
Table S1. Dominant M. tuberculosis lineages throughout the geographic regions (modern countries) 

crossed by the Gypsies and the Turks during their migration to Bulgaria and Europe. 

Gypsy migration Dominant Lineages  Ref. 
Migration of the 

Turks  
Dominant Lineages  Ref. 

India 

L1/EAI‐45% 

L2/Beijing‐7% 

L3/CAS‐22% 

L4 ‐ 8% 

 1, 2, 6, 9, 14  Kazakhstan 
L2/Beijing‐80% 

L4‐20% 
9, 13, 15 

Pakistan 

L1/EAI‐10% 

L3/CAS‐65% 

L4‐8% 

1, 2, 6, 9  Turkmenistan 

L2/Beijing‐50% 

L3/CAS‐7% 

L4‐40% 

1, 9, 15 

Afghanistan  L3/CAS‐28%  2, 3, 6, 9  Kyrgyzstan 
L2/Beijing‐60% 

L4‐40% 
16,18 

Iran 

L1/EAI‐13% 

L2/Beijing‐8% 

L3/CAS‐19% 

L4/45% 

1, 2, 3, 4, 6, 9  Azerbaijan 
L2>50‐70% 

L4‐20% 
1, 9 

Iraq 
L3/CAS‐41% 

L4‐39% 
1, 2, 5, 9  Georgia 

L1/EAI‐2% 

L2/Beijing‐26% 

L4‐70% 

1, 8, 9 

Syria  L4>90%  1, 17  Iran 

L1/EAI‐13% 

L2/Beijing‐8% 

L3/CAS‐19% 

L4/45% 

1, 2, 3, 6, 9 

Turkey 

L4>95% 

L1/EAI‐1%; L2/Bei‐

jing‐1%; L3/CAS – 

1% 

1,3,7,9,10, 

11,12,19 
Iraq 

L3/CAS‐41% 

L4‐39% 
1, 2, 5, 9 

Bulgaria 
L4‐99% 

L2/Beijing‐1% 
This study  Syria  L4>90%  1, 17 
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Figure S1. Number of TB cases and notification rates in Bulgaria, 2008–2018. 
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