AB122142 (AG 1-IC)

506-1
MK583641 (AG-BI)
370.P3.A

523.1
AB122139 (AG 1-IB)

u737
u1099

0 60 70 80 %0 100 110 120 130 140 150 160 170
SGATCATTATTGANT T THMTAATGAGGAGTTGAGTTGTIGCTGGCCTlITGEEGATTAATTTCTCCAAGGC -ATGTGCACAC-CTTCTCTTTCATCCACACACCCCTGTGCACTTGTGAGACAG TIBAGG

SGATCATTATTGARTTTHTAATGAGGAGTTGAGTTGTIGCTGGCCTHITGEEGATTAATTTCTCCAAGGC -ATGTGCACAC-CTTCTCTTTCATCCACACACCCCTGTGCACTTGTGAGACAGTIBAGG
SGATCATTATTGAATT--TTAATGABGAGTTIGGTTGTAGC TGGR BT THACRTG- - - - - -GHCAABGTGCACACHRTTCTCTTTCATCCAACACRCCTGTRACETGTGAGACAGEIEGGGGGAAATTTTA
3GATCATTATTGAATT--TTAATGABGAGTTIGGTTGTAGC TGGR BT TlACKTG- - - -GECAABGTGCACACHRTTCTCTTTCATCCAACACRCCTGTGRACETGTGAGACGGRIIGGGGGAAATTTTA
SGATCATTATTGAATT--TTAATGARGAGRTIGGTTGTAGCTGGHE BT THlACRTG- -GECAABGTGCACACHETTCTCTTTCATCCAACACRCCTGTARABTGTGAGACAGHIEGGEGGGAAATTTTA
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT -~ - - - -GGC-ATGTGCACACTCTTCTCTTTCATCCACACACCCCTGTGCACTTGTGAGACAGTCAAGG

3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT- - - -GGC-ATGTGCACACTCTTCTCTTTCATCCACACACCCCTGTGCACTTGTGAGACAGTCAAGG -
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT - -GGC-ATGTGCACACTCTTCTCTTTCATCCACACACCCCTGTGCACTTGTGAGACAGTCAAGG -
-GGC-ATGTGCACACTCTTCTCTTTCATCCACACACCCCTGTGCACTTGTGAGACAGT CAAGG =

SGATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT -
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT-
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT -~
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT- -

3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT- -
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT-
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT-
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT-
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT- -
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT- -
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT- -
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT-
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT-
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT-
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT- -
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT -~
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT -~
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT -
SGATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT -
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT -
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT -~
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT- -
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT- -
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT-
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT-
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT -~
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT- -
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT- -
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT- -
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT-
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT -

3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT- -
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT - -
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT -~
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT -
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT -
SGATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT -
IGATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT -~
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT -~
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT- -

3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT- -
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT-
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT-
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT -~

3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT- -
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT- -
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT-
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT-
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT -
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT- - - --
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT- - -~
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT -~~~
3GATCATTATTGAATTTATTAATGAGGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTAACATT- -~

190 200 210 220 230 240 250 260 270 280 290 300 310
- TRCTTT--M® 17666666 BTTGCTGTCTACTRAATIRTABACACACTCT-ATTIRAT TTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC

BTTGCTGTCTACTRAATIRTABACACACTCT-ATTIRATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
CTGTCTACT CAATIRT A KIENA ARETE AA T TRATTTTAAAAIGAATGTAATGGATGTAACCATCTAATAC
CTIACHT G THGA G 71 ARAAT B AT ARAG TRAT T GGGAABC CTGTCTACT CAATIRT AKHATA ABEHE AA T TRATTTTAAAAIGAATGTAATIGGATGTAACBCATCTAATAC
T IRl T G THGA G T AARAT A AT ARBG TR AT T GGG A ABC C CTGTCTACT CAATIET A KIATA ABEHE AA TTRATTTTAAAAIGAATGTAATG GATGTAACBCATCTAATAC

--TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC

--TRCTTT--MRTT6666GG-~
CTRCHT G THGA G 71 ARAAT B AT ARAG AT TGGGAABC C

AG 1-IB-Probe S AGUBREV. |

- TCCTTTGGGGTTGGGEGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
~TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
- TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCT TTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
-TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCT TTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
--TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
--TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC

--TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
- TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
-TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCT TTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
-TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCT TTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
--TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
--TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
-~ TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
-TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCT TTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
-TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
- TCCTTTGGGGTTGGGEGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
--TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAAT TTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
--TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAAT TTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
--TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC

~TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC

- TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCT TTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
-TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCT TTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
--TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
--TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC

--TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
- TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCT TTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
-TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
--TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
-~ TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
--TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
--TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTKCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
-TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCT TTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTKCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
~TCCTTTGGGGTTGGGEGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTKCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC

--TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTKCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
--TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTKCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
--TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCT TTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTKCCTTTGCTGTCTACTCAAT TTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
-TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCT TTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTKCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
~TCCTTTGGGGTTGGGEGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTKCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC

- TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCT TTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTNCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
--TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCT TTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTKCCTTTGCTGTCTACTCAAT TTATACACACTCTAATTAAT TTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
--TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTKCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
--TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTKCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
- TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTKCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
~TCCTTTGGGGTTGGGEGECAGAGCT TTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTRCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
-TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
--TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTHICCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
-~ TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTHRCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
--TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCT TTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTHRCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
~TCCTTTGGGGTTGGGEGECAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTRCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
-TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCT TTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
~TCCTTTGGGGTTGGGEGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC

--TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
-~ TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
--TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAC
--TCCTTTGGGGTTGGGGGGCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTMTACTCAATTTATACACACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTGATGTAACGCATCTAATAM



Supplementary Figure S1. Sequence alignment of the internal transcribed spacer 1 region for Rhizoctonia solani strains collected from lettuce in this study.



.370.P3.A (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
523.1 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
MK583641 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
MK583630 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
MK583640 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
MK583642 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
MK583632 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
MK583633 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
. 333-B1 (Rhizoctonia solani AG 1-1B)

10. 356-P3-2A (Rhizoctonia solani AG 1-1B)

11. 361-P4 (Rhizoctonia solani AG 1-1B)
12.302-1-2 (Rhizoctonia solani AG 1-IB)

CENOMEWN S

.370.P3.A (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
523.1 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
MK583641 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
MK583630 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
MK583640 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
MK583642 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
MK583632 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
MK583633 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
. 333-B1 (Rhizoctonia solani AG 1-1B)

10. 356-P3-2A (Rhizoctonia solani AG 1-1B)

11. 361-P4 (Rhizoctonia solani AG 1-1B)
12.302-1-2 (Rhizoctonia solani AG 1-1B)

CENOMEWN S

370.P3.A (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
523.1 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
MK583641 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
MK583630 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-Bl)
MK583640 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
MK583642 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
MK583632 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
MK583633 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
. 333-B1 (Rhizoctonia solani AG 1-1B)

10. 356-P3-2A (Rhizoctonia solani AG 1-1B)

11. 361-P4 (Rhizoctonia solani AG 1-IB)
12.302-1-2 (Rhizoctonia solani AG 1-IB)

LN WN=

370.P3.A (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-Bl)
523.1 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
MK583641 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
MK583630 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
MK583640 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
MK583642 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
MK583632 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
MK583633 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
333-B1 (Rhizoctonia solani AG 1-IB)

10. 356-P3-2A (Rhizoctonia solani AG 1-1B)

11. 361-P4 (Rhizoctonia solani AG 1-1B)
12.302-1-2 (Rhizoctonia solani AG 1-IB)

VNN WN=

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100

TTTCTCTTTCATCCATACACACCTGTGAACCTGTGAGACGGATGGGGGAAATTTTACTACTTGTTCAGTTAAAATGAATAAAGTAATTGGGAACCCT--~
TTTCTCTTTCATCCATACACACCTGTGAACCTGTGAGACAGATGGGGGAAATTTTACTACTTGTTCAGTTAAAATGAATAAAGTAATTGGGAACCCT -~
TTTCTCTTTCATCCATACACACCTGTGAACCTGTGAGACAGATGGGGGAAATTTTACTACTTGTTCAGTTAAAATGAATAAAGTAATTGGGAACCCT--~
TTTCTCTTTCATCCATACACACCTGTGAACCTGTGAGACAGATGGGGGAAATTTTACTACTTGTTCABTTAAAATGAATAAAGTAATTGGGAACCCT -
TTTCTCTTTCATCCATACACACCTGTGAACCTGTGAGACGGATGGGGGAAATTTTACTACTTGTTCABTTAAAATGAATAAAGTAATTGGGAACCCT -~
TTTCTCTTTCATCCATACACACCTGTGAACCTGTGAGACGGATGGGGGAAATTTTACTACTTGTTCABTTAAAATGAATAAAGTAATTGGGAACCCT -~
TTTCTCTTTCATCCATACACACCTGTGAACCTGTGAGACAGATGGGGGAAATTTTACTACTTGTTCABTTAAAATGAATAAAGTAATTGGGAACCCT -
TTTCTCTTTCATCCATACACACCTGTGAACCTGTGAGACAGATGGGGGAAATTTTACTACTTGTTCAGTTAAAATGAATAAAGTAATTGGGAACCCT -
BTTCTCTTTCATCCABACACECCTGTGEACHMTGTGAGACAGIEAAGG
BTTCTCTTTCATCCABACACECCTGTGEACHTGTGAGACAGIEBABGG
BTTCTCTTTCATCCABACACECCTGTGEACHTGTGAGACAGIEAAGG

130 140
-CTGTCTACTCAATCTAATATAA
-CTGTCTACTCAATCTAATATAA
-CTGTCTACTCAATCTAATATAA
CTGTCTACTCAATCTAATATAA
-CTGTCTACTCAATCTAATATAA
-CTGTCTACTCAATCTAATATAA
CTGTCTACTCAATCTAATATAA
-CTGTCTACTCAATCTAATATAA
T TGGGGTTGGGGGGEAGAGEN TAT TGEAAABCCETTTTTCCCCTTTTKCCTTTGCTGTCTACTCAATIITATAGAEA
ETHTGGGG T TGGGGGGEAGAGEN AT TGEAAARCCET TTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATIT ATAGAEA
THTGGGGTTGGGGGGEAGAGEN THATTGEAAABCCETTTTTCCCCTTTTKCCTTTGCTGTCTACTCAATIITATAGAGA

ETTCTCTTTCATCCABACACECCTGTGBACHTGT GAGACAGIABGG -~ -~ - - -- -~ QT TGGGG T TGGGGGGEAGAGEN AT TGEAAARCCET TTTTCCCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAATIT ATAGAEA

150 160 170 180 19 200 210 220 230 240 250 260 270 280 290

ACTCAATTTATTTTAAAATGAATGTAATGGATGTAACACATCTAATACT AAGTTTCAACAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATT GCAGAATTCAGTGAATCATCGAAT
ACTCAATTTATTTTAAAATGAATGTAATGGATGTAACACATCTAATACT AAGTTTCAACAACGGATCTCTTGGC TCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATT GCAGAATTCAGTGAATCATCGAAT
ACTCAATTTATTTTAAAATGAATGTAATGGATGTAACACATCTAATACT AAGTTTCAACAACGGATCTCTTGGC TCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAAT
ACTCAATTTATTTTAAAATGAATGTAATGGATGTAACGCATCTAATACT AAGTTTCAACAACGGATCTCTTGGC TCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATT GCAGAATTCAGTGAATCATCGAAT
ACTCAATTTATTTTAAAATGAATGTAATGGATGTAACACATCTAATACT AAGTTTCAACAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATT GCAGAATTCAGTGAATCATCGAAT
ACTCAATTTATTTTAAAATGAATGTAATGGATGTAACACATCTAATACT AAGTTTCAACAACGGATCTCTTGGC TCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATT GCAGAATTCAGTGAATCATCGAAT
ACTCAATTTATTTTAAAATGAATGTAATGGATGTAACGCATCTAATACT AAGTTTCAACAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATT GCAGAATTCAGTGAATCATCGAAT
ACTCAATTTATTTTAAAATGAATGTAATGGATGTAACACATCTAATACT AAGTTTCAACAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATT GCAGAATTCAGTGAATCATCGAAT
BT AATTBATTTTAAAABIGAATGTAATIIGATGTAACGCATCTAATACTAAGTTTCAACAACGGATCTCTTGGC TCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAAT
EIETAATTBATTTTAAAABGAATGTAATIIGATGTAACGCATCTAATACTAAGT TTCAACAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAAT
BT AATTBATTTTAAAABIGAATGTAATIIGATGTAACGCATCTAATACTAAGTTTCAACAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAAT
ETETAATTBATTTTAAAABGAATGTAATIIGATGTAACGCATCTAATACT AAGTTTCAACAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAAT
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CTTTGAACGCACCTTGCGCTCCTTGGTATTCCTTGGAGCATGCCTGTTTGAGTATCATGAAATTCTCAAAGTAAATCTTTTTGTTAATTCAATTGGTTTC--ACTTTGGATTTGGAGGTCTATTGCAGCTTCACACCTGCTCCTCT
CTTTGAACGCACCTTGCGCTCCTTGGTATTCCTTGGAGCATGCCTGTTTGAGTATCATGAAATTCTCAAAGTAAATCTTTTTGTTAATTCAATTGGTTTC-~ACTTTGGATTTGGAGGTCTATTGCAGCTTCACACCTGCTCCTCT
CTTTGAACGCACCTTGCGCTCCTTGGTATTCCTTGGAGCATGCCTGTTTGAGTATCATGAAATTCTCAAAGTAAATCTTTTTGTTAATTCAATTGGTTTC-~ACTTTGGATTTGGAGGTCTATTGCAGCTTCACACCTGCTCCTCT
CTTTGAACGCACCTTGCGCTCCTTGGTATTCCTTGGAGCATGCCTGTTT GAGTATCATGAAATTCTCAAAGTAAATCTTTTTGTTAATTCAATTGGTTTC- ~ACTTTGGATTTGGAGGTCTTTTGCAGCTTCACACCTGCTCCTCT
CTTTGAACGCACCTTGCGCTCCTTGGTATTCCTTGGAGCATGCCTGTTTGAGTATCATGAAATTCTCAAAGTAAATCTTTTTGTTAATTCAATTGGTTTC- ~ACTTTGGATTTGGAGGTCTTTTGCAGCTTCACACCTGCTCCTCT
CTTTGAACGCACCTTGCGCTCCTTGGTATTCCTTGGAGCATGCCTGTTT GAGTATCATGAAATTCTCAAAGTAAATCTTTTTGTTAATTCAATTGGTTTC-~ACTTTGGATTTGGAGGTCTTTTGCAGCTTCACACCTGCTCCTCT
CTTTGAACGCACCTTGCGCTCCTTGGTATTCCTTGGAGCATGCCTGTTTGAGTATCATGAAATTCTCAAAGTAAATCTTTTTGTTAATTCAATTGGTTTC- ~ACTTTGGATTTGGAGGTCTTTTGCAGCTTCACACCTGCTCCTCT
CTTTGAACGCACCTTGCGCTCCTTGGTATTCCTTGGAGCATGCCTGTTTGAGTATCATGAAATTCTCAAAGTAAATCTTTTTGTTAATTCAATTGGT TTC- -~ACTTTGGATTTGGAGGTCTATTGCAGCTTCACACCTGCTCCTCT
CTTTGAACGCACCTTGCGCTCCTTGGTATTCCTTGGAGCATGCCTGTTTGAGTATCATGAAATEITCAAAGEAAA-CIBTTTTGTTAATTCAATEGGTETCTTGCTTTGGIATTGGAGGTCT-TTGCAGCTTCACACCTGCTCCTCT
CTTTGAACGCACCTTGCGCTCCTTGGTATTCCTTGGAGCATGCCTGTTT GAGTATCATGAAATEIITCAAAGEAAA-CITTTTGTTAATTCAATEGGTETCTTGCTTTGGIATTGGAGGTCT-TTGCAGCTTCACACCTGCTCCTCT
CTTTGAACGCACCTTGCGCTCCTTGGTATTCCTTGGAGCATGCCTGTTT GAGTATCATGAAATEITCAAAGEAAA-CIBTTTTGTTAATTCAATEGGTETCTTGCTTTGGIATTGGAGGTCT-TTGCAGCTTCACACCTGCTCCTCT
CTTTGAACGCACCTTGCGCTCCTTGGTATTCCTTGGAGCATGCCTGTTTGAGTATCATGAAATEIITCAAAGEAAA-CITTTTGTTAATTCAATEGGTETCTTGCTTTGGIATTGGAGGTCT-TTGCAGCTTCACACCTGCTCCTCT
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TTGTATATTAGCTGGATCTCAGTGTTATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGATAAGT TATCTATCGCTGAGGACACT TCTTTTTTTT-TCTAAAAAAAAAATAAAGGTGGCCAAGGGAAATGCAGATGAACCGCTTCCAATAGTCC
TTGTATATTAGCTGGATCTCAGTGTTATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGATAAGT TATCTATCGCTGAGGACACT TCTTTTTTTT-TCTAAAAAAAAAATAAAGGT GGCCAAGGGAAATGCAGATGAACCGCTTCCAATAGTCC
TTGTATATTAGCTGGATCTCAGTGTTATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGATAAGTTATCTATCGCTGAGGACACT TCTTTTTTTTTTCTAAAAAAAAAATAAAGGT GGCCAAGGGAAATGCAGATGAACCGCTTCCAATAGTCC
TTGTGEATTAGCTGGATCTCAGTGTTATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGATAAGT TATCTATCGCTGAGGACACT TCTTTTTTTT-TCTAAAAAAAAAATAAAGGT GGCCAAGGGAAATGCAGATGAACCGCTTCCAATAGTCC
TTGTGEATTAGCTGGATCTCAGTGTTATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGATAAGT TATCTATCGCTGAGGACACT TCTTTTTTTT-TCTAAAAAAAAAATAAAGGTGGCCAAGGGAAATGCAGATGAACCGCTTCCAATAGTCC
TTGTGEATTAGCTGGATCTCAGTGTTATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGATAAGT TATCTATCGCTGAGGACACT TCTTTTTTTT-TCTAAAAAAAAAATAAAGGT GGCCAAGGGAAATGCAGATGAACCGCTTCCAATAGTCC
TTGTGEATTAGCTGGATCTCAGTGTTATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGATAAGT TATCTATCGCTGAGGACACT TCTTTTTTTT-TCTAAAAAAAAAATAAAGGT GGCCAAGGGAAATGCAGATGAACCGCTTCCAATAGTCC
TTGTATATTAGCTGGATCTCAGTGTTATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGATAAGT TATCTATCGCTGAGGACACTTCTTTTTTT
TTGTTYATTAGCTGGATCTCAGTGTTATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGATAAGTTATCTATCGCTGAGGACACH -~
TTGTTTATTAGCTGGATCTCAGTGTTATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGATAAGTTATCTATCGCTGAGGACACH - -
TTGTTYATTAGCTGGATCTCAGTGTTATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGATAAGT TATCTATCGCTGAGGACA!
TTGTTYATTAGCTGGATCTCAGTGTTATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGATAAGTTATCTATCGCTGAGGACACH- -

-G ABAAABGTGGCCAAGGIAAATGCAGABGAACCGCTTCIIAATAGTCC
-GN ABAAABGTGGCCAAGGIAAATGCAGABGAACCGCTTCIAATAGTCC
IAAABGTGGCCAAG AATGCAGABGAACCGCTT
-GN ABAAABGTGGCCAAGGIAAATGCAGABGAACCGCTTCIAATAGTCC

Supplementary Figure S2. Sequence alignment of Rhizoctonia solaniinternal transcribed spacer sequences for AG1-1B and AG-BlI.
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Supplementary Figure S3. Diagram showing the position of the AG1-IB and R. so/aniassay on the internal transcribed spacer region.






. U737 (Rhizoctonia solani AG 1-1B)

. 302-1-2 (Rhizoctonia solani AG 1-1B)
. AB122133 (AG 1-1A)

. 506-1 (Rhizoctonia solani AG 1-IC)

. AB122128 (AG 1-ID)
. DQ447863 (AG 1-IE) (Thanatephorus cucumeris)
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55.
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. AY154317 (AG 2-1) (Thanatephorus cucumeris)
11.

682-1 (AG 2-2-IV) (Rhizoctonia solani AG-2-2-1V)
U500 (AG 2-2-IV) (Rhizoctonia solani AG-2-2-1V)
ABO000014 (AG 2-2 IV) (Rhizoctonia solani)
U782 (AG 2-2) (Rhizoctonia solani AG-2-2)
AJ238161 (AG 2-2) (Thanatephorus cucumeris)
AJ238166 (AG-2-2 l1IB) (Thanatephorus cucumeris)
U512 (AG 2-2) (Rhizoctonia solani AG-2-2)
AB054866 (AG-2-2 LP) (Rhizoctonia solani)
DQ452111 (AG-2-2WB) (Thanatephorus cucumeris)
AB054871 (AG-2-3) (Rhizoctonia solani)
AB054878 (AG 2-4) (Rhizoctonia solani)
AB019013 (AG 3) (Thanatephorus cucumeris)
U593 (AG 3) (Rhizoctonia solani AG-3)

U658 (AG 3) (Rhizoctonia solani AG-3)

341-2 (AG 4-HGI) (Rhizoctonia solani AG-4-HGI)
AB000012 (AG 4-HGI) (Peanut, japan)
AB000020 (AG 4-HGll) (soil, japan)

U578 (AG 4-HGlIIl) (Rhizoctonia solani AG-4-HGlII)
AF222795 (AG 4-HGIII) (budge 2009 AF222795)
390.Rs17.10 (AG 5) (Rhizoctonia solani AG-5)
U572 (AG 5) (Rhizoctonia solani AG-5)
AF354113 (AG 5) (Thanatephorus cucumeris)
AF354104 (AG-6) (Thanatephorus cucumeris)
AB000003 (AG-7) (Rhizoctonia solani)
AB000011 (AG-8 ) (Rhizoctonia solani)
AF354108 (AG-9) (Thanatephorus cucumeris)
AF354071 (AG-10) (Thanatephorus cucumeris)
AY154313 (AG 11) (Thanatephorus cucumeris)
P174 (AG 11) (Rhizoctonia solani AG-11)
AF153804 (AG-12) (Rhizoctonia solani)
AB275641 (AG-13)(Thanatephorus cucumeris)
AB196663 (AG-A) (Ceratobasidium sp. AG-T)
MK583630 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
370.P3.A (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
523.1 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI)
DQ102430 (AG-Bo) (Ceratobasidium sp. AG-B(0))
AJ242894 (AG-C) (Rhizoctonia sp. 70B)
390.RS.17-7 (AG-E) (Rhizoctonia solani AG-E)
AB290017 (AG-E) (Ceratobasidium sp. AG-E)
534.6 (AG-E) (Rhizoctonia solani AG-E)
AB219144 (AG-Fa) (Ceratobasidium sp. AG-Fa)
AB219145 (AG-Fb)

R.sp 23251 (AG-G) (Rhizoctonia solani AG-G)
534.2 (AG-H) (Rhizoctonia solani AG-H)
390.Rs.16-70 (AG-l) (Rhizoctonia solani AG-l)
390.Rs.16-71 (AG-K) (Rhizoctonia solani AG-K)
AB122145 (AG-K) (Ceratobasidium sp. AG-K)
AB196653 (AG-L) (Ceratobasidium sp. AG-L)
AF354094 (AG-O ) (Ceratobasidium sp. AG-0)
AB286941 (AG-P)

AF354095 (AG-Q) (Ceratobasidium sp. AG-Q)
AF354084 (AG-S) (Ceratobasidium sp. CAG7)

700 710 720 730 740 750 760 770 780 7% 800 810
R3 GRMP
-AGTGTTATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGAT--AAGTTATCTATCGCTGAGGACAC
-AGTGTTATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGAT--AAGTTATCTATCGCTGAGGACAC
-AGTGTTATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGAT--AAGTTATCTATCGCTGAGGACACCC----GTHAA
-AGTGTTATGCTTGGTTCCACTCIAGCGTGAT--AAGTTATCTATCGCTGAGGACAC
-AGTGTTATGCTTGGTTCCACTCIAGCGTGAT--AAGTTATCTATCGCTGAGGACAC
\AGTGTTA.GCTTGGTTCCACTCGGCGTGAT-—AAGTTATCTATCGCTGAGGACAC
-AGTGTTATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGAT
XAGTGTTATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGATAAAAGTTATCTATCGCTGAGGACACC
-AGTGTTATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGAT--AABMTTATCTATCGCTGAGGACAC
-AGTGTTATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGAT——AA.TTATCTATCGCTGAGGACAC
-AGTGTTATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGAT--AABMTTATCTATC
-AGTGTTATGCTTGGTTCCAC GCGTGAT——AA.TTATCTATCGCTGAGGACACCCCGG_
-AGTGTTATGCTTGGTTCCA CGTGAT——AA.TTATCTATCGCTGAGGACACCCCGG_
-AGTGTTATGCTTGGTTCCA
-AGTGTTATGCTTGGTTCCA
-AGTGTTATGCTTGGTTCCA
-AGTGTTATGCTTGGTTCCA
-AGTGTTATGCTTGGTTCCA
-GGTGTTATGCTTGGTTCCA
-AGTGTTATGCTTGGTTCCA
-AGTGTTATGCTTGGTTCCACT
-AGTGTTATGCTTGGTTCCACT
-AGTGTTATGCTTGGTTCCACT

--AAAAABGTGGCCAAGGTAAATGC

----AAAAGGTGGCCAAGGTAAATGC-AGATGAACCG--
----AAGGGGTGGCCAAGGTAAATGC-AGATGAACCG--
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CcG

CGTGAT——AAGTTATCTATCGCTGAGGACA
GCGTGAT--AABTTATCTATCGCTGAGGACAC-------
GCGTGAT--AAATTATCTATCGCTGAGGACAC------~-
GCGTGAT--AABMTTATCTATCGCTGAGGACAC---=----
-AGTGTTATGCTTGGTTCCACT GCGTGAT——AA.TTATCTATCGCTGAGGACAC
-AGTGTTATGCTTGGTTCCA GTGAT--AAGTTATCTATCGCTGAGGACAC
-AGTGTTATGCTTGGTTCCACTC-GCGTGAT——AAGTTATCTATCGCTGAGGACAC
-AGTGTTATGCTTGGTTCCACTCIAGCGTGAT--AAGTTATCTATCGCTGAGGACAC
-AGTGTTATGCTTGGTTCCACTCIAGCGTGAT--AAGTTATCTATCGCTGAGGACAC
AAGTGTTATGCTTGGTTCCACTCIMGCGTGAT--AAGGTATCTATCGCTGAGGACEC
-AGTGTTATGCTTGGTTCCACTCIAGCGTGAT--AAGTTATCTATCGCTGAGGACAC
-AGTGTTATGCTTGGTTCCACTC-GCGTGAT——AAGTTATCTATCGCTGAGGACAC
-AGTGTTATGCTTGGTTCCA GTGAT--AAGTTATCTATCGCTGAGGACAC
'AGTGTTATGCTTGGTTCCACT GCGTGAT**AAG TATCTATCGCTGAGGACAC
-AGTGTTATGCTTGGTTCCA GTGAT--AAGTTATCTATCGCTGAGGACAC
'AGTGTTATGCTTGGTTCCACTC-GCGTGAT**AA-TTATCTATCGCTGAGGACAC
-AGTGTTATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGAT--AAMTTATCTATCGCTGAGGACAC

CG
CG
CG
CG
CG
CG
CG
CG
CG
WG

---AABAGGTGGCCAAGGGAAATGC-AGATGAACCG--

ABAGGTGGCCAAGGGAAATGC-AGATGAACCG--
AGGTGGCCAAGGGAAATGC-ANATGAACCG--
---AABAGGTGGCCAAGGTAAATGC-AGATGAACCG--
--AAAAAGGTGGCCAAGGTAAATHMC-AGATGAACCG--
AAABGTGGCCAAGGTAAATGC-AGATGAACCG--
---AAAAGGTGGCCAAGGTAAATGC-ANATGAACCG--

-ANTGTTATGCTTGGTTCCACTCGGCINTGAT--AABMTTATCTATCGCTGAGGACACEH------TGT---------- **AAAAAGGTGCCAA.GTAA.TIC*A A - ANENNG - -
-AGTGTTATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGAT--AAGTTATCTATCGCTGAGGACAC-------TGT---------- GCC GGAAATGC-AGATGAACCG--

-AGTGTTATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGAT--AAGTTATCTATCGCTGAGGACAC-------

-GGTGTTATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGAT--AAMTTATCTATCGCTGAGGACACCC-~-~-~-GT
-AGTGTTATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGAT--AAGTTATCTATCGCTGAGGACACCC----GTAA
-AGTA-TABACTTGGTTCCACTCGGCGTGAT--AAG-TATCABTCGCTGAGGACAC----~---
'AGTGTTATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGAT**AAGTTATCTATCGCTGAGGACAC TTTTTTTCTAAAAAAAAAAMIAAAG cC
-AGTGTTATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGAT--AAGTTATCTATCGCTGAGGACAC TTTTTTTTCTAAAAAAAAAARIAAAGGTGGCCAAGGGAAATGC-AGATGAACCG-
—AGTGTTATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGAT*fAAGTTATCTATCGCTGAGGACAC fffffff THEWTTTTTTTTCTAAAAAAAAAAMIAAAGGTGGCCAAGGGAAATGC -AGATGAACCG-
----EETGAACTTGGTTCCACTCGGCGTGAT--AAG- TATC-TCGCTGAGGACACCC****GT- GCCAG
-AGTG---IAACTEGGTTCCACTCGGCGTGAT--AAG-TATCABTCGCTGAGGACAC----~--- GCCGG
-AGTGTTATGCTTGGTTCCACTCIAGCGTGAT--AAGTTATCTATCGCTGAGGACAC---~--~-~ GCCAA
-AGTGTTATGCTTGGTTCCACTCIAGCGTGAT--AAGTTATCTATCGCTGAGGACAC------- GCCA
-AGTGTTATGCTTGGTTCCAMTCIAGCGTGAT--AAGTTATCTATCGCTGAGGMCAC-~---~--~- T GCC
-AGTGTTATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGAT--AAGTTATCTATCGCTGAGGACAC------- GCC
-AGTGTTATGCTTGGTTCCACTCIAGCGTGAT--AAG-TATCTATCGCTGAGGACAC----~--- cC
-AGTI TATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGAT-—AAG TATC-TCGCTGAGGACAC ——————— CCA 1
-AA GGTTCCACTCGGCGTGAT--AAG-TA ---AAAAGGTGGCCAG GABGAACHG--
CTIGGTTCCACTCGGCGTGAT-—AAG—TATC ---AAAAGGTGGCCGG MWATGAACCG--
TCCACTCGGCGTGAT--AAG- -WMAAAAAGGTGGCCAG AATGC-AGATGAACCG
TABACTTGGTTCCACTCGGCGTGAT--AAG- -WMAAAAAGGTGGCCAG AATGC-AGATGAACCG-
-AGTA-TATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGAT--AAG-TATC -—-AAAAIGTGGCCAAG——AAATIC AGATGAACCG--
-AGTB-TATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGAT--AAG-TATCABTCGCTGAGGACAC----~--- ---AAAABGTGGCCAGG--AAATGC-AGATGAACCG--
-AGTGTTATGCTTGGTTCCACTC.GCGTGAT-—AAG TATCTATCGCTGAGGACAC------- TGT --AAAAAGGTGGCCAAGGTAAATGC-AGATGAACCG--
TG--Al TGGMTECCACTCGGCGTGAT--AAG-TATCABTCGCTGAGGACACCC----GTHA ---AAAAGGTGGCCAGGET - - -TGAM-GGATGAGCCG--
-AGTGTTATGCTTGGTTCCACTCGGCGTGAT-—AAGTTATCTATCGCTGAGGACAC ——————— ----AAAABGTGGCCAAGGTAAATGC-AGATGAACCG--

Supplementary Figure S4. Sequence alignment of Rhizoctonia solaniinternal transcribed spacer sequences used for the design of the GRMP probe in combination with the

existing GRSM3-GRSM4 primers.



1.AB122139 (AG 1-1B)

2.302-1-2 (Rhizoctonia solani AG 1-IB)
3. 570-1 (Rhizoctonia solani AG 1-1B)
4. 437-6 (Rhizoctonia solani AG 1-1B)
5.475-1 (Rhizoctonia solani AG 1-1B)
6.473-3 (Rhizoctonia solani AG 1-1B)
7. 333-B1 (Rhizoctonia solani AG 1-IB)
8. 361-P4 (Rhizoctonia solani AG 1-IB)
9. 434-1 (Rhizoctonia solani AG 1-1B)
10. 569-3 (Rhizoctonia solani AG 1-I1B)
11.356-P3-2A (Rhizoctonia solani AG 1-IB)
12.U1097 (Rhizoctonia solani AG 1-1B)
13. 472-2 (Rhizoctonia solani AG 1-IB)

14. U737-annotée (Rhizoctonia solani AG 1-1B)
15.AB122133  (AG 1-1A)

16.AB122142 (AG 1-IC) (Thanatephorus cucumeris)
17.506-1 (Rhizoctonia solani AG 1-1C)

18. 642-6 (Rhizoctonia solani AG 1-IC)

19.AB122128 (AG 1-ID)

20.DQ447863 (AG 1-IE) (Thanatephorus cucumeris)
21. AF308627 (AG 1-IF) (Rhizoctonia solani)

80 %0 100 1720 130 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 20 250 260 270 280 290 300 3
JGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTA-ACATT - GGCATGTGCACACTCTTCTCTTTCATCCA

CACACCCCTGTGCACTTGTGAGACAGTCA ~AGGTCCT = TTGGGGTTGGGCG - = ==~ GCAGAGETTTATTGCAARACCCTTTTTC = ~CCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAA= TTTATACAC ~ACTCTAATTAAT TTTARAACGAATGTAATTG
SGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTA-ACATT GGCATGTGCACACTCTTCTCTTTCATCCA- ~CACACCCCTRTECACTTGTGAGACAGTCA- ~AGGTCCT - TTGGEGTTGEGGG- - - - -~ GCAGAGCTTTATTGCAARACCCTTTTTC -~ CCCTTTTGCCTTTGETGTCTACTCAA-TTTATACAC ~ACTCTAATTAATTTTARAACGAATGTAATTG
SGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTA- ACATT GGCATGTGCACACTCTTCTCTTTCATCCA- -CACACCCCTGTGEACTTGTGAGACAGTCA- ~AGGTCCT-TTGEGGTTGEGGE. GCAGAGCTTTATTGCARAACCCTTTTTC =~ CCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAA-TTTATACAC- - ACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTG

SGAGTTGAGTTGTAGETGGCCTTTTA-ACATT -
SGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTA-ACATT
SGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTA- ACATT -
SGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTA-ACATT -
SGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTA-ACATT =

GGCATGTGCACACTCTTCTETTTCATCCA ~CACACCCETGTGEACTTGTGAGACAGTCA- ~AGGTCCT-TTGGGGTTGEGEG-
GGCATGTGCACACTCTTCTCTTTCATCCA- ~CACACCCCTGTGEACTTGTGAGACAGTCA- ~AGGTCCT-TTGEGGTTGEGGG
CATGTGCACACTCTTCTCTTTCATCCA ~CACACCCCTGTGCACTTGTGAGACAGTCA- ~AGGTCCT-TTGGGGTTGEGGG
GGCATGTGCACACTCTTCTCTTTCATCCA- -CACACCCCTETGEACTTGTGAGACAGTCA- ~AGGTCCT-TTGEGGTTGEG6G

GCAGAGCTTTATTGCARAACCCTTTTTC

S CCCTTTTECCTTTGCTGTETACTCAA-TTTATACAC
GCAGAGCTTTATTGCARAACCCTTTTTC =~ CCCTTTTGCCTTTGETGTCTACTCAA-TTTATACAC
GCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTC -~ CCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAA-TTTATACAC
GCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTC -~ CCCTTTTKCCTTTGCTGTCTACTCAA-TTTATACAC

ACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTG
ACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTG
ACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTG
ACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTG

GGCATGTGCACACTCTTCTCTTTCATCCA ~CACACCCCTGTGCACTTGTGAGACAGTCA= ~AGGTCCT=TTGGGGTTGEGGG GCAGAGCTTTATTGCARAACCCTTTTTC == CCCTTTTKCCTTTGCTGTCTACTCAA TTTATACAC= = ACTCTAAT TAATTTTAAAACGAATGTAATTG
SGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTA-ACATT GCATGTGCACACTCTTCTCTTT —CACACCCCTGTGEACTTGTGAGACAGTCA- ~AGGTCCT-TTGGGGTTGEGGG- GCAGAGCTTTATTGCARAACCCTTTTTC -~ CCCTTTTKCCTTTGETGTCTACTCAA-TTTATACAC -~ ACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTG
SGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTA- ACATT GGCATGTGCACACTCTTCTCTTTCATCCA- -CACACCCCTGTGEACTTGTGAGACAGTCA - ~AGGTCCT-TTGEGGTTGEGGE. GCAGAGCTTTATTGCARAACCCTTTTTC -~ CCCTTTTCCTTTGCTGTCTACTCAA-TTTATACAC- -ACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTG

SGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTA-ACATT -
SGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTA-ACATT -
SGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTA- ACATT -

GGCATGTGCACACTCTTCTETTTCATCCA- ~CACACCCETGTGEACTTGTGAGACAGTCA- ~AGGTCCT-TTGGGGTTGEG6G-
GGCATGTGCACACTCTTCTCTTTCATCCA- ~CACACCCCTGTGEACTTGTGAGACAGTCA= ~AGGTCCT-TTGEGGTTGEGGG
GGCATGTGCACACTCTTCTCTTTCATCCA

GCAGAGCTTTATTGCARAACCCTTTTTC
GCAGAGCTTTATTGCARAACCCTTTTTC == CCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAA-TTTATACAC
GCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTTTTTC

- CCCTTTTOCCTTTGCTGTCTACTCAA-TTTATACAC- ~ACTCTAATTAATTTTARAACGAATGTAATTG
ACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTG

ACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTG

- CACACCCCTGTGCACTTGTGAGACAGTCA- ~AGGTCCT-TTEGGETTGGGGG-

CCCTTTTGCCTTTGCTETCTACTCAA-TTTATACAC

AG 1-1B AG 1-IB-Probe
SGAGTTGAGTTGTAGCTGGCCTTTTA-ACATT GGCATGTGCACACTCTTCTCTTTCATCCA- -CACACCCCTGTGCACT TGTGAGACAGTCA - ~AGGTCCT-TTGEGGTTGGGGE. GCAGAGCTTTATTGCARAACCCTTTTTC -~ CCCTTTTGCCTTTGCTGTCTACTCAA-TTTATACAC- -ACTCTAATTAATTTTAAAACGAATGTAATTG
SGAGTTGAGTTGTGCTGGCCTTTTHTACHTTAATTTEGCHEGAGEGGCATGTGCACAC-CTTCTCTTTCATCCATCRBRBCCCCTGTGCACTTGTGAGACAGHRA - -G - == == === == === =m - oo - - CGHGGRMTTRATT - == == === - CORTRTHCRTTTGCTGTCTACTIAA-TTTABACAC -ACTCT - ARTHARTTTAABEGAATGTAATTG
SGAGTTGAGTTGTHGCTGGCCTHTGE-GGATTAATTTCTCCA- -~ AGGCATGTGCACAC-CTTCTCTTTCATCCA-~CACACCCCTTGCACTTGTGAGACAG T BTTGCTGTCTACTHAA- TRTABACAC- -ACTCT-ATTRATTTTAAAACGAATGTAATTG
5GAGTTGAGTTGTHGCTGGCCTHTEE-BEATTAATTTCTCCA- - ~AGGCATGTGCACAC-CTTCTCTTTCATCCA - ~CACACCCCTGTGCACTTGTGAGACAGTHA- -GGl THCT =TT - - TEGGGGCECHT TGCTGTCTACTRAA- THTABACAC- -ACTCT-ATTHATTTTARAACGAATGTAATTG
SGAGTTGAGTTGTGCTGGCCTHTGG-GGATTABT TTCTCCA- -~ AGGCATGTGCACAC CTTCTCTTTCATCCA-~CACACCCCTGTGCACTTGTGAGACAG cT-TT BTTGCTGTCTACTEAA- TRTABACAC-

ACTCT-ATTHATTTTAAAACGAATGTAATTG
- GGBBATGTGCACACTCTTCTCTTTCATCCA - CACACCCCTGTGCACHTGTGAGACAGTRACAAGGTCRT - TTRGGBG TR GGCAAG- - TGlIGGAGCTTHATTGC AAAACERT BB CTHCHTT6G BT TTGCTGTCTACTCAA- TTRABABACAAACTCT - ATTAARTTTAAAACGAATGTAATTG
- AGGCATGTGCACAC=CTTCTCTTTCATCCATTCACACCCCTGTGCACTTGTGAGAC T TBATT

GCATGTGCACACTCTTCTCTTTCATCCABACACACCCCTGTOCACTTGTGAGACAGTH

GAGTHGAGTTGTAGCTGGCCRTTTH. -
SGAGTTGAGTTGTGCTGGCCTT T

56AGTHGAGTTSTAGCTGGCCTTTH:

TTGCTGTCTACTIAA- THTABACAC-
-AGCEMMGCTTHGCBG TG MGG TTACRAGAGCTTTATTGCAAAACHC TEECT o THCHET THC CBTTGCTETCTACTCAACTRTABACAC

ACTCT-ATTHARTTTAAABEGAATGTAATTG
ACTCT-ATTAATTTTAAAACGAATGTAATTG

Supplementary Figure S5. Sequence alignment of internal transcribed spacer sequences for the AG1 sub-group.
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1. U737 (Rhizoctonia solani AG 1-1B) ST GTAGETGGEETT -AGGIEE -MIMGGGGIIGGGGG- -~~~ - GCAGAGETTTATTGCAAAACCATT -------~
2.AB122139 (AG 1-IB) STTGTAGCTGGCCTT T AACAT TGGCATGTGCACACTCT TCTCTTTCAT ~ CCA  CACACCCCTGTGCACTTGTGAGACAGTCA AGGTCC TTTGGGGTTGGGGG GCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTT
3.302-1-2 (Rhizoctonia solani AG 1-IB) STTGTAGCTGGCCTT T AACAT TGGCATGTGCACACTCT TCTCTTTCAT ~ CCA CACACCCCTGTGCACTTGTGAGACAGTCA AGGTCC TTTGGGGTTGGGGG GCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTT
4.570-1 (Rhizoctonia solani AG 1-1B) STTGTAGCTGGCCTT T AACAT TGGCATGTGCACACTCT TCTCTTTCAT ~ CCA CACACCCCTGTGCACTTGTGAGACAGTCA AGGTCC TTTGGGGTTGGGGG GCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTT
5. 437-6 (Rhizoctonia solani AG 1-1B) STTGTAGCTGGCCTT T AACAT TGGCATGTGCACACTCT TCTCTTTCAT ~ CCA  CACACCCCTGTGCACTTGTGAGACAGTCA AGGTCC TTTGGGGTTGGGGG GCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTT
6.475-1 (Rhizoctonia solani AG 1-1B) STTGTAGCTGGCCTT T AACAT TGGCATGTGCACACTCT TCTCTTTCAT ~ CCA CACACCCCTGTGCACTTGTGAGACAGTCA AGGTCC TTTGGGGTTGGGGG GCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTT
7.473-3 (Rhizoctonia solani AG 1-1B) STTGTAGCTGGCCTT T AACAT TGGCATGTGCACACTCT TCTCTTTCAT ~ CCA  CACACCCCTGTGCACTTGTGAGACAGTCA AGGTCC TTTGGGGTTGGGGG GCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTT
8.333-B1 (Rhizoctonia solani AG 1-1B) STTGTAGCTGGCCTT TT AACAT TGGCATGTGCACACTCT TCTCTTTCAT ~ CCA  CACACCCCTGTGCACTTGTGAGACAGTCA AGGTCC TTTGGGGTTGGGGG GCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTT
9. 361-P4 (Rhizoctonia solani AG 1-IB) STTGTAGCTGGCCTT T AACAT TGGCATGTGCACACTCT TCTCTTTCAT ~ CCA  CACACCCCTGTGCACTTGTGAGACAGTCA AGGTCC TTTGGGGTTGGGGG GCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTT
10. 434-1 (Rhizoctonia solani AG 1-1B) STTGTAGCTGGCCTT T AACAT TGGCATGTGCACACTCT TCTCTTTCAT ~ CCA  CACACCCCTGTGCACTTGTGAGACAGTCA AGGTCC TTTGGGGTTGGGGG GCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTT
11. 569-3 (Rhizoctonia solani AG 1-1B) STTGTAGCTGGCCTT T AACAT TGGCATGTGCACACTCT TCTCTTTCAT ~ CCA CACACCCCTGTGCACTTGTGAGACAGTCA AGGTCC TTTGGGGTTGGGGG GCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTT
12. 356-P3-2A (Rhizoctonia solani AG 1-1B) STTGTAGCTGGCCTT TT AACAT TGGCATGTGCACACTCT TCTCTTTCAT =~ CCA  CACACCCCTGTGCACTTGTGAGACAGTCA AGGTCC TTTGGGGTTGGGGG GCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTT
13. U1097 (Rhizoctonia solani AG 1-IB) STTGTAGCTGGCCTT T AACAT TGGCATGTGCACACTCT TCTCTTTCAT ~ CCA CACACCCCTGTGCACTTGTGAGACAGTCA AGGTCC TTTGGGGTTGGGGG GCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTT
14. 472-2 (Rhizoctonia solani AG 1-1B) STTGTAGCTGGCCTT T AACAT TGGCATGTGCACACTCT TCTCTTTCAT ~ CCA  CACACCCCTGTGCACTTGTGAGACAGTCA AGGTCC TTTGGGGTTGGGGG GCAGAGCTTTATTGCAAAACCCTT
15.AB122133 (AG 1-1A) STTGTGCTGGCCTTH L WAGCT TAATTTGGEAGGAGGGGCAT GTGCACACET - TCTCTTTCAT  CCAMBABABCCCCTGTGCACTTGTGAGACAGEAA G-

16. 506-1 (Rhizoctonia solani AG 1-IC) STTGTHGCTGGCCTENG GGGATAAT T menCeA BGGCATGTGCACACEE - TCTCTTTCAT ~ CCA  CACACCCCTGTGCACTTGTGAGACAGTEBA

17. 642-6 (Rhizoctonia solani AG 1-IC) STTGTHGCTGGCCTENG GGGATTAS T T CEA GCATGTGCACACE - TCTCTTTCAT ~ CCA  CACACCCCTGTGCACTTGTGAGACAGTHBA

18.AB122142 (AG 1-IC) (Thanatephorus cucumeris) ~ 5TTGTIGCTGGCCTENG GGGATTAATT TETCEA BGGCATGTGCACACKT - TCTCTTTCAT ~ CCA CACACCCCTGTGCACTTGTGAGACAGTRA

19.AB122128 (AG1-ID) STTGTAGCTGGCCHT - e T GGEAATGTGCACACTCT TCTCTTTCAT CCA CACACCCCTGTGCACETGTGAGACAGTNA WA

20.DQ447863 (AG 1-IE) (Thanatephorus cucumeris) ~ 3TTGTGCTGGCCTT e WAGCT TAATITGGEGGG  BGGCATGTGCACACET- TCTCTTTCAT — CCAMCACACCCCTGTGCACTTGTGAGACAGERA

21.AF308627 (AG 1-IF) (Rhizoctonia solani) STTGTAGCTGGCCTT -- TCTTC TGGCATGTGCACACTCT TCTCTTTCAT — CCABACACACCCCTGTGCACTTGTGAGACAGTHG

22.284-1 (AG 2-1) (Rhizoctonia solani AG-2-1) STTGTAGCTGGCCHA T- TEATTT GGGCATGTGCACACHT TCTCTTTCAT BCCA  CACACACCTGTGBACETGTGAGACAGANG

23.AY154317 (AG 2-1) (Thanatephorus cucumeris) ~ 3TTGTAGCTGGCCEA T TATTEAT AT GGGCATGTGCACACNT BCTCTTTCAT @CCA  CACACACCTGTGBACHTGTGAGACAGATG

24. AB000014 (AG 2-2 IV) (Rhizoctonia solani) STTGTAGCTGGCEEA TT AGTTTG GAGCATGTGCACACKEN THIGENEN T THTTTAAT  CCA  CACACCCCTGTGAACETGTGAGGCA(

25.682-1 (AG 2-2-IV) (Rhizoctonia solani AG-2-2-IV)  3TTGTAGCTGGOEEA T AGETIG GAGCATGTGCACACKE TRIGENEN TMTMT TTAAT ~ CCA  CACACCCCTGTGAACETGTGAGGCAGAGA
26.U500 (AG 2-2-1V) (Rhizoctonia solani AG-2-2-IV)  5TTGTAGCTGGOTEEA TT AGTTTG GAGCATGTGCACACEN THIGENEN TMTHT TTBAT  CCA  CACACCCCTGTGBACETGTGAGGCAGHEGA
27.U782 (AG 2-2) (Rhizoctonia solani AG-2-2) STTGTAGCTGG A T AGETIG GAGCATGTGCACACKEN THGENET TMTWT TTAAT  CCA  CACACACCTGTGBACETGTGAGGCAGAGA
28.U512 (AG 2-2) (Rhizoctonia solani AG-2-2) STTGTAGCTGGCIEEA TT AGTTTG GAGCATGTGCACACEN THMIGENE TMTHTTTAAT  CCA CACACACCTGTGAACETGTGAGGCAGHEGA
29.AJ238161 (AG 2-2) (Thanatephorus cucumeris) STTGTAGCTGGC A TT AGTTTG GAGCATGTGCACACET TINIGENE THTHTTTAAT  CCA CACACACCTGTGBACETGTGAGGCAGEBGG
30. AJ238166 (AG-2-2 llIB) (Thanatephorus cucumer... 5TTGTAGCTGGOTGEA T AGIITG GAGCATGTGCACACKEN THIGENE THTWTTTAAT  CCA  CACACACCTGTGAACETGTGAGGCAGAGA
31. AB054866 (AG-2-2 LP) (Rhizoctonia solani) STTGTAGCTGGCEEA TT AGTTTG GAGCATGTGCACACET TIIGENE TMTHTTTAAT  CCA  CACACACCTGTGBACETGTGAGGCA(
32.DQ452111 (AG-2-2WB) (Thanatephorus cucume... 3TTGTAGCTGGCIEEA T AATTIG GAGCATGTGCACACENTGEGEN @WTWTTTAAT  CCA  CANACACCTGTGARACETGTGAGGCAGAGA EATIGGATGG-
33. AB054871 (AG-2-3) (Rhizoctonia solani) STTGTAGCTGGCIEA e GETCNT GGGCATGTGCACACEETH TCTCTTTCAT ~ CCA  CACACACCTGTGCACETGTGAGGCAGANG
34. AB054878 (AG 2-4) (Rhizoctonia solani) STTGTAGCTGGCCTR T- WAATET GGGCATGTGCACACEET TCTCTTTCAT CACACACCTGTGBACETGTGAGACAGATG
35.U593 (AG 3) (Rhizoctonia solani AG-3) STTGTAGCTGGECTA T- AT T BGGCATGTGCACACKE TCTCTTTCAT CACAGACCTGTGBACTTGTGAGACAGTIG
36. U658 (AG 3) (Rhizoctonia solani AG-3) STTGTAGCTGGRCTE T TN AT BGGCATGTGCACACKNE BCTCTTTCAT CACACBCCTGTGRACTTGTGAGACAGTIG
37.AB019013 (AG 3) (Thanatephorus cucumeris) STTGTAGCTGGHCTA T- T A T BGGCATGTGCACACKTR EBCTCTTTCAT CACACACCTGTGBACTTGTGAGACAGTIG
38. AF222795 (AG 4-HGlIII) (budge 2009 AF222795) STTGTAGCTGGCEE I AATTAAACTTGG GGGCATGTGCACACHET TCTCTTTCAT WACACACCTGTGCACHETGTGAGACAGHNG
39.U578 (AG4-HGIIl) (Rhizoctonia solani AG-4-HGll) 3TTGTAGCTGGONEE TAATTAAACTTGG GGGCATGTGCACACEET TCTCTTTCAT WACACACCTGTGCACETGTGAGACAGATG
40. AB000020 (AG 4-HGlII) (soil, japan) STTGTAGCTGGOEE TAATTAAACTTGG GGGCATGTGCACACEET TCTCTTTCAT WACACACCTGTGCACETGTGAGACAGATG IRAGGABCTTTATTGGAGETNC -
41.AB000012 (AG 4-HGl) (Peanut, japan) STTGTAGCTGGECEE TAATT AAGTTGG GGGCATGTGCACACEET TCTCTTTCAT WACACACCTGTGCACHTGTGAGACA GABCTTTATTGGARE -~
42.341-2 (AG 4-HGI) (Rhizoctonia solani AG-4-HGI) ~ STTGTAGCTGGTCEE TAATT AAGTTGG GGGCATGTGCACACENT TCTCTTTCAT WACACACCTGTGCACETGTGAGACAGATIG
43. AF354113 (AG 5) (Thanatephorus cucumeris) STTGTAGCTGGCIEA T- GAATIT GGGCATGTGCACACETA TCTCTTTCAT CACACBCCTGTGCACTTGTGAGGCAGATG
44.390.Rs17.10 (AG 5) (Rhizoctonia solani AG-5) STTGTAGCTGGCIEA T- GAATIT GGGCATGTGCACACKENA TCTCTTTCAT CACACACCTGTGCACTTGTGAGGCAGATG
45. U572 (AG 5) (Rhizoctonia solani AG-5) STTGTAGCTGGCHEA T GAAIET GGGCATGTGCACACETA TCTCTTTCAT CACACBCCTGTGCACTTGTGAGGCAGATG
46. AF354104 (AG-6) (Thanatephorus cucumeris) STTGTAGCTGGICENAT TA ATCTT GGGCATGTGCACACEN - TCTCTTTCAT CACACBCCTGTGCACETGTGAGACAGEAG
47. AB000003 (AG-7) (Rhizoctonia solani) STTGTAGCTGGCCTTGE TT  EATEEIET BGGCATGTGCACACEE- TCTCTTTCAT CACACACCTGTGCACETGTGAGACAGTIA
48.AB000011 (AG-8) (Rhizoctonia solani) STTGTAGCTGGECEA T GGEAATGTGCACACET - BCTCTTTCAT CACACACCTGTGCACETGTGAGACAGATG
49. AF354108 (AG-9) (Thanatephorus cucumeris) STTGTAGCTGGCCTA T- GGGCATGTGCACACENT TCTCTTTCATEBECCA  CACACBCCTGTGBACHETGTGAGACAGANG
50. AF354071 (AG-10) (Thanatephorus cucumeris) STTGTAGCTGGCCTE T- GGGCATGTGCACACERT TCTCTTTCAT ~ CCA  CACACACCTGTGBACETGTGAGACAGATG
51.P174 (AG 11) (Rhizoctonia solani AG-11) STTGTAGCTGGCHEA TA GGGCATGTGCACACT TCTCTTTCAT ~ CCA  CACACBCCTGTGCACHTGTGAGGCAGANG
52.AY154313 (AG 11) (Thanatephorus cucumeris) STTGTAGCTGGCIEA A GGGCATGTGCACACEET TCTCTTTCAT ~ CCA  CACAUBCCTGTGCACHETGTGAGGCA

53. AF153804 (AG-12) (Rhizoctonia solani) STTGTAGCTGGCC TAAAT GAATIRRTRTAATIAA T T GGGCATGTGCACACET - TCTCTTTCAT ~ CCA  CACAGACCTGTGCACTTGTGAGACAGE
54. AB275641 (AG-13) (Thanatephorus cucumeris) STTGTAGCTGGECTENG GGATTAAT T TETTTIG G AGAGAATGTGCACACET- TCTCTTTCAT CCA  CHICACCCCTGTGCACTTGTGAGGCAGGHEN
55.370.P3.A (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI) STTGTAGCTGGECEA TT WAGTTG GABAABGTGCACACEET TCTCTTTCAT ~ CCA  WACACACCTGTGBACETGTGAGACGGATG
56.523.1 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI) STTGTAGCTGGCEA T TAGTTG GAGAABGTGCACACETT TCTCTTTCAT  CCA  WACACACCTGTGRACETGTGAGACAGANIG
57.AB054873 (AG-BI) (Rhizoctonia solani) STTGTAGCTGGRCEA T BATTTG GGEAABGTGCACACEET TCTCTTTCAT  CCAWACACACACCTGTGBACETGTGAGACAGECG
58. MK583631 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI) TTGTAGCTGGICEA T WAGTIG GAGAABGTGCACACENT TCTCTTTCAT — CCA  WACACACCTGTGRACETGTGAGACAGAIG
59. MK583633 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI) GCACACEET TCTCTTTCAT ~ CCA  WMACACACCTGTGAACETGTGAGACAGANG
60. MK583641 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI) STTGTAGCTGGECEA T TAGTTG GAGAABGTGCACACETT TCTCTTTCAT ~ CCA  WACACACCTGTGRACETGTGAGACAGATG
61. MK583638 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI) T TCTCTTTCAT CCA  WACACACCTGTGBACETGTGAGACGGANG
62. MK583630 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI) AGCTGCICEA TT TAGTIG GAGAABGTGCACACETT TCTCTTTCAT ~ CCA WACACACCTGTGBACETGTGAGACA

63. MK583632 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI) LS TCTCTTTCAT CCA  WACACACCTGTGBACETGTGAGACAGENG
64. MK583634 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI) GCACACET TCTCTTTCAT ~ CCA  WACACACCTGTGRACETGTGAGACAGANG
65. MK583640 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI) STTGTAGCTGGCEA T WAGTIG GAGAABGTGCACACEET TCTCTTTCAT — CCA  WACACACCTGTGRACETGTGAGACGGANG
66. MK583642 (AG-BI) (Rhizoctonia solani AG-BI) STTGTAGCTGGECEA TT TAGTTG GAGAABGTGCACACETT TCTCTTTCAT ~ CCA  WACACACCTGTGAACETGTGAGACGGANG

Supplementary Figure S6. Alignment of R. so/aniinternal transcribed spacer sequences used for the design of the AG1-IB primers and probe



G el 10 9l g2 4i8

15 J7 18 1) 20 21 22, 22 (L

Supplementary Figure S7. Examples of PCR product visualisation on 2% agarose gel for the AG 1-IB qPCR assay with DNA
from various AGs and other lettuce pathogens. Lanes L: 50pb DNA ladder; 1: H,0; 2: 900 copies of Ag-1-1B; 3: 333-J-1 (AG1-
IB); 4: 340-P8.1(AG 1-IB); 5: 350.P7.1 (RsAG 1-IB); 6: 370.P3.A (AG BI); 7: U737 (AG 1-IB); 8: U117 (AG 1-1B); 9: UT097(AG 11B);

10: U500 (AG —2-2-1V); 11: U572 (AG 5); 12: U578 (AG 4 HGII4); 13: U658 (AG-3); 14: P174 (AG-11); 15: U785 (AG A); 16:
Rs.23251 (AG-G); 17: 280-3 (Pythium sylvaticum),; 18: 316-4 (P. trachejphilum), 19: U709 (Mortierella sp.); 20: U301 (Fusarium
equiset)); 21: 343-5A.-2 (Alternaria sp.); 22: U795 (Trichoderma sp.); 23: 335-1 (AG-1-IB).
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Supplementary Figure S8. Examples of PCR product visualisation on 2% agarose gel for the R. solani qPCR assay with DNA
from various AGs and other lettuce pathogens. Lanes L: 50pb DNA ladder; 1: U1097 (AG1-IB); 2: 333-B-1 (AG1-IB); 3: 506.1
(AG1-1C); 4: 370-P3-A (AG BI); 5: U650 (AG2-1); 6: U782 (AG2-2); 7: U682 (AG2-2-1V); 8: U593 (AG3); 9: 341-2 (AG4-HGlI); 10:

U578 (AG4-GlI4); 11: U572 (AG 5); 12: P1263 (AG11); 13: 567 (AG-A); 14: 534-6 (AG-E); 15: 534-5 (AG G); 16: 534-2 (AG-H); 17:

390RS16.70 (AG-I); 18: 390RS16.71 (AG-K), 19: H20.



[Supplementary Table S1L Cycle quantification threshold (Cq) values obtained for the gDNA standard curves presented in Figure 2A for the AG1-IBassay. == w Commented [M1]: There is no mention of supplementary
tables in the main text.

Experiment 1 Experiment 2 Experiment 3

gDNA (pg) Technical Rep. 1 Technical Rep. 2 Technical Rep. 1 Technical Rep. 2 Technical Rep. 1 Technical Rep. 2 [ Commented [hvdh2R1]: Tables are cited now
1000 19.391 19.612 19.569 19.640 19.451 19.834
100 23.267 23.068 23.095 23.094 23.267 23.278
10 26.849 26.549 26.489 26.662 26.923 26.856
1 29.835 29.879 30.180 30.067 30.193 30.167
0 32.851 33.535 33.250 33.303 33.474 32.956

Supplementary Table S2. Cycle quantification threshold (Cq) values obtained for the gDNA standard curves presented in Figure 2B for the R. solani assay.

gDNA (pg) AG5 U572 AG2-2 U512 AG1-IB U1097 AG11P174 AG4 HGII U578 AG3 U593
Technical Rep. 1 Technical Rep. 2 Technical Rep. 1 Technical Rep. 2 Technical Rep. 1 Technical Rep. 2 Technical Rep. 1 Technical Rep. 2 Technical Rep. 1 Technical Rep. 2 Technical Rep. 1 Technical Rep. 2
1000 17.89 17.97 17.00 16.87 19.64 19.92 19.33 19.05 19.16 18.77 16.53 16.56
100 21.19 21.12 20.26 20.26 22.82 22.51 22.08 22.08 21.96 22.25 19.74 19.34
10 24.55 24.54 23.53 23.53 26.12 26.05 25.40 25.13 25.52 25.65 23.20 22.83
1 27.85 27.77 26.90 26.80 29.78 29.65 28.61 28.57 29.13 28.80 26.73 26.32
0.10 31.09 31.05 3047 30.26 33.00 32.51 31.94 31.91 3232 32.23 30.22 29.63

Supplementary Table S3. Cycle quantification threshold (Cq) values obtained for the amplicon standard curves presented in Figure 3 for the AG1-I1B and the R. so/aniassay.

Experiment 1 Experiment 2 Experiment 3
ITS copy number Target Technical Rep. 1 Technical Rep. 2 Technical Rep. 1 Technical Rep. 2 Technical Rep. 1 Technical Rep. 2

900000 AG1-IB 19.26 19.16 19.36 19.23 19.62 19.23
90000 AG1-IB 22.59 22,61 22.63 22.63 22.63 22.83
9000 AG1-I1B 25.95 26.03 26.00 26.06 26.01 26.10
900 AG1-IB 29.47 29.30 29.47 29.20 29.34 29.34
90 AG1-I1B 32.41 3251 32.55 32.79 3255 33.17

9 AG1-IB 35.66 37.07 36.98 34.95 36.52 36.15
900000 R. solani 18.41 18.39 17.47 17.66 17.52 17.36
90000 R. solani 21.60 21.52 20.76 20.92 20.80 20.84
9000 R. solani 24.99 25.07 24.16 24.20 24.20 24.23
900 R. solani 28.37 28.25 27.57 27.55 27.56 27.53
90 R. solani 31.90 ND 30.95 30.87 31.20 30.82

9 R. solani 35.10 3472 34.08 3433 33.96 33.74




Supplementary Table S4. Cycle quantification threshold (Cq) values obtained for the amplicon standard curves with and without internal control, as presented in Figure 3 for the AG1-IB and the R. so/aniassay.

ITS copy number Target Experiment 1 Experiment 2 Experiment 3
Technical Rep. 1 Technical Rep. 2 Technical Rep. 1 Technical Rep. 2 Technical Rep. 1 Technical Rep. 2

900000 R. solani 18.56 18.46 17.51 1753 17.42 17.58
90000 R. solani 21.70 21.73 20.93 20.86 20.77 20.89
9000 R. solani 25.16 25.10 24.11 24.19 2417 2417
900 R. solani 28.17 28.19 27.45 27.43 27.55 27.53
90 R. solani 31.65 31.30 31.28 30.65 30.72 30.81

9 R. solani 35.12 34.21 35.07 33.97 33.30 33.18
900000 IC 26.28 26.32 26.54 26.46 26.41 26.37
90000 IC 26.23 26.26 26.50 26.59 26.37 26.46
9000 IC 26.36 26.29 26.55 26.41 26.48 26.42
900 IC 26.31 26.28 26.50 26.58 26.51 26.49
90 IC 26.46 26.34 26.44 26.47 26.54 26.49

9 IC 26.50 26.34 26.51 26.51 26.31 26.50
900000 AG1-I1B 19.04 19.35 19.06 19.23 18.97 19.00
90000 AG1-IB 22.62 22.73 22.74 22.82 22.76 22.75
9000 AG1-I1B 26.13 26.10 26.06 26.12 26.16 26.25
900 AG1-IB 29.43 29.34 29.45 29.37 29.51 29.53
90 AG1-I1B 32.49 32.80 33.16 33.08 32.98 33.17

9 AG1-1B 38.55 37.31 36.65 36.18 37.14 36.90
900000 IC 26.33 26.46 26.32 26.46 26.49 26.50
90000 IC 26.33 26.25 26.50 26.36 26.49 26.40
9000 IC 26.21 26.22 26.32 26.11 26.25 26.30
900 IC 26.15 26.09 26.12 26.11 26.24 26.14
90 IC 26.09 25.98 26.11 26.13 26.30 26.29

9 IC 26.08 26.07 26.16 26.15 26.25 26.27




Supplementary Table S5. Cycle quantification threshold (Cq) values obtained for the standard curves obtain from artificial inoculation of sterilized soil, as presented in Figure 4 for the AG1-IB and the R. so/ani assay.

Experiment 1 Experiment 2 Experiment 3 Experiment 4
ug sclerotia g*! soil Target Technical Rep. 1 Technical Rep. 2 Technical Rep. 1 Technical Rep. 2 Technical Rep. 1 Technical Rep. 2 Technical Rep. 1 Technical Rep. 2

10000 AG1-IB 15.99 16.65 16.88 16.96 18.05 18.11 18.39 18.73
1000 AG1-1B 24.34 24.40 22.14 22.24 20.80 20.81 20.72 20.71
100 AG1-IB 3042 30.68 2430 2472 28.14 28.23 28.42 28.82
10 AGT1-IB 29.88 30.04 30.76 3042 3413 3435 32.11 33.07

1 AG1-IB 35.64 ND 34.63 34.40 33.53 33.46 35.64 34.95
10000 IC 25.41 25.51 25.51 25.58 25.78 25.91 25.97 25.86
1000 IC 25.79 25.58 25.65 25.65 25.83 25.67 25.91 25.75
100 IC 25.54 25.56 25.58 25.64 25.79 25.82 25.82 25.79
10 IC 25.62 25.60 25.72 25.54 25.97 25.77 25.80 25.86

1 IC 25.62 25.44 25.61 25.58 25.73 25.84 25.84 25.87
10000 R. solani 18.59 18.92 18.92 19.21 19.99 20.29 20.39 19.92
1000 R. solani 26.40 26.43 24.20 24.39 22.94 2291 22.84 22.92
100 R. solani 32.21 32.58 26.46 26.88 29.96 30.30 30.28 30.63
10 R. solani 32.06 32.07 31.77 31.61 33.94 3447 33.37 34.04

1 R. solani ND 36.90 34.82 35.22 34.03 35.33 33.98 34.03
10000 IC 25.26 25.29 24.74 24.96 25.13 25.24 25.14 25.02
1000 IC 25.49 25.15 25.07 25.10 25.31 25.13 25.21 25.15
100 IC 25.26 25.19 25.10 25.13 25.25 25.27 25.48 2538
10 IC 25.36 25.23 25.19 25.23 25.27 25.24 25.25 25.25

1 IC 25.30 25.15 25.15 25.21 25.17 25.01 25.15 25.23




