGTTTAACAAAGCTTCAAAGATTATTTTTCTATAATAACAAGGTAA
ATAAGTGATATAAGCCCAGTTTCTAGTTTAACAAAGCTTCAAAGATTATTTTTCTATAATAACAAGGTAA
ATAAGTGATATAAGCCCAGTTTCTAGTTTAACAAAGCTTCAAAGATTATTTTTCTATAATAACAAGGTAA
IATAAGTGATATAAGCCCAGTTTCTAGTTTAACAAAGCTTCAAAGATTATTTTTCTATAATAACAAGGTAA
IATAAGTGATATAAGCCCAGTTTCTAGTTTAACAAAGCTTCAAAGATTATTTTTCTATAATAACAAGGTAA
ATAAGTGATATAAGCCCAGTTTCTAGTTTAACAAAGCTTCAAAGATTATTTTTCTATAATAACAAGGTAA
ATAAGTGATATAAGCCCAGTTTCTAGTTTAACAAAGCTTCAAAGATTATTTTTCTATAATAACAAGGTAA

GTGACGTAAGCTCACTTGCGAANTTAACSAATATTAATTGGCTTTCEGCTGGGCATAACCAAATTAGCGA
GTGACGTAAGCTCACTTGCGAACTTAACAAATATTAATTGGCTTTCAGCTGGGCATAACCAAATTAGCGA
GTGACGTAAGCTCACTTGCGAACTTAACMAATATTAATTGGCTTTCAGCTGGGCATAACCAAATTAGCGA
GTGACGTAAGCTCACTTGCGAAETTAACCAATATTAATTGGCTTTCIGCTGGGCATAACCAAATTAGCGA
GTGACGTAAGCTCACTTGCGAACTTAACAAATATTAATTGGCTTTCAGCTGGGCATAACCAAATTAGCGA
GTGACGTAAGCTCACTTGCGAACTTAACAAATATTAATTGGCTTTCAGCTGGGCATAACCAAATTAGCGA|
GTGACGTAAGCTCACTTGCGAACTTAACAAATATTAATTGGCTTTCAGCTGGGCATAACCAAATTAGCGA)
GTGACGTAAGCTCACTTGCGAACTTAACAAATATTAATTGGCTTTCAGCTGGGCATAACCAAATTAGCGA
GTGACGTAAGCTCACTTGCGAACTTAACAAATATTAATTGGCTTTCAGCTGGGCATAACCAAATTAGCGA|
GTGACGTAAGCTCACTTGCGAACTTAACAAATATTAATTGGCTTTCAGCTGGGCATAACCAAATTAGCGA|

TCTTACACCATTGGCTAATTTAACAAGAATWACCCAANTAGGETTGAATGA
TCTTACACCATTGGCTAATTTAACAAGAATCACCCAACTAGGGTTGAATGATCAAGCATGGACARATGCA
TCTTACACCATTGGCTAATTTAACAAGAATCACCCAACTAGGGTTGAATGATCAAGCATGGACAAATGCA
TCTTACACCATTGGCTAATTTAACAAGAATHACCCAANTAGGETTGAATGARCAAGRATGGACAAATCA
TCTTACACCATTGGCTAATTTAACAAGAATCACCCAACTAGGGTTGAATGATCAAGCATGGACAAATGCA
TCTTACACCATTGGCTAATTTAACAAGAATCACCCAACTAGGGTTGAATGATCAAGCATGGACARATGCA
TCTTACACCATTGGCTAATTTAACAAGAATCACCCAACTAGGGTTGAATGATCAAGCATGGACARATGCA
TCTTACACCATTGGCTAATTTAACAAGAATCACCCAACTAGGGTTGAATGATCAAGCATGGACAAATGCA
TCTTACACCATTGGCTAATTTAACAAGAATCACCCAACTAGGGTTGAATGATCAAGCATGGACAAATGCA
TCTTACACCATTGGCTAATTTAACAAGAATCACCCAACTAGGGTTGAATGATCAAGCATGGACARATGCA

AACTACAAAGIAAATGTATCCATTCCAAACACGGTGAAAAATGTGACEGGCGCTTT]
CCAGTAAACTACAAAGCAAATGTATCCATTCCAAACACGGTGAAAAATGTGACTGGCGCTTTAATTGCAC
CCAGTAAACTACAAAGCAAATGTATCCATTCCAAACACGGTGAAAAATGTGACTGGCGCTTTE@ATTGCAC
CCAGTIAACTACAAAGEAAATGTATCCATTCCAAACACGGTGAAAAATGTGACGGGCGCTTT TTGCAC
CCAGTAAACTACAAAGCAAATGTATCCATTCCAAACACGGTGAAAAATGTGACTGGCGCTTTAATTGCAC]
CCAGTAAACTACAAAGCAAATGTATCCATTCCAAACACGGTGAAAAATGTGACTGGCGCTTTAATTGCAC
CCAGTAAACTACAAAGCAAATGTATCCATTCCAAACACGGTGAAAAATGTGACTGGCGCTTTAATTGCAC
CCAGTAAACTACAAAGCAAATGTATCCATTCCAAACACGGTGAAAAATGTGACTGGCGCTTTAATTGCAC]
CCAGTAAACTACAAAGCAAATGTATCCATTCCAAACACGGTGAAAAATGTGACTGGCGCTTTAATTGCAC
CCAGTAAACTACAAAGCAAATGTATCCATTCCAAACACGGTGAAAAATGTGACTGGCGCTTTAATTGCAC

CAGCTACTATTAGCGATGGGGTAGT TAMWECAGABCCTGATATAACATGGAAWTTACCTAGT TATACEAA
CAGCTACTATTAGCGATGGCGGTAGTTACACAGAGCCTGATATAACATGGAACTTACCTAGTTATACAAA
CEGCTACTATTAGCGATGGCGGTAGTTACICAGAICCEGATATAACATGGAACTTACCTAGTTATACAAA

CAGCTACTATTAGCGATGGEGGTAGTT CAGA| CCTGATATAACATGGAAETTACCTAGTTATACC"
CAGCTACTATTAGCGATGGCGGTAGTTACACAGAGCCTGATATAACATGGAACTTACCTAGTTATACAAA
CAGCTACTATTAGCGATGGCGGTAGTTACACAGAGCCTGATATAACATGGAACTTACCTAGTTATACAAA
CAGCTACTATTAGCGATGGCGGTAGTTACACAGAGCCTGATATAACATGGAACTTACCTAGTTATACAAA)
CAGCTACTATTAGCGATGGCGGTAGTTACACAGAGCCTGATATAACATGGAACTTACCTAGTTATACAAA)
CAGCTACTATTAGCGATGGCGGTAGTTACACAGAGCCTGATATAACATGGAACTTACCTAGTTATACAAA
CAGCTACTATTAGCGATGGCGGTAGTTACACAGAGCCTGATATAACATGGAACTTACCTAGTTATACAAA

TGAAGTAAGHTATACCTTTABCCAANCTGTCACMATTGGAAAAGGAACGACAACATTTAGTGGAACHGTG
TGAAGTAAGCTATACCTTTAGCCAACCTGTCACTATTGGAAAAGGAACGACAACATTTAGTGGAACCGTG
TGAAGTAAGCTATACCTTTAGCCAACCTGTCACTATTGGAAAAGGAACGACAACATTTAGTGGAACCGTG
TGAAGTAAGIMTATACCTTTABCCAAMCTGTCACO®ATTGGAAAAGGAACGACAACATTTAGTGGAACHGTC
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1471
1471
1471
1471
1471
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1541
1541
1541
1541
1541
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1611
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1751
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1821
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TGAAGTAAGCTATACCTTTAGCCAACC CTATTGGAAAAGGAACGACAACATTTAGTGGAACCGTG
TGAAGTAAGCTATACCTTTAGCCAACC CTATTGGAAAAGGAACGACAACATTTAGTGGAACCGTG
TGAAGTAAGCTATACCTTTAGCCAACCTGTCACTATTGGAAAAGGAACGACAACATTTAGTGGAACCGTG
TGAAGTAAGCTATACCTTTAGCCAACCTGTCACTATTGGAAAAGGAACGACAACATTTAGTGGAACCGTG
TGAAGTAAGCTATACCTTTAGCCAACCTGTCACTATTGGAAAAGGAACGACAACATTTAGTGGAACCGTG
TGAAGTAAGCTATACCTTTAGCCAACCTGTCACTATTGGAAAAGGAACGACAACATTTAGTGGAACCGTG

TGTCA
TGTCA

[ACGCAGCCACTTAAGGCAATTTTTAATGTAAGTTTCATGTGGACGGCAAAGAAACAACCAAAGAAGTGG
[ ACGCAGCCACTTAAGGCAATTTTTAATGTTAAGTTTCATGTGGACGGCAAAGAAACAACCAAAGAAGTGG
ACGCAGCCACTTAAGGCAATTTTTAATGETAAGTTTCATGTGGACGGCAAAGAAACAACCAAAGAAGTGG
[ACGCAGCCACTTAAGGCAATTTTTAATGTAAGTTTCATGTGGACGGCAAAGAAACAACCAAAGAAGTGG
[ACGCAGCCACTTAAGGCAATTTTTAATGTTAAGTTTCATGTGGACGGCAAAGAAACAACCAAAGAAGTGG
I ACGCAGCCACTTAAGGCAATTTTTAATGTTAAGTTTCATGTGGACGGCAAAGAAACAACCAAAGAAGTGG
[ ACGCAGCCACTTAAGGCAATTTTTAATGTTAAGTTTCATGTGGACGGCAAAGAAACAACCAAAGAAGTGG
[ ACGCAGCCACTTAAGGCAATTTTTAATGTTAAGTTTCATGTGGACGGCAAAGAAACAACCAAAGAAGTGG
IACGCAGCCACTTAAGGCAATTTTTAATGTTAAGTTTCATGTGGACGGCAAAGAAACAACCAAAGAAGTGG]
[ACGCAGCCACTTAAGGCAATTTTTAATGTTAAGTTTCATGTGGACGGCAAAGAAACAACCAAAGAAGTGG

I AAGCTGGGAATTTATTGACTGAACCAGCTAAGCCHGTAAAAGAAGCTINABACATTTGTTGGETGGTTTGA]
I AAGCTGGGAATTTATTGACTGAACCAGCTAAGCCCGTAAAAGAAGGTCACACATTTGTTGGTTGGTTTGA]
AAGCTGGGAATTTATTGACTGAACCAGCTAAGCCCGTAAAAGAAGGTCACACATTTGTTGGTTGGTTTGA)
AAGCTGGGAATTTATTGACTGAACCAGCTAAGCCEGTAAAAGAAGGTEAEACATTTGTTGGGTGGTTTG‘
I AAGCTGGGAATTTATTGACTGAACCAGCTAAGCCCGTAAAAGAAGGTCACACATTTGTTGGTTGGTTTGA]
I AAGCTGGGAATTTATTGACTGAACCAGCTAAGCCCGTAAAAGAAGGTCACACATTTGTTGGTTGGTTTGA]
AAGCTGGGAATTTATTGACTGAACCAGCTAAGCCCGTAAAAGAAGGTCACACATTTGTTGGTTGGTTTGA)
AAGCTGGGAATTTATTGACTGAACCAGCTAAGCCCGTAAAAGAAGGTCACACATTTGTTGGTTGGTTTGA)
I AAGCTGGGAATTTATTGACTGAACCAGCTAAGCCCGTAAAAGAAGGTCACACATTTGTTGGTTGGTTTGA]
I AAGCTGGGAATTTATTGACTGAACCAGCTAAGCCCGTAAAAGAAGGTCACACATTTGTTGGTTGGTTTGA]

GCGCAATTTAGTATTAACAGCTACACAGCAACGTTTGATAATGACGGTGTAACAACATCTCAAACAGTAG
GCBCAATTTAGTATTAACAGCTACACAGCAACOMTTTGATAATGACGGTGTAACAACATCTCAAACAGTAG
GC CAATTTAGTATTAACAGCTACACAGCAACCTTTGAEAATGACGGTGTAACAACATCTCAAACAGTAG
GCGCAATTTAGTATTAACAGCTACACAGCAACGTTTGATAATGACGGTGTAACAACATCTCAAACAGTAG
GCGCAATTTAGTATTAACAGCTACACAGCAACGTTTGATAATGACGGTGTAACAACATCTCAAACAGTAG
GCGCAATTTAGTATTAACAGCTACACAGCAACGTTTGATAATGACGGTGTAACAACATCTCAAACAGTAG
GCGCAATTTAGTATTAACAGCTACACAGCAACGTTTGATAATGACGGTGTAACAACATCTCAAACAGTAG
GCGCAATTTAGTATTAACAGCTACACAGCAACGTTTGATAATGACGGTGTAACAACATCTCAAACAGTAG
GCGCAATTTAGTATTAACAGCTACACAGCAACGTTTGATAATGACGGTGTAACAACATCTCAAACAGTAG
GCGCAATTTAGTATTAACAGCTACACAGCAACGTTTGATAATGACGGTGTAACAACATCTCAAACAGTAG

ATTATCAAGGCTTGCTACAAGAACCTACGGCACCAACAAAAGAAGGTTATACTTTCAAAGGCTGGTATGA)
ATTATCAAGGCTTGTTACAAGAACCTACGGCACCAACAAAAGAAGGTTATACTTTEAAAGGCTGGTATGA
ATTATCAAGGCTTGITACAAGAACCTACHECACCAACAAAAGAAGGTTATACTTTCAAAGGCTGGTATGA]
ATTATCAAGGCTTGCTACAAGAACCTACGGCACCAACAAAAGAAGGTTATACTTTCAAAGGCTGGTATGA)
ATTATCAAGGCTTGCTACAAGAACCTACGGCACCAACAAAAGAAGGTTATACTTTCAAAGGCTGGTATGA)
ATTATCAAGGCTTGCTACAAGAACCTACGGCACCAACAAAAGAAGGTTATACTTTCAAAGGCTGGTATGA]
ATTATCAAGGCTTGCTACAAGAACCTACGGCACCAACAAAAGAAGG
ATTATCAAGGCTTGCTACAAGAACCTACGGCACCAACAAAAGAAGG
ATTATCAAGGCTTGCTACAAGAACCTACGGCACCAACAAAAGAAGG
ATTATCAAGGCTTGCTACAAGAACCTACGGCACCAAC

CGCAAAAACTGGTGGTGACAAGTGGGATTTIGCAACTAG]
CGCAAAAACTGGTGGTGACAAGTGGGATTT@®GCAACTAGEAA
CGCAAAAACTGGTGGTGACAAGTGGGATTT@GCAACTAG
CGCAAAAACTGGTGGTGACAAGTGGGATTTIGCAACTAGHNAA
CGCAAAAACTGGTGGTGACAAGTGGGATTT@®GCAACTAGEAA
CGCAAAAACTGGTGGTGACAAGTGGGATTT®GCAACTAGEAA

ATGCCTGCTAAAAACATCACCTTATAT
ATGCCTGCTAAAAACATCACCTTATAT
ATGCCTGCTAAAAACATCACCTTATAT]
ATGCCTGCTAAAAACATCACCTTATAT]
ATGCCTGCTAAAAACATCACCTTATAT
ATGCCTGCTAAAAACATCACCTTATAT

GCWCAATATAGCGCCAATAGCTATACAGCAACOTTTGATETTGATGGAAAARCAACGACTCAABCAGTAG]
GCICAATATAGCGCCAATAGCTATACAGCAACETTTGATET TGATGGAAAANCAACGACTCAABCAGTACG]
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2031
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1821
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2101
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2171
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1961
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2241
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2311
2311
2311
2311
2311
2311
2101
2101
2101
2101

GC@CAATATAGC
GCECAATATAGC

AATAGCTATACAGCAACETTTGAT
AATAGCTATACAGCAACTTTGAT
GC@CAATATAGCGCCAATAGCTATACAGCAACETTTGAT
GCICAATATAGCGCCAATAGCTATACAGCAACETTTGCGATHETTGATGGAAAAINCAACGACTCAA

TTGATGGAAAANCAACGACTCAA)

GCC
GCC

cc
CcC

ACTATCAAGGACTTCTAAAAGAACCAAABAC AAAGCCGGATATACTTTCAAAGGITGGTATGA
ACTATCAAGGACTTCTAAAAGAACCAAAGEC AAAGCCGGATATACTTTCAAAGGCTGGTATGA
ACTATCAAGGACTTCTAAAAGAACCAAAGEC AAAGCCGGATATACTTTCAAAGGCTGGTATGA|
ACTATCAAGGACTTCTAAAAGAACCAAABAC "‘GCCGGATATACTTTCAAAGGETGGTATG‘
ACTATCAAGGACTTCTAAAAGAACCAAABEC AAAGCCGGATATACTTTCAAAGGCTGGTATGA
ACTATCAAGGACTTCTAAAAGAACCAAABECH AAAGCCGGATATACTTTCAAAGGCTGGTATGA

—————————————————————————————————————————————— N TATACTTTCAAAGGCTGGTATGA
—————————————————————————————————————————————— WV TATACTTTCAAAGGCTGGTATGA
—————————————————————————————————————————————— J\TATACTTTCAAAGGCTGGTATGA
—————————————————————————————————————————————— ATATACTTTCAAAGGCTGGTATGA

CGAAAAAACAGATGGIAAAAAATGGGATTTTGCGACHGATAAAATGCCAGCAAATGABATTACGCTGTAC
CGAAAAAACAGATGGGAAAAAATGGGATTTTGCGACGGATAAAATGCCAGCAAATGACATTACGCTGTAC
CGAAAAAACAGATGGGAAAAAATGGGATTTTGCGACGGATAAAATGCCAGCAAATGACATTACGCTGTAC]
CGAAAAAACAGATGGEAAAAAATGGGATTTTGCGACIGATAAAATGCCAGCAAATGAEATTACGCTGTAC
CGAAAAAACAGATGGGAAAAAATGGGATTTTGCGACGGATAAAATGCCAGCAAATGACATTACGCTGTAC
CGAAAAAACAGATGGGAAAAAATGGGATTTTGCGACGGATAAAATGCCAGCAAATGACATTACGCTGTAC
CGAAAAAACAGATGGGAAAAAATGGGATTTTGCGACGGATAAAATGCCAGCAAATGACATTACGCTGTAC
CGAAAAAACAGATGGGAAAAAATGGGATTTTGCGACGGATAAAATGCCAGCAAATGACATTACGCTGTAC
CGAAAAAACAGATGGGAAAAAATGGGATTTTGCGACGGATAAAATGCCAGCAAATGACATTACGCTGTAC
CGAAAAAACAGATGGGAAAAAATGGGATTTTGCGACGGATAAAATGCCAGCAAATGACATTACGCTGTAC

GCTCAATT@ACGAAAAATCCTGTGGCACCACCAACAACTGGAGGGAACACHCCGCCIEACHACAAATAACG
GCTCAATTTACGAAAAATCCTGTGGCACCACCAACAACTGGAGGGAACACACCGCCTACAACAAATAACG
GCTCAATTTACGAAAAATCCTGTGGCACCACCAACAACTGGAGGGAACACACCGCCTACAACAAATAACG
GCTCAATTACGAAAAATCCTGTGGCACCACCAACAACTGGAGGGAACACHCCGCCEACHACARAATAACG
GCTCAATTTACGAAAAATCCTGTGGCACCACCAACAACTGGAGGGAACACACCGCCTACAACAAATAACG
GCTCAATTTACGAAAAATCCTGTGGCACCACCAACAACTGGAGGGAACACACCGCCTACAACAAATAACG
GCTCAATTTACGAAAAATCCTGTGGCACCACCAACAACTGGAGGGAACACACCGCCTACAACAAATAACG
GCTCAATTTACGAAAAATCCTGTGGCACCACCAACAACTGGAGGGAACACACCGCCTACAACAAATAACG
GCTCAATTTACGAAAAATCCTGTGGCACCACCAACAACTGGAGGGAACACACCGCCTACAACAAATAACG
GCTCAATTTACGAAAAATCCTGTGGCACCACCAACAACTGGAGGGAACACACCGCCTACAACAAATAACG

CIAGGGAAEACTACACCACCTTCCGCAAATATACCTGGAAGCEACACATCTAACACATCAACTGGGAATTC]
GCGGGAATACTACACCACCTTCCGCAAATATACCTGGAAGCGACACATCTAACACATCAACTGGGAATTC
GCGGGAATACTACACCACCTTCCGCAAATATACCTGGAAGCGACACATCTAACACATCAACTGGGAATTC
CRGGGARRACTACACCACCTTCCGCARATATACCTGGAAGCHACACATCTAACACATCAACTGGGAATTC
GCGGGAATACTACACCACCTTCCGCAAATATACCTGGAAGCGACACATCTAACACATCAACTGGGAATTC
GCGGGAATACTACACCACCTTCCGCAAATATACCTGGAAGCGACACATCTAACACATCAACTGGGAATTC
GCGGGAATACTACACCACCTTCCGCAAATATACCTGGAAGCGACACATCTAACACATCAACTGGGAATTC
GCGGGAATACTACACCACCTTCCGCAAATATACCTGGAAGCGACACATCTAACACATCAACTGGGAATTC
GCGGGAATACTACACCACCTTCCGCAAATATACCTGGAAGCGACACATCTAACACATCAACTGGGAATTC
GCGGGAATACTACACCACCTTCCGCAAATATACCTGGAAGCGACACATCTAACACATCAACTGGGAATTC

IAGCIJAGCACAACAAGTACAATGAACGCTTATGACCCTTATAATTCAAAAGAAGCTTCACTCCCTACAACT

[ AGCCAGCACAACAAGTACAATGAACGCTTATGACCCTTATAATTCAAAAGAAGCTTCACTCCCTACAACT)
[ AGCCAGCACAACAAGTACAATGAACGCTTATGACCCTTATAATTCAAAAGAAGCTTCACTCCCTACAACT)
AGCEAGCACAACAAGTACAATGAACGCTTATGACCCTTATAATTCAAAAGAAGCTTCACTCCCTACAACT
IAGCCAGCACAACAAGTACAATGAACGCTTATGACCCTTATAATTCAAAAGAAGCTTCACTCCCTACAACT
I AGCCAGCACAACAAGTACAATGAACGCTTATGACCCTTATAATTCAAAAGAAGCTTCACTCCCTACAACT
[ AGCCAGCACAACAAGTACAATGAACGCTTATGACCCTTATAATTCAAAAGAAGCTTCACTCCCTACAACT)
[ AGCCAGCACAACAAGTACAATGAACGCTTATGACCCTTATAATTCAAAAGAAGCTTCACTCCCTACAACT)
I AGCCAGCACAACAAGTACAATGAACGCTTATGACCCTTATAATTCAAAAGAAGCTTCACTCCCTACAACT
[AGCCAGCACAACAAGTACAATGAACGCTTATGACCCTTATAATTCAAAAGAAGCTTCACTCCCTACAACT)

GGMGATAGCGATAATGCGCTCTACCTET TCITAGGRT TET TAGCAGTAGGAACTGCABTGGCTCTTACTA
GGCGATAGCGATAATGCGCTCTACCTTTTGTTAGGGTTATTAGCAGTAGGAACTGCAATGGCTCTTACTA
GGCGATAGCGATAATGCGCTCTACCTTTTGTTAGGGTTATTAGCAGTAGGAACTGCAATGGCTCTTACTA
GGHGATAGCGATAATGCGCTCTACCTRTTCATAGGHET TBT TAGCAGTAGGAACTGCABTGGCTCTTACTA
GGCGATAGCGATAATGCGCTCTACCTTTTGTTAGGGTTATTAGCAGTAGGAACTGCAATGGCTCTTACTA
GGCGATAGCGATAATGCGCTCTACCTTTTGTTAGGGTTATTAGCAGTAGGAACTGCAATGGCTCTTACTA
GGCGATAGCGATAATGCGCTCTACCTTTTGTTAGGGTTATTAGCAGTAGGAACTGCAATGGCTCTTACTA
GGCGATAGCGATAATGCGCTCTACCTTTTGTTAGGGTTATTAGCAGTAGGAACTGCAATGGCTCTTACTA
GGCGATAGCGATAATGCGCTCTACCTTTTGTTAGGGTTATTAGCAGTAGGAACTGCAATGGCTCTTACTA
GGCGATAGCGATAATGCGCTCTACCTTTTGTTAGGGTTATTAGCAGTAGGAACTGCAATGGCTCTTACTA
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2381
2381
2381
2381
2381
2381
2171
2171
2171
2171

[AAAAAGCACGTGCTAGTAAATAJ
[AAAAAGCACGTGCTAGTAAATAG
[AAAAAGCACGTGCTAGTAAATAG
[AAAAAGCACGTGCTAGTAAATAJ
[AAAAAGCACGTGCTAGTAAATAJ

[AAAAAGCACGTGCTAGTAAATA(J
[AAAAAGCACGTGCTAGTAAATA(J
AAAAAGCACGTGCTAGTAAATAG
AAAAAGCACGTGCTAGTAAATAG
[AAAAAGCACGTGCTAGTAAATAG




Figure S2B. Alignment of InlA protein sequences
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KRYVWLKSILVAILVEFGSGVWINTSNGTNAQAATITQODTPINQIFTDALAEKMKTVLGKTNVTDTV]
[VRKKRYVWLKSILVAILVEGSGVWINTSNGTNAQAATITODTPINQIFTDIALAEKMKTVLGKTNVTDTV]
VRKKRYVWLKSILVAILVEGSGVWINTSNGTNAQAATITODTPINQIFTDAALAEKMKTVLGKTNVTDTYV
VRIKRYVWLKSILVAILVFGSGVWINTSNGTNAQAATITQDTPINQIFTDEALAEKMKTVLGKTNVTDT
[VRKKRYVWLKSILVAILVEGSGVWINTSNGTNAQAATITQDTPINQIFTDAALAEKMKTVLGKTNVTDTYVY]
[VRKKRYVWLKSILVAILVEGSGVWINTSNGTNAQAATITODTPINQIFTDAALAEKMKTVLGKTNVTDTV]
VRKKRYVWLKSILVAILVEGSGVWINTSNGTNAQAATITODTPINQIFTDAALAEKMKTVLGKTNVTDTYV
[VRKKRYVWLKSILVAILVEGSGVWINTSNGTNAQAATITQODTPINQIFTDAALAEKMKTVLGKTNVTDTYVY
[VRKKRYVWLKSILVAILVEGSGVWINTSNGTNAQAATITODTPINQIFTDAALAEKMKTVLGKTNVTDTV]
[VRKKRYVWLKSILVAILVEGSGVWINTSNGTNAQAATITQODTPINQIFTDAALAEKMKTVLGKTNVTDTV]

SQTDLDQVTTLQADRLGIKSIDGEEYLNNLTQINEFSNNQLTDITPLKLTKLVDILMNNNQIADITPLAN,
SQTDLDQVTTLQADRLGIKSIDGVEYLNNLTQINEFSNNQLTDITPLKNLTKLVDILMNNNQIADITPLAN,
SQTDLDQVTTLOADRLGIKSIDGEEYLNNLTQINFSNNQLTDITPLKILTKLVDILMNNNQIADITPLAN|
SQTDLDQVTTLOADRLGIKSIDGEEYLNNLTQINFSNNQLTDITPLK|)LTKLVDILMNNNQIADITPLAN|
SQTDLDQVTTLQADRLGIKSIDGVEYLNNLTQINEFSNNQLTDITPLKNLTKLVDILMNNNQIADITPLAN,
SQTDLDQVTTLQADRLGIKSIDGVEYLNNLTQINEFSNNQLTDITPLKNLTKLVDILMNNNQIADITPLAN,
SQTDLDQVTTLQADRLGIKSIDGVEYLNNLTQINEFSNNQLTDITPLKNLTKLVDILMNNNQIADITPLAN|
SQTDLDQVTTLQADRLGIKSIDGVEYLNNLTQINEFSNNQLTDITPLKNLTKLVDILMNNNQIADITPLAN|
SQTDLDQVTTLQADRLGIKSIDGVEYLNNLTQINEFSNNQLTDITPLKNLTKLVDILMNNNQIADITPLAN,
SQTDLDQVTTLQADRLGIKSIDGVEYLNNLTQINESNNQLTDITPLKNLTKLVDILMNNNQIADITPLAN,

LONLTGLTLFNNQITD@DPLKNLTNLNRLELSSNTISDISALSGLTSLOQLSFGNQVTDLKPLANLTTLE
LTNLTGLTLENNQITD@DPLKNLTNLNRLELSSNTISDISALSGLTSLOQLSFGNQVTDLKPLANLTTLE|
LTNLTGLTLENNQITD) DPLKNLTNLNRLELSSNTISDISALSGLTNLQQLSFGNQVTDLKPLANLTTLE
LINLTGLTLFNNQITD DPLKNLTNLNRLELSSNTISDISALSGLTSLQOQLSFGNQVTDLKPLANLTTLE
LTNLTGLTLFNNQITDLDPLKNLTNLNRLELSSNTISDISALSGLTSLOQLSFGNQVTDLKPLANLTTLE
LTNLTGLTLENNQITDLDPLKNLTNLNRLELSSNTISDISALSGLTSLOQLSFGNQVTDLKPLANLTTLE|
LTNLTGLTLENNQITDLDPLKNLTNLNRLELSSNTISDISALSGLTSLOQLSFGNQVTDLKPLANLTTLE|
LTNLTGLTLFNNQITDLDPLKNLTNLNRLELSSNTISDISALSGLTSLOQLSFGNQVTDLKPLANLTTLE
LTNLTGLTLFNNQITDLDPLKNLTNLNRLELSSNTISDISALSGLTSLOQLSFGNQVTDLKPLANLTTLE
LTNLTGLTLENNQITDLDPLKNLTNLNRLELSSNTISDISALSGLTSLOQLSFGNQVTDLKPLANLTTLE|

RLDISSNKVSDISVLAKLTNLESLIATNNQISDITPLGILTNLDELSLNGNQLKDIGTLASLTNLTDLDI
RLDISSNKVSDISVLAKLTNLESLIATNNQISDITPLGILTNLDELSLNGNQLKDIGTLASLTNLTDLDL
RLDISSNKVSDISVLAKLTNLESLIATNNQISDITPLGILTNLDELSLNGNQLKDIGTLASLTNLTDLDL
RLDISSNKVSDISVLAKLTNLESLIATNNQISDITPLGILTNLDELSLNGNQLKDIGTLASLTNLTDLDI
RLDISSNKVSDISVLAKLTNLESLIATNNQISDITPLGILTNLDELSLNGNQLKDIGTLASLTNLTDLDI
RLDISSNKVSDISVLAKLTNLESLIATNNQISDITPLGILTNLDELSLNGNQLKDIGTLASLTNLTDLDL
RLDISSNKVSDISVLAKLTNLESLIATNNQISDITPLGILTNLDELSLNGNQLKDIGTLASLTNLTDLDL
RLDISSNKVSDISVLAKLTNLESLIATNNQISDITPLGILTNLDELSLNGNQLKDIGTLASLTNLTDLDI
RLDISSNKVSDISVLAKLTNLESLIATNNQISDITPLGILTNLDELSLNGNQLKDIGTLASLTNLTDLDI
RLDISSNKVSDISVLAKLTNLESLIATNNQISDITPLGILTNLDELSLNGNQLKDIGTLASLTNLTDLDL

ANNQISNLAPLSGLTKLTELKLGANQISNISPLAGLTALTNLELNENQLEDISPISNLKNLTYLTLYFENN|
ANNQI SNLAPLSGLTKLTELKLGANQISNISPLAGLTALTNLELNENQLEDISPISNLKNLTYLTLYFENN|
ANNQISNLAPLSGLTKLTELKLGANQISNISPLAGLTALTNLELNENQLEDISPISNLKNLTYLTLYENN|
ANNQISNLAPLSGLTKLTELKLGANQISNISPLAGLTALTNLELNENQLEDISPISNLKNLTYLTLYENN|
ANNQISNLAPLSGLTKLTELKLGANQISNISPLAGLTALTNLELNENQLEDISPISNLKNLTYLTLYFENN|
ANNQI SNLAPLSGLTKLTELKLGANQISNISPLAGLTALTNLELNENQLEDISPISNLKNLTYLTLYFENN|
ANNQISNLAPLSGLTKLTELKLGANQISNISPLAGLTALTNLELNENQLEDISPISNLKNLTYLTLYENN|
ANNQISNLAPLSGLTKLTELKLGANQISNISPLAGLTALTNLELNENQLEDISPISNLKNLTYLTLYENN|
ANNQISNLAPLSGLTKLTELKLGANQISNISPLAGLTALTNLELNENQLEDISPISNLKNLTYLTLYEFNN|
ANNQTSNLAPLSGLTKLTELKLGANQISNISPLAGLTALTNLELNENQLEDISPISNLKNLTYLTLYFNN|

ISDISPVSSLTKLORLEFEFYNNKVSDVSSLANLTNINWLSAGHNQISDLTPLANLTRITQLGLNDQMW TN}
ISDISPVSSLTKLQRLFFYNNKVSDVSSLANLTNINWLSAGHNQISDLTPLANLTRITQLGLNDQAWTNA]
ISDISPVSSLTKLQRLFFYNNKVSDVSSLANLTNINWLSAGHNQISDLTPLANLTRITQLGLNDQAWTNA]
ISDISPVSSLTKLQRLFFYNNKVSDVSSLANLTNINWLSAGHNQISDLTPLANLTRITQLGLNDQEWTNP
ISDISPVSSLTKLQRLFFYNNKVSDVSSLANLTNINWLSAGHNQISDLTPLANLTRITQLGLNDQAWTNA]
ISDISPVSSLTKLQRLFFYNNKVSDVSSLANLTNINWLSAGHNQISDLTPLANLTRITQLGLNDQAWTNA]
ISDISPVSSLTKLOQRLFFYNNKVSDVSSLANLTNINWLSAGHNQISDLTPLANLTRITQLGLNDQAWTNA
ISDISPVSSLTKLQRLFFYNNKVSDVSSLANLTNINWLSAGHNQISDLTPLANLTRITQLGLNDQAWTNA
ISDISPVSSLTKLQRLFFYNNKVSDVSSLANLTNINWLSAGHNQISDLTPLANLTRITQLGLNDQAWTNA]
ISDISPVSSLTKLQRLFFYNNKVSDVSSLANLTNINWLSAGHNQISDLTPLANLTRITQLGLNDQAWTNA|

NVSIPNTVKNVTGALIAPATISDGGSYIREPDITWNLPSYTNEVSYTEFNOSVTIGKGTTTEFSGT

PVNYKANVSIPNTVKNVTGALIAPATISDGGSYTEPDITWNLPSYTNEVSYTEFSQPVTIGKGTTTESGTV
PVNYKANVSIPNTVKNVTGALIAPATISDGGSYNEPDITWNLPSYTNEVSYTFSQPVTIGKGTTTFSGTV
PVNYKENVSIPNTVKNVTGALIAPATISDGGSY‘EPDITWNLPSYTNEVSYTFNQEVTIGKGTTTFSGT

PVNYKANVSIPNTVKNVTGALIAPATISDGGSYTEPDITWNLPSYTNEVSYTFSQPVTIGKGTTTFSGTV]
PVNYKANVSIPNTVKNVTGALIAPATISDGGSYTEPDITWNLPSYTNEVSYTEFSQPVTIGKGTTTESGTYV
PVNYKANVSIPNTVKNVTGALIAPATISDGGSYTEPDITWNLPSYTNEVSYTEFSQPVTIGKGTTTESGTV]
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PVNYKANVSIPNTVKNVTGALIAPATISDGGSYTEPDITWNLPSYTNEVSYTEFSQPVTIGKGTTTESGTYV
PVNYKANVSIPNTVKNVTGALIAPATISDGGSYTEPDITWNLPSYTNEVSYTFSQPVTIGKGTTTFSGTV]
PVNYKANVSIPNTVKNVTGALIAPATISDGGSYTEPDITWNLPSYTNEVSYTFSQPVTIGKGTTTFSGTV]

TOPLKAIFNPKFHVDGKETTKEVEAGNLLTEPAKPVKEGHMTEFVGWEDAQTGGTKWNFSTDKMPTNDIDLY
TQPLKAIFNVKFHVDGKETTKEVEAGNLLTEPAKPVKEGHTFVGWFDAQTGGTKWNFSTDKMPTNDIﬁ

TOPLKAIFNRKFHVDGKETTKEVEAGNLLTEPAKPVKEGHTFVGWEFDAQTGGTKWNESTDKMPTNDIN

TQPLKAIFN‘KFHVDGKETTKEVEAGNLLTEPAKPVKEGETFVGWFDAQTGGTKWNFSTDKMPTNDIDLY
TOQPLKAIFNVKFHVDGKETTKEVEAGNLLTEPAKPVKEGHTFVGWEDAQTGGTKWDFSTDKMPTNDIDLY
TOPLKAIFNVKFHVDGKETTKEVEAGNLLTEPAKPVKEGHTFVGWEDAQTGGTKWDEFSTDKMPTNDIDLY
TOQPLKAIFNVKFHVDGKETTKEVEAGNLLTEPAKPVKEGHTEFVGWFDAQTGGTKWDESTDKMPTNDIDLY]
TOQPLKAIFNVKFHVDGKETTKEVEAGNLLTEPAKPVKEGHTEFVGWFDAQTGGTKWDESTDKMPTNDIDLY]
TOQPLKAIFNVKFHVDGKETTKEVEAGNLLTEPAKPVKEGHTFVGWEDAQTGGTKWDEFSTDKMPTNDIDLY
TOQPLKAIFNVKFHVDGKETTKEVEAGNLLTEPAKPVKEGHTFVGWEFDAQTGGTKWDFSTDKMPTNDIDLY

[AQFSINSYTATEFDNDGVTTSQTVDYQGLLOQEPTAPTKEGY TFKGWYDAKTGGDKWDFATSKMPAKNITLY]
AQFSINSYTATEFDNDGVTTSQTVDYQGLLOEPTAPTKEGY TFKGWYDAKTGGDKWDFATSKMPAKNITLY]
AQFSINSYTATFINDGVTTSQTVDYQGLLQEPTEPTKEGYTFKGWYDAKTGGDKWDFATSKMPAKNITLY
AQFSINSYTATEFDNDGVTTSQTVDYQGLLOQEPTAPTKEGY TFKGWYDAKTGGDKWDFATSKMPAKNITLY]
[AQFSINSYTATEFDNDGVTTSQTVDYQGLLOQEPTAPTKEGY TFKGWYDAKTGGDKWDFATSKMPAKNITLY]
AQFSINSYTATEFDNDGVTTSQTVDYQGLLOQEPTAPTKEGY TFKGWYDAKTGGDKWDFATSKMPAKNITLY]
[AQFSINSYTATEFDNDGVTTSQTVDYQGLLQEPTA
AQF SINSYTATFDNDGVTTSQTVDYQGLLQEPTA
[AQF SINSYTATEFDNDGVTTSQTVDYQGLLOEPTAG
[AQFSINSYTATEFDNDGVTTSQTVDYQGLLQEPTA|

AQYSANSYTATED
AQYSANSYTATED)
AQYSANSYTATED)
[AQYSANSYTATED
AQYSANSYTATED]
[ AQYSANSYTATFED)

TTORVDYQGLLKEPKIWPTKAGY TEFKGWY DEKTDGKKWDFATDKMPANDITLY]
STTORVDYQGLLKEPKRPTKAGY TFKGWYDEKTDGKKWDFATDKMPANDITLY
GKSTTORVDYQGLLKEPKRPTKAGY TFKGWYDEKTDGKKWDFATDKMPANDITLY
TTORVDYQGLLKEPKIPTKAGY TEFKGWY DEKTDGKKWDFATDKMPANDITLY]
TTOMVDYQGLLKEPKI\PTKAGY TFKGWY DEKTDGKKWDFATDKMPANDITLY]
MTTOMVDYQGLLKEPKRAPTKAGY TFKGWYDEKTDGKKWDFATDKMPANDITLY
PTKIRIGY TFKGWYDEKTDGKKWDFATDKMPANDITLY]

P TKIRGY TFKGWY DEKTDGKKWDFATDKMPANDITLY

P TKIGY TFKGWY DEKTDGKKWDFATDKMPANDITLY
PTKAGYTFKGWYDEKTDGKKWDFATDKMPANDITLY]

AQFTKNPVAPPTTGGNTPPTTNNGGNTTPPSANIPGSTSNTSTGNSASTTSTMNAYDPYNSKEASLPTT]

AQFTKNPVAPPTTGGNTPPTTNNGGNTTPPSANIPGSDTSNTSTGNSASTTSTMNAYDPYNSKEASLPTT
AQFTKNPVAPPTTGGNTPPTTNNGGNTTPPSANIPGSDTSNTSTGNSASTTSTMNAYDPYNSKEASLPTT)
AQFTKNPVAPPTTGGNTPPTTNNGGNTTPPSANIPGSNTSNTSTGNSASTTSTMNAYDPYNSKEASLPTT
AQFTKNPVAPPTTGGNTPPTTNNGGNTTPPSANIPGSDTSNTSTGNSASTTSTMNAYDPYNSKEASLPTT
AQFTKNPVAPPTTGGNTPPTTNNGGNTTPPSANIPGSDTSNTSTGNSASTTSTMNAYDPYNSKEASLPTT
AQFTKNPVAPPTTGGNTPPTTNNGGNTTPPSANIPGSDTSNTSTGNSASTTSTMNAYDPYNSKEASLPTT)
AQFTKNPVAPPTTGGNTPPTTNNGGNTTPPSANIPGSDTSNTSTGNSASTTSTMNAYDPYNSKEASLPTT)
AQFTKNPVAPPTTGGNTPPTTNNGGNTTPPSANIPGSDTSNTSTGNSASTTSTMNAYDPYNSKEASLPTT
[AQFTKNPVAPPTTGGNTPPTTNNGGNTTPPSANIPGSDTSNTSTGNSASTTSTMNAYDPYNSKEASLPTT]

GDSDNALYLL@GLLAVGTAMALTKKARAS

GDSDNALYLLLGLLAVGTAMALTKKARASK]
GDSDNALYLLLGLLAVGTAMALTKKARASK]
GDSDNALYLLIGLLAVGTAIALTKKARASF
GDSDNALYLLLGLLAVGTAMALTKKARASK]
GDSDNALYLLLGLLAVGTAMALTKKARASK]
GDSDNALYLLLGLLAVGTAMALTKKARASK]
GDSDNALYLLLGLLAVGTAMALTKKARASK]
GDSDNALYLLLGLLAVGTAMALTKKARASK]
GDSDNALYLLLGLLAVGTAMALTKKARASK]
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Alignment of htrA nucleotide sequences

e

141
141
141
141
141

211
211
211
211
211

281
281
281
281
281

348
348
351
348
351

418
418
421
418
421

488
488
491
488
491

558
558
561
558
561

628
628
631
628
631

698
698
701
698
701

768
768
771

IATGGACGAGAAAGAAAAGAATTTAAATGAAAACAGCGAGAATGAAAGCACGCCHAAAAGAGAGGTCGAGG]
[ATGGACGAGAAAGAAAAGAATTTAAATGAAAACAGCGAGAATGAAAGCACGCCGAAAAGAGAGGTCGAGG
[ATGGACGAGAAAGAAAAGAATTTAAATGAAAACAGCGAGAATGAAAGCACGCCGAAAAGAGAGGTCGAGG
ATGGACGAGAAAGAAAAGAATTTAAATGAAAACAGCGAGAATGAAAGCACGCCIAAAAGAGAGGTCGAGG
[ATGGACGAGAAAGAAAAGAATTTAAATGAAAACAGCGAGAATGAAAGCACGCCGAAAAGAGAGGTCGAGG

IATACTTTACATACACCGGAGAGCGCGCAACCAGTCCAAGAAACTCCTATTGTAGAAGGCGTGACCCCAGA]
ATACTTTACATACACCGGAGAGCGCGCAACCAGTCCAAGAAACTCCTATTGTAGAAGGCGTGACCCCAGA]
ATACTTTACATACACCGGAGAGCGCGCAACCAGTCCAAGAAACTCCTATTGTAGAAGGCGTGACCCCAGA
ATACTTTACATACACCGGAGAGCGCGCAACCAGTCCAAGAAACTCCTATTGTAGAAGGCGTGACCCCAGA]
IATACTTTACATACACCGGAGAGCGCGCAACCAGTCCAAGAAACTCCTATTGTAGAAGGCGTGACCCCAGA)

ccC
cc

cc
cc

[AGGGGAGAAATTTGCCGGAGCGACAGAAGATGCAGCCGAGGCGAGTTCTACAAATGCATTTTTTGAAGAA
IAGGGGAGAAATTTGCCGGAGCGACAGAAGATGCAGCCGAGGCGAGTTCTACAAATGCATTTTTTGAAGAA
IAGGGGAGAAATTTGCCGGAGCGACAGAAGATGCAGCCGAGGCGAGTTCTACAAATGCATTTTTTGAAGAA
[AGGGGAGAAATTTGCCGGAGCGACAGAAGATGCAGCCGAGGCGAGTTCTACAAATGCATTTTTTGAAGAA
I AGGGGAGAAATTTGCCGGAGCGACAGAAGATGCAGCCGAGGCGAGTTCTACAAATGCATTTTTTGAAGAA

GCAAGTAATAAAGAAGCAGAACCTGCTAGACCGGCTCCAGGGCCAAGACGCGCTGGTACAACTGGTGGCG
GCAAGTAATAAAGAATCAGAACCTGCTAGACCGGCTCCAGGGCCAAGACGCGCTGGTACAACTGGTGGCG
GCAAGTAATAAAGAATCAGAACCTGCTAGACCGGCTCCAGGGCCAAGACGCGCTGGTACAACTGGTGGCG
GCAAGTAATAAAGAAECAGAACCTGCTAGACCGGCTCCAGGGCCAAGACGCGCTGGTACAACTGGTGGCG
GCAAGTAATAAAGAATCAGAACCTGCTAGACCGGCTCCAGGGCCAAGACGCGCTGGTACAACTGGTGGCG

GGGCAGTTCCACKCTAATAGAGTGAATAATGGCGGAAGTGGTAACGGGAATGGTGAACCACCGAAACG
GGGCAGTTCCACKCTAATAGAGTGAATAATGGCGGAAGTGGTAACGGGAATGGTGAACCACCGAAACG
GGGCAGTECCACCT CTAATAGAGTGAATAATGGCGGAAGTGGTAACGGGAATGGTGAACCACCGAAACG
GGGCAGTTCCACMCTAATAGAGTGAATAATGGCGGAAGTGGTAACGGGAATGGTGAACCACCGAAACG
GGGCAGTECCACOMWACTAATAGAGTBAATAATGGCGGAAGTGGTAACGGGAABGGTGABCCACCGAAACG

CGGCAAACACTTTATE®GGTTACTTTTTAACAGCACTTATTGGTGTTATTATCGGAGGACTTATTATTTTC
CGGCAAACACTTTATTGGTTACTTTTTAACAGCACTTATTGGTGTTATTATCGGAGGACTTATTATTTTC
CGGCAAACACTTTATTGGTTACTTTTTAACAGCACTTATTGGTGTTATTATCGGAGGACTTATTATTTTC]
CGGCAAACACTTTATEGGTTACTTTTTAACAGCACTTATTGGTGTTATTATCGGAGGACTTATTATTTTC
CGGCAAACACTTTATTGGTTACTTTTTAACAGCACTTATTGGTGTTATTATCGGAGGACTTATTATTTTC

TTTGTCGCTTGGGATAATGGIGAGAAIMGCAGATACAACTTCAAACTCAAATAATAAAGCTACCAAAGTAG]
TTTGTCGCTTGGGATAATGGCGATAACGCAGATACAACTTCAAACTCAAATAATAAAGCTACCAAAGTAG
TTTGTCGCTTGGGATAATGGCGATAACGCAGATACAACTTCAAACTCAAATAATAAAGCTACCAAAGTAG
TTTGTCGCTTGGGATAATGGEGAEAAEGCAGATACAACTTCAAACTCAAATAATAAAGCTACCAAAGTAG
TTTGTCGCTTGGGATAATGGCGATAACGCAGATACAACTTCAAACTCAAATAATAAAGCTACCAAAGTAG

AAAAAGTTTCGTAGATACAACATCAGATGTAACAAAAGCAGTAGACAAAGTHCAAGATGCGGTAGTEAG
[AAAAAGTTTCGGTAGATACAACATCAGATGTAACAAAAGCAGTAGACAAAGTGCAAGATGCGGTAGTCAG
AAAAAGTTTCGGTAGATACAACATCAGATGTAACAAAAGCAGTAGACAAAGTGCAAGATGCGGTIGTCAG
AAAAAGTTTCIGTAGATACAACATCAGATGTAACAAAAGCAGTAGACAAAGTICAAGATGCGGTAGTEAG
[AAAAAGTTTCGGTAGATACAACATCAGATGTAACAAAAGCAGTAGACAAAGTGCAAGATGCGGTEGTCAG]

TGTICTAAATTACCAATCATCTTCATCCCTTGATGGAACAACGACTTCTGAACAAGAAGCTTCCTCAGGA|
TGTACTAAATTACCAATCATCTTCATCCCTTGATGGAACAACGACTTCTGAACAAGAAGCTTCCTCAGGA)
TGTACTAAATTACCAATCATCTTCATCCCTTGATGGAACAACGACTTCTGAACAAGAAGCTTCETCAGGA
TGTECTAAATTACCAATCATCTTCATCCCTTGATGGAACAACGACTTCTGAACAAGAAGCTTCCTCAGGA
TGTACTAAATTACCAATCATCTTCATCCCTTGATGGAACAACGACTTCTGAACAAGAAGCTTCITCAGGA

TCTGGTGTTATTTATAAAAAGGCAAATGGAAAAGCCTACATCGTAACAAATAATCACGTTGTTGCTGATG
TCTGGTGTTATTTATAAAAAGGCAAATGGAAAAGCCTACATCGTAACAAATAATCACGTTGTTGCEGATG
TCTGGTGTTATTTATAAAAAGGCAAATGGAAAAGCCTACATCGTAACAAATAATCACGTTGTTGCTGATG
TCTGGTGTTATTTATAAAAAGGCAAATGGAAAAGCCTACATCGTAACAAATAATCACGTTGTTGCTGATG
TCTGGTGTTATTTATAAAAAGGCAAATGGAAAAGCCTACATCGTAACAAATAATCACGTTGTTGCTGATG

CAAATAAATTAGAAGTAACTTTTACAAACGGTAAAAAATCCGAAGCAAAATTACT

CAAATAAATTAGAAGTAACTTTTACAAACGGTAAAAAATCCGAAGCAAAATTACTTGGAACAGAEGAATG
CAAATAAATTAGAAGTAACTTTTACAAACGGTAAAAAATCCGAAGCAAAATTACT@GGAACAGACGAATC
CAAATAAATTAGAAGTAACTTTTACAAACGGTAAAAAATCCGAAGCAAAATTACT‘GGIACAGACGAATG
CAAATAAATTAGAAGTAACTTTTACAAACGGTAAAAAATCCGAAGCAAAATTACTEGGAACAGACGAAT(

GAACGATTTAGCTGTTCTTGAAATTGATGATAAAAATGTTACTACAGTCGCTGCATTCGGCGATTCAGAT
GAACGATTTAGCTGTTCTTGAAATTGATGATAAAAATGTTACTACAGTCGCTGCATTCGGCGATTCAGAT,
GAACGATTTAGCTGTTCTTGAAATTGATGATAAAAATGTTACTACAGTCGCTGCATTCGGCGATTCAGAT)
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768
771

838
838
841
838
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908
908
911
908
911

978
978
981
978
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1048
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1051
1048
1051

1118
1118
1121
1118
1121

1188
1188
1191
1188
1191

1258
1258
1261
1258
1261

1328
1328
1331
1328
1331

1398
1398
1401
1398
1401

1468
1468
1471
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1471

GAACGATTTAGCTGTTCTTGAAATTGATGATAAAAATGTTACTACAGTCGCTGCATTCGGCGATTCAGAT
GAACGATTTAGCTGTTCTTGAAATTGATGATAAAAATGTTACTACAGTCGCTGCATTCGGCGATTCAGAT)

TCATTAAAACTTGGTGAACCAGCAATTGCAATTGGTAGCCCACTAGGAACHGAATTTTCCGGTTCTGTAA|
TCATTAAAACTTGGTGAACCAGCAATTGCAATTGGTAGCCCACTAGGAACGGAATTTTCCGGTTCTGTAA|
TCATTAAAACTTGGTGAACCAGCAATTGCAATTGGTAGCCCACTAGGAACGGAATTTTCCGGTTCTGTAA|
TCATTAAAACTTGGTGAACCAGCAATTGCAATTGGTAGCCCACTEGGAACIGAATTTTCCGGTTCTGTAA
TCATTAAAACTTGGTGAACCAGCAATTGCAATTGGTAGCCCACTAGGAACGGAATTTTCCGGTTCTGTAA

CACAAGGTATTATTTCTGGTCTAAACCGTGCAGTACCAGTTGATACAAATGGCGACGGAACAGAAGACTG
CACAAGGTATTATTTCTGGTCTAAACCGTGCAGTACCAGTTGATACAAATGGCGACGGAACAGAAGACTG
CACAAGGTATTATTTCTGGTCTAAACCGTGCAGTACCAGTTGATACAAATGGCGACGGAACAGAAGACTG
CACAAGGTATTATTTCTGGTCTAAACCGTGCAGTACCAGTTGATACAAATGGCGACGGAACAGAAGACTG
CACAAGGTATTATTTCTGGTCTAAACCGTGCAGTACCAGTTGATACAAATGGCGACGGAACAGAAGACTG

GGAAGCAGATGTTATCCAAACAGATGCAGCAATHAAGCCHGGTAACAGTGGTGGAGCTTTAATTAAMATT
GGAAGCAGATGTTATCCAAACAGATGCAGCAATCAATCCAGGTAACAGTGGTGGAGCTTTAATTAACATT
GGAAGCAGATGTTATCCAAACAGATGCAGCAATCAATCCAGGTAACAGTGGTGGAGCTTTAATTAACATT
GGAAGCAGATGTTATCCAAACAGATGCAGCAATHAARCCHGGTAACAGTGGTGGAGCTTTAATTAAMATT
GGAAGCAGATGTTATCCAAACAGATGCAGCAATCAATCCAGGTAACAGTGGTGGAGCTTTAATTAACATT

GAAGGCCAAGTAATHGGTATTAACTCAATGAAAATTTCGATGGAAAATGTAGAAGGTATTAGCTTTGCAA
GAAGGCCAAGTAATCGGTATTAACTCAATGAAAATTTCGATGGAAAATGTAGAAGGTATTAGCTTTGCAA|
GAAGGCCAAGTAATCGGTATEAACTCAATGAAAATTTCGATGGAAAAEGTAGAAGGTATTAGCTTTGC"
GAAGGCCAAGTAATEGGTATTAACTCAATGAAAATTTCGATGGAAAATGTAGAAGGTATTAGCTTTGCAA
GAAGGCCAAGTAATCGGTATTAACTCAATGAAAATTTCGATGGAAAATGTAGAAGGTATTAGCTTTGCAA]

TTCCAAGTAACACAGTAGAACCAATCATCGAACAACTAGAAACAAAAGGCGAAGTAGAACGTCCATCTCT)
TTCCAAGTAACACAGTAGAACCAATEATCGAACAACTAGAAACAAAAGGCGAAGTAGAACGTCCITCTCT
TTCCAAGTAACACAGTAGAACCAATCATCGAACAACTAGAAACAAAAGGCGAAGTAGAACGTCCATCTCT
TTCCAAGTAACACAGTAGAACCAATCATCGAACAACTAGAAACAAAAGGCGAAGTAGAACGTCCATCTCT
TTCCAAGTAACACAGTAGAACCAATWATCGAACAACTAGAAACAAAAGGCGAAGTAGAACGTCCATCTCT)

GTATCCTTACGTGAIGTTGATACAATTCCAGAAACACAACAAAAAAATATCTTGAAATTACCTGAT)
AGGTGTATCCTTACGTGACGTTGATACAATTCCAGAAACACAACAAAAAAATATCTTGAAATTACCTGAT)
AGGTGTATCCTTACGTGACGTTGATACAATTCCAGAAACACAACAAAAAAATATCTTGAAATTACCTGAT)
AGGEGTATCCTTACGTGAEGTTGATACAATTCCAGAAACACAACAAAAAAATATCTTGAAATTACCTGAT
I AGGTGTATCCTTACGTGACGTTGATACAATTCCAGAAACACAACAAAAAAATATCTTGAAATTACCTGAT)

[ AGCGTAGATTACGGCGCAATGGTACAACAAGTAGTATCCGGTTCTGCAGCAGACAAAGCAGGCTTGAAAC
I AGCGTAGATTACGGCGCAATGGTACAACAAGTAGTATCCGGTTCTGCAGCAGACAAAGCAGGCTTGAAAC
I AGCGTAGATTACGGCGCAATGGTACAACAAGTAGTATCCGGTTCTGCAGCAGACAAAGCAGGCTTGAAAC
[ AGCGTAGATTACGGCGCAATGGTACAACAAGTAGTATCCGGTTCTGCAGCAGACAAAGCAGGCTTGAAAC
[AGCGTAGATTACGGCGCAATGGTACAACAAGTAGTATCIGGTTCTGCAGCAGACAAAGCAGGCTTGAAAC

I AATACGATGTTATTGTTGAACTAAACGGCCAAAAAGTAACAAACTCCATGACATTACGCAAAATTCTATA
I AATACGATGTTATTGTTGAACTAAACGGCCAAAAAGTAACAAACTCCATGACATTACGCAAAATTCTATA
AATACGATGTTATTGTTGAACTAAACGGCCAAAAAGTAACAAACTCCATGACATTACGCAAAATTCTATA
AATACGATGTTATTGTTGAACTAAACGGCCAAAAAGTAACAAACTCCATGACATTACGCAAAATTCTATA

AATTGTTGAACTAAACGGCCAAAAAGTAACAAACTCINATGACATTACGCAAAATTCTATA

CGGTAACGACGTGAAAATTGGCGATAAAGTCAAAGTEAAATACTATCGTGACGGTAAAGAAAAATCCACA
CGGTAACGACGTGAAAATTGGCGATAAAGTCAAAGTAAAATACTATCGTGACGGTAAAGAAAAATCCACA
CGGTAACGACGTGAAAATTGGCGATAAAGTCAAAGTAAAATACTATCGTGACGGTAAAGAAAAATCCACA
CGGTAACGACGTGAAAATTGGCGATAAAGTCAAAGTIAAATACTATCGTGACGGTAAAGAAAAATCCACA
CGGTAACGACGTGAAAATTGGCGATAAAGTCAAAGTAAAATACTATCGTGACGGTAAAGAAAAATCCACA|

GATATTAAATTAGAAGCAGCAAAAACAACTACATGA
GATATTAAATTAGAAGCAGCAAAAACAACTACATGA|
GATATTAAATTAGAAGCAGCAAAAACAACTACATGA|
GATATTAAATTAGAAGCAGCAAAAACAACEACATGA
GATATTAAATTAGAAGCAGCAAAAACAACTACATGA




Figure S3B. Alignment of HtrA protein sequences
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420
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490
490
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MDEKEKNLNENSENESTPKREVEDTLHTPESAQPVQETPIVEGVTPEGEKFAGATEDAAEASSTNAFFEE]
MDEKEKNLNENSENESTPKREVEDTLHTPESAQPVQETPIVEGVTPEGEKFAGATEDAAEASSTNAFFEE

MDEKEKNLNENSENESTPKREVEDTLHTPESAQPVQETPIVEGVTPEGEKFAGATEDAAEASSTNAFFEE]
MDEKEKNLNENSENESTPKREVEDTLHTPESAQPVQETPIVEGVTPEGEKFAGATEDAAEASSTNAFFEE
MDEKEKNLNENSENESTPKREVEDTLHTPESAQPVQETPIVEGVTPEGEKFAGATEDAAEASSTNAFFEE

[ASNKEJEPARPAPGPRRAGTTGGGAVPPENRVNNGGSGNGNGEPPKRGKHFIGYFLTALIGVIIGGLITIE]
[ASNKESEPARPAPGPRRAGTTGGGAVPPENRVNNGGSGNGNGEPPKRGKHFIGYFLTALIGVIIGGLITIE]
ASNKESEPARPAPGPRRAGTTGGGAVPPIINRVNNGGSGNGNGEPPKRGKHEFIGYFLTALIGVIIGGLITE]
ASNKEEEPARPAPGPRRAGTTGGGAVPP—NRVNNGGSGNGNGEPPKRGKHFIGYFLTALIGVIIGGLIIF
[ASNKESEPARPAPGPRRAGTTGGGAVPPIINRVNNGGSGNGNGEPPKRGKHFIGYFLTALIGVIIGGLITE]

EFVAWDNGDNADTTSNSNNKATKVEKVSVDTTSDVTKAVDKVQODAVVSVLNYQSSSSLDGTTTSEQEASSG
EFVAWDNGDNADTTSNSNNKATKVEKVSVDTTSDVTKAVDKVQDAVVSVLNYQSSSSLDGTTTSEQEASSG
EFVAWDNGDNADTTSNSNNKATKVEKVSVDTTSDVTKAVDKVQDAVVSVLNYQSSSSLDGTTTSEQEASSG
EFVAWDNGDNADTTSNSNNKATKVEKVSVDTTSDVTKAVDKVQDAVVSVLNYQSSSSLDGTTTSEQEASSG
FVAWDNGDNADTTSNSNNKATKVEKVSVDTTSDVTKAVDKVQODAVVSVLNYQSSSSLDGTTTSEQEASSG

SGVIYKKANGKAYIVTNNHVVADANKLEVTFTNGKKSEAKLLGTDEWNDLAVLEIDDKNVTTVAAFGDSD
SGVIYKKANGKAYIVTNNHVVADANKLEVTFTNGKKSEAKLLGTDEWNDLAVLEIDDKNVTTVAAFGDSD
SGVIYKKANGKAYIVTNNHVVADANKLEVTFTNGKKSEAKLLGTDEWNDLAVLEIDDKNVTTVAAFGDSD
SGVIYKKANGKAYIVTNNHVVADANKLEVTFTNGKKSEAKLLGTDEWNDLAVLEIDDKNVTTVAAFGDSD
SGVIYKKANGKAYIVTNNHVVADANKLEVTFTNGKKSEAKLLGTDEWNDLAVLEIDDKNVTTVAAFGDSD

SLKLGEPAIAIGSPLGTEFSGSVTQGIISGLNRAVPVDTNGDGTEDWEADVIQTDAAINPGNSGGALINI
SLKLGEPAIAIGSPLGTEFSGSVTQGIISGLNRAVPVDTNGDGTEDWEADVIQTDAAINPGNSGGALINI
SLKLGEPATIAIGSPLGTEFSGSVTQGIISGLNRAVPVDTNGDGTEDWEADVIQTDAAINPGNSGGALINI
SLKLGEPATIAIGSPLGTEFSGSVTQGIISGLNRAVPVDTNGDGTEDWEADVIQTDAAINPGNSGGALINI
SLKLGEPAIAIGSPLGTEFSGSVTQGIISGLNRAVPVDTNGDGTEDWEADVIQTDAAINPGNSGGALINT

EGQVIGINSMKISMENVEGISFAIPSNTVEPITIEQLETKGEVERPSLGVSLRDVDTIPETQQOKNILKLPD
EGQVIGINSMKISMENVEGISFAIPSNTVEPIIEQLETKGEVERPSLGVSLRDVDTIPETQQOKNILKLPD
EGQVIGINSMKISMENVEGISFAIPSNTVEPIIEQLETKGEVERPSLGVSLRDVDTIPETQQOKNILKLPD
EGQVIGINSMKISMENVEGISFAIPSNTVEPITIEQLETKGEVERPSLGVSLRDVDTIPETQQOKNILKLPD
EGQVIGINSMKISMENVEGISFAIPSNTVEPITIEQLETKGEVERPSLGVSLRDVDTIPETQQOKNILKLPD

SVDYGAMVQQVVSGSAADKAGLKQYDVIVELNGOQKVTNSMTLRKILYGNDVKIGDKVKV!

SVDYGAMVQQVVSGSAADKAGLKQYDVIVELNGOQKVTNSMTLRKILYGNDVKIGDKVKVKYYRDGKEKST
SVDYGAMVQQVVSGSAADKAGLKQYDVIVELNGQKVTNSMTLRKILYGNDVKIGDKVKVKYYRDGKEKST
SVDYGAMVQQVVSGSAADKAGLKQYDVIVELNGQKVTNSMTLRKILYGNDVKIGDKVKVKYYRDGKEKST
SVDYGAMVQQVVSGSAADKAGLKQYDVIVELNGQKVTNSMTLRKILYGNDVKIGDKVKVKYYRDGKEKST

DIKLEAAKTTT
DIKLEAAKTTT
DIKLEAAKTTT
DIKLEAAKTTT
DIKLEAAKTTT



Figure S4A. Alignment of aut nucleotide sequences

ScottA ST2 1

EGD-e_ST35 1

10403s ST85 1

F2365 ST1 1

L6-13_ST155 1

MRL-14-00459 ST 1

LmNG3_ST155 1

ScottA ST2 51 ( GTIRCIEG

EGD-e ST35 58 ( CCRTIEC]

10403s_ST85 58 ) CCRTIEC]

F2365 ST1 51 ) GTRCE

L6-13 ST155 58 ( CCRTIEC] GUNEe A AACAACTAATGGAGTAGATAGTAGAGAACA
MRL-14-00459 ST 58 ( CCIRTIEC] o7\ “[QuNE \ \ACAACTAATGGAGTAGATAGTAGAGAACA]
LmNG3 ST155 58 Y CCIRATIEC] OPYEAAACAACTAATGGAGTAGATAGTAGAGAAC
ScottA ST2 80

EGD-e ST35 118

10403s_ST85 118

F2365 ST1 80

L6-13 ST155 118

MRL-14-00459 ST 118

LmNG3 ST155 118

ScottA ST2 95

EGD-e ST35 178 CTTGAACAAAATAGAGATGATGCTATGGCTGCTTTAGTCGTGC

10403s ST85 178 CTTGAACAAAATAGAGATGATGCTATGGCTGCTTTAGTCGTGC

F2365 ST1 95

L6-13 ST155 178 CTTGAACAAAATAGAGATGATGCTATGGCTGCTTTAGTCGTGC

MRL-14-00459 ST 178 CTTGAACAAAATAGAGATGATGCTATGGCTGCTTTAGTCGTGC]

LmNG3 ST155 178 CTTGAACAAAATAGAGATGATGCTATGGCTGCTTTAGTCGTGC

ScottA ST2 112

EGD-e ST35 238

10403s ST85 238

F2365 ST1 112

L6-13_ST155 238

MRL-14-00459 ST 238

LmNG3 ST155 238

ScottA ST2 172 TAT@TAGH
EGD-e_ST35 289 TCOATCH
10403s_ST85 289 TC@ATCHN

F2365 ST1 172 TAT@TAGH

L6-13 ST155 289 TCEATCHN
MRL-14-00459 ST 289 TCEATCH

LmNG3 ST155 289

ScottA ST2 232

EGD-e_ ST35 EZERGCCTCAAGC

10403s_ST85 349 [eloijervNele

F2365 ST1 232

L6-13 ST155 349

MRL-14-00459 ST 349 [ceiierVNelo

LmNG3 ST155 349 [eleijervNele

ScottA ST2 289 ANRNVNYVNNEE ) CIVAT CACUNTIAT CLUNEIACLVAGHRNC T €20
EGD-e ST35 409 IO A TATAATGGOINANNEING TIRAGAA TGAIRAACT TE[€GAA
10403575T85 409 TCATATAATGGC‘AA‘GTGTRAC‘ATGARAACTTGGG"
F2365 ST1 289 A‘ATATAATGG‘C‘ATC‘GTRA EAACTTCTG“
L6-13 ST155 409 IO A TATAATGGOINANNEING TIRAGAA TGAIRAACT TE[€GAA
MRL-14-00459 ST 409 C‘AA‘GTGTRAC‘ATGARAACTTGGG"
LmNG3_ST155 B 409 TCATATAATGGC‘AA‘GTGTRAC‘ATGAHAACTTGGG"
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L6-13 ST155
MRL-14-00459 ST
LmNG3 ST155

ScottA ST2
EGD-e ST35
10403S_ST85
F2365 ST1
L6-13_ST155
MRL-14-00459 ST
LmNG3_ST155

ScottA ST2
EGD-e ST35
10403S_ST85
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LmNG3_ST155

ScottA ST2
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LmNG3_ST155

ScottA ST2
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F2365 ST1
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LmNG3 ST155

ScottA ST2
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10403S_ST85
F2365 ST1
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LmNG3_ST155

ScottA ST2
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F2365_ST1
L6-13_ST155
MRL-14-00459 ST
LmNG3_ST155

ScottA ST2
EGD-e ST35
10403S_ST85
F2365_ST1
L6-13_ST155
MRL-14-00459 ST
LmNG3_ST155

349
469
469
349
469
469
469

406
529
529
406
529
529
529

466
589
589
466
589
589
589

520
649
649
520
649
649
649

580
706
706
580
706
706
706

640
766
766
640
766
766
724

700
826
826
700
826
826
724

754
886
886
754
886
886

aT G
Al c
A c
Af G
Al C
Al c
Ec C
BrcTTTTITHAST RAraanfic
A ANGAATCTHN TG RCTCT T
A ARGAATCTH TG CTCT T
A AMGAATCTE T NTAAACC
A ANGAATCTHN TG CTCTH T
A ANGAATCTHN TG CTCT T
AnGAATCTHN TG dcreTier
T TEGAECcHT

GI@Tc/c Tl e

GIA@TElCA T
T TIEGIECIT

CATGGCGCEAG GI@Tclc Tl e

CATGGCGCEAG GI@Tc/C T e
CATGGCGCIEAG GI@TCCl T ETINA

Q

NTATGCAAC/GHNGUNGIOMN A\ CATATGETECTA
BTATGCAACEOINN VNS ACATATGOTINCTA
BTATGCAACEOINN VNG ACATATGETINCTA
NTATGCAAC/GHNGUNGIOUN A\ CATATGETECTA
WTATGCAACEOINVNOACATATGETEIRCTA
BTATGCAACEOINN VNG ACATATGOTINCTA
ITATGCAACEIOINN VNS ACATATGETEINCTA

[ETAATTErNE
OTAATTNGHN
OTAATTNGHN
[ETAATTErNE
O TAAT TENGHN
OTAATTINGHN
CI N TCT

Q QO

[@)

aQQ

TCCGGAAAAGCAACTGTTACAAGTCCGACTGGAAATGGTGTATGGACTTTACCGTATAAA
TCTGAAGATGCTAAAGTAGTTAAAGCAGATGGGCATGGTGTTTATAGTGGAATTTACAAT
TCTGAAGATGCTAAAGTAGTTAAAGCAGATGGGCATGGTGTTTATAGTGGAATTTACAAT
TCCGGAAAAGCAACTGTTACAAGTCCGACTGGAAATGGTGTATGGACTTTACCGTATAAA
TCTGAAGATGCTAAAGTAGTTAAAGCAGATGGGCATGGTGTTTATAGTGGAATTTACAAT
TCTGAAGATGCTAAAGTAGTTAAAGCAGATGGGCATGGTGTTTATAGTGGAATTTACAAT

GTAAAAGGAGTGCAATCTGTTAGTCCAGCTAGCA-———-— CATACGCTAACAAGGATATC
ACGTCTGCAGCCAGTGCGAAAAAGTTATCTACTGGAGCGCCTTACAACAATAAAGATGTA
ACGTCTGCAGCCAGTGCGAAAAAGTTATCTACTGGAGCGCCTTACAACAACAAAGATGTA
GTAAAAGGAGTGCAATCTGTTAGTCCAGCTAGCA-———-— CATACGCTAACAAGGATATC
ACGTCTGCAGCCAGTGCGAAAAAGTTATCTACTGGAGCGCCTTACAACAATAAAGATGTA
ACGTCTGCAGCCAGTGCGAAAAAGTTATCTACTGGAGCGCCTTACAACAATAAAGATGTA

GATTTAGTATCTGTTGCTACAACAAAGAGAGGTACGTACTATCAATTTAAATATAATGGT
AAAATTTTAAAAGAAGGCACTACAAGCAGAGGAACGTGGGTCCAATTTTCTCTCAATAAT
AAAATTTTAAAAGAAGGCACTACAAGCAGAGGAACGTGGGTCCAATTTTCTCTCAATAAT
GATTTAGTATCTGTTGCTACAACAAAGAGAGGTACGTACTATCAATTTAAATATAATGGT
AAAATTTTAAAAGAAGGCACTACAAGCAGAGGAACGTGGGTCCAATTTTCTCTCAATAAT
AAAATTTTAAAAGAAGGCACTACAAGCAGAGGAACGTGGGTCCAATTTTCTCTCAATAAT



ScottA ST2
EGD-e ST35
10403S5_8ST85
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L6-13 ST155
MRL-14-00459 ST
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ScottA ST2
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10403S_ST85
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L6-13_ST155
MRL-14-00459 ST
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814
946
946
814
946
946
724

874
1006
1006

874
1006
1006

724

934
1066
1066

934
1066
1066

724

991
1126
1126

991
1126
1126

724

1051
1186
1186
1051
1186
1186

724

1111
1246
1246
1111
1246
1246

724

1167
1306
1306
1167
1306
1306

724

1227
1362
1362
1227
1362
1362

AAAGTAGTTGGTTGGGTAGATGGCAAAGCATTAACTATTTATGATAGTGTCAATTATGAT
AAAGTAATCGGCTGGATGGATAAACGCGCATTTGTCTATTATCCAAAAGCAACAAATGTA
AAAGTAATCGGCTGGATGGATAAACGCGCATTTGTCTATTATCCAAAAGCAACAAATGTA
AAAGTAGTTGGTTGGGTAGATGGCAAAGCATTAACTATTTATGATAGTGTCAATTATGAT
AAAGTAATCGGCTGGATGGATAAACGCGCATTTGTCTATTATCCAAAAGCAACAAATGTA
AAAGTAATCGGCTGGATGGATAAACGCGCATTTGTCTATTATCCAAAAGCAACAAATGTA

AAAGTAAATGTCGGACGTGCTAAAATTACTAGCCCAGTAAGTAACGGTATCTGGTCTAAA
AAAACGCTTAACCTAACAGGTAAAATCACTGCTGGATCTACTAATGGTTTATGGTCTGAG
AAAACGCTTAACCTAACAGGTAAAATCACTGCTGGATCTACTAATGGTTTATGGTCTGAG
AAAGTAAATGTCGGACGTGCTAAAATTACTAGCCCAGTAAGTAACGGTATCTGGTCTAAA
AAAACGCTTAACCTAACAGGTAAAATCACTGCTGGATCTACTAATGGTTTATGGTCTGAG
AAAACGCTTAACCTAACAGGTAAAATCACTGCTGGATCTACTAATGGTTTATGGTCTGAG

-—-—-CCATACAATGTTTATGGAAGAGAATTTGTTACGAATGCAACAACTTACGCACAACAA
GTTCCAGGTACAGTGAATGCGAAAAAATTAGCTACAACAGCTGGTGCTTACCAAAATAAA
GTTCCAGGTACAGTGAATGCGAAAAAATTAGCTACAACAGCTGGTGCTTACCAAAATAAA
--—-CCATACAATGTTTATGGAAGAGAATTTGTTACGAATGCAACAACTTACGCACAACAA
GTTCCAGGTACAGTGAATGCGAAAAAATTAGCTACAACAGCTGGTGCTTACCAAAATAAA
GTTCCAGGTACAGTGAATGCGAAAAAATTAGCTACAACAGCTGGTGCTTACCAAAATAAA

GAAATTAAACTTTTACGCGAAGCACAAACTGCTAAAGGTACTTATTACCAATTTAGCATA
GATGCTAAAATTATTAAGCAAGGTCAAATTAGTGGCCGAACTTACTATCAATTCCAAGTA
GATGCTAAAATTATTAAGCAAGGTCAAATTAGTGGCCGAACTTACTATCAATTCCAAGTA
GAAATTAAACTTTTACGCGAAGCACAAACTGCTAAAGGTACTTATTACCAATTTAGCATA
GATGCTAAAATTATTAAGCAAGGTCAAATTAGTGGCCGAACTTACTATCAATTCCAAGTA
GATGCTAAAATTATTAAGCAAGGTCAAATTAGTGGCCGAACTTACTATCAATTCCAAGTA

AATAATAAAACTATTGGTTGGATTGATAAACGAGCTCTCACTATCTATCCGTATGATTCC
GGCGGTAAAACAATTGGTTGGTTGGACGCTCGTGCATTTCATGTTTATGATAAAATCCAA
GGCGGTAAAACAATTGGTTGGTTGGACGCTCGTGCATTTCATGTTTATGATAAAATCCAA
AATAATAAGACTATTGGTTGGATTGATAAACGAGCTCTCACTATCTATCCGTATGATTCC
GGCGGTAAAACAATTGGTTGGTTGGACGCTCGTGCATTTCATGTTTATGATAAAATCCAA
GGCGGTAAAACAATTGGTTGGTTGGACGCTCGTGCATTTCATGTTTATGATAAAATCCAA

ATTATTTCAAGTAAAAATGTGAACCTTGACGGACAAATTACTAAT----CCAACCGGAAA
AGCCAGTCAAATGTAAATTGGAATCGAACTATTTTAAATGCCGATAAGCACGGTGTGTAC
AGCCAGTCAAATGTAAATTGGAATCGAACTATTTTAAATGCCGATAAACACGGTGTGTAC
ATTATTTCAAGTAAAAATGTGAACCTTGACGGACAAATTACTAAT----CCAACCGGAAA
AGCCAGTCAAATGTAAATTGGAATCGAACTATTTTAAATGCCGATAAGCACGGTGTGTAC
AGCCAGTCAAATGTAAATTGGAATCGAACTATTTTAAATGCCGATAAGCACGGTGTGTAC

TGGTATTTGGACTAAAGCGTACAAACTTGAAGGAACAACTTCTGTGGCGCAGGCTACGAA

TCGGGTGTTTATAATACTTCATCAAGTAGTATGAATAAACTAAGTA----CAGGCGCGAA
TCGGGTGTTTATAATACTTCATCAAGTAGTATGAATAAACTAAGTA----CAGGTGCGAA
TGGTATTTGGACTAAAGCGTACAAACTTGAAGGAACAACTTCTGTGGCGCAGGCTACGAA
TCGGGTGTTTATAATACTTCATCAAGTAGTATGAATAAACTAAGTA----CAGGTGCGAA
TCGGGTGTTTATAATACTTCATCAAGTAGTATGAATAAACTAAGTA----CAGGTGCGAA

ATATGCAAATAAAGATGTGAAAATCAGCCAACAAATCGAAACTCAACATGGTACTTATTA
ATATAATAATAAAAAAGTAAAAGTTATTAAGCAAGCCAAGACCGCGCGTGGAACTTGGTA
ATATAATAATAAAAAAGTAAAAGTTATTAAGCAAGCCAAGACCGCGCGTGGAACTTGGTA
ATATGCAAATAAAGATGTGAAAATCAGCCAACAAATCGAAACTCAACATGGTACTTATTA
ATATAATAATAAAAAAGTAAAAGTTATTAAGCAAGCCAAGACCGCGCGTGGAACTTGGTA
ATATAATAATAAAAAAGTAAAAGTTATTAAGCAAGCCAAGACCGCGCGTGGAACTTGGTA
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1422
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1422
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724

1347
1476
1476
1347
1476
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724

1407
1536
1536
1407
1536
1536

724

1464
1596
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1464
1596
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724

1524
1656
1656
1524
1656
1656

724

1584
1713
1713
1584
1713
1713

724

1644

1644

1704

1704

CAATATCAGTATCGATGGGAAAGCAATTGGTTGGTTAGATAGAAACGCTATTACACTGTA

TCAATTCCAAGTAAATGGCAAAACAGTTGGTTGGATGGATTA--—-——— TCGTGCATTCTT
TCAATTCCAAGTAAATGGCAAAACAGTTGGTTGGATGGATTA--—-——— TCGTGCATTCTT
CAATATCAGTATCGATGGGAAAGCAATTGGTTGGTTAGATAGAAACGCTATTACACTGTA
TCAATTCCAAGTAAATGGCAAAACAGTTGGTTGGATGGATTA-————— TCGTGCATTCTT
TCAATTCCAAGTAAATGGCAAAACAGTTGGTTGGATGGATTA--—-——— TCGTGCATTCTT

TGATCAAGAGGAATACAATAAAACAGTTGCTATTGACGCAGTAGTAAAAAATGTGAAGGG
TGACACAATTACCTCCCAAAAAACAATGAATAAAACAGTTACTGTGGGTAATGCCACGAA
TGACACAATTACCTCCCAAAAAACAATGAATAAAACAGTTACTGTGGGTAATGCCACGAA
TGATCAAGAGGAATACAATAAAACAGTTGCTATTGACGCAGTAGTAAAAAATGTGAAGGG
TGACACAATTACCTCCCAAAAAACAATGAATAAAACAGTTACTGTGGGTAATGCCACGAA
TGACACAATTACCTCCCAAAAAACAATGAATAAAACAGTTACTGTGGGTAATGCCACGAA

TAATGCTGTATGGACAGAACCTTACCGTA---CAGTTGGTACAAAATTAATCGGACCAGC
TCATGGCGTTTTTGATGGGGTTTATCGAACCTCGCCAACGGTAAAACGAATTTCTTTGGG
TCATGGCGTTTTTGATGGAGTTTATCGAACCTCGCCAACGGTAAAACGAATTTCTTTGGG
TAATGCTGTATGGACAGAACCTTACCGTA---CAGTTGGTACAAAATTAATCGGACCAGC
TCATGGCGTTTTTGATGGGGTTTATCGAACCTCGCCAACGGTAAAACGAATTTCTTTGGG
TCATGGCGTTTTTGATGGGGTTTATCGAACCTCGCCAACGGTAAAACGAATTTCTTTGGG

GGAAACTTACTTGAATAAAGAAGTGGAAGTCGTCCGTGAAGCAAAAACGCCAAAAGGAAC
GAAACCATACAATAATAAAAAAGTAAAAGTGCTCAAAGAAGCTGTAACAGACCATGCCAC
GAAACCATACAATAATAAAAAAGTAAAAGTGCTCAAAGAAGCTGTAACAGACCATGCCAC
GGAAACTTACTTGAATAAAGAAGTGGAAGTCGTCCGTGAAGCAAAAACGCCAAAAGGAAC
GAAACCATACAATAATAAAAAAGTAAAAGTGCTCAAAGAAGCTGTAACAGACCATGCCAC
GAAACCATACAATAATAAAAAAGTAAAAGTGCTCAAAGAAGCTGTAACAGACCATGCCAC

TTACTACCAATTTAAATCTGGTGGCAAAGTAATCGGCTGGTTAGATAAAAAAGCTTTCGA
ATGGGTTCAATTTAAATACGGTAACA---CAACTGCATGGATGGACAAAAAAGCATTTAA
ATGGGTTCAATTTAAATACGGTAACA---CAACTGCATGGATGGACAAAAAAGCATTTAA
TTACTACCAATTTAAATCTGGTGGCAAAGTAATCGGCTGGTTAGATAAAAAAGCTTTCGA
ATGGGTTCAATTTAAATACGGTAACA---CAACTGCATGGATGGACAAAAAAGCATTTAA
ATGGGTTCAATTTAAATACGGTAACA---CAACTGCATGGATGGACAAAAAAGCATTTAA

TGTATATGACARMNATTAATTACAACAAAGCGGTTAATTTAGATGCTGTAGTGGAAAATGT
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L6-13_ST155
MRL-14-00459_ST
LmNG3_ST155

ScottA ST2
EGD-e ST35
10403S_ST85
F2365_ST1
L6-13_ST155
MRL-14-00459 ST
LmNG3_ST155
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1764

1764

1824

1824

1884

1884

1944

1944

2004

2004

2064

2064

2124

2124

2184

2184

AACATATTACGAGTTTAGTGTTGATGGTAAAGTCATTGGCTGGTTAGATAAAAAAGCTTT



ScottA ST2 2244 ACGTGCAACTTACTATCAAATGAGTGTAAATGGTAAAATAGTTGGTTGGGTAGATARACG
EGD-e ST35 oo
104038 ST85 oo
F2365 ST1 2244 ACGTGCAACTTACTATCAAATGAGTGTAAATGGTAAAATAGTTGGTTGGGTAGATARACG
L6-13 STI55  mmmmmmm e
MRL-14-00459 ST == =mm = e o e e e
LONG3 STI55 mmmmmmm e e e

ScottA ST2 2304 AGCTTTTACAAACGTTAAATAG
EGD-e ST35 —mmmmmmmm e
10403S_ST85 ~  ———mmmmmmmmmmmmmmm o
F2365 ST1 2304 AGCTTTTACAARACGTTAAATAG
L6-13 ST155 ==————mmmmmmeemmmmmee
MRL-14-00459 ST =~ ——————mm—mm—mmmmmmmoo e
LMNG3_ST155  —mmmmmmmmmmmmmmmmmmm



Figure S4B. Alignment of Aut protein sequences

ScottA ST2
EGD-e ST35
10403S5_8ST85
F2365 ST1

L6-13 ST155
MRL-14-00459 ST
LmNG3 ST155
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ScottA ST2
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ScottA ST2
EGD-e ST35
10403S5_8ST85
F2365_ST1
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MRL-14-00459 ST
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ScottA ST2
EGD-e ST35
10403S5_8ST85
F2365_ST1

L6-13 ST155
MRL-14-00459 ST
LmNG3_ST155
ScottA ST2

e

33
71
71
33
71
71
71

99
139
139

99
139
139
139

166
209
209
166
209
209
209

236
278
278
236
278
278

304
348
348
304
348
348

373
416
416
373
416
416

441
486
486
441
486
486

508
552
552
508
552
552

578

—————————————————————————————————————— IVEIBMLVVB I GHTTVGGOLODS
UW(KKVFHFILVLMLSVSI I PLFHAKAAETTNGVDS SEQEDNTEVA/ EEMPIRF SEES /1 SMEQNRDDAMAA
UM(KKVFHFTLVLMLSVST I PLFHAKAAETTNGVDS SEQEDNTEVA/ EEUPEFE SEES /1 SMEQNRDDAMAA
—————————————————————————————————————— IVETEMLV VI (GTTVGGQLODS
WMIKKVEHFILVLMLSVSIIPLFHAKAAETTNGVDSREQEDNTEVA: EEMPHESEER /1 SMEQNRDDAMAA
UM(KKVFHFTLVLMLSVST I PLFHAKAAETTNGVDSREQEDNTEVA/ EEUPEFE SEES /1 SMEQNRDDAMAA
WMKKVFHFILVLMLSVST I PLFHAKAAETTNGVDSREQE D TEVALEEMPEE SEEL /1 SBEQNRDDAMAA

DKHAPAROASQERGHIL SET

NSHS TORMDT.CKESYNIY PR M

NSHS TORMDLCKESYNIY P /M

DKMAPAROASOERSYHINT S§ i T

NSHS TORMDT.CKESYNIY PR M

NSHS TORMDT.CKISYNIY PR M

NSHS TOBMDLCKESYNIY P M

TIRHTLL

| EIBNAKK] PRIYDS SYPENCAWRENIRKT
EBRNAKKIFRNEPMDS SYMNGAWRENKT
TRHTLL TRIYNKD LMKV - - VDINT D
EIBNAKK] PRIYDSSYMACGAWRENIAKT
EIBNAKK] PRIYDS S YMACGAWRENIRAKT

EBNAKKIERNEPSIYDS SYMNGAWRENKT

IENMDIBAKY DVLYDKILTQKSTSGKATVTSPTGNGVWTLPYKVK
TQYDTLYDTIKQQKNVSEDAKVVKADGHGVYSGIYNTS
TQYDTLYDTIKQQKNVSEDAKVVKADGHGVYSGIYNTS
KYDVLYDKILTQKSTSGKATVTSPTGNGVWTLPYKVK
TQYDTLYDTIKQQKNVSEDAKVVKADGHGVYSGIYNTS
TQYDTLYDTIKQQKNVSEDAKVVKADGHGVYSGIYNTS

G--VQSVSPASTYANKDIDLVSVATTKRGTYYQFKYNGKVVGWVDGKALTIYDSVNYDKVNVGRAKITSP
AASAKKLSTGAPYNNKDVKILKEGTTSRGTWVQEFSLNNKVIGWMDKRAFVYYPKATNVKTLNLTGKITAG
AASAKKLSTGAPYNNKDVKILKEGTTSRGTWVQEFSLNNKVIGWMDKRAFVYYPKATNVKTLNLTGKITAG
G--VQSVSPASTYANKDIDLVSVATTKRGTYYQFKYNGKVVGWVDGKALTIYDSVNYDKVNVGRAKITSP
AASAKKLSTGAPYNNKDVKILKEGTTSRGTWVQEFSLNNKVIGWMDKRAFVYYPKATNVKTLNLTGKITAG
AASAKKLSTGAPYNNKDVKILKEGTTSRGTWVQEFSLNNKVIGWMDKRAFVYYPKATNVKTLNLTGKITAG

VSNGIWSK-PYNVYGREFVTNATTYAQQEIKLLREAQTAKGTYYQFSINNKTIGWIDKRALTIYPYDSII
STNGLWSEVPGTVNAKKLATTAGAYQONKDAKITKQGQISGRTYYQFQVGGKTIGWLDARAFHV--YDKIQ
STNGLWSEVPGTVNAKKLATTAGAYQONKDAKITKQGQISGRTYYQFQVGGKTIGWLDARAFHV--YDKIQ
VSNGIWSK-PYNVYGREFVTNATTYAQQEIKLLREAQTAKGTYYQFSINNKTIGWIDKRALTIYPYDSIT
STNGLWSEVPGTVNAKKLATTAGAYQONKDAKITKQGQISGRTYYQFQVGGKTIGWLDARAFHV--YDKIQ
STNGLWSEVPGTVNAKKLATTAGAYQONKDAKITKQGQISGRTYYQFQVGGKTIGWLDARAFHV--YDKIQ

SSKNVNLDGQITNPTGNGIWTKAYKLEGTT--SVAQATKYANKDVKISQQIETQHGTYYNISIDGKAIGW
SQSNVNWNRTILNADKHGVYSGVYNTSSSSMNKLSTGAKYNNKKVKVIKQAKTARGTWYQFQVNGKTVGW
SQOSNVNWNRTILNADKHGVYSGVYNTSSSSMNKLSTGAKYNNKKVKVIKQAKTARGTWYQFQVNGKTVGW
SSKNVNLDGQITNPTGNGIWTKAYKLEGTT--SVAQATKYANKDVKISQQIETQHGTYYNISIDGKAIGW
SQSNVNWNRTILNADKHGVYSGVYNTSSSSMNKLSTGAKYNNKKVKVIKQAKTARGTWYQFQVNGKTVGW
SQSNVNWNRTILNADKHGVYSGVYNTSSSSMNKLSTGAKYNNKKVKVIKQAKTARGTWYQFQVNGKTVGW

LDRNAI--TLYDQEEYNKTVAIDAVVKNVKGNAVWTEPYRTVGT-KLIGPAETYLNKEVEVVREAKTPKG
MDYRAFFDTITSQKTMNKTVT----VGNATNHGVEFDGVYRTSPTVKRISLGKPYNNKKVKVLKEAVTDHA
MDYRAFFDTITSQKTMNKTVT----VGNATNHGVEDGVYRTSPTVKRISLGKPYNNKKVKVLKEAVTDHA
LDRNAI--TLYDQEEYNKTVAIDAVVKNVKGNAVWTEPYRTVGT-KLIGPAETYLNKEVEVVREAKTPKG
MDYRAFFDTITSQKTMNKTVT----VGNATNHGVEDGVYRTSPTVKRISLGKPYNNKKVKVLKEAVTDHA
MDYRAFFDTITSQKTMNKTVT----VGNATNHGVEFDGVYRTSPTVKRISLGKPYNNKKVKVLKEAVTDHA
TYYQFKSGGKVIGWLDKKAFDVYDNINYNKAVNLDAVVENVTGNAVWTAPYKSKGVKLVTSAATYKGKAT

TWVQFKY ~GNTTAWMDKKAFKY = = == = = = = = = = mm e e e
TWVQFKY ~GNTTAWMDKKAFKY — = —— = = = = = = = = — = o e
TYYQFKSGGKVIGWLDKKAFDVYDNINYNKAVNLDAVVENVTGNAVWTAPYKSKGVKLVTSAATYKGKAT
TWVQFKY ~GNTTAWMDKKAFKY = === = = = = = = = mm e e e
TWVQFKY ~GNTTAWMDKKAFKY = = == = = = = = = = mm e e e

KITREAQTSRGTYYEFSVDGKVIGWLDKKAFDVYDNINYNKAVNLDAVVENVTGNAVWTAPYKSKGVKLV



EGD-e ST35
10403S_ST85
F2365_ST1

1L6-13 ST155
MRL-14-00459 ST
LmNG3_ST155

ScottA ST2
EGD-e ST35
10403s_ST85
F2365 ST1

L6-13 ST155
MRL-14-00459 ST
LmNG3 ST155

ScottA ST2
EGD-e ST35
10403s_ST85
F2365 ST1

L6-13 ST155
MRL-14-00459 ST
LmNG3 ST155

578

718

718



Figure S5A. Alignment of prfA nucleotide sequences .

red:

ScottA ST2
EGD-e ST35
10403s_ST85
F2365 ST1
CDL65 ST155
P06 14 ST155
Ro05 ST155
Ro09_ST155
Rol5 ST155

ScottA ST2
EGD-e ST35
10403S_ST85
F2365 ST1
CDL65_ST155
P06_14 ST155
Ro05 ST155
Ro09 ST155
Rol5_ST155

ScottA ST2
EGD-e ST35
10403s_ST85
F2365 ST1
CDL65 ST155
P06 14 ST155
Ro05_ST155
Ro09 ST155
Rol5 ST155

ScottA ST2
EGD-e ST35
104035 _ST85
F2365_ST1
CDL65_ST155
P06 14 ST155
Ro05_ST155
Ro09_ST155
Rol5_ST155

ScottA ST2
EGD-e ST35
10403S_8ST85
F2365_ST1
CDL65_ST155
P06 14 ST155
Ro05_ST155
Ro09_ST155
Rol5_ST155

ScottA ST2
EGD-e_ ST35
10403S_ST85
F2365 ST1
CDL65_ST155
P06_14 ST155
Ro05_ST155
Ro09 ST155
Rol5_ST155

ScottA ST2
EGD-e ST35
10403S5_8ST85
F2365 ST1
CDL65_ST155
P06_14 ST155
Ro05_ST155
Ro09 ST155
Rol5 ST155

stop codon,

e

16l
161
161
16l
16l
161
161
161
16l

241
241
241
241
241
241
241
241
241

321
321
321
321
321
321
321
321
321

401
401
401
401
401
401
401
401
401

481
481
481
481
481
481
481
481
481

yellow: sequence downstream of prfA

ATGAACGCTCAAGCAGAAGAATTCAAAAAATATTTAGAAACTAACGGGATAAAACCAAAACAATTTCATAAAAAAGAACT
ATGAACGCTCAAGCAGAAGAATTCAAAAAATATTTAGAAACTAACGGGATAAAACCAAAACAATTTCATAAAAAAGAACT
ATGAACGCTCAAGCAGAAGAATTCAAAAAATATTTAGAAACTAACGGGATAAAACCAAAACAATTTCATAAAAAAGAACT
ATGAACGCTCAAGCAGAAGAATTCAAAAAATATTTAGAAACTAACGGGATAAAACCAAAACAATTTCATAAAAAAGAACT

ATGAACGCTCAAGCAGAAGAATTCAAAAAATATTTAGAAACTAACGGGATAAAACCAAAACAATTTCATAAAAAAGAACT
ATGAACGCTCAAGCAGAAGAATTCAAAAAATATTTAGAAACTAACGGGATAAAACCAAAACAATTTCATAAAAAAGAACT
ATGAACGCTCAAGCAGAAGAATTCAAAAAATATTTAGAAACTAACGGGATAAAACCAAAACAATTTCATAAAAAAGAACT
ATGAACGCTCAAGCAGAAGAATTCAAAAAATATTTAGAAACTAACGGGATAAAACCAAAACAATTTCATAAAAAAGAACT
ATGAACGCTCAAGCAGAAGAATTCAAAAAATATTTAGAAACTAACGGGATAAAACCAAAACAATTTCATAAAAAAGAACT

AGTATTAGINGAGA
AGTATTAG@GAGA
AGTATTAGEGAGA]
AGTATTAGEGAGA]
AGTATTAGEGAGA
AGTATTAG@GAGA
AGTATTAGEGAGA]
AGTATTAGEGAGA]
AGTATTAGEGAGA

I ACGGGACCATCATGAATTTACAATACTAMAAAGGINGCTTTCGTTATAATGTCTGGCTTTAT@®GATACAGAAACATCGGTT
I ACGGGACCATCATGAATTTACAATACTAMAAAGGEGCTTTCGTTATAATGTCTGGCTTTATINGATACAGAAACATCGGTT
[ ACGGGACCATCATGAATTTACAATACTAMAAAGGEGCTTTCGTTATAATGTCTGGCTTTATINGATACAGAAACATCGGTT
I ACGGGACCATCATGAATTTACAATACTABAAAGGINGCTTTCGTTATAATGTCTGGCTTTAT®GATACAGAAACATCGGTT
I ACGGGACCATCATGAATTTACAATACTAMAAAGGEGCTTTCGTTATAATGTCTGGCTTTATINGATACAGAAACATCGGTT
I ACGGGACCATCATGAATTTACAATACTAMAAAGGEGCTTTCGTTATAATGTCTGGCTTTATINGATACAGAAACATCGGTT
I ACGGGACCATCATGAATTTACAATACTAMAAAGGEGCTTTCGTTATAATGTCTGGCTTTATINGATACAGAAACATCGGTT
I ACGGGACCATCATGAATTTACAATACTAMAAAGGEGCTTTCGTTATAATGTCTGGCTTTATINGATACAGAAACATCGGTT
[ ACGGGACCATCATGAATTTACAATACTAMAAAGGEGCTTTCGTTATAATGTCTGGCTTTATINGATACAGAAACATCGGTT

GGCTATTATAATTTAGAAGTCATTAGCGA
GGCTATTATAATTTAGAAGTCATTAGCGA
GGCTATTATAATTTAGAAGTCATTAGCGA
GGCTATTATAATTTAGAAGTCATTAGCGA
GGCTATTATAATTTAGAAGTCATTAGCGA
GGCTATTATAATTTAGAAGTCATTAGCGA
GGCTATTATAATTTAGAAGTCATTAGCGA
GGCTATTATAATTTAGAAGTCATTAGCGA
GGCTATTATAATTTAGAAGTCATTAGCGA

CAGGCTACCGCATACGTTATCAAAATAAACGAACTAAAAGAACTACTGAG
CAGGCTACCGCATACGTTATCAAAATAAACGAACTAAAAGAACTACTGAG
CAGGCTACCGCATACGTTATCAAAATAAACGAACTAAAAGAACTACTGAG
CAGGCTACCGCATACGTTATCAAAATAAACGAACTAAAAGAACTACTGAG
CAGGCTACCGCATACGTTATCAAAATAAACGAACTAAAAGAACTACTGAG
CAGGCTACCGCATACGTTATCAAAATAAACGAACTAAAAGAACTACTGAG
CAGGCTACCGCATACGTTATCAAAATAAACGAACTAAAAGAACTACTGAG
CAGGCTACCGCATACGTTATCAAAATAAACGAACTAAAAGAACTACTGAG
CAGGCTACCGCATACGTTATCAAAATAAACGAACTAAAAGAACTACTGAG

TTTCGATTAACGGGAAGCT@®GGCTCTATTTGCGGTCAACTTTTAATCCTGACCTATGTGTATGGTAAAGAAACTCCTGAT
TTTCGATTAACGGGAAGCTWGGCTCTATTTGCGGTCAACTTTTAATCCTGACCTATGTGTATGGTAAAGAAACTCCTGAT)
TTTCGATTAACGGGAAGCTWGGCTCTATTTGCGGTCAACTTTTAATCCTGACCTATGTGTATGGTAAAGAAACTCCTGAT
TTTCGATTAACGGGAAGCTEGGCTCTATTTGCGGTCAACTTTTAATCCTGACCTATGTGTATGGTAAAGAAACTCCTGAT
TTTCGATTAACGGGAAGCTIGGCTCTATTTGCGGTCAACTTTTAATCCTGACCTATGTGTATGGTAAAGAAACTCCTGAT)
TTTCGATTAACGGGAAGCTIGGCTCTATTTGCGGTCAACTTTTAATCCTGACCTATGTGTATGGTAAAGAAACTCCTGAT
TTTCGATTAACGGGAAGCTWGGCTCTATTTGCGGTCAACTTTTAATCCTGACCTATGTGTATGGTAAAGAAACTCCTGAT
TTTCGATTAACGGGAAGCTWGGCTCTATTTGCGGTCAACTTTTAATCCTGACCTATGTGTATGGTAAAGAAACTCCTGAT
TTTCGATTAACGGGAAGCTIGGCTCTATTTGCGGTCAACTTTTAATCCTGACCTATGTGTATGGTAAAGAAACTCCTGAT

GGCATCAAGATTACACTGGATAATTTAACAATGCAGGAGTTAGGETATTCAAGEGGINATCGCACATAGCTCAGCTGTTAG
GGCATCAAGATTACACTGGATAATTTAACAATGCAGGAGTTAGGINTATTCAAGIGGOATCGCACATAGCTCAGCTGTTAG]
GGCATCAAGATTACACTGGATAATTTAACAATGCAGGAGTTAGGINTATTCAAGIGGOATCGCACATAGCTCAGCTGTTAG]
GGCATCAAGATTACACTGGATAATTTAACAATGCAGGAGTTAGGETATTCAAGEGGINATCGCACATAGCTCAGCTGTTAG
GGCATCAAGATTACACTGGATAATTTAACAATGCAGGAGTTAGGIATATTCAAGIGGOATCGCACATAGCTCAGCTGTTAG
GGCATCAAGATTACACTGGATAATTTAACAATGCAGGAGTTAGGINTATTCAAGIGGOATCGCACATAGCTCAGCTGTTAG]
GGCATCAAGATTACACTGGATAATTTAACAATGCAGGAGTTAGGINTATTCAAGIGGOATCGCACATAGCTCAGCTGTTAG]
GGCATCAAGATTACACTGGATAATTTAACAATGCAGGAGTTAGGIATATTCAAGIHGGOATCGCACATAGCTCAGCTGTTAG
GGCATCAAGATTACACTGGATAATTTAACAATGCAGGAGTTAGGRTATTCAAGTGGC‘TCGCACATAGCTCAGCTGTTAG




ScottA ST2
EGD-e ST35
10403S5_8ST85
F2365 ST1
CDL65_ST155
P06_14 ST155
Ro05 ST155
Ro09 ST155
Rol5 ST155

ScottA ST2
EGD-e ST35
10403s_ST85
F2365 ST1
CDL65 ST155
P06 14 ST155
Ro05_ST155
Ro09_ST155
Rol5 ST155

ScottA ST2
EGD-e ST35
10403S_ST85
F2365_ST1
CDL65_ST155
P06 14 ST155
Ro05 ST155
Ro09_ST155
Rol5_ST155

ScottA ST2
EGD-e ST35
10403S_ST85
F2365 ST1
CDL65_ST155
P06_14 ST155
Ro05_ST155
Ro09 ST155
Rol5_ST155

ScottA ST2
EGD-e_ ST35
10403S_ST85
F2365 ST1
CDL65_ST155
P06_14 ST155
Ro05_ST155
Ro09_ST155
Rol5_ST155

561
561
561
561
561
561
561
561
561

641
641
641
641
641
641
641
641
641

721
720
720
721
715
715
715
715
715

801
795
795
795
795
795

875
875
875
875
875

CAGAATTATTTCWAAATTAAAGCAAGAGAAAGTTATCGTGTATAAAAATTCATGCTTTTATGTACAAAATCTTGATTATC
CAGAATTATTTC@®AAATTAAAGCAAGAGAAAGTTATCGTGTATAAAAATTCATGCTTTTATGTACAAAATCTTGATTATC
CAGAATTATTTC@AAATTAAAGCAAGAGAAAGTTATCGTGTATAAAAATTCATGCTTTTATGTACAAAATCTTGATTATC
CAGAATTATTTCHAAATTAAAGCAAGAGAAAGTTATCGTGTATAAAAATTCATGCTTTTATGTACAAAATCTTGATTATC
CAGAATTATTTC@®AAATTAAAGCAAGAGAAAGTTATCGTGTATAAAAATTCATGCTTTTATGTACAAAATCTTGATTATC
CAGAATTATTTC@®AAATTAAAGCAAGAGAAAGTTATCGTGTATAAAAATTCATGCTTTTATGTACAAAATCTTGATTATC
CAGAATTATTTC@®AAATTAAAGCAAGAGAAAGTTATCGTGTATAAAAATTCATGCTTTTATGTACAAAATCTTGATTATC
CAGAATTATTTC®AAATTAAAGCAAGAGAAAGTTATCGTGTATAAAAATTCATGCTTTTATGTACAAAATCTTGATTATC
CAGAATTATTTC@®AAATTAAAGCAAGAGAAAGTTATCGTGTATAAAAATTCATGCTTTTATGTACAAAATCTTGATTATC

TCAAAAGATATGCHCCTAAATTAGATGAATGGTTTTATTTAGCATGTCCTGCTACTTGGGGAAAAT TV G:NMS
TCAAAAGATATGC@CCTAAATTAGATGAATGGTTTTATTTAGCATGTCCTGCTACTTGGGGAAAAT TV NN
TCAAAAGATATGC@CCTAAATTAGATGAATGGTTTTATTTAGCATGTCCTGCTACTTGGGGAAAAT TV NN
TCAAAAGATATGCICCTAAATTAGATGAATGGTTTTATTTAGCATGTCCTGCTACTTGGGGAAAAT TRG:NNN
TCAAAAGATATGCCCTAAATTAGATGAATGGTTTTATTTAGCATGTCCTGCTACTTGGGGAAAATT
TCAAAAGATATGCCCTAAATTAGATGAATGGTTTTATTTAGCATGTCCTGCTACTTGGGGAAAATT
TCAAAAGATATGC@CCTAAATTAGATGAATGGTTTTATTTAGCATGTCCTGCTACTTGGGGARAAATT
TCAAAAGATATGC@CCTAAATTAGATGAATGGTTTTATTTAGCATGTCCTGCTACTTGGGGAAAATT
TCAAAAGATATGC®CCTAAATTAGATGAATGGTTTTATTTAGCATGTCCTGCTACTTGGGGAAAATT

AAACAGGATGTCTCAATGAGGCATCCTGTTTTATATTTTATTCG-——————————— == —————— e ——————————
AAACAGTATTCCTCAATGAGGAATACTGTTTTATATTTTATTCG-———————————————————————————————————
AAACAGTATTCCTCAATGAGGAATACTGTTTTATATTTTATTCG-———————————————————————————————————
AAACAGGATGTCTCAATGAGGCATCCTGTTTTATATTTTATTCG-———————————————————————————————————
EVVOYNE TINN T CleuNey:vNerNele /Ul " GUNCINNNY NV N RNEVNRENSE  \ TAAAGAACTTACAGAAGCATTTTCATGAACGCGT
EVVAOENE TEVN T C[OHNOY:VUNErNele A Y\ " GUCR NNV NV NNV NRNele )\ N TAAAGAACTTACAGAAGCATTTTCATGAACGCGT
EVVAOENE TEVN T COHNOX:V-UNErNele A Y\ " GUCR NNV NV NNNvNRNele )\ N TAAAGAACTTACAGAAGCATTTTCATGAACGCGT
EVVOYNE TINN T CleuNey:vNerNele /Ul " GUNCINNNY NV N RREVNRNeE N\ TAAAGAACTTACAGAAGCATTTTCATGAACGCGT
EvverNe TRV T CleyNeyvuierNele ~ rul / GUNCINNNY Ny NEREYVNENSE N\ TAAAGAACTTACAGAAGCATTTTCATGAACGCGT

ACGATTGCTTCACCAAGAAGAGCTGCAACAGATAGTTGTTCCATTTTGTCAATCCATTTTTCTTCTGGAAGAGCGATGGA
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Figure S5B. Alignment of prfA amino acid sequences.
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Figure S5: Predicted 3D protein structure of PrfA using I-TASSER

PrfA_EGDe PrfA_CDL65 (ST155)
C-score=1.07 C-score=-1.62

C-score is calculated based on the significance of threading template alignments and the convergence parameters of the structure
assembly simulations. C-score is typically in the range of [-5, 2], where a C-score of a higher value signifies a model with a higher

confidence and vice-versa.



Figure S7. Distribution and variability of stress-associated factors among 130 L. monocytogenes ST155 strains.
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