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AF399890.1 Tilletia indica strain S001
CGTAACAAGGTTTCTGTAGGTGAACCTGCAGAAGGATCATTAGTGAATTACGGAGCTCTT
CTTCGGAAGAGTCTCCTTCTCTTTTATCCCAACACCAAACTACGGAAGGAACGAGGCCTTG
CGCTGAGTACCTGTCCGGATGGAACAGAGTTGCTAGTACTTCGGTATTGGCAGCGCTGCTC
CAACCCTTTTAAACACTTAAGAATTAAAGAATGTTAAAACTATTGTCTTCGGACATAAAC
TAATATACAACTTTTGACAACGGATCTCTTGGTTCTCCCATCGATGAAGAACGCAGCGAAA
TGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACCTTG
CGCCCTTGGGTATTCTCAAGGGCATGCCTGTTTGAGTGTCATAATACTCTCAACTCTCAAT
CTTTTTGTAAGAGAAGATTGCTTGGAGTTGGTGATGGGCGCTTGCCAGATGTAACAGTCT
TGCTCGCCTTAAATTAATCAGTGGATCTCTTCGAGTCCGGTCTGACTATGTGTGATAATTT
GATCACATAGAATGTGCTTGTCACAACCGGATTCTGTATAGAGGCTCTGCTTCCAACACGG
AATGATTCTTCGGAATCATCGATAGCTTTGTAGCTTGACCTCA

C2 NERUBRBHEAITS ARSEFT

AF398449.1 Tilletia controversa strain S022
AGTCGTACCAAGGTTTCTGTAGGTGAACCTGCAGAAGGATCATTAGTGAATCTTTATTGC
CGTACTTCTCTTCGAGAGGTCGGCTCTAATCCCATCATCTATTATCCAAACACAAGACTAC
GGAGGGGTGGCTGCGTTGGTGGCCCCCTGCTCCGGATTGGTTCTGGGTCAGATCATTAACA
CTGGCTGGCTCGGTTCCTACAACCTTTTCAACTCATGAATCATAGAATGTTAAACCCATTG
TCTTCGGACATGAAACTAAATACAACTTTTGACAACGGATCTCTTGGTTCTCCCATCGATG
AAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATC
TTTGAACGCACCTTGCGCCCTTGGGTATTCTCAAGGGCATGCCTGTTTGAGTGTCATAACA
TGTTCAGCTCCCAGCCTTTTTGAAAGAGAAGGTTGCTTGGAGTTGGTGATGGACGTTTTT
TGCCAGACCTTACCGTCTTGCTCGTCTTAAATCGATCAGTGGAATCATCTTTTGAGTCCGG
TCTGACTATGTGTGATAATTTGATCACATAGAATGTGGGCTTGCCCTACAACCGCATCTTG
AAGGACTCTGCTTCCAACACGGAATGGTCTTGGACCATCGTTAGCCTTTTAATGCTTGACC
TCAAATCAGGTAGGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATC
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