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BEN
BEN
BEN
BEN
uc2
CAM2
KR
UCl
D205
EHO
MM251
MM32H
MMI1AL1AA
MM239

SMMPBJ14.15
SMMPBJ6.6
SMMH4

ST™M
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|-> 5 LTR
TGCAAGGGATGTTTTACAGTAGGAGGA...GACATAGAATCCTAGACATATACCTAGAAAAAGAGGAAGGGATAATACCAGATTGGCAGAATTATACTCATGGGCCAGGAGTAAGGTACCCAATGTACTTCGGGTGGCTGTGGAAGCTAG

C K G C_ F TV G G_._ D I_E S $ T Y T $ K KU R K G_$ Y | 44
XA R D V [_Q $ E # # 7T 8 NP RHIPREKRGRDNTRTILATETLYSWATRSKVPNV LRV AVERA_ 47
xxQ G_M F Y S R R # # HR I L DI Y [E KEFEGI I PDWQNJYTHGPGVRYPMYFGWILW KL 49
-G GAT-...
~G---C GAA--A-...
~-G-TeeerAeme-GA--A-..G

A

BPCHRIN, /N o) JN cY Ny N —

C-A--Te--T--CrrmeAcmemeee 147
A-T--Ac-ee--A-ACA--T--Crmeo-Aeme-AT-—- 147
-A-T--Acee-A-ACA--T--Croe-Aeme-AT-—- 147
G----C--CTCA--A-w---A-T--Awee--A-ACA=-T--Core-Acee-AT-- 147
G----C--CTCA=-A----A-T=-Ac=-e-A-ACA--T--Corme-Ace=-AT-- 147
SN of — YN N S SN, N S o S 73

-Goreeee-T-A-=-T---GCA--A-...
<-Germeme-T-Ace=-GCA=-A-... T

28t
G-G---- 285
7.0..0 A CT---G--TG 297
A-—---AG C-T-G G-G--T- 277
---TA-AC--G-G-—--A-AG--G--. .CG--AA---GT--TC-G--G--------——-G-TCTCTTC-TGG----- CATC--C----—- CC-T-CC-—-G-——- C--C-C-----AC--G----TG 285
-~-C-—- GG-GC--GC--C-A-CCGA--G-. .AGG-G--AA--C-T---C--A-G-----G--— G-TCTC-TC-TGG-----CATC TC-TA-C T---C-C-—-A---G-T-TG 288
-GC--A--A-TA-GAT-GC---AC------- C-.. -G--AA--C-T--TC-G--G--T--------G--CTC-GC-TGG-----CCCC--C-AA-----CC-T--C------------——| C-C--A--A---G--—-TG 285
-CC-T---A-TG-A---G-T------C----G-.. --AGGC-T-AT---A-G--G-----T-----TTC--AGTGG-----CCCTTGG--A---GTTC---C----A------- TC-A-CT--A-----C-CT--TG 285
-CC-C---A-TG-A---G-T------C----G -----AGGC-T-AT---A-G--G-----T-----TTC--AGTGG-----CCCTTGG--A---GTTC---CA---A------- TC-A-CT--A-----C-CT--TG 285
...... AGC-T-AT---A-G--T-----T-----TTC-CAGTGG-----CCCTTGG--A---GTTCC--CA---A. C-A-CT C-CT--TG 285
...-===--AGC-T-AT---A-G--T-----T-----TTC-CAGTGG-----CCCTTGG--A---GTTC---CA---A------- TC-A-CT-------— C-CT--TG 285
C-G-CA---A------- TC-A-A-T-A--T--------T- 40
C-G-CA---A------- TC-A-A-T-A--T--------T- 40
<e.:C---A-AC-T-A---GA-G--T----------- TTCTCAGTGG-----CCCCTGG--A---GT-C-G-CA---A------- TC-A-A-T-A--T--------T- 211
.-C---A-AC-T---C-G--G--T--G-----G--TTATCAGTGG-----CCCCTGG--A---GT-C-G-CA---A------- TC-AGAAT-A--T----G---T- 285
.......................................................................................... 27
AGGCCTTCACTCTGTACCCAGAAGAGTTTGGGCACAAGTCAGGATTGCCAGAGAAAGAATGGAAGGCAAAACTGAAAGCAAGAG............ GGATACCATATAGTGAATAACAGGAACAACCATACTTGGTCAAGGCAGGAAGTA 42.
R P S L CT QK S L G T .S QD CQRKNGR QNS$KQE . . . . G Y H I VNNRNNHTWSRQEV 132
"G LHSVPRRVWAQVRIARERMEGIKTESK®# ~—"#DTI_$$I1 TG T T 1TLGQGRK 3 128
x|>|m|4|_.|<|_u|m|m|ﬂ|o|1|x|w|o|_.|n|m|_A|m|<<|_A|>|_A|_.|x|>|x|n| . # I”P Y S E$QE QP Y LV KAG'S 138
............ A 423
....... T—GA A CC-A--—-AG-T--G G T----T--GGG A---C--G 435
. . T---T--AG---n-mmm- G-T---T--mmm- GAA--------- 415
T-G---A TR TACAGACT-GGC-AGA--CAGCAGCATAAACAGG--CTAGCTG-CAC 423
T-G---A ----TACAGA-T-GGC-AGA--CAGCAGCATAAACAGG--CTAGCTG-CAC 426
T---- G -TACAGAGT-GAC-GGAA-TA-CAGCACAAA-AGG--CTAGCT--CAC 423
----A-ATG--AGA —-AAG CC--T-----G----GGTT-GAAG--GG--A-CC- ..-CC-T-TTA-C-TG-CTG-CA--AGGG--A-TCG--G........ 405
----A-ATGT-AGA AAG CC G----GGTT-GAAG--GG--A-CC--- -CC-T-TTA-C-TG-CTG-CA--A-GG--A-TCG--G... 406
----A-ATGT-AGA AAG CC--T-----G----GGTT-GAAG--GG--A-CC-- .-CC-T-TTA-C-TG-CTG-CA--A-GG--A-TAGA-G. 406
----A-ATGT-AGA AAG CC--T-----G----GGTT-GAAG--GG--A-CC----- ....CC-T-TTA-C-TG-CTG-CA--A-GG--A-TCG--G...... 406
NF-kappa-B
——-A--TGT-GA-C--------mmm--- TAGTC------- C---T--A--G----GGT-C--AG--GG--A-CC----- -CC-TTT-A-A-TG-CTG-CA--A-GA--A--AG--AA-A--GCAGG-ACTT-C 178
----A--TGT-GA-CG---- ----GGT-C--AG--GG--A-CC -CC-TTT-A-A-TG-CTG-CA--A-GA--A--AG--AA-A--GCAGG-ACTT-C 178
—--A--TGT-GA-C------m-mmm TAGTC------- C---T--A--G----GGT-C--AG--GG--A-CC------- ..-CC-TTT-A-A-TG-CTG-CA--A-GA--A--AG--AA-A--GCAGG-ACTT-C 349
---A--T-T-AA TAGT C---T-----G----GGTA---AG--GG--A-CC------- -CC-T.TTA-A-TG-CTG-CA--A-GG--A--AG--G................. 405
..................................................................... GG--A-CC------...........-CC-T-T-A-G-TG-CTG-CA--A-GG--A--AG--G.........c.c..... 79
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BEN
BEN
BEN
BEN
uc2
CAM2
KR
UC1
D205
EHO
MM251
MM32H
MM1AL1AA
MM239

SMMPBJ14.441 CAC-

SMMPBJ14.15

SMMPBJ6.6
SMMH4
STM

BEN
BEN
BEN
BEN
GH1
D194
uc2
ROD
NIHZ
ISY
ST
CAM2
MDS
KR
UC1
D205
EHO
MM251
MM32H
MM1AL11AA
MM142
MM239
MNE

SMMPBJ14.441 .

SMMPBJ14.15
SMMPBJ6.6
SMMH4
SMMH9

ST™M

NF-kappa-B

AGGCTGCAGGGACTTTCCAGAAGGGGC...TGTAACCAAGGGAGGGACATGGGAGGAGCTGGTGGGGAACGCCCTCATACTTACTGTATAAATGTACCCGCTTCTTGCATTGTATTC

555

176
A L Y _# 167
H_C_| 178

TC------- G C-T 565
A-C--.T---G-ACG--CTCATAC-T G 535
. T----T: ATTA-A-CT 558
AOO..>> GAA.GGA--CT-—A-.. ......>O..>......O.._......_. ATTA-A-CT C 561
TGC-TAGAGAA.GGA--CT-- -A ATCA-GACT TG 558
e --ATA-- Gr-mmmeee O...O ...... >...>.._..._....O> ......... A-CA-T--A-T-C--TC------- 506
--A-A----- A-T-T---GA: A-CA-T--A-T-C--TC------- 518
--A-A-- T-T---GA A-CA-T--A-T----TA----G-- 517
AA-A- -=-T--GGG..----T--TG--------- C---C-mmmmmmmm- >..T._....O> ......... A-CA-T--A-T-C--TC------- 518
. A-G--T-CT AC-A-T--A-T-C--TC------- 295
....... - A-A-emeeeeeeeee-Co-An-GA.. -~ T--GGG..--T-TG CT A-G--T-CT. AC-A-T--A-T-C--TC------- 295
NF-kappa-B
AG-C-GCAG- O>O.q._.00>o>>..>.> .............. C--A---GA..---T--GGG..----T--TG .CT. A-G--T-CT- AC-A-T--A-T-C--TC------- 488
-C-TGG...----T--TG .CT A-T--T-CT: AC-A-T--A-T-C--TC------- 515
...0 ..... poammmes AGG-.----T--TG--. TT-----T- AC-A------A-A--TC------- 191

..AGTCGCTCTGCGGAGAGGCTGGCAGATCGAGCCCTGAGAGGTTCTCTCCAGCACTAGCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCCCTGCTGGACTCTCACCAGTACTTGGCCGGTACTGGGCAGACG...GCTCCACGCTTGCTTGCTTAA,

||||||||||||||||||||||||| AP R L LA S . 221
"# VALRRGWOILEPGS$EVILSSTSRS$SIL GVPCWTLTSTWOPVILGRH#ZHFLHAACLLEH# 210
#I#IMIF|D|D|m|>IoIw|h|ulehlwlh|u|h|$|+|>lblw|$|kﬁtﬁlmlNIPIDIFIMINIKIrlolhlklkﬁl?lol#l#lmlﬂIFIPIDIFLﬁ| 223
C C T . 141
T G A-- G c .14
~C c c A G--C-----C _ 696
G T G A C G ~C 141
e T G A G CG 140
T G G cG A 142
T G A G C A 142
C. T G A G c 707
T G A G c .o1m
G A » 676
G A c G . 699
T G A —-A---A-GT ) 702
G A G . 699
T G A c A-G GT..G 648
T G A c G GT.G 660
T G T A C G GT..GA 659
T G A c G GT..G 142
T G A c G GT..GA 660
T G A c G GT.G 142
A T G A c G GT.G 437
A T G A c G GT.G 437
A T G A C G GT..G 630
. T G A C G GT..G 657
C-A T G c G GT.R A 144
A T G A A c YN CY, e i IR—— T 333
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BEN

TCGGTGTTCATCTG...AGTAACAAG...........cu... ACCCTGGTCTGTTAGGACCCTTCT
R P L # N X A A S . $ K Q VK CV F P S L L V A AW _S F G _V H I L .S N K . . . . . . T L V C $ D P_S_

HIV2/SIV Complete Genomes

820
260

BEN
GH1 .
D194
uc2 A-...

ROD A C
NIHZ C... A-... C

A
A

ISY
ST C

CAM2

MDS

KR

uC1

D205

EHO

MM251
MM32H
MM1A11AA
MM142
MM239

MNE
SMMPBJ14.441
SMMPBJ14.15
SMMPBJ6.6
SMMH4
SMMH9

ST™M

A.-TCG--A-TCGGT...-A~-G--

A.-TCG--A-TCGAT...-A---G-
C -TCG--A-TCGAA...CA---G
C ~-TCG--A-TCGGA...CA---G--
C -TCG--A-TCGAA...CA---G
.-TCG--A-TCGAC..ACA---G-

5 LTR <

A.-TCG--A-TCGGT...-A---GG--.

M -TCG--A-TCGAA...CA---G---.
A.-TCG--A-TCAA-.....coiiiieis

BEN
BEN
BEN
BEN
GH1

CGCTTTGGGAATCCAAGGCAGGAA...AATCCCTAGCAGGTTGGCGCCCGAACAGGGACTTGA...AGAGGACTGAGA...AGCCCTGGAACTCGG...CTGAGTGAAGGCAGTAAGGGCGGCAGGAACAAACCACGACGGAGTGCTCCT
304
286
297

D194

uc2

ROD

NIHZ

957

402
404

ISY

ST

CAM2

MDS
KR

UC1l

4
(@)
>

403
404
968
402
926
958

D205 AA-...

A 955

EHO

954

MM251

908

MM32H

921

MM1AL1AA

920

MM142

418

MM239

921

MNE

402

SMMPBJ14.441

696

SMMPBJ14.15

696

SMMPBJ6.6
SMMH4

888
917

SMMH9

403

ST™M

585
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BEN AGAAAGGCGCGGGCCGAGGTACCAAAG...GCGGCGTGTGGAGCGGGAGTGAAAGAGGCCTCC...GGGTGAAGG...TAAGTACCTACACCAAAAACT...GTAGCCAGAAAA...GGCTTGTTATCC...TACCTT...TAGACA... 1084
BEN R K A R A EV P K . AACGAGVKEAS . G $R . $V P T P KT . VA R K . G L L S . Y L .. $ T . 343
BEN  _E_R R _G_P_R_Y_Q_j # # R R V. E R E $ K R P # # G_E # # K Y L H Q K # # $ P_E # # A C_Y_# # T # # R_# # 318
BEN = $ K G_A G R G T K # # G _V_W_S G_S E R _G_L # # V_K # # S T Y_T K _N_# # S Q K # # L _V_|_# # P_# # D_# 331
GH1
D194
ucz
ROD
NIHZ
ISY
ST
CAM2
MDS
KR
uC1 . 1064
D205 = GT---A--A-----G....--A----A-------GAG------- ---. G .--AG T----.. .-~ . TGC--T.GTC---TC-..AA---GGG.. 1059
EHO A-----A GAG G- e T=====T ---CA--T-GTC---TC-..AGGACAGG.. 1061
MM251 A A-G-G ---G-AACACAA----.GAA. . A----T.. -Temmmmeeee AGGA-GG...GA--ATA-G.. 1028
MM32H A A-G . AGGA-GG...GA--ATA-G.. 1041
MM1A11AA A A-G AGGA-GG...GA--ATA-G 1039
MM142 A GAGAG ---AGGA-GG...GA--ATA-G 538
MM239 A A-G ---AGGA-GG...GG--ATA-G.. 1040
MNE A A -AGGA-GG...GA--ATA-G.. 520
SMMPBJ14.441 A .- T--TGAG-A-AGA.. 812
SMMPBJ14.15 A -T--TGAG-A-AGA.. 813
SMMPBJ6.6 A -T--TGAG-A-AGA.. 1005
SMMH4 A T--TGAGGA-AGA.. 1033
SMMH9 B A . . . ---T--TGAG-A-AGA.. 519
STM . ..-G---G-AACA..AGT-GC-AG..AGG--TGA..........—C...... ---TC-TGAGG--AGA.. 693
--> Gag and Gag-Pol cds start (frame 1)
BEN GGTAGAAGATTG...TGGGAGATGGGCGCGAGAAACTCCGTCTTGAGAGGGAAAAAAGCAGACGAATTAGAAAAAGTTAGGTTACGGCCCGGCGGAAAGAAAAAGTACAGGTTAAAACATATTGTGTGGGCAGCGAATGAATTGGATAA/
BEN -~ R R L . W E M _G_A R N_S V. L R G K K A D E L E K V_ R L R P G G_K K K Y R L K H I_V.W A A N E L D_K_ 392
BEN _V_E D_# # G_R W_A R E T P S $ E G K K _Q T_N_$ K K L G Y G P A E R K S T G_$ N_ I L C G_Q_ _R_M_N_W_I_N 363
BEN # $ K _I_# # G D _G_R _E K L R L E R E K S R R I R K S $V T ARRKZEIKV QV_ KT Y CV G S E $ I G _$ 374
GH1 T GA: A C C C--- 672
D194 AA GA G A--C-G- 675
uc2 C G A C C-G- 1231
ROD T G-A-C C A C-G- 674
NIHZ T A A C-G- 675
ISY A G-----T A G A-----A C-G- 675
ST GA A--T---C C-G- 676
CAM2 A----A C-G- 1240
MDS A C-G- 675
KR G A--T--AC----G GC--- 1199
uc1 A----GGC-AA..G G---TT-TC--mmmenmev AA-A----T---C-r-C-G- 1212
D205 Gmemememmeeeeeeed T-T-C G-A--A T---C-----A-C-G- 1207
EHO GA----T-C A--A T A--G-G- 1208
MM251 A T---G--G---G-A--A A A----G- 1169
MM32H A T---G--G---G-A--A--------A--------A----G- 1182
MM1A11AA ----A---AA ---G--G---G-A--A A A----G- 1180
MM142 A T---G--G---G-A--A--------A--------A----G- 679
MM239 T ----A - Aeenee- A----G- 1181
MNE A G-A--A--------A--me--A----G- 661
SMMPBJ14.441 . A A C-G- 956
SMMPBJ14.15 A A C-G- 957
SMMPBJ6.6 A-C-G--G-----A--A A C-G- 1149
SMMH4 AA T-T---G--G---G-A--A--------A-----------C-G- 1177
SMMH9 T-T: T-C-G--G-----A--A A C-G- 663
STM . G T---G------ G-A---------, A--C-------- C-G- 837
Gag and Gag-Pol P16 Matrix stat _M__G_A_ R _N_S V_L R G_K K A D E L E K V_R L R P G G K K K Y R L K H I_VW A A N E L D K_ Gag, Gag-Pol
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BEN TTCGGATTGGCAGAGAGCCTGTTGGAGTCAAAAGAAGGTTGCCAAAAGATTCTCAGAGTTTTAGATCCATTAGTACCAACAGGGTCAGAAAATTTAAAAAGCCTTTTTAATACCGTCTGCGTCATTTGGTGCTTGCACGCAGAAGAGAAA
BEN F G LAESLLESKEGC QI KILRVLDPILVPTGSENLIEKSILFNTVCVIWCLHATEE K 442
BEN "S DWORACWSOQUKKVAKREFSETFS$IHS$Y QQG QK I $KAFTILIPSASTFGATCTOZKRK 410
BEN _|ml_IoIm|m|_u|<|o|<|_Alxlm|_.|_ulxlolmlolml_nlmlml_|m|a|z|m|<|mlxlnlxlxlnl_nlw|<|ml_.lml_._l_.|<|_.|>|mlmlm|m| 423
GH1 822

D194 A T-A A 825

uc2 Ace-Acee-A-A C 1381

ROD A § pY S g S— A-Gree-GreeeT T T A-A 824

NIHZ A T Comeme-AA 825

ISY AA A-—---TAC 825

ST T TAA 826

CAM2 A T T Ac-m--A-A 1390

MDS A Y. N ¢ SNY N, ¥ o NIl o SUN——c M- T T 3 Iy .. — IcT— 825

KR A T 1349

uc1 T A A T AC 1362

D205 ~Tee-A A y T TT---C 1357

EHO S S —— TCTNcy W— >....oo..>....oo -A---C---GA Tem-A C-TT--C 1358

MM251 S U N AAC A--T----A--A--TTCG--C----C YN Comn-AT 1319

MM32H B (Y N AAC > Te--A--A--TTCG--C---C AT Co-e-AT 1332

MM1A11AA T Aee-A AAC A--T----A--A--TTCG--C----C AceeeeT Co-e-AT 1330

MM142 T AremAA AAC A--T----A--A-TTCG--C---C YN Comn-AT 829

MM239 T A AAC A -A--A-TTCG--C---C AT C-A-T 1331

MNE B R Y — AAC-------- A--T----A~-A--TTCG--C---C

SMMPBJ14.441 --T
SMMPBJ14.15 --T.
SMMPBJ6.6 -T
SMMH4 -T
SMMH9 -T
STM -T A
P16 Matrix

BEN
BEN
BEN
BEN
GH1

453
466

shift back

frameshift
D194

frameshift destroys Gag and Gag-Pol ORF
ucz
ROD
NIHZ
ISY
ST
CAM2
MDS
KR
UC1
D205

968

969
970
1534
969
1493
1491
1486

EHO
MM251
MM32H
MM1AL1AA
MM142
MM239
MNE

SMMPBJ14.441 -

SMMPBJ14.15
SMMPBJ6.6
SMMH4
SMMH9

STM

P16 Matrix

oo Aem-G-—-ATA-C- 1487

1463

1476

1474

~A--AATA- 973

AC-GA---TG

A--A-eee-ATA-— 1475

AC-GA--TG
-TG

ORI Ve MY NN

A-CT A

Ac-AcemeneTA
G---ATA---

955
1250

~AC-A—TG

G---ATA--- 1251

AC--A---TG

—-ATA-- 1443

AC--A--TG

G---TA—- 1471

AC--A---TG

957

C--G-G-T-A

Te-T--G Y.\ R— g o] O ——— C-G-G--...<-=-T-=-...=-A~-A~-G-—TA-C 1131

Gag and Gag-Pol upm. Matrix end >. p24 Capsid start
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BEN

BEN

BEN

BEN

GH1

D194

ucz2

ROD

NIHZ

ISY

ST

CAM2

MDS

KR

uC1

D205

EHO
MM251
MM32H
MM1A11AA
MM142
MM239
MNE
SMMPBJ14.441
SMMPBJ14.15
SMMPBJ6.6
SMMH4
SMMH9
ST™M

Capsid

BEN
BEN
BEN
BEN
GH1
D194
uc2
ROD
NIHZ
ISY

ST
CAM2
MDS
KR
UC1l
D205
EHO
MM251
MM32H
MM1AL1AA
MM142
MM239
MNE

SMMPBJ14.15
SMMPBJ6.6
SMMH4
SMMH9

STM

Caspsid

GGCAACTATGTCCATGTGCCACTGAGCCCCCGAACTCTAAATGCATGGGTAAAATTAGTGGAGGAAAAGAAGTTCGGGGCAGAAGTAGTGCCAGGATTTCAGGCACTCTCAGAAGGCTGCACGCCCTATGATATTAATCAAATGCTTAA

- N Y V._H VP L S P R T L NAWVKLVEEIKIKZFGAEWVVZPGFQAILSE G C T P _Y D I_N_Q M L N_ 540
_A_ T M_S M C H $ AP E L $ M H G $ N $ W R KR S S G _Q K $ C QD F R H S Q K A ARUP M I_L I_K C LI 498
G_G_K E VR G_R S S A R I.S G T L R R L HATL $ Y $ S N A S$ 513

A C- 1119
c 1120
c 1675
c--C 1118
G 1113
1119
1120
c 1684
c 1119
1643
c A AceeT--T Aee-Goe-Ae 1641
A Acee-C--T Acee-GoemeAA 1636
A G----C--T G-T-A— 1637
G c c G-T-A— 1613
A--G c c G-T-A— 1626
G TeeeeC C G--T-A— 1624
T G cTC c G--T-A— 1123
G T--C c G-T-A— 1625
G c c G-T-A- 1105
G A--G--A T c--C A 1400
..... T---AC---CC-A--TT-A--T--AA----AT- G A--G--A T c--C A 1401
..... T--AC--CC-A--TT-A--T--AA----AT- G A--G--A T A
- A
G

\\\\\\ 589
||||||| 544
||||||||||| 558
C--T
C--T-
T
C--T-
1547
1548
1740
1768
1254
1431
||||||||||||||||||||||||||||||| G _Q L R D P R G S D I_A G_T_ Gag, Gag-Pol
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BEN ACAAGCACAGTAGATGAACAGATCCAGTGGATGTATAGGCCACAAAATCCCGTACCGGTAGGGAACATCTACAGAAGATGGATCCAAATAGGGCTGCAAAAGTGTGTCAGAAAGTACAACCCAACTAACATCTTAGACATAAAACAGGE
BEN 639
BEN @ _QAQS$SMNRGSSGCI G HEKIPYRS$GTSTEDGSIKSGCKSVSESTTQILTSS$T S NR.] 589
BEN @ N KH SR $TDPVDVSEATHKSRTOGREHTLO QRKMDPHNRAAZKTVYTC CQZKV QPNS$HLRHEKTG 605
GH1 G-

D194

uc2

ROD

NIHZ

ISY

ST

CAM2

MDS

KR

uc1

D205

EHO

MM251 ToNc T, UMY I, S, S W_— TC--TG---A-G 1907

MM32H C-G---TemmemA T--T A-e--TCo--TGor--—-A 1920

MMIAL1AA C-G---TememmA T--T A---TC---TG---—A-G 1918

MM142 C-G---TemmmA T--T A-w-TCo-TGr-A-G 1417

MM239 C-Go-T----A T--T A--~-TC--TG-—--A-G 1919

MNE C-Go--TomememA T---T A-G---TC---TG-—-A-G 1399

SMMPBJ14.441 c G-Armem-AcemToT o T Acee T--G-TG-Go-A—- 1697

SMMPBJ14.15 T G-Anmrm-AnemTemTe-Tooee AT -G TG- G- A 1698

SMMPBJ6.6 T Gr-Ace-Aee-T T TomeeAcee-T--G-TG-Go--A-- 1890

SMMH4 T G-Amem-AeemToT Aceee-Toee-TG-G---A- 1918

SMMH9 T G--Ar-Co-Arre-Te- T TomemeAeeneT--G-TG-Go-A-- 1404

STM A G Tee-CrememeAee-AA Teere Tor-GT oo Toen-Gen-G--A--G 1581

Capsid I Q W M Y R P QNZPVPVGNIYRRMWIQIGLQKTCVRIEKVYNPTNILD.I K Q G Gag GagPol
BEN CCAAAAGAACCGTTCCAAAGCTATGTAGACAGGTTCTACAAAAGCTTGAGGGCAGAACAAACAGACCCAGCAGTAAAAAATTGGATGACCCAAACGCTGCTAATACAGAATGCCAACCCAGACTGCAAGTTAGTACTAAAAGGACTGGE
BEN S Y VDRFVYKSLRAEQTDPAVKNMWMTOQTLLIQNANPTDTGCIKLVLZKG.L G 68
BEN K NR S KAMGS TGS TKASGOQNTERKIOQTOQOQS$ KI G $P KRCS$SYRMPTOQTASTSVY $KDWG 632
BEN T K R T V_ P K L C_R_ Q V[ G KILEGURTNRGPSSKKLDDGPNAANTECQPRILQVSTTHKRTG 655
GH1 T -G G--C 1566

D194 C-A G-T A 1567

uc2 A GGG G--A 2122

ROD T G--G G A 1565

NIHZ T T-A-A 1560

ISY A TCH, | I ¥ T GeoemA 1563

ST G T A 1567

CAM2 T G--T-A- 2131

MDS TG--G 1566

KR C-A 2090

uc1 AC------G G T--G--CT-A-A 2088

D205 AC G ~G-T-G--CT-—A 2083

EHO AC------G -G--T--G--CT-—A 2084

MM251 A=A TG G C---G--G--G-G-——T 2057

MM32H A--A TG TR, S NSyC U, By N WS S——— G-Gremmeens T 2070

MM1A11AA g N — TCHE /T ICH— ~C---G--G-G-G-—-T 2068

MM142 T--A--A T G -C---G--G--G=-G-T 1567

MM239 g N N TCH, /cTN— [CH— YN, S Teee-CormeGo-Ge-Go-G--T 2069

MNE YN N (NSRS c NSSNI—. M. ——c i 5. S —— C---G-G--G--G-—-T 1549

SMMPBJ14.441 G--TC-A-A T--A-G--G--C--G--T-——-T 1847

SMMPBJ14.15 G----CA--A--T T--A--G--G--C--G--T---T 1848

SMMPBJ6.6 G----CA--A--T-- A A--G--G--C-G--T-—T 2040

SMMH4 TC-A--A- G--T--Arer-Ton -AC-+-G--C--G--T----C 2068

SMMH9 G--TC-A—-A TememeAreee-Go-T--A T--A-G--G--C--G--T---Y 1554

STM A T G--T---A TCT I, N ¢ TONSN— 3 cTcHy W— g PR N ——— A--Go-T-GrermeTooree Cc 1731

Capsid P KEPFQSYVDRFYJKSLRAEGQTDGPAVHKNWMTOQTILLIQNANZPDTC CKLVLKG L G Gag GagPol

1-97
DEC 97
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BEN

uC1

D205

EHO
MM251
MM32H
MM1A11AA
MM142
MM239
MNE

SMMPBJ14.441

SMMPBJ14.15
SMMPBJ6.6
SMMH4
SMMH9

ST™M

Capsid

BEN
BEN
BEN
BEN
GH1
D194
uc2
ROD
NIHZ
ISY

CAM2

MM32H
MM1AL11AA
MM142
MM239
MNE

SMMPBJ14.441 ---AT

SMMPBJ14.15
SMMPBJ6.6
SMMH4
SMMH9

ST™M
Nucleocapsid
Pol

X peptide end N Gag Nucleocapsid start

Gag and Gag-Pol p24 Capsid end N X peptide start

CCTATCCCATTTGCAGCAGCCCAACAA............ AGA 2:
735
671
699
1705
- 2269
- 1704
- 2228
AAAGCAGGAAAG--- 2238
AAAGCAGGGAAG--- 2233
CT--AC---TTC-A-C-AT--G-----C--C--T----C-AGAGCAGGG...-AG 2231
CC-C-C----GTG--A-----T--mmmmmeeemoo- GA-GAGGGGACCA...--- 2204
2217
2215
1714
2216
1696
1994
1995
2187
2215
1701
1875
I_P_F A A A Q Q . R_ Gag, Gag-Pol

\ Gag-Pol TF Start

Gag -> Pol -1 ribosomal slip site
(Gag continue frame 1, Gag-Pol in frame 3)

AAGGCAATTAGGTATTGGAACTGTGGAAAGGAGGGACACTCGGCAAGACAGTGCCGAGCACCTAGAAGACAGGGCTGCTGGAAGTGTGGCAAGCCAGGACACATCATGGCAAACTGCCCGGAAAGACAGGCAGGTTTTTTAGGGTT(

R_Y W N_C_G_K E G_H S A R_Q

K G N S$ VLEILWZKGG T G KTV PST$ KT G L[ EVWQARTHHGEKIL P
T G c G G A A G AA AT 1854
-G (chm— | G-A c T A 1855
-G-A G G G-A A T c G A 2410
...... T--AA-GC A G T A A--T AC--—-- 1853
~-A--T-C-A--GC A--GA-C--G ToTeeTG 3 Y.V, U T A-T-- 1848
-G A G A T AT oememens T C-T-A 1851
A A A G A----A G 1855
A G YN SR (5 p— CH— A-T-- 2419
A A YN G---A--C G A-T-- 1854
A A AT---TG A T A-T-- 2378
A A----A--A-A Tee-Acme-A T A-A 2388
A-A--C--G--A---A-G--C A A-ee-A--AA Tee-Anee-A G A-A 2383
-TA-A--C--G------AAG--C G---A A-w--AC---A Tee-Acee-A G C--- 2381
<-G-A—-A---C--A A--AATG-AC--TG-T----Co-Ar-m-Ac-Cormemenv IcHm— CC-T-T 2354
..... A--AATG-AC--TG-T----Co-Acw-o-Ac-Crrmrme-Grnrmeneen-CC-T--T 2367
A--AATG-AC--TG-T-----C--A----A--C G CC-T-T 2365
A--AATG-AC--TG-T-----C--A-----AA-C G CC-T-- 1864
A--AATG-AC--TG-T-----C--A----A--C G CC-T-T 2366
AC-AATG--C--TG-T-----C--A-----A--C C-T-- 1846
A AG----C--TG-T-----T--A----C A-G C-T-— 2144
-AT----A AG----C--T G-T----T--A-w-x-Crmmemen YN SU——CE T-- 2145
-AT---A AG----C--TG-T----T-A-x---Crermemen YN R— C-T-- 2337

2025

M_A_N_C P E R

785
720

G_F_ L G L G

See introduction for ribosomal slip references
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BEN GATCCAGCAGCGGAACTG 2503
BEN . e e e e ... D P A A E L 816
BEN . N_C 748
BEN G_T 776
GH1
D194
uc2
ROD
NIHZ
ISY

ST

CAM2
MDS
KR

--A---C--A
--T---T--A 2512
T---C--A 1947
. --A--C-—- 2471
UCL  —CTmmmmmmmmmmmeeeee A e TGrre e s AG - Comm T T2 CmmAT G C--mmmem A--GCA-- 2481
D205 TGACACCTCGGGGGGCGACACCATCTGCGCCCCCTGCA---------~ T---GA-- 2530
EHO = —CT-mmmmmemeeeeToeeen-C - G- A Co e A-AG- G- T-T-Go-Cor-AT G A-C------TTC-GCA-- 2471
MM251 ~CoenT-T---T-—- 2447
MM32H ~-C-o--T-T---T--- 2460
MM1A11AA =-Ceee-T-To--T--- 2458
MM142 1957
MM239 2459
MNE 1939
SMMPBJ14.441 2237
SMMPBJ14.15 2238
SMMPBJ6.6 2430
SMMH4 2458
SMMH9 1944
STM 2118
Nucleocapsid _P__ R__ G__K__| x P_R_| Z _u\_u\<\.\._.}o\>\_u\o\o\_.\_\_u\._.\>}n\_u\>\.\.\.\.\.\.\.\.\.\.}.\.\.\.}.\.\.\.}U\_u}>\>\m\r\ Gag
Gag Nucleocapsid end A Gag p6 start
Pol TF P TG K E_A S QL P R . D P S P S G A D T N_S T S G Q_ .\ .\ o\ o e e e e .. S S S _G_T__ Pol
BEN TTGGAGAGATATATGCAGCAAGGGAGAAAGCAGAGGGAGCAGAGGGAGAGACCATACAAAGAGGTGACGGAGGACTTGCTGCACCTC...GAGCAGAGAGAGACACCTCACAGAGAG...GAGACAGAGGACTTGCTGCACCTCAATTCT
BEN E T E D L L H L N_S 864

BEN W R D I C S K G E S R G S R G R D H T K R . $ R R T CCT## S REURHILTE®#®#RQURTCC TS IL 793
BEN G_G L A AP # # AERDTSQR## DR G L AAP QF 822
GH1 / A--A

D194
uc2
ROD
NIHZ
ISY
ST
CAM2
MDS
KR A

uc1 ~ATGGG-AGA--G-AGAGA-—-AGCC-—-G--CT-—-AG--,..-Tormrems y R 2628
D205 = C--A-A--T--C-----ATG----C-A-=--A--AGCC-A-===Comm= G s s s s seeeesereeeeeeeeeeeiiieeseeessesssssissssssssssam Tmmmmmmm e T 2623

EHO AGAAG---A-C------G---CT---AG---...-T-=mwm--- § pE— 2618
MM251
MM32H
MM1A11AA
MM142
MM239
MNE CoAAAACCorreTT G- CoA-CrerenAAA
SMMPBJ14.441 C--A---AT--C---A--ATG--C
SMMPBJ14.15  C--A---AT--C---A--ATG--
SMMPBJ6.6 C--A---AT--C---A--ATG--C----G

SMMH4 C--A---AT--C---A--ATG--C----

SMMH9 C--A---AT--C---A--GTG--C----G-

STM C--AGA--T--C------TG--C-AG-------- N

Gag p6 LERVYMQQGRUKO QRTEQRERPVYUKEVTEDILLHL.EQRTETFP | HR E . E T E D L L H L N_S_ Gag

Pol TF VGE I_LY ANAREKAEGAEGETIQRGD G G L A AP_ _R_A E R D _T_S__ Q_R_._G D R G L A A P _Q F_ Pol
Pol p15 TF end N\ Protease start
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<-- Gag cds end
BEN CTCTTTGGAAAAGACCAGTAGTCACAGCGTACATCGAGGATCAGCCGGTAGAAGTCTTACTAGACACAGGGGCTGATGACTCAATAGTAGCAGGAATAGAATTAGGGGACAATTACACTCCAAAAATAGTAGGGGGAATAGGGGGATT
BEN 904
BEN 841
BEN 872
GH1
D194
uc2
ROD
NIHZ
ISY /
ST e
CAM2 /
MDS
KR
uct s
D205
EHO
MM251
MM32H
MM1A11AA
MM142
MM239
MNE
SMMPBJ14.441 -
SMMPBJ14.15
SMMPBJ6.6
SMMH4
SMMH9
ST™M
Gagp6 L F _G_K_D_|
Protease S LW K R P V.V T A Y I _E D_
BEN TAAACACCAAAGAATACAAAAATGTAGAAATAAAAGTACTAAATAAAAGAGTAAGAGCCACCATAATGACAGGAGATACCCCAATCAACATCTTTGGCAGAAATATTCTGACAGCCTTAGGCATGTCATTAAATTTACCAGTTGCCAAGA
BEN $ T P K N T K M _$ K $ K Y $ I K E $ E P P $ $ Q E I P Q S T S L A E I_F $ QP $ A C_H $ I_Y Q L P_R 944

BEN = _K H QR I_Q | K CRNJKSTTHKS$ K S KSHHNDZRTRVYPNOGHTLWQ_ K Y S D S L RHV I KFT S C QD 890
BEN T N_T K E VY _K_ NV E I KV LNZKRVRATIMTITGDTPINIFGRNIILTATLGMSLNLTPVAK_
GH1

D194
uc2
ROD G----T AG--C-G c--C T Cormene-Conn-AG
NIHZ ~ —Teee-Geee-Tomrmeeremee-Gee-Coee GG----Grm-A T G T G T CcC-G

ISY G

ST
CAM2 SN IR oY MU ¢ SN c S, ¢ c--C T C-
MDS <e-C--G GGG T T T C--
KR
(U] He, S ¢ S— G-----G-GGGA G--A-T C AT T-A-ATA-A---mrmenv A-TC
D205 AT T-A-ATA---Gormen-A-T oo
EHO (oR—— AT T-A-ATAG A-TC---- 2918

MM251  T--T--TereermeeeemeeAree-Goee- T T--G G Croree -G-Co-T--Go-Torer-Tooen-Tw-Gor-T-Go-Ar---TC-G--G----TC----C-T--CA-A--T-—-G 2840

MM32H 2865

MMI1A11AA 2863

(V1Y 2, 5 0 SURU——c S, | ¢ om— --T-A--A-<---TC-G--G-----TC----C-T--CA-A--T-~-G 2350

MM239  T--T--Terememeeeemeeeee- G- TT--G G C oo - T-G--A----TC-G--G----TC---—-T--CA-A--T--AG 2864

MNE — -T-T-Temeeeereec A G- TT--G G C oo TC------C--CA-A-T—G 2332

SMMPBJ14.441 T--GGC---GT-A-T-AG-GA--A--T -C-C--CA-A-T-—-G 2630

SMMPBJ14.15 T--GGC---GT-A-T-AG-GA--A--T -C-C--CA-A-T--G 2631

SMMPBJ6.6 T--GGC---GT-A-T-AG-GA--A--T C-G--A-----TA-G--T----TC-----C-C--CA-A--T--G 2823

SMMH4 CT--GGC--GGT-A-T-AG-GA--A--T----G T-G--A-—-TA-G T----C-C--CA-A--T-—-G 2851

SMMH9 T--GGC---GT-A-T-AG-GA--A--T C-G-A---TA-Grmrmemes TC----C-C--CA-A-T--G 2337

ST™ e TeTeGooe-TT-Grmeme-A-Cor-G-Go--T--G G C-G-A-A---Ac-GA--T--Trme-Toemo-Crmem-ConTomen Toememan G--CC-AT--me-To-Go-Gmemmrmrmemmane T--A-T-AG 2511

Protease LN T K E_ Y KNV E I KV LNJKRVRATIMTGDT®PINIFGRNILTALGMSILNLFPV AZK_Po

Pol Protease end N RT start

[-100
DEC 97
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BEN TAGAGCCAATAAAAGTAACATTGAAGCCAGGGAAAGATGGACCAAGGCTGAAACAATGGCCCCTAACAAAAGAGAAAATAGAAGCACTAAAAGAGATCTGTGAAAAAATGGAAAAAGAGGGCCAGCTAGAAGAGGCACCTCCAACTAA
BEN $ S Q $ K $ H $ S Q G K M _D Q G_$ N N G P_$ Q K R K $ K H $ K R S V K K W K KR A S $ KR H L Q L I 985

BEN R ANEKSNIEARERMWTTHKAETMAZPNTEKAREN- RSTIHKRDTILS$HKNGOGIKRGPARRGTSNGS$S 93
L

BEN _E P I KV T L KUPGKWDGPRLZKOQWZPILTUHKETKIEATLT-KETITICETKMMETKTETGOTILETEAPPTN_ 972

GH1 sy NS SH G C G

D194 -—--C A A

uc2 A

ROD A---TGC-A AA----G T

NIHZ -—-A A A--A

ISY ----A---G A A G----AA-AA-G T---—-- G---A
A
A

ST A A---TGC A-G AA----G T

CAM2 A A---TGC-A A AT---G T-G A
MDS A A---TGC-A G AA----G---G----TT A
KR —-C--G T-Coe-Amee-A AAG-A-G T A--G----G A
uc1 <-Ac<-Gnmene-C-A-C-A-----T AAA-C-G T---T-C----A--G---TTG--C--C--G--A
D205 cr-Ace-Grme-TGAG--A--A--T--A G---A-A-C-G T---T-C-GG--A--G---CT---C--C-----A.
EHO A---Geme-CCAG--A----T-AA----- G---AAA-C-G T-C CT---C--C--—-A AT
MM251 e 3 [ S N o . N— YNCE, — AAT---G-Grmem- AT TormeeeeAn-Goen- T Te-Toe-GoreAcmemmemene-Grrmemer- G- To- T T-Go-G-A--T--C-G--C-——- 2990
MM32H
MM1A11AA
MM142
MM239

MNE
SMMPBJ14.441
SMMPBJ14.15
SMMPBJ6.6
SMMH4
SMMH9

ST™

Pol RT

BEN
BEN
BEN
BEN
GH1
D194
uc2
ROD c A
NIHZ c A
ISY -C T A C---A GG-—-T AceeeToeee-G-A-G-- 2688
ST C A Corm-A c [ S NS—— e S cC 2692
CAM2 CG G----C--A--A--C C-T
MDS Cc-G A-T A T--CememAce-G T G---G- 2691
KR A A G T AceeeTore-G-A-G— 3215

uc1L -A-C--C--A-----Cr--C-A--A--G-GA--T AeA T--C Corm-C-Tom-G-C-A—-G-T- --GT-G--AG-—-A-GG- 3228
D205 -A--C--C--A---r-Comen-Cr-Aremr-G-A--T AceemeAennnC GT----C-r--A--C--G--C G-.-A -G--AG--A-GG- 3220
EHO -A--Co--T-Gormr-Cr-Co-Co-A--Ar-G-Ar-m--A A c PO, NGRS N, (SN ¢ Te X oSN c My (S SN WS G--ATC-mememmn 3218
MM251 -A-C--C C--A A TCHN RN N By NN ¢ W' .\ O SR, A

MM32H -A-C--C ICINRORNCRNGHE (SRS Wo Sy Y N— 3 p— Acen
MM1A11AA CIRRORNINCIRGH (SRS Tro Ry Y NN, H— Acen
MM142 G--C C--T--G---G-C--AT
MM239 G---C-r--G--C--T--G---G-C--AT
MNE Co--Go-Co-Toe--G-C--AT-G
SMMPBJ14.441 \ A —-A-G-GA-G-- 2930
SMMPBJ14.15 A-G-GA-G- 2931

PR Coenn-A T oA GT-Gerer-GernGn 2693
AcceeeAeeen-CorennGonGrrros ComaeAernneG T A T-G GG- 2685

>

>

SMMPBJ6.6 A-G-GA-G- 3123

SMMH4 A-G-GA-GG- 3151

SMMH9 T gy S A-G-GA-G-- 2637

ST™ —-C TeeT--A A----G c A-ww-A T . N— § p—— A-G-G--G-- 2811

Pol RT P Y NT.PTFAI KJKJKUDJKNZKMWRMILIDFRETLNIKVYVTQDFTEILQLGIPHZPAG L A K K _K_Pd

[-101
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BEN GGATCTCTATATTAGATGTAGGGGATGCCTATTTTTCCATACCACTACATGAAGATTTTAGGCAGTATACTGCATTTACCCTACCAGCAGTAAACAATATGGAACCAGGAAAAAGATATATATATAAAGTCTTGCCACAAGGATGGAAGG
BEN .S L Y $ M $ G _M_P_I F_ P Y H Y M_K_ I L G_S || L HLP Y QOQ$ T 1076

BEN 1031

BEN 1072

GH1
D194
uc2

ROD
NIHZ

ISY

ST

CAM2
MDS

KR

uc1
D205
EHO
MM251
MM32H
MM1A11AA
MM142 - TA-AG--C-G---A----T--C--A +-Cror-C--T-r--G--TC----T--G
MM239 -A--TA-AG--C-G--A----T----A -CorerCe-Trme-G--TCo---T--G-
MNE
SMMPBJ14.441
SMMPBJ14.15
SMMPBJ6.6
SMMH4
SMMH9

ST™

Pol RT Pol

BEN GATCACCAGCAATTTTTCAATACACAATGAGGCAAGTCTTAGAACCTTTCAGAAAAGCAAACCCAGATGTCATTCTCATCCAGTACATGGATGATATCTTAATAGCTAGTGACAGGACAGGTTTAGAGCATGACAAAGTGGTCCTGCAGC
BEN 1121

BEN 1077

BEN 1122

GH1

D194

uc2

ROD

NIHZ

ISY

ST

CAM2

MDS

KR

UC1l

D205

EHO

MM251
MM32H
MM1AL1AA
MM142
MM239

MNE
SMMPBJ14.441
SMMPBJ14.15
SMMPBJ6.6
SMMH4
SMMH9

ST™M

Pol RT

G--C-----A--A

Ac-AA-AG--CoreemerGorAreremm e Co-CAGTo-Crrmmnn G CC-A-Cr-CorAcnen

3515
A-GT-A-C-Gorrnenn-GG--A-GTCC--A- 3528
G-----C---GG--A-GTCC--A- 3520
Cc-G GG--A-GTCT--A- 3518
ACC-G--A-----GG--A--TT-A—- 3440
ACC-G--A-------GG--A--TT-A-—T 3465
AACC-G--A-----GG--A--TT-A-T 3463
-GG--A-TT-A—T 2950
....... GG--A-TT-A-T 3464
ACC-G--A---—-GG-—-A--TT-A-—T 2932
A GG--A-TT-A-T 3230
Accee-Aceea-GG--A-TT-A-T 3231
A

A

>

A GG--A--TT-A---T 3423

A----A GG--A--TT-A---T 3451

A----A A GG--A--TT-A--AT 2937

A-C GG--A--TT-A---T 3111

Q Y M D D_IL I_A S DR T G L E H D K V_ V L Q_ Pa

[-102
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Q

mmz .
BEN $ KNF $ M A S$ G FLLQM®RSSIKIKTILHFNGMWAUVNYGOQLNG S C_R N_Y N _C_P_R_| K_T Y G_Q_S_ 1168
BEN A_A E T T T A P E R H M D _S Q 1124

BEN

||||||||||||||||||||||||||||||||||| K 1. Q K1 O L P QKDIWTV 1172
GH1
D194
uc2
ROD
NIHZ
ISY
ST
CAM2
MDS
KR
uc1
D205
EHO
MM251
MM32H
MMIAL1AA
MM142
MM239 3614
MNE 3082
SMMPBJ14.441 w-Acme-Ae-Ac-G-GT---Ac-A-G---A-CCorermnen A- 3380
SMMPBJ14.15 < A-Are-T-Gere-CorCrmememeAcmer-Are-A-G-G Tw---Ac-A-G---A-CC-----A- 3381
SMMPBJ6.6 3573
SMMH4 A--G-GT----A--A-G---G-CC--- 3601
SMMH9 T o= CrererCoeGmrmrmeneA-Arme-T=GremensCo-CoemememeAceme-Ace-Ar-G-G T--G-A-G--A-CC----—-A- 3087
STM <Go-Grmr-Cormrm-AAT Tor-Aceee-ConCr- T Areme-An-To-G-G--T A-A-—--GT A--Grme-Aree-Are-Ar-Go-T-Ar-Toe-Gorne G TG 3261
Pol RT L K E L L NG L GF STPDEJKTFOQIKDGPPFQMWMGC CETLMWPTHKWKILOQHKILOQILZPQZKDIWTV_ P
BEN ATGACATCCAAAAGCTAGTGGGAGTCTTAAATTGGGCGGCACAAATCTATTCAGGAATAAAAACCAAACACTTATGTAGACTAATTAGAGGAAAAATGACACTCACAGAAGAAGTGCAGTGGACAGAACTAGCAGAAGCAGAGCTAGAA
BEN M_T S K S $ WE S S$ | GRHIKSI QES$KPNTYVDS$LEE-KS$HSQIKIKTC CSG QN $ QK Q S $ K 1211

BEN $ H P KA S G_S L KL G G T N L FRNKNOQTLMS$TNS$RIKNDTHRRSAVDRTSRSRARR 1uU71

BEN ND T Q KLV GVILNWA-AQIVY S G I KT KHLCR L_I_ R G K M T L T EEV QOQWTETLATEATETLE_ 122
GH1 -C GG C T-Gn-Gron-C-A

D194 Acme-Aeee-T=-G--C G--Gr-m-C--G G-T-rrn-A-T-G
uc2 A A c G--C--GT
ROD G T--C A-w-ee-Crme-CCro-Goen-G GT---C
NIHZ T--C A CC---G---G loam——c

13 2 — [ N— T--C---C cc G AG Ge-nen-C--G
ST A--Gre--T---C
CAM2 A-T---C
MDS A T--C
KR A-T--C
(U] o% A— y — YNSRI W, ST g%y SN, e YWY M. NSy N— [
D205 -CA--T-e--Aw-G-Arme-Aneme-CormeAc Te-Cre T-C-Tomrm-To-Gr-A-G Grm-Aren-CoAnemememen
EHO e 3 NS, AN YN A--T--C-T-TCC-G--G--T=-G-=-GG-TA-----Acmome-
MM251
MM32H
MMIA11AA
MM142
MM239
MNE
SMMPBJ14.441
SMMPBJ14.15
SMMPBJ6.6
SMMH4
SMMH9
STM

Pol RT

3678
3670
wr-Acr-G-A--AG-A----GG-T- 3668
...... G--Acemmre-Toe-Ar-GA=-G-GT---A~-A-G---G-CC---—-G- 3590
TG A T--A--GA--G-GT----A--A-G--G-CC-----G- 3615
Te-A-GA--G-GT---Ac-A-G---G-CCrrrmrmn G- 3613
3100

>e>p
N
%
©
o)
®
4

A
o
2
o
A
A

>

B, By WC T, [y N
e To-Ae-Ge-ToemeAceen-A-

T--GA-Gr---Gorer-ATAT -
T--GA-G----G-----ATAT--—- 3751
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HIV2/SIV Complete Genomes

BEN AAAACAAAATTATCTTGAGCCAGGAACAAGAAGGATATTATTACCAAGAAGAAAAAGAATTAGAGGCAACAATCCAAAAAAGCCAAGGACATCAATGGACATACAAAATACACCAGGAAGAGAAAATCCTAAAAG. .TAGGAAAGTATG
BEN KT K L S $ AR N_K KD I I_LT KK KJKNS$RQQS KKAZKDINGHTHKYTRZKTRK S $ K_ _$ E_ S M_ 1256
BEN "KQNYLEPGTRRILLPRREKRIRGNNGPIKTEKPRTSMDIQNT®PGURENP K# # R_K_V_C 1219
BEN E NK I I L S QFEQEGVYVYVYQEZEKETLEATIQKSQGHAQWTYKI_HAQEE K I L K # #_G_K_Y_ 1270
GH1 A C AT—-ACA—G ~

D194 AT G----CC-Cr-To-Grerer-Gmere-Coem-Armnen-G--ATC YN of N ¢ M ¢ S —— [CHNcTcTcT RN

uc2 TN T O\ Y — G----C-C G G G T---ACA T .

ROD e Gr-me-C-A G--C-C GC-m-AnrmemeGrrmrme-GGAT - --AG A< Grrmememns g pE— YN, S

NIHZ e G YN C- G <-Gr--G---GAT---ACA---G T--GG

ISY A G--G---C-C - G-Trmr-GGAT----ACA---Gmememen § G N— [CH.N—

ST c GC <-GAT--ACA---Gormrmre-Te-Grmememenn-G--GA

CAM2 ~AeemeAeneranaGeneC-CrConm -G-T---GGAT----ACA---G T--G

MDS G--C-C / GGAT----ACA-—-G T--G

4 c S —— G--G----GC G A-men-Grereer-GGAT---ACA---G T / Y

uc1 C--T--AGAA--- ~-CC-C---A-Gr--GGGT-CC-Crrr-Anrrrr-G-Ar-Gror-Ar- T CoArrr-Gororormememea To-ToneGoA-T-Goe- T T 3975

D205  -G--T----Corem- AGAA---- -CC--C---A-G---AGGGT-CCGCr---Ar-----G-A--G---A--T--C-A---G T--T----G-A-T--G- 3967

[={7To J— C-+-C-AGAA--A--Gr-Goreror-CCrorer-Arerr- GGG T-CC T Arrrr-G-GreGrmr-AT-To-CoAcro-Gorororoeee G To-Teoe-GeTooe 3965

MM251 «eT=-G=-A--TC-C--T G GC--GCC----A--C--GG-AAT -G T-G-ACA=-+-Gor-T-T--Torme-Torme-Aceoe-Comen-An-Gm 3887

MM32H e Toee-A--TC-C--T G G-GC--GCC-----A--C--GG-AAT-+-G-T=-G-ACA----G--T-T-Trere-Torme-Arere-ConeneAc-Gron,  <oemennes T 3012

MMIAL1AA e Teee-A--TC-C--T G GC--GCC---A--C--GG-AAT-+-G-AT--G-ACA----G--T-T--Twre-Temem-Armeo-Crrme-Ac-Gorme, oen-AT-- 3910

MM142 S S G AGC--GCC----A--C--GG-GAT--G-T=-G-ACA-=-Gor-T-T-Trrre-Torme-AceoeComen-PA-Geoe, oA 3397

MM239 B SN G GC--GCC----A=-C--GG-AAT--G-T--G-ACA=-+-Go--T-T--T----T

MNE — G GC--GCC

SMMPBJ14.441 - -G---C--T--G--G-G---GCC-C--

SMMPBJ14.15  ------G--A--TC- -G---C--T--G--G-G---GCC-

SMMPBJ6.6 - e Goe-Co-T=-G--G-G---GCC-

SMMH4 G-—-C G---CC-A G-AAT---G--T--G-ATAx--mn- T--

SMMH9 G--A--TCCC--T--Ar--Cro-Grm-Gor-Co-T-G-G-G--GCC-Crmemrme-Co-G-AAT---G-T--G-ATA-

STM N TC-C--Tr-x--G--Grr---GC-A--Cror-Grmrmr-Co-GCCTCrmrmrmene-G-AGTG---GAT--G-ACA---

Pol RT E.N_K I I LS QE QEGJY Y Y QETEKTELEATIQHKSOQGHOQWTYKIHOQETETKILEK.V G K.JY_

BEN CAAAGATAAAAAATACCCATACCAATGGGGTCAGATTACTAGCACAGGTAGTTCAGAAAATAGGAAAAGAGGCACTAGTCATTTGGGGACGGATACCAAAATTTCACCTGCCAGTGGAGAGAGAGACCTGGGAGCAGTGGTGGGATAA
BEN QR $ K I P I P MG SDVY $HRGS$FRIKS$EZKRHS$STFGDGJYOQNFTCQMWRERTPGS S G G I_T 131
BEN KD KKYPY QWG Q1T S TG SSENRKRGTSHLGTDTKISPASGERTDTILGAVV G $ 1268
BEN AK I KN T HTNGVRILLAQVVYVQKI|IGHKEALVIWGRIPRKFHILPVERTETWEQWWD N_ 1320
GH1 A C C—T-A-G

D194 -G T c Aceme-C--A G--A---G AG-G A--G--/

uc2 A c A-G

ROD G-G----C A A A-eee-AA

NIHZ A-me-A

ISY A A Acme-Ac-A

ST e G c A A A-eme-A

CAM2 yN—c A Acme-AceeeT yN—)

MDS e GeeneC A A A-G--A

KR A Acm-Ac-A

(U] A— G-Te-em-Crmeme A-C Cormrm-G A G T--C-T

D205 - Tl g R o RSN SRS, W o MU c NI, U o MUy, W o S o SUSEN Y. NS GTG--C-T

EHO SR, YR oSN,y NrOT e U, N R, SRS Sy Wity i c MU o SN ¢ Y. S TG--C--T

MM251 G--—-A -G-A-e-Ame

MM32H A

MMIA11AA A

Y 1 ¢ Sy — Cor-T-Are-T---AG--TGTA----A-- 3547

Y 17 ¢ Sy NS—— - - Coe-T-ArereTome-AG-TG T ArmrmAnmemene ACAG-- 4061

Y N = S—— QN VNS, M\ e’y N S ACAG— 3529

SMMPBJ14.441 - YN S— A-w-Acee-A A-G A A-TT--A-A----ACAG-T- 3827

SMMPBJ14.15 - YN — A---An--A A-G A A-TT---A--A---ACAG-T- 3828

SMMPBJ6.6 \ \ Ac--AneA A-G-G-G-GororeTToememneA A-TT---A--A----ACAG-T- 4020

SMMH4 GA-G-G Co-TTeree-Ar-Areme AT Toroe-Ac-Ac--ACAG-T- 4048

SMMH9 A-G-Gr-r-Grorer-TTomemeeArmeRee AT T-woe-Ar-Ac--ACAG-T- 3534

STM CorerenAee-C Cor-ToemenA GT----A--A-----CAG-T- 3708

Pol RT K 1 G_K E A L V I WG R I P KFHILPVERTETMWE QMWW D N_Po
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BEN ACTGGCAAGTGACATGGATCCCAGAGTGGGACTTTGTATCTACCCCACCA!
BEN

BEN _V_N_I_$ P S R R S Y TRRRDILLHRWIMQS$ T VKR G K S 1316
BEN

GH1
D194
uc2
ROD
NIHZ
ISY
ST
CAM2
MDS
KR \
uc1 T-A--A--AC--G-C-AC CAA—-Co-CC-GA-AAG-TGArer-Aremmrremarrreee Corer-Cor-GCCrmr-Grmmen G-
D205 T-AA-A--AC--G-C-AC-------CAA---C--CC--GA---GAG---A---A \ A
EHO T-AAA e -G-CoPereenGor AR Coe O GAAT oA T Amermemmemmm G T C- A-GCC----
MM251 Ter oGP ComreeAr-Gomreem-TorA-ConAeeGrreemoe A Ac-Ar- G T ConCon Torn-GAAG-Crerer- GAG--A-Ace-Aceo-AT--T Te-A

MM32H Terer-Go-An-CrmemeAnemeAcmc-Toe-AcCr-Ar-Armememe-Ac-Ac-Ac--GTCo-Cr-To---GAAG--Co-----AAG--A-A---A----AT--T. T
MMIA11AA Terer-Go-An-CrmemeAreme-Ace-AToooA-CorAc-AcememeneA-GoeAcr-G T C-Co-Toe-GAAG--Crono-GAG--A-Ac-A---AT--T
MM142 Terer-GoeAn-CrmrmeAc-GoeAceme-T--CA-C-Ar-Acmeoe-T-Ac-Ac-Ac--GTCo-Cr-T---GAAG--Co----GAG--A-A---A---AT--TGT
MM239 Tre-GoeAc-CrmrmeAn-GoeAceme Te-A-Co-Ar-Acme-Go-An-Ac-Acw-G T C--Co-T---GAAG--C-----GAG--A-A---A---AT--T
MNE Terer-G-A-Come-Ar-GA-Ameo-Tor-A-Cr-Ar-Armmee-Ax-Ac-Ac-GTCo-Cr-T--G---AAG--C-----AAG--A-A--A----AT--TGT
SMMPBJ14.441 -T--e-em A S S G-A~A-T-CT-A-AC-GTT--C--- AA--Gee-AG-Acme-Ar-A-To-TG Tormememe Co-Tememe
SMMPBJ14.15 -T A A-w—-A
SMMPBJ6.6  -T---mmmr >:o ..... YN S— >:>:a:oq¢y ..... AC--GTT--C---
SMMH4 T A --CT-A----A—-GTC--C
SMMH9 T A “CT-A=r-AC-GTT--Cooreee
STM TereeG-A

Pol RT YW Q V. T W I

TGGTCAGGTTAACATTTAACCTAGTAGGAGATCCTATACCAGGCGCAGAGACCTTCTACACAGATGGATCATGCAATAGACAGTCAAAAGAGGGAAAA

3738
3739
4294

3740
G---- 3732
3735

)>
UH%A
Ay
3
>3
>
>
a)
9
o

Pol Reverse Transcriptase end /A Pol RNAse H start

BEN CAGGATATGTAACAGATAGAGGAAAAGACAAAGTAAAAGTATTAGAACAAACTACCAATCAGCAGGCAGAATTAGAAGTCTTTCGGATGGCACTGGCAGACTCAGGCCCAAAGGTTAATATCATAGTAGATTCACAGTATGTAATGGGGHA
BEN 1390

BEN 1364

BEN 1420

GH1
D194
uc2

ROD
NIHZ

ISY

ST

CAM2
MDS

KR

UC1
D205
EHO
MM251
MM32H
MM1AL1AA
MM142
MM239
MNE \
SMMPBJ14.441 ----C - - -GC- --G--G----C---CTACC-A--CT-A-----T:
SMMPBJ14.15 --G--G----C---CTCCC-A--CT-A-----T
SMMPBJ6.6  ----C-----G-----------C-G------G-C----C-GC-G-----G----------- A--A-----G--G----C---CTACC-A--CT-A-----T
SMMH4 C--A--A-----G--G----C---CTATC-A--CT-A-----T--G--A
SMMH9 B O € 0.0..O...O>O....O OO GemeeeGmmmmnnenes A--A-----G--G----C----TATC-A--CT-A-----T
ST™M e O 07 B L L 0 [ e T A
RNAse H >O<<.ﬂ_u_um_AU_A<_A<_|mO._..ﬂZOO>m_.m<_u_u_<_>_|>DmO_U_A<Z
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BEN

BEN

BEN

BEN

GH1

D194

uc2

ROD

NIHZ

ISY

ST

CAM2

MDS

KR

uc1i

D205

EHO
MM251
MM32H
MM1A11AA
MM142
MM239
MNE
SMMPBJ14.441
SMMPBJ14.15
SMMPBJ6.6
SMMH4
SMMH9
ST™M

RNAse H

BEN
BEN
BEN
BEN
GH1
D194
uc2
ROD
NIHZ
ISY

ST
CAM2
MDS
KR
UC1l
D205
EHO
MM251
MM32H
MM1AL1AA
MM142
MM239
MNE

SMMPBJ14.15
SMMPBJ6.6
SMMH4
SMMH9

ST™M

RNAse H

_V_A G_Q P T E S ENRIVNGQI I EEMIKEKEAVVYVAWVYVPAHAKGIGGNQEVDHALV SQ.
...... T—A G Ao AT --G--C A Cc-G G-~ 4038
A AcereeAcmen-T=-G-C A G- 4039
A--A G-G YN N S A A G- 4594
-CAGT--A---A G--A A A c G T G--G- 4040
A G A--T YN G c T G- 4032
..... AceeneeAe-GG-T--A---G-G A-TA-A--T G A A G---C To-A---A-Teee-Conemeeen-G- 4035
A G-G-Areme-A--T--A A A y T, SN R G- 4039
G A A--T--A A A G T G 4603
SPCE SN G--—-A--T G A A c T T-C G- 4038
....... G Acee-G-Go-A-Cror-Aremn-AA Acee-A--C c T T G- 4562

Sy ) N AA-G--GTCACC-Cr---A--T--A--Ax-ToemomemeeCoeA-Armeme-A-Acmor-AcGoemerGremen- TG GmmrAC o To- T Toomememcnace c

C--A--A--Gee-Anee-A-G \e---T--C--G--AC-G--T--T-
TCACCG----A-GAG-A--A--T-mrmemmeee C--Acme-AA-A-A----A-Gmee-Aceo-T--Co-G--AC-G--T--T--T--
To-A--TC-A-A-Trme-Armememen Y- NN o SN, S A-c-Aceee-CCon-T---G- 4487
~-A--A----ATGC-T----Ac-=-G-GCr-GCrmr-Trmrm-A-Acmemmmememens T--A---TC--A-A-T----A A-w--A--C-----T. A
<-Ac-Acc-ATGC--Toro-Acrcs-G-GCor-CormrTrmeme A Ane-Acmememenes T--A---TC--A-A-T-—--A A----A--C---T. A
<-A--A----ATGC--T----A---G-GC-GCrr-T----A-Armmememmmce C--A--AC--A-A-T----G A-w-A--Co--T. A
A A-w-A--Co---T. A
Y. — ICHY WNGRN, S A
T--A A T--A T---C-
T--A A T--A T---
A--T--A A T--A T--
A--T--A A C--T--A T
A--To-Aceee-RRA-eme-Ace-To-Acmencnes T--CemeT
-CA--A---Ac-e-Corne-A-G--G-GC-AGT----A--T---A T--A A-T---A Y. N—y A § I R
_LV_ A G QP T E S E NR IV N QIIEEMIKZEKTEAVYVAWVPAHEKG

A_S_D K _Y_Y_S_ W K R . $ S P L K R N M _K N_I_I_A L $ K N_$ P_I_ N L E Y P F $$ QD R $ $ T H V P N_A 1471
TH O T S I I”P G K## R AR SR G T $ K_I_ S $ H Y KR TN P $IWNTPSSSKTDSKILMCPMP
TR Q V L_F L EK##E P A QEEHEKVYHSIT I_KE LT H K F G I P L L VARQIV NS CAQC_ 158
................ GAGr, 4185
4186
.............. C-TemrmreeGon 4741
-T T c S N ¢ 2. S——————. W c SN ¢ fh SUSS————,y Yy S c S c 2. S ————— T- 4187
B S———— A TGTG- 4179
A G- 4182
A-G T- 4186
C-G---A AT- 4750
[ S T- 4185
T Y — A A T- 4709
N SHE T MY VA W V. SR VMY c S o SN c S W c SN 3 P cy o PRNSENN o  oS.NWYc'y JHU ¢ SNy N W Coe-ATA 4722
A G--C--G----A Comrm-To-A-AAT - Gomr-Aremememenees T--Coor-ATA--om 4714
.0, RN o ey V. NS, SR’ W WSS . SRS\ V. W ¢ WSNISSS ¢y (SNSRI ¢ 5y J.0.Y.\y S ¢ HSSEY . W T--Cror-AT Ao 4712
N . G--A-C—--ATA---T- 4634
A--A -Go-Are-ATA—-T- 4659
A--A ~-G--A-C----ATA--T- 4657
Ac-Aceee-Acmee-AGTwmro-Crene-T-AC+-rmemo-T-GGTATTCorememreToee-AGA---r- G- C-Acmememeea G--A--ATA-—-T- 4144
Ac-Accem-ArmececeTemeeCrme-T-AcGroroeme- T-GGTATTCrenreeee Torr-AGAA G- Cormrmememeee G--A-C--ATA--T- 4658
NERE, J— L OO, — S - YNCT U I o N— G--A---ATA--T- 4126
A-T-- CorenT-Acem-Ar.. TT---TAGG---meme-- Y N— [CHY N\ J N— 4424
A TCR N J N_— 4425
3 [ VT — YN Y — ATA----—- 4617
A [V N\ J N— 4646
Ac-Acemen-G-Aneme-AT Asemees 4131
AG--A----GG-TA----A-A-G--- 4305
||||||||||||||||||||||| K_E L T HKFGIPLLVARG QIVNSCAROQTC 79

Pol RNAse H end N\ Pol Integrase start
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DEC 97

CATGAAAAATATCATAGCATTATAAAAGAACTAACCCATAAATTTGGAATACCCCTTCTAGTAGCAAGACAGATAGTAAACTCATGTGCCCAATGCC
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BEN AACAGAAAGGAGAAGCCATACATGGGCAAGTAAATGCAGAAATAGGCGTTTGGCAAATGGACTACACACACTTAGAAGGAAAAATCATTATAGTAGCAGTACATGTTGCAAGTGGATTCATAGAAGCAGAAGTCATCCCACAGGAATCA!

BEN N R K E K P Y M G K $ M _Q K $ A F G K W T T H T $ K E K S L $ $ Q Y M_L Q V_D S $ K Q K S S H R_N_Q

1515

BEN T_E R R S H T WAS K CRNRRLANDNGLHTLRRKNMHY SSSTCCKMWI HR SR S HZPT G IR

BEN Q Q K G_E A I_H G_Q V_N_A E I_G V_W_Q M D Y T H L E G K I_I_I_V_AV HV A S G F I_E AEV I_P_QE_S_
GH1 G G T--C G G T 4335

D194 G G 4336

uc2 G G T G 4891

ROD
NIHZ
ISY
ST
CAM2
MDS A
KR G G C--G--T- T A-G- 4859

uc1 \ eee-A--Commmmoe-Toeee-Gonen-G-An-A--C--A---A--- 4872
D205  ---A---Geeee-To-Tooeo-A--Grommmmmmee-CComo-GACA-----Gommm o= G T Tommmmmeeeene e T Aveees GomnenCoeeee A--C-----G--T----- ---G--A--A--C--A--GA--- 4864
EHO = —-A--G-T--T--=-A--Gorooe-To----C----GACA--------=--=-G T--=o-Tone=- G- T C A--A--C--A---A--- 4862
MM251 T----A-GA--- 4784
MM32H T A--T--—--A--GA--- 4809
MM1A11AA T G--A--T--—--A--GA--- 4807
MM142 A--T A--T--—-A---A--- 4294
MM239 A--T -A--T---—-A--GA--- 4808
MNE 4276
SMMPBJ14.441
SMMPBJ14.15
SMMPBJ6.6
(1Y 1Y 17 Y SSSNUSS S SNSUE MU ¢ J.{ @ NUSSRESNUSSSN ¢ y gt ¢ S ¢ SIS o S
SMMH9
STM 4455
Integrase Q

BEN

BEN

BEN

BEN

GH1

D194

uc2

ROD

NIHZ

ISY

ST

CAM2

MDS

KR

UC1l

D205

EHO
MM251
MM32H
MM1AL1AA
MM142
MM239
MNE
SMMPBJ14.441 ----A--A--
SMMPBJ14.15  ----A--A--

>
b
>

>> >

>

5022
5014
5012
4934
- 4959
4957
4444
4958
4426
4724
4725

SMMPBJ6.6  --—-A--A- 4917

SMMH4 oA 4946

SMMH9 —-A-A 4431

ST™ \ \ \ y 4605

Integrase - R_Q T A L F L L_ K L AS R W P I THULHTDNGUPNFTSQEVHKMVAWMWVGIEQSTFGV_ P Y_ P
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1507

ACAGGAAGTGAAGATGGTGGCATGGTGGGTAGGTATAGAACAATCCTTTGGAGTACCTTAC
W W H G _G $ V.$ N NP L E Y L T 1560

1556
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BEN
BEN
BEN
BEN
GH1
D194
uc2
ROD
NIHZ -T A T-T 7
ISY -T G--A GAA G G A
ST -T. A e A ~ ~ x
CAM2 A A = "
MDS -T A c
KR -T A
uC1 T
D205 T--A G
EHO -T---G----T
MM251 -T-----G--T G
MM32H -T-----G--T G
MM1A11AA -T-—---G--T G
~
~
G

ACCCACAAAGCCAGGGAGTAGTAGAAGCAATGAATCACCACCTAAAGAATCAGATAAGTAGAATTAGAGAACAGGCAAATACAATAGAAACAATAGTACTGATGGCAGTTCATTGCATGAATTTTAAAAGAAGGGGAGGAATAGGGGAT!/
_T_H K A R E $ $ K _Q_$_|I L K E G_E_E $ G_ | 1600

1603
1668

5172
5164
5162

5084
5109
5107
4594
5108
4576

MM142 iy -
MM239 iy S
MNE T G--T

SMMPBJ14.441

SMMPBJ14.15

SMMPBJ6.6

SMMH4

SMMH9

~

A
A

ST™M

4874
4875
5067

5096
4581

C G-A C 4755
V_L M _A V_H C M_N_F K R R _G_G_I

Integrase N

BEN

BEN

BEN

BEN

GH1

D194

uc2

ROD

NIHZ

ISY

ST

CAM2

MDS

KR

UC1

D205

EHO
MM251
MM32H
MM1A11AA
MM142
MM239
MNE
SMMPBJ14.441
SMMPBJ14.15
SMMPBJ6.6
SMMH4
SMMH9
STM
Integrase

A--A
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--> Vif cds start

BEN AGGGAGAAGGAGCAGTCATAGTCAAGGTAGGGACAGACATAAAAGTAGTACCAAGAAGGAAGGCCAAGATTATCAGGGACTATGGAGGAAGACAGGAACTGGATAGTAGTCCCCACCTGGAGGGTGCCAGGGAGG.. ATGGAGAAAT

BEN R E K E QS $ SR $ G QT $K$VY QEGRP®RILSGTMEEDRNMWIVVPTWRUVPGR .M E KW 1602

BEN "G_R R S S HSQOGURDRHIEKSSTHKZKTEGODVYOQGLWRIKTGTGS$ $ S PP G G C QG ## W R N G 1697

BEN K G E GAV I VKVGTDIKVVPRREKAKTIIRDUYGGR Q_ E LD S S P HILEGARE ## G E M_ 1766

GHI C G A A G-A

D194 e c G-G G--A

uc2 G G G--A-G

ROD c A A--A A Co--A A--GA

NIHZ A A C--T-AA G--A-GA

ISY T A A C--A CC--G--A--GA

ST G-T A--A A--Tmen-Crme-AA G--A--GA

CAM2 YN, RS Ny N——c N C---A G--A-G

MDS A A C---A G--A--CA

KR A---G A--Temee-CrmeeA G-GA-GG A .

uc1 C-CA-A G--Crreme-Amn-C A--A-w---C--A--C. GG--A-A- 5469

D205 B N c —— o) —— A--C- +-Co-Go-Am-An-Ac-Acrer-Are-CrmreemeneG-A-A-G-T A-A----Cror..C-A--G-- 5461

EHO N — CA-A--rereemememecPe-CormeeeAcee-Croen A A Acren-CrrAcr-Acenenmane-Gor AcAre-Toeme- T-Cor- G- G- Gorer-A-Ac-T-Cooe . C-A---GG-- 5459

MM251 -A-G CT-A T--G T--Ac--AA--T G--A-A--GG------Cr--Te-e-Ac-e-A-A--G-A--...C-A~--GG-- 5381

MM32H -A-G CT-A T--G WV S— G-GA-A--GG------Crr-T-r--Aw---A-A--G-A----...C-A--GG-— 5406

MMIAL1AA -A-G CT-A T--G -AA--T G--A-A--GA-----Crm-To-=-Ac--A-A=-G-A--...C-A~-—GG-- 5404

MM142 -A-G CT-A A T--G -AA--T-meme-G--A-A--GA C-A—-GG-- 4891

MM239 -A-G CT-A T-G T-Aeeeme-AA--T G--A-A-GG .C-A~-GG-- 5405

MNE -A-G G-CT-A AA--T G--A-A--GG-------C---T- ..C-A~——GG-- 4873

SMMPBJ14.441 -A--G A ..C-A——G-— 5171

SMMPBJ14.15 -A--G —-AA ..C-A~-G-- 5172

SMMPBJ6.6  -A-G Y.V N— TN, — G--T C-A—--G--- 5364

SMMH4 -A-G -AA- ..C-A~--GG-- 5393

SMMH9 -A-G —-AA C-A----G-- 4878

STM -A-G TCH N, .\ A,V N, S ¢ Y. NN T M ¢ Mty S . S o S GG-- 5052

Integrase K_G_E G_A_V_I_V_ K _V_G_T D_ I | K_V_V P RRKAKIIRDVY G GR Q| E L DS SPHULEGARE . D G _E M_Po
||||| R_NW [ V.V P T WRV P G R _ME K _W_Vi

BEN CATGCCCTTGTCAAGTACCTGAAATACAGAACAAAAGACCTAGAGGAGGTGCGCTATGTTCCCCACCACAAGGTGGGATGGGCATGGTGGACTTGCAGCAGGGTAATATTCCCACTACAAGGAAAAAGTCATCTAGAAATACAGGCAT/

BEN H.A L VK Y LKJYRTHKDILEEVRVYVPHHEKYGWAMWWTCSRVIFPLOQGIKSHLEILIQAY 1742

BEN 1743

BEN 1816

GH1

D194

uc2

ROD

NIHZ

ISY

ST

CAM2

MDS

KR T

uc1 ~CAGT--G GC-T GT-GC-AC----CTCT-----C--T c T--A C---A--A-G--GCAT-CT---GG-C--A-GG--- 5619

D205 ~CAGT--GA-T-----T=-T-G-T--=-GG---GT-GC-AC----CTCT----C--T A T T--AA-----T--C---A-CAA-GG-GCATGG----G-C—-A-G-—- 5611

EHO —CAGT--AA-T--Acwmememem T--G T T--A T--C--GA--A-GG-GCA------G-C--A-G-—-C 5609

MM251 —-AG---CA-A--A--T c Aceer-Comen-Crrer-G-A-GGo-Crn-T-r-e-G--A-GG-- 5531

MM32H -AG---CA-A--A--T C A---C G-A-GG---C---T--—-G-—-A-GG-- 5556

MMIAL1AA «=-AG---CA-A--A-TowereeT-Are-Teme-Ter-CoAA o= TrmemeneGorne C A--C G-A-GG---C---T---G--~-A-GG--- 5554

MM142 =-AG---CA-A=-A=-TT-wmeme-T-Ace-T oo T=-C-AA---CT T c A---C G-A-GG---C---T----G---A-GG--- 5041

MM239 +-AG---CA-A=-A=-Trmememe-T-Ax=T C A---C G-A-GG---C---T----G----A-GG--- 5555

MNE «=-AG---CA-A--Ax-TrrremenrT-Arm-TroeerTerCoAA oo TrmemeneGrrm To-TooeneC c A--C Acr-e-Co-AT----G---A-GG-- 5023

SMMPBJ14.441 --AG---CA----AC-- AceeeT--T=-A--T A 5321

SMMPBJ14.15  ---AG---CA---AC N i N A 5322

SMMPBJ6.6  ---AG---CA----AC~--cron T-AC--T-rmrmeme Co-A--CTT-TemrmeAreme-T--T=-A--T A -T--A-G-ATG--GC---T-G---G- 5514

SMMH4 «-AG---CA----AC-- - C-AT=-CTT-Trere-GrreeT--T=-A--T. A T--AGG-ATG-G-C---T-G--G 5543

SMMH9 «-+AG---CA----AC---ceen 3 NGRS S— C--A---CTT-Torm-AceeeT--T=-A--T. Ac-e-Core-GT--AGG-ATG-GGC---T-G--G---A-G-- 5028

ST™ <-AG---CA-A--AC-TT-A--G--T-AC--T-----G---AGCA---CAT-----G TeT--G T--A--G--T--T--CT-G------G--GCA--C---—-G-T--A-GG-— 5202

Integrase @A_C_P_C_Q V. P_E I Q NX R P R G_G A L C S P P QG G M G MV DL QQGNIPTTRIKIKSSRNTG_|I_ Pd

Vif HALVKYTLKYRTHKDILETEVRYVPHHEKVYVYGWAWWTCSRVIFPILOQGIKSHLTLEIT QAY Vi
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BEN
BEN
BEN
BEN
GH1
D194
uc2
ROD
NIHZ
ISY

ST
CAM2
MDS
KR
uC1l
D205
EHO
MM251
MM32H
MM1AL1AA
MM142
MM239
MNE

SMMPBJ14.441
SMMPBJ14.15
SMMPBJ6.6

SMMH4
SMMH9
STM
Integrase
Vif

BEN
BEN
BEN
BEN
GH1
D194
uc2
ROD
NIHZ
ISY

ST
CAM2
MDS
KR
UC1l
D205
EHO
MM251
MM32H
MM1AL11AA
MM142
MM239
MNE

SMMPBJ14.441
SMMPBJ14.15
SMMPBJ6.6

SMMH4
SMMH9
STM

Vif

Vpx

<-- Pol CDS end (frame 3)
TGGAACCTAACACCAGAAAAAGGATGGCTCTCCTCTCATGCAGTAAGATTAACCTGGTATACAGAAAAGTTCTGGACAGATGTTACCCCAGACTGTGCAGACATCCTAATACATAGCACTTATTTCTCTTGCTTTACGGCAGGTGAAGTA
W_N_L T P E K G W L S S HAVRILTMWYTEIKFWTDUVT®PDTZ CADILIHSTYFSCFTAGEWV 1792

_G_ T $ H Q K K D G S P L M _Q $ D $ P G |I_Q K S S G Q M L P Q T V QT S $ Y I _A L I_S L A L R Q V K $ 1788
R

[LE P NTRKRMATLIL S C S KI NIV VYRKVILDRTC CYPRICRHPNTSHILFILILLYGRS$ S_ 184
G T G-A G A 5232
§ p—— TC c 5233
G T c [ B 5788
...... y FUS———, (5, H—Y W S TG C A 5234
...... § PSR o3 G . NS, T-C 5226
T-T A-G--T-----CT----GG C c 5229
CT--T C---T A fomm 5233
...... T T A-G--T-----C c Ae-Geeeee 5797
T--AT GC-G--T-—-C A A A C- 5232
T A G-G G 5756
wenT2-Go-Co-Goe-G G- TCT-GAG---CT---Tmm-Crm-Ane----A-AGG-GC--T-AT CAG--C-G--G-GT A--CAA. 5769
[o7 NN N ey — T-A--CAA-----— 5761

CGAT--C-G--G-GT
TT--C-G C
TT--C-G
TT--C-G
T-TT--C-G
TT--C-G
TT--C-G
CTT--C-G---Gremn

--> Vpx CDS start
AGAAGAGCCATCAGAGGGGAAAAGTTATTGTCCTGCTGCAACTATCCCCAAGCTCATAAAGCACAGGTACCATCACTTCAATACCTAGCCCTAGTAGTAGTACAACAA...... AATGACAGACCCCAGAGAAAGGGTACCGCCAGGAAA

R_.G E K L L S CCNVYZPOQAHIEKAQVPSLOQVYLALVVVQQ. _ . N.D R P QR K G_T A R _K_ 1840
|||||||||||||||||||||||||||||||||||||| # M_T D P R E R V_P P G _N 1831
|||||||||||||||||||||||||||||||||| # $ Q T P E K G_Y R _Q_E_ 1909
5916
5908
5906
G---T---T----G--G--AA-C--A-~-T-- 5822
Te-Tere-Teree-G--G--AA-C-A--T-—-- 5847
--G--A---C-AC-GC---T-----GG-TC--GAG------—- .Gee-Toe-T-e--G=-G--AA-C--A--T--— 5845
-G--A--CGAC-GC----T- Co--Toe-Tee-G--G--AA-C-A--T--- 5332
-G--A--C-AC-GC----T-- ) 5846
. 5314
G--A----A--GC----T G-TC--GA \ N o, 5612
[Orc H— G--A----A--GC----T G-TC--GA oo ComToeToee-Go-G--AA-C-A--T-—-- 5613
C--G G--A-----A--GC----T G-TC--GA 5805
C-G-AG--------G--A=-G-A--GCr---Trmememon [c FoRt cy W— .Coe-Tee-Tee-G--G--A-C--A--T--—- 5834
C---Grmnv G--A-----A--GC----T G-TC--GA GAAT AGC--A--G--T--=-A=--AC-----=-AGT.........C-=-T-RSRT----G--G--RA-C--A--T---- 5319
.............. G--Acsmrmee-Crme-Toe-GG-TCA-GA GAAC AGCT-A--G---T=--TT--AA-----GG--.........C---To-e-Tomree-Go-AA-----C---- 5493
R R A I RGEKTLLSC CCNVYPQAHEKAQVPSILQVYLALVVVQQ .. .NDRFPQRIKGT AR K_Vi
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<- Vif CDS end
BEN CAGTGGAGAAGAGACCATTGGAGAGGCCTTCGAGTGGCTAGAGAGGACCATAGAAGCCTTAAACAGGGAGGCAGTGAACCATCTGCCCCGAGAGCTCATTTTCCAGGTGTGGCAAAGGTCCTGGAGATATTGGCATGATGAACAAGC
BEN Q W R R D HWR G L RV A REDHRSILKQGG S EPSAPRAHTFPGVAIKVLEILA®S$S$TRD 1888
BEN _S G E E T I_G_E A F_ E W L E R T I_E A L NREAV_ NHLPRE L I F_ 1881
BEN T V E K R P L EERP S S G $R G P _$ K P $ T G_R_ 1955
GH1
D194
ucz
ROD ---C--Cmmmmme T--
NIHZ ---C--C--G-----T--
ISy C-----A--T--C-A T
sT e C--—--A--T
CAM2 - C-mmmmo- T--C-A CC
MDS ---C--C--------T--C-AGC CC
KR -G----C----TA--T. T----CT
uc1 --C-AC---=-A--A--A----A--A-----T A \---/
D205 ---C-AC-----A--AG-A-----A--A--=-CT-------, A--A--A---AC--AGC-C-------
EHO ---C--C-----A--AG-A-------~ e CA--AT-----CATC-C-----A-TA-----C--T--CT-----A-G--A--T---
MM251 A------A-C--A--AG----G-AGA------- A---mmee-Anmne-CooAr-AA-Gn -G mee
MM32H A A------A-C--A--AG----G-AGA-- ---G--A-----C--A--AA-G
MM1A11AA -G--A-----C--A--AA-G
MM142 --A-----G--A-----C--A--GA-G
MM239 G--A-----C--A--AA-G
MNE
SMMPBJ14.441 -
SMMPBJ14.15
SMMPBJ6.6
SMMH4
SMMH9
STM
viik®©.  _Q_W_R R D H W R G L RV A REDHRSILIKI QGG SE P SAPRAHTFZPGV_AKWV L E | I_L A $_ Vif CDS end
Vpx  V_W_Q R S W R Y W_H D E Q G M Vpx
BEN GTCAGCAAGCTACACAAAGTATAGATATTTGTGCCTAATGCAAAAAGCTATATTTACACATTTCAAGAGAGGGTGCACTTGCTGGGGG.GAGGACATGGGCCGGGAAGGATTGGAAGACCAAG..GACCTCCCCCTCCTCCCCCTCCAGC
BEN V.S K L H KV $ I_F VP NAK S Y ILY T F QE R V_ H L L G # R T W_A D W K T K # T S P S S P_S R 1935

C o) - 6050

G----GT---GC---C-
Groee-T=-GCr--Crrr-Gor-Grore-Go-C

-G---G----G--C-- 6066
6058
6056

>
>

p:

S
>

A-C--A--AG----G-AGA--
A-C--A--AG----G-AGA--

>>>p >l
>

BEN S_A S Y_ T K Y R Y L C L M Q K A I_F T HF KR G C T C _W_G R_I_G_R_P_# # P P _P_P_P P _P_G 1928

BEN @ C.Q QA T Q S T D I C_ A _$ C K K LY [_H I_ SR E G A L_A G # E D M _G_R_E_ G_ L E D Q # D_L_P L L P L _Q_ 2002
GH1

D194 A AcceneneGroene-G-G-A--T A \ ..AT-G-

uc2 [CHC, S o S AT-G-e-G-...
(=761 J NS, SR, . W c S c ¥ c 3:\ 0% | c St c Ry N c S0V WS, (U o SN W c SIS A--G-...GT-Goe--G... 5672
NIHZ o3 N c SRS . e 5664
ISY
ST
CAM2  —CA=-Tee-Cromemememememee ToemeeeGoneee YNNI o NN, S—— fog PN ¢ M c S A--G-...
MDS
KR G-..
uc1L we-AGT--T--T--Cr-Arwmemre-Crem-TGrememen G-----A--G---GTG--C-AT-CA-AG--C--T-GA---CT-CA-GAG--C
D205 e AT T-eon-T--C--A C----TG G G---GTG--C-AT-CA-AG--C--T-GG---CT-CA-GAG--C- T--Comren 6202
EHO e ATT--T--T--C--A---G T G----T---C--TGCA-AG--T--TGGA--TCT-C--GA--C Yy T ST, N, Y o S 6200
MM251 N7 N, | ) N W NN RN, o SN Goo-Tore-TGorm-GmenrAe-Co-T-GA--TCTA---GA------C---G-A---G-.. AT-G---G-..
MM32H ~ «-CA--rer-TGT--A-Crome-Coren-T TormeAcmeeGoneTomene TG----Gr-r-A--C--T-GA--TCTA---GA-----C---G-A--GG-... AT-G------G
MM1A11AA SIPOTRNIN /e (SN RN RN | S MRIN Y SN, | TN MY N o 15y Y.y - SN o W SN 3. NN YT o c TN c MU, S — 6139
MM142 TG---Grmen-Aer-Co-T-GA--TCTA-~-GA------Cor-G-Ar-GG-... AT-Grmrme G-, -wmeme Tememememcmcnen 5626
MM239 -A---C--T-GA--TCTA--GA---
MNE --C--T-GA--TCTA--GA-
SMMPBJ14.441 -T-GG----TA--AG---AG-
SMMPBJ14.15 - T-GG----TA--AG---AG-
SMMPBJ6.6 AceeeeT-GG--TA=-AG---AG------G-A--GG-...AT-G-----G-...G 6099

SMMHA4 T-GG----TA--AGAG-AG--- - 6128

SMMH9 - T-GG---TA--AG---AG----G-A--GG-.. AT-Gr--=-G-...G---T- - 5613

STM TGTT--AcmwmemeComeneT-GorAcGrmeme T-Gmen TGoe-AG - Ge-Ae- G Ao oo GAmemmmeme JCR NI ST YR, S— 5787

Vpx F T HFKRGC CTCMWG#GHGUPGRI GRUP ##P PP PP PP G Vpx

~

A

A
A
A

5906
G-A--GG-...AT-G- 5907
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--..> Vpx CDS end
--> Vpr CDS start

BEN TCTAGTCTA...ATGACTGAAGCACCAACAGAGTTTCCCCCAGAAGATGGGACCCCACGGAGGGACTTAGGGAGTGACTGGGTAATAGAAACTCTGAGGGAAATAAAGGAAGAAGCCTTAAGACATTTTGATCCCCGCTTGCTAATTGCT
BEN S S L .MTEAPTEFPPEDGTPRRDILGSDMWUVIETILRTEIZKTETEALRHFDTPRLLIA 194
BEN "L V3$#EISILKHOOSFPOKMGPHGGTGS$GVITGS$ $KILS$SGCKSRKIKPS$SDILIPACSTLTL 198
BEN <|m|m|n|u|_u|m|m|4|z|m|<|m|_ulmlm|<<|_ulnlqlmlo|_.I_ulmlml_.lo|z|mlzImlmlolz|xlolxlmlrlxlalﬂlmlml_ul_.|>|z|o| 2046
GHI = = e AC - G >O..._.....O A C--- 5817
D194 AC C > T 5818
UC2 e TG-G-G T AG--G- ._.O>.._.O._. T A A---G 6315
ROD . ---GCC----GA---G---A--------- TCT----A-------- A-------- T----AG-------- C--To-mmommme - 5819
NIHZ / A ----GCC----GA--CA TC-----A G-A T-----G C--T C---- 5811
ISY B e € € e O ACC----GA---G T A T----AG C--T 5814
ST C------ G--G---A--------- C------ GCC----GA---G-------------- C-----A--G-----AT------- T----AG--C-----C--T-- --A-- 5818
CAM2 TC-----A--C-----A C---AG--C-----C--T---------- C---- 6382
MDS T A--G----CA TC-T-AG C-G-A C---- 5817
KR G--TC-----A---T---GA T----AG c--T C-A- 6338
ucl -Ace---G-CCr----AC+--T----GA---AA-G----A---A--GCC-T--GAA--G------GAG--CGTCA--GA c G C--G 6357
D205 ---G-A------G-CC-----A-C--T-----GA-C-A--A-----AA--A--ACCGT--GAA--G---A--GGG--G-TC---GA C---G 6349
EHO - C-...--G-A---GTCC-=-Ac---T-==-G---AAA-A-----AA--A-ACCGT--GAAC-G------G-G--CGTC---GA-----—- AC Y\ R— (oRm— AT--C—A 6347
MM251 A----CA--A..---GAA---AG---TC. ACC-T--GA---A------G-G--GGT----GAA---T-G--A--------T --C---A 6252
MM32H A----CA--A..---GAA---AG---TC G-G--GGT----GAA---C-G--A--------T----A--mommmme To-mmmmmeem C---A 6277
MM1A11AA A----CA--A..---GAA---AG---TC C---A 6275
MM142 A----CA--A..---GAA---AG---TC. A T--GC-T----CC--A 5762
MM239 A----CA--A..---GAA---AG---TC. ACC-T--GA---A------G-G--GGT----GAA---C-G--A C---A 6276
MNE A----CA--A..---GAA---AG---TC ACC-T--GA---A------G- O..OO._.....O>....0.0..> ........ TemmeAmmmmmmmmenas Tommmmmmeesl C---G 5744
SMMPBJ14.441 A----CA--AA.-----A---AG---TC-- A C-G-AC T C--- 6043
SMMPBJ14.15 A----CA--AA.-----A---AG---TC-- A C-G-AC T C--- 6044
SMMPBJ6.6 A----CA--AA.-----A---AG---TC-- A C-G-AC T C---G 6236
SMMH4 A----CA--AA.---G-A---AG---TC C-G-A T C--- 6265
SMMH9 A----CA--AA.-----A---AG---TC---- GT----GA----CK---A--------- C-G-AC--K-------- T-mmmme- Y--G 5750
STM CT---CA--GA.-----AC-CAG---TC-—-............ -T--GA---G------G-G---GT----GA--------- AC C-GC-G T GC--G 5924
Vor M\ TEAPTEFPPEDGTPRRDILGSDMWUVIETLREIKTETEALRHFDTPRLLIA Vpx
Vpx _ L _V_$ Vpx CDS end
--> Tat CDS start
BEN CTTGGCTACTATATCCATAATAGACATGGAGACACCCTTGAAGGCGCCAGAGAGCTCATTAAAACCCTACAACGAGCCCTCTTCGTGCACTTCAGAGCGGGATGTAACCGCTCAAGAATTGGCTAAACAAGGAGAAGAACTCCTTGCCC
BEN L. G Y Y I_LH NR H G D T L E GA R E L I_LK TLQRAILFV HFRAGU CNRSIRI GS$TRRIRTWPCP 2033
BEN LA T IS LI DMETWPLKAPESS L KWPY NEWP SSC CT SERUDVTAI QETILAIKIOQGETETILTLADQOQ 2018
BEN m|<<|_||_.|<|_u|m|m|._.|<<|_N|I|_u|m|_N|_u|O|_N|>|I|@|Z|_u|.ﬂ|._.|w|_U|_||x|>|_.|O|wlo|_<_|w|_u|_||_A|Z|<<|_||Z|_A|_mlx|2|m|_.|_u| 2091
GH1 A G A-C G-T A-C T 5967
D194 A T A G-GT. A G AG---C G 5968
uc2 A-A T A T C-A--=--C-nnus T----G---G 6465
ROD A-AceneaT---C GT---G T--AC A-eme-GG--A C-G--r-G--G---A----CT-T-- 5969
NIHZ - AGA-----T---C--G G--T--G c A-----GG--A. c- G--G--A-—-CT-T-- 5961
ISY T---C GGGT AC A GG--A C--C-----G------ A----CT-T-- 5964
ST A T--GC G GG-T- C--T- A-----CGG ---A-----TAT-- 5968
CAM2 GGAC-----T--GC A-A GGGT---G AC G--A----- C. -A----CT-T-- 6532
Mbs - AGAC-----T---C T A G--T-T- ACA. A GG--A C-G------G--G---A----CT-T-- 5967
KR A TG-GC C---A TGT---G A AAT C G--GAG T-T-- 6488
uct - TA-T-T----T-C-G---G--------T-------C---A--AG T---C--G C- C--T---C-A-A------G--C--AC--C--G--G--G---A--—-CT-T-- 6507
D205 0 - TA---T----T-C-G---G--------T-------C---A--AG T---C C- ----AC--T--G--G--G---A----CT-T-- 6499
EHO -——-A-T-T----T-C-----G A-T A--AG CT---C--G--G--A------C-C----------G---T--CC-A-A------G-----AC--C-GG--G--G---A----CT-T-- 6497
MM251 --T----GC-----C----A---C-----C---C--C-TG--G--G---A----CT-T-- 6402
MM32H GC-----C----A---C-----C---C--C-TG--G--G---A----CT-T-- 6427
MM1A11AA \ ----C--C-TG--G------, A----CT-T-- 6425
MM142 -C---C--C-TG--G--G---A----CT-T-- 5912
MM239 6426
MNE 5894
SMMPBJ14.441 ----- A A--A G-Tor-C-GA—A 6193
SMMPBJ14.15  ----- TA T--G A--AG G--T---C--GA---A --GT----C-GA-A---C----C---C-GT-TG-AG--G---A---CT-T-- 6194
SMMPBJ6.6 - G--T---C--GA---A --GT----C-GA-A---C----C---C-GT-TG-AG--G---A-—--CT-T-- 6386
ISV VIS AN—— NS e SNSN——Y | WY c S G ¢ iy N c N ¢ 7. WY, WY W o 2y SR,V "y N GC--A--Core-CoeComone 6391
SMMH9 ~T---C-GGrr--A-msm-A-Co-Trmeme-GToe-C-GA-A---Cnor--C---C-GT-TG-AG--R---A---CT-T-- 5900
STM GC--T--CCG--A---C--G------C--C--G-AG--G---A----TGG-- 6074
Vpr K_ T L QR AL FV HFRAGC CNRSRIGS$TRRRTPCP Vp
K_ P Y NE P S S CTSERDVTITAQETLAKQQGETETLTILARQ Tat42

[-112
DEC 97



BEN
BEN
BEN
BEN
GH1
D194
uc2
ROD
NIHZ
ISY

ST
CAM2
MDS
KR
uC1
D205
EHO
MM251
MM32H
MM1AL1AA
MM142
MM239
MNE

SMMPBJ14.441
SMMPBJ14.15
SMMPBJ6.6

SMMH4
SMMH9
ST™M
Vpr

Tat

Rev

HIV2/SIV Complete Genomes

Vpr CDS end <-- --> Rev CDS start
GCTGCACCGACCCCTAGAGCCATGCACTAACAAATGCTATTGTAAGCGATGCAGTTTCCATTGCCAGCTGTGTTTCTCGAAAAAGGGGCTCGGAATATCATATGAGCGAAAGGGCAGACGAAGAAGGACTCCAAGGAAAACTAAGACT!
A AP T PRAMHS$SQMLLS$SAMOQQFPLPAV FLEIKGARNDNIIS$AIKG QT KKD S KEN$D S 207

G_I_S Y E R K G R R R R T P R K T K T P 2068

E_Y H M _S E R A D E E G L Q G_K L R L 2140

................... G--—T-——-TC AG—--C 6117
G TC AG-----A A 6118
A G cc AAG A 6615
Y\, SR— YN N, o S—— T-C-Acmeme-Toon A 6119
—AT G TcC C---AA----T-C-A-G G—-A 6111
—AT AA----A Terere-G-G---T-C G—A 6114
- AT-A G-----GA T--C-----AAAG---T-C-A A G--A 6118
YNy S N— AGA---TGA---TC T-C-AT G---G—A 6682
AT AG-----/ A 6117

- AT--A G G-A--G--A 6638
w-AT=+-C--T--T--AG-- 6651
6643

T--T---AA-GGG---m-m- A- 6641

A--AT---C--T--T---G-G--TA----C- AGTCAC-A-AGA-----A---G-AA~-GG-—--G--AA 6552

A--AT----C--T-w--G-G--TA----C- Ac--G-AA-GG--—-G-AA 6577

G-AA-GG--—G--AA 6575

........ --G-A--GG---G--AA 6062
-G-AA-GG---G--AA 6576

A---G-A---GG----G--AA 6044
6337
6338
6530

- G-Arm-Gree-G--AA
....... A--G---G--AA 6523
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HIV2/SIV Complete Genomes

\/ 5 sj (major)
--> Env CDS start

BEN TTCGCCTTCTGCACCAGACAAGTGAGTATGGAGCCTGGTAGGAATCAGCTGTTTGTTGTCATTTTACTAACAAGTGCTTGCTTAGTATATTGTAGC.....CAGTATGTGACTGTTTTCTATGGCATACCCGCGTGGAAAAATGCATCT
BEN FAF C TR QV S MEPGRNOQLF V V I L L T SATC LV Y C S . . Q Y V. T V_F Y _G_I_P A W_K N_A S_ 2127
BEN _S P S AP DK S$V W S L VG I S C L L S F Y $ QV_ L A $Y . 2111
BEN _.|m|_.|_.|I|o|a|m|m|<|o|>|<<|m|m|m|>|<|o|o|_._|_u|4|z|_A|0|_.|_.|w ||||| . # V C D_C_F L W H T R V_E K C_I__ 2185
GH1 B R T A-AT-TG-----A--G--TA--A-G-----C--GC--G---G-T: A
D194 B O Ol el I C------ C---m--- T----T A C-AA......
ucz -C-mmmme- A C---C T A C-AA...
ROD C--A---C-------T--G-T C-
NIHZ Ac-C-GA---CT--Grrrm-G-Tmrmre-A-C-A--C-
ISY AA-T-------C------C-T--C-G-----T A
ST A--A C--GC--G---G-T A 30._..
CAM2 C--A---C----C-----G-T A C--A...CAA-A-
MDS C--A---C T A C-AACCACAA--A-----A GG C 6267
KR C A 7@0....... A G C 6782

ucC1
D205
EHO
MM251
MM32H
MM1A11AA
MM142
MM239
MNE
SMMPBJ14.441
SMMPBJ14.15
SMMPBJ6.6
SMMH4 6667
SMMH9 6188
STM -C-AAT------- g OO._.OOO0.0.>.....>...O..> C-CT--C--G---TT---mmmmmmmm -CT...... - 6362
Tat _ S P_S A P _D_K_ Tat exon endfintron start
Rev L R L L H Q_ T N_ Rev exon endfintron start

Env CDS stat M_E_P_G_R_N_Q L F V.V |I_L L T S A C_ L V Y C S . . QY V T V F Y G I_P A W_K N_A_S 39

6801
mqmu
6785
6696
6721
6719
6206
6720
6188
6481
6482
6674

68

BEN ATTCCCTTATTTTGTGCAACTAAAAATAGAGACACTTGGGGGACCATACAGTGCTTGCCAGACAATGATGATTATCAGGAAATAATTTTAAATGTGACAGAGGCTTTTGATGCATGGAATAATACAGTGACAGAACAAGCAGTAGAAGAT

BEN P L FCATKNRDTMWGTIQCLPDNODODVYQEIILLNVYVTEATFDAMWNNINTVTEOQAVED 2177
BEN = _FP Y FV QLK. m|4|r|o|o|n|<|m|>|o|o|4|z_|_<_|_|_|m|_A|@|nlml_<_Imlolm|_.|_.|_<_|1|o|_|_|o|w|o|zleolmlxl_s 2156
BEN

GH1 AA A—-CC-G C--C-—G A 6411

D194 A G A A 6412

uc2 cc A G A A 6909
ROD A A A 6404
NIHZ A o c A G-- 6405
ISY A--G--CCor-Grrmem-Armememmmemen- TORNNY CN, (S 6408
ST
CAM2
MDS

KR
UCL  G-=-TC-C--Crorerr-C-Cr-Co-Gr-T--Crrmr-A-T Groremen-C-Crrmrmrnne-G Goren CACC--G--C-G-G----A-A A G T 6951

D205 A--TG------TC-C G---C--CACT--G--C-GGC---CA-A G T 6937
EHO GG oC- o...o.....ﬂ.o.....>..qo....>...o.o ..... g p— C---ACC-----CCAA------A-A G T--G--AC-A-G-— 6935
MM251 < Aw-A-CTemrer-CeAnmresTme-Grmrmen-TCA-=-T-GGCCC-Tmem-Tor-=-AAG Crnememen § N cR— (oN—— G--A--G--C 6846
MM32H wee-Ar-A-CTowe-CoAreme-Toer-Goemee-TCA--T-GGCCC-T--C--T---AAGC C--G-G c G---A--G-- 6871
MMIAL1AA
MM142 ~TCA--T-GGCCC-T----Tr-=-AAGCrrrrmen- 3 X cR— (oN—— G
MM239 - TCA--G-GGCCC-T----T----AAGC

MNE - - Te-A-Toee-AAGCoroonee y N R
SMMPBJ14.441
SMMPBJ14.15
SMMPBJ6.6
SMMH4
SMMH9

STM
Env gp120 O|0|_||U|D|Z|U|U|<|O|_m |||||||||||||||||||||||| 89

>
D
o)
@]
o)
D
>>

-114
DEC 97



EHO
MM251
MM32H
MM1A11AA
MM142
MM239
MNE

HIV2/SIV Complete Genomes

ACATCAATAAAACCATGTGTCAAGCTAACACCTCTATGTGTGGCAATGAATTGT ..o AGCAGGGTTCAAGGGAATACCACGACCCCGAATCCCAGGACCTCGAGTTCC 7093
T_T_T N R S_S_S

AA—C—AT-ACAA- 6501

............ -AT-TAA-TTCAGGG 6499
ATCCAGTTACAGGG-AT-AC---AATGCCA-AGCC-AAC-A-CCG-A 7029
----CACAG-GA-C-GC--AGG--A-AAC-CAA--TCA-AGAGC-CAAG- 6527
... A-A----A-AT--CCA-A 6495
.AA-GCA-GTA-AGAGAG- 6498

-AGC-CAA-TGCA-AAAAC-CAA-- 6511

-TAAGT-CAAGTGAC--AA-T-TGATA 7081
GCAGACTCAGTGAC--GCAAGCAC-A-—-C--A--C--AAACGCCA--GCAG--A-A-CCA-A 6555

.......... AAC-GCA-A--T--AGA---CAGT 7028
...AAT--C--AGGA---AAT-C-A-T-CT-AAC-T-T-A-T 7062
AG-A--ACCG-A--A-ACC-AGG----G----T-GTA-T-CCA-- 7054

.......... AAT--G--GTG--G-T-AGC-AG--AAGAGA-C-C-A-G 7046
G--T-----A--AT--T-C--AT----CA-TA-T----GA--CAATAAAAGTGAGACAGATAGATGGGGATTG-CAAAATC-TCA-CA--A-TA--AA-AGCAG-ACCA--A--A...... 6990

«-A----A--C-

--A-----A--C- -G--T-----A--AT--T-C--AT----CA-TA-T----GA--CAATAAAAGTGAGACAGATAAATGGGGATTG-CAAAATC-TTA-CA--A--AG-A--A-CAG-ACCA--GG-A...... 7015
--A-----A--C-------- C-mmomme- G--T-----A--AT----C--AT----CA-TA-T----GA--CAATAAAAGTGAGACAGATAGATGGGGATTG-CAAAATC-T......... -A--AA-A-CCA-AGCAG-AC-A...... 7004
--A-----A--C-----—-- C--mmemee G--T-----A--AT--T-C--AT----CA-TA-T----GA--CAATAAAAGTGAGACAGATAAATGGGGATTG-CAAAATC-TCA-CA--A--AG-AT-A-CAA-A-CA--AA-A...... 6500
--A-----A--C-----—-- C--mme G--T-----A--AT--T-C--AT----CA-TA-T----GA--CAATAAAAGTGAGACAGATAGATGGGGATTG-CAAAATC-A..... TA--A--AA-AGCAT-A-CA--A--A...... 7008

A C C G--T-----A--AT----C--AT----CA-TA-T-----A--CAACAAAAGTGAGACAGATAAATGGGGATTG-CAAAATC-T......-A--A--AA-AGCA--A-CAG-AATA...... 6476

SMMPBJ14.441 --A---A-C--C-----A-----C--T--G--C-----A--A--C--C--A------A-AA. GG---AATAAAAGTGAGACAGACAGATGGGGTTTA-CA-GAAC-CCAGCAC-A--A--AA-AC-AA-A-CA--AA-ACAAG-A 6781

SMMPBJ14.15

GG---AATAAAAGTGAGACAGACAGATGGGGTTTA-CA-GAACCCCAGCAC-A--A--AA-AC-AA-A-CA--AA-ACAAG-A 6782

SMMPBJ6.6 ~ ~-A—A-CCorrrArCo TG AA—-C—C-A- GG---AATAAAAGTGAGACAGACAGATGGGGTTTA-CA-GAAC-CCAGCAC-A--A--AA-AC-AA-A-CA--AA-ACAAG-A 6974

SMMH4 «-Gre-A-Cr-CrmrmAcmeneCrrTw-G-CrmrmAc-Ar-CoCorAcmeme-A-Acm<---GA---AATAAAACT GAGACAGATAGG TGGGGTTTG-CA-GAA-C-CAGGG--A--A--AA-AGCAATA-CA--AA-A 6961

SMMH9 - -AC- e 6482

L — A-C--Torme-Areme-Co-Torme Toree Ao AT-Go- T--Acmene-A-Toome--G G---AATAAGAATGAAACAGACAAATGGGGAT TG-CA-GGA--ACAGTA--A--AGTGA-ACCAA-AGCAG-AG-A..... 6656

Env gp120 V. W_H_L F E T S I_K P C V. K L TP L CV AMNC_._ . . . . . . . .. S RV Q G N T T TP N_P R T S S S 130

BEN ACAACCTCGAGACCACCCACATCCGCAGCCTCCATAATAAATGAAACTTCTAACTGCATAGAAAACAACACATGCGCAGGATTAGGGTATGAGGAGATGATGCAATGTGAGTTCAATATGAAGGGGTTAGAACAAGATAAGAAAAGGAG

BEN T T S R P P T S A_A_S_I_I_N_E T S _N_C_I_ E.NNT CA G L G Y EE MMQC CEFN_MKG L E QD KK R R 2268

BEN QP RDHPHPQPP $ $ M KL L T A S$ KT T HAOQD$ G MRRS$CNVSSIS$RGS NIKIRKG G 236

BEN HN L E T T HIRSILHNIKSNTFS$ILHREKOGQHMRRIRVS$GDDAMSV QY EGVRTRSEKE 233

GH1 ~=A-A-C-GGGAG--—A-A-GGATG--AGAG-—r-mmmrev CCA-~-C TCAG=—-AC---A-—---G--AG-A---AG CAT-+-CorrerT-r--CA-A--GAG - AACA- 6648

D194 «T-+-G---CC--GAGTC--C-AAACATTA-A-----G -G-TG-G C—-C A- 6649

uc2 G-C-GAC-A-CCA-CAA-C-T--ATACCTTA--—- - A-G---G-TA-T--A C---AC-G T-A-G- 7179

ROD weeme-A-A-CCA-menne GA-CAG-AGCAAGAG-—--G-—-GGA-A~CCA-GC-CGCGCAG--AC—Torrrrn-GoAG-G--A-A-C--CA-T-CC CA--A-----AG AACA- 6677

NIHZ TGG--AGG---GA--GA--CCAAAATAT-A-A--T-<----Cos-=-C.CA=-GC..GTGCAG---AC---A------ AA-G-G--A--Ar-<--CG-Cr--Cror-T-Grre-CA=-A---GAG--C--G--AACA- 6642

ISY 6648

ST 6661

CAM2 7231

MDS AACA- 6705

KR CA--AC--C---T------CC-CA-CAA 7178

uc1L —-C-TATT-CTA-TA-T-A-C-AT---AAAA-T--C-C--C--C--AAG-CCA--T--TA----TG----C---C-G---A---ACTA--AA-C-CAG-TG-C---T-C--T--C---CA--AC--AG-AG---G-—--AACAA 7212

D205 ~-T-AGC-T-CTA-CA--T-TCGT-GGCTGAAA-CG--T--C---~-AGACCCA-----A----TG--GC-r-A-----Corr-AG-Arrr--Aw-Acmrmrmon- A-To-T-Gor-o-C---AC--AG-AG----G--CT--AACAA 7204

EHO T-CT--G--TCC-TCAGAT-T--TA-TCAGA--C--C-C--C---GA-AGC--A--T--TC----TG---GC-T----GA----ACTA--A--A-----AG-C---C-A----A----CA--A---A--AG---G--TC--AACAA 7196

MM251 svvirr00.GC---GTAT--GAAAA-ATAGA---GG-C----G---AG-TCT--T----CTC-G--T-AT---A---C--G-AAC-A---C-A-----AAGC---A-A---CC---CA------A--AG---C---C--A-GA- 7131

MM32H s G----AAA-ATAGA-~-GG-C-----G---AG-TCT--T---ACTC-TG-T-AT---A----C--G-AAC-A---C-A-----AGGC---A-A-----C---CA-r---A--AG---C---C—-A-GA- 7147

MM1A11AA s -AGG--ATGT--GAAAA-ATAAA --G--C-r-r-G---AG-TCT--T----TTC-TG-T-AT---A----C--G-AAC-A---C-A-----AGGC---A-A-----C----CA------A--AG---C---—-AAGA- 7145

MM142 oo A-AGC-AA-T-AGT-GAGA--AGAGA---G-C-----G---AG-CCT--TG---TTC-TG-T-AT---A---C--G-AAC-A---CCA----AAGC---A-A-----Cor--CA-r-r--A--AG---C-----A-GA- 6644

MM239 ..-CGA--G-AT--G-AAA--TAGA---GG-C-----G--AG-TCT--T---CCC-GG-T-AT---A----C--G-AAC-A---C-A----AAGC---A-A-----Cr---CA------A--AG---C-----AAGA- 7149

MNE ..CC-A--AAAG--GAG---ATAAAAG-GG-C----G-A-AG-CCT--T-~-A-TC-TG-T-AT---A----C--G-AAC-A---CCA----AAGC---A-A----Cr-r-CA------A--AG--C----G-—-AGA- 6617

SMMPBJ14.441 T----AA-ACC-A--T-AC--ATAA--—-AAAGG-TG-------C-G-GA-CCT--T---A---TT--T-AT--TA----C--G-AAC-G---CCC---G-AAGT---A-A--T--C----CA------A--AG---C--A--G--AGAA 6931

SMMPBJ14.15  T----AA-ACC-A--T-AC--ATAA----AAAGG-TG-+-----C-G-GA-CCT--T---A-=-TT--T-AT--TA----C--G-AAC-G---CCC---G-AAGT---A-A--T--C----CA------A--AG---C--A--G--AGAA 6932

SMMPBJ6.6  T--~-AA-ACC-A--T-AC--ATAA----AAAGG-TG------C-G-GA-CCT--T--A---TT--T-AT--TA--+-C--G-AAC-G---CCC---G-AAGT---A-A--T--C----CA------A--AG---C--A--G--AGAA 7124

SMMHA4 -G-AA-CCT----e-Ar---T=-T-GT--T---+-C--G-AAC-G---CCC----AGGT---A-A--T--C----CA----~-A-TAGG--C--A--G-AAGAA 7102

SMMH9 C-G-GA-CCT--T--AG--GT--T-AT--TA----C--G-AAC-G+--CCC--G-AAGT--A-A--T--C----CA------A--AG---C--A--G-AGAA 6623

ST™M G-AG--A-AAAGC-AGAGT--G--------- AAGCTC---TG--AGT-------AC---A----C--G-AAG-A--ATCAC-AG-AGG T---A-Ax---c-on- CA--AC--A~-AG----A--G--AGA- 6791

Env gp120 T T S R P P T S A A S | | I NE T S NCIENNTCAGILGYEEMMAOQCETFNMEKGLEQDKZKRR 18
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HIV2/SIV Complete Genomes

BEN TATAAGGACACATGGTATTTAGAAGATGTGGTTTGTGAC...AACACA............ ACAGCTGGCACATGTTAC CAACACATCAATCATCAAAGAGTCATGTGATAAGCACTATTGGGATGCTATGAGGTTTAGA 7378

BEN Y_K D T W Y_ L E D V_V C D_._ N T_ . . . .= T A G T _C_Y_M_R_H_ C_N_T S_I_1I_| K_E S C D_K H Y W _D_A M_R F R_ 2313

BEN _ LR T H G I_$ K MW F V # # T # . . . # Q L A H V_T $ D I_A T H Q_ S S K S H V | I_S T I.G M L $ G_L_D 2276

BEN V_$ GH M _V_F R R C_G L $ # # H # . . . # S W _H M_L H E T L Q H_ I | N.H QR V M _$ $ A L L G C_Y_E V_$ 231

GH1I - T--A-------- C-C-A------- A----mee- ATCA-T-AT.. ACCAAAGATGGGAAAAA -G AC

D194 @ - T---G C-C-AG AAG-CA-AC............ GG-A-A G

uc2 ----CT C-C---T AGC-CA-AC...AAGACAGGC---AACACG T

ROD - T--A C-C-A: GACA--T-AT...AGCACA...-ATCAGAC-CAG AC

NIHZ ----CT--AG C-C-A: ...--T-AC...ACCTCA...-GTCAGA---AG AC

ISY --=-GT--A--C-----C-C-A----mmmmmmmnme, ATCAG-T-AC... AGCACA...GACCGAAAA-G AC

ST e T--A---mmm-- C-C-A------- A--C-----ATCA--TGAC...ACCAAG...-A--AGAAA AC--C

CAM2 TAAT-G----GATCAGACCACA-AT-AGAC---G AC

MDS GAGAA-TG-AT...AACACCACA-ACCAAA---GG--C C

KR A ACA-CT-AT......... GGG--CAGCC---A AC

uc1i T-A-AG--CA-............ CGGCAACAGC--CAGCAC--T----=--===-, AC---T--T--C---G-G---C-----m=mmmmmmm, A--T--C-----CAGCT-A--A-----G 7350

D205 -C-C-------T-A-AG---A-TAA......... TACCAGGAAGTATA-CA---G---C--T--A---ACC A----T---C C--A--T CAGCT-A G 7345

EHO -=-C--mem- AA-C-----T-A--G-----AAAGGGG-...... CAAGGAGT-AT-AAA---A------T--A-A-ACC--T--T-------- T---C----A C--A--T AG-T-A--A-----G 7340

MM251 --C--T--A--T-----C-CTAC----T---------- ACAAGGG-A...TAGCACTGAT-AT-AAA---G---C------- AT--C--T-----T--TG-T---C----A--T-----C--A--T---------A----T--A-----G 7278

MM32H --C--T--A--T-----C-CTAC----T----------ACAAGGG-A... TAGCACTGAT-AT-AAA-T-G---C-------AT--C--T-----T--T--T---C-----=-T-----C-=---T--=--=--- A----T--A-----G 7294

MM1A11AA --C--T--A--T-----C-CT-C----T----A-----ACAAGGG-A.. TAGCACTGGT-AT-AAA-T-G----------- AT--C--T-----T--TG-T---C------- T-----C--A--T-mmmmmmmmeee T--A-----G 7292

MM142 --C--T--A--T-----C-CT-C----T---------- ACAAGGG-A... TAGCACTGGT-AT-AAA-T-G----------- AT--C--T--T--T--TG-T---C------ GT-----C--AG-T-------=--==- T--A-G---- 6791

MM239 ACAAGGG-A...TAACACTGGT-AT-AAA-T-G- 7296

MNE ---ACAAGGT-A.. TAGCACTGAA-AT-AAA-T-G-----------AT--C--T-----T--TG-T--TC----A--T-----C--A--T- 6764

SMMPBJ14.441 -----T--A-

SMMPBJ14.15 -----T--A-

SMMPBJ6.6

SMMH4

SMMH9

ST™M

Env gpl20 Y _K D T W_Y L E D V. V_.C D . N T . . . . T A G T C Y M _R H C N T S I I_K E S C D K H Y W D A M_R F _R_

BEN TACTGTGCACCACCGGGCTTTGCCCTATTAAGATGTAATGATACCAACTATTCAGGCTTTGAACCTAAGTGCACTAAAGTAGTAGCTGCTTCATGCACAAGGATGATGGAAACGCAAACTTCTACTTGGTTTGGCTTTAATGGCACTAGA

BEN

BEN T V. H H R A L P Y $ D V M_I_P_T I |

BEN _L C T T G L CP ILK M_$ $ Y |

GH1

D194

uc2

ROD

NIHZ

ISY

ST

CAM2

MDS

KR

uC1l

D205

EHO A---mmneee O>._.O..O..O..._..O...m........_.>._...O._....

MM251 ATG-----A--TT----G--G--G-TCT G--A-- 7428

MM32H ATG-----A--TT----G--G--G-TCT G--A--G 7444

MM1A11AA ATG-----A--TT----G--G--G-TCT G--A--G 7442

MM142 ATG-----C--TT----G-----G-TCT. G--A-- 6941

MM239 ATG-----A--TT----G--G--G-TCT G--A--G 7446

MNE ATG-----C--TT----G--G--G-TCT A G 6914

SMMPBJ14.441 A A-----C. 7225

SMMPBJ14.15 A A-----C 7226

SMMPBJ6.6 A A-----C. 7418

SMMH4 .o..>...ﬁ >....3 oo A G 7396

SMMH9 -- --G--A--T-A---TT-GC-T- A A-----C 6923

ST™M o T--T-A---TT-GC-C----- O ........ A--T---Ammmmmeee C-mmoe T---T--=-G--mm-- TCT-C--G--T--T--A G--A A 7085

Env gp120 Y_C_ A P P G _F A L L R C N D T N_Y S G_F_E P | K_C T K VVAASCTRMMETOQTSTMWF G F NG TR 275
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HIV2/SIV Complete Genomes

mmZ OO>O>>>>4>O>>0>4>4>40,_.>44000>AOOO>O>O>.ﬁ>>.ﬁ>0O>O.ﬁ>.ﬁ0>.:>0O.ﬁ.ﬁ>>>0>>0.ﬁ>,_4>.ﬂ>>40.ﬁ0>0>>4000.ﬁ.ﬁO.ﬂ>>O>O>OO>OO>>>A>>O>O>O%A.3>OO>>.ﬁ>>0>04.ﬁ>.ﬁ0.ﬂ0>0O>.:>O.ﬂo.ﬁj.0>0
BEN Y_ W_H G_R_D_N_R T S_ L N_K Y_Y_N_L T M_R_C_K P_G_N_K T _V_L P T L M_S G L V_F H 2413

BEN
BEN
GH1
D194
uc2
ROD
NIHZ
ISY

ST

CAM2
MDS
KR

4..0......4.0)0 ..............
uC1 A C-----A-----G--T A A---C-GA--G-----G--C-------- CA----------- A-C--------- C-GAAT--C--T 7650
D205 / AA-A---C C-----A T-CA--C------T-GT----A-AC: G ---G---G G-ACCG C--C-T--C--T 7645
EHO C--G T-A---C A TTCA: G AC-----A--G C--A-TG---G-G-------G-ACCG------- TA-TC-C--C--T 7637
MM251 AAA----GA G-C--CA T-----G--T--C--- 7578

MM32H AAA----GA G-C--CA T-----G--T--C--- 7594
MM1A11AA AAAA----GA: G--T--C--- 7592
MM142 AAA----GA T-C---G--T--C--- 7091

MM239 7596

MNE --G--T--C--- 7064
SMMPBJ14.441 -G--G--C--C--T 7375
SMMPBJ14.15 --G--G--C--C--T 7376
SMMPBJ6.6 C------ G-C--CA---------- G--G--C--C--T 7568
SMMH4 --G--C--C--T 7546
SMMH9 -G To-oo--R-----AGC-----A--C-- A--ommom oo T oo R------ A GA---mmmmmmmmmmememees Comemmel G-C--CA-------—-- G--G--C--C--T 7073
STM C---T-A------A-C----GA-------- G--C--A-----C------ G-C--CA---------—- C--G--C--C--T 7235

Env gp120

»P>eT 5>
o
H
o

Env gpl120 end N Env gp4l start
cleaved by cellular protease, most likely furin

GH1 B G upp— g p— e — AT T—--CAA—--AG A
D194 «-G-...CCAGTCTA---A--AA--G TT----CA-----AC----TA G
uc2 S Yo\ c] [ SRy Ny NS — T---AA---AC----AA-G
ROD <-C--CTACCAG--G----T-A---Ac-C-A--Acnmrmeen-Ter-CAA----A-----AA--C G C-A G--T-G-- cersmeemeConAmee-T--G- 7265
--C--...CCAGTC----T-A--AA--Core-Armemeanc T Toe C-Ane-CA----A T----G-A-.. AGG-GCCGC---A-—-T--—-A 7227

7243

7822
. C- 7290
KR —C.GA. CCOATCoo-TGA-AnCoAmmmemeT oo TGAT oo AemmemmemmmmemeeAemmr e G e G T -G oA o Coon o CAm e 7760
--A-C--C-A--GG--A-GA 7788
........ GGTGCAAAA---ATC---A-CGT--AGTTA 7789
EHO ---TTC-----CAA......CAA---TCTCAC-G--A-GG 7775

MM251 ori-CA--T-AT---C--T 7716
MM32H -G-T-CT---CTA.....-CA--—-T-AT--—C--T 7732

MMIAL1AA ~CA-—--T-AT-—-C--T 7730

MM142 -CA~-GT-AT-—-C--T 7229

MM239 A--T--A--AA-A A-ee-T-AT---C--T 7734

MNE A 7202

SMMPBJ14.441 -C--A-TGAG--A--A-AA 7513

SMMPBJ14.15 -C--A--TGAG--A--A-AA-----C- 7514

SMMPBJ6.6 -C--A~-TGAG--A--A-AA----C- 7706

SMMH4 -C--A-~-TGAG--A--A-AA-----C- 7684

SMMH9 oo - R-K-YTRAAC------- G 7211

STM 7373

Env gp4l . P I NTRPR QAW CRTFGGRWZREAMOQEVZKAQTILVQHPRYKGI . .NDT G K| N_ Ew

-117
DEC 97

78]



HIV2/SIV Complete Genomes

BEN

BEN

BEN

BEN

GH1

D194

uc2

ROD

NIHZ

ISY

ST

CAM2

MDS

KR

uc1

D205

EHO
MM251
MM32H
MM1A11AA
MM142
MM239
MNE
SMMPBJ14.441
SMMPBJ14.15
SMMPBJ6.6
SMMH4
SMMH9
STM

Env gp4l

BEN

BEN

BEN

BEN

GH1

D194

uc2

ROD

NIHZ

ISY

ST

CAM2

MDS

KR

UC1

D205

EHO
MM251
MM32H
MM1A11AA
MM142
MM239
MNE
SMMPBJ14.441
SMMPBJ14.15
SMMPBJ6.6
SMMH4
SMMH9
STM

Env gp4l

TTTACGAAACCGGGAGCAGGCTCAGACCCGGAAGTGGCATTTATGTGGACTAA ACATGACTTGGTTCCTCAATTGGGTAGAAGACAAGAAC. ..........ioimrrrerrerrrerees 7933
F T KP GAG SDPEVAFMWTNCRGETFILY CNMT W_| _nl_.|z|<<|<|m|o|_A|z |||||||||||| 2498
LR NREQAQTREKWHTILCGIL T AEENF S T V_T $ 1 _G_S_S_1I_ G $ KT R # __ .~ 2448
LY ET G SRILRP G S G I_YV D S$ L QRRISIL$HDTILVP Q| LG RRQE# ___—_————TT— 2515
..... Y. .Y e M— S—— Yo,

........ G--A--AT--T AceeneAe--AC

-G T Aeee-T. A--G---A--AC

<-G-AGCG--A--AA-cmcmemene Acee-A---AC

--AAGC---A-GAG A---AA---AC

..... O A AT AR

~-TAGCG--A---A-C A AC

-C-AAGC---A-A-AG---T Acece-A---AC

-C---GC--A-—-AA Ace-A----AC

..... AC---Ac-AA---T----TG-Ar-e----T--AC

~-GGTAGGG--CTCG----T-emem YN (e o7 N— 7905

G-AT-AG---AT---AA--T--- --ACAA 7906

- AG-AG-G-AC-CGAG-Axwrrer-TorArear-AAG--Armrmrremermees ) 7892
- TGTAACTACCCAGAGGCCA 7848
L TGTAACTAACCAGAGGCCA 7864

-Gr-GCT--TorGror, omTrmemeee TA-C--C TACAGCTAACCAGAAGCCA 7862

-G-GCT--TAw-Grer...oTemememee TA-C--Conenene-Aen . TCTAACTACCCAGAAGCCA 7361

~G--GCT--T--G- -TA-C--C _TACAGCTAACCAGAAGCCA 7866
TA-C--Crereren-A--T. TCTGACTGGAACTACCCAGAAGCCA 7340

T--A-----TA-T--C------=-A--T--TC---mm-mmm CT-A--T--C--A----A T--T A-T-TAC-... AAATGGTTCTAGATGGACAAGTCAAAACCAG 7657
T--A-----TA-T--C A--T--TC C AT --T--mmm e T-TAC-...AAATGGTTCTAGATGGACAAGTCAAAACCAG 7658
-T--A-----TA-T--C--------A--T--TC---------- T-TAC-... AAATGGTTCTAGATGGACAAGTCAAAACCAG 7850

C- T--A----CA-T A--T--TC CT-ATo-CorArmeAreeee T T e G---GAG--CAAAAGGGTGGCAGATGGAAACAACAAAATAGG 7831
C- T o-Acee-TA-To-Crorenen-A--T--TC YT-TA--... AAATGGTTCTAGATGGACAAGTCAAAACCAG 7355
A-AGT-GCT--T--G-G---...---T--A--G--CA-C--C A--T-—-C-T T--T--Co-Acme-Asmreme-T-Acmc-Ace---A--GA-GTACATCAGAAATGAGAGATTGGAACAAAAACAAA 7520
F T KPGAGSDZPEVAFMMWTITNCRGEFILVYCNMTMWFLNMWVEDIKN_ . . . . . . . . . . .  Enw
...... CAAACACGGCGCAACTAT..... TGCCATATAAAGCAGATAATTAATACCTGGCATAAAGTAGGGAAAAATGTATATTTGCCTCCTAGGGAAGGGGAGTTGGCCTGTGAATCAACAGTAACCAGCATAATTGCTAACATTGAC
. QT RRNY . . CHI_KQIINTMWHIEKVGHKNVYLPPREGETLATCESTVTSIIAN.ID 25
|InI_A|I|o|>|4|#|.|u|>|_|m|m|m|a|r|_l_u|o|_ |||||||| C_ L 1 G K G_S W_P V. N Q Q $ P A S L L T L # 2487
L N_T A_Q L #_ |#|n|<|_A|>|o|z|m|<|r|>|w|m|xlmlx|o| _FASS$GRGV GTS NS NQHNCSHS 255
AAT-G--A--A--T—-GCGCCG G C-G 7497
... AAC-------ACG GCGCCA G c GeenenenC 7488
YN Ny S— GCGCCA G GeeeneC-T 8031
............ -AC-----T--GCACCG A C--A GG 7520
.GGT--G-A-A------T---GCACCG----G----G---A C-GG c (oW SN ¢ S—— foR— T 7491
..GGT--...-A--AT---—-GTGCCG G--A G 7494
. AAT--G---A--A--T---GTGCCA A c-G 7507
.. AATACG---AA----T--GCACCA G--A C G G 8086
... GATA-GC--T--A--T---GTACCA A c A-G 7554
...... --CC---A----T---GCACCG G--A G-----CC--—-A 8021
.. GGTAC---T-A-AAG--T-~-GTGACG----C--C--A------G-C--C--Gr----Co-Gr-T--Ac--T-Crrmrmrmrmreme-Armrn-Gr-TAC-C-CT----A-T--C-GT--Croro-TC-To-Ar-Crmrorenen 8052
. AATAC---T---A-A--T---GCGCCA--T-+--C-GAr--rrr-C--C--Gr----C--G--T A A--Ac-r--T---C-CT-A---A-T--C--T--G--T---C-C--A--C----CA-- 8053
...... GGGCTCAAAA-T-—-GCGTCA~-C-C-GA=-~-G-C--C--Grr-Cr-GAT-A Gorror-GroroooeroAA G TAC-CToor AT Co T T C-CoA-Croeeee 8036

A--A--G--A--CC-CA-G---A-C--Cr-rn-Gr---TC-C--A--A---A-T 7998
A--A--G--A--CC-CA-G---A-C--Cr---G----TC-C--A--A----A-T 8014
A--A--G--A--CC-CA-G---ATC--Cr----G----TC-C--A--A----A-T 8012
AAGGAA-GGCATAAAA-G--T--CGTACCA--T-----T-GA--A-----C--C--T ~-A--CC-CA-G---A-C--C-rrr-Gron-TC-C--A--A---AA-T 7511
AAGGAA--GCATAAAA-G--T--CGTGCCA--T-----T-GA--A-----C--C--T --A--CC-CA-G---A-C--C-----G----TC-C--A~-A--A--T 8016
CAGGAA-GGCATAAAA-G--T--CGTGCCA--T-----T-GA--Acrcn-Cr-Cr-Tormmmemememe-CeGmreme- Tormemnncns A--Ax-G--A--CC-CA-G---A-T--Corer-Gore--TC-C--A--A---A~T 7490
AAAGAG-G-CA-A--A-A--T---GTGCCA--T-----T-GA--mcn- C--C--G----C A--CC--A-A---A-T--Co-Torn-T--C-C--A~-AG-A-A-T 7807
AAAGAG-G-CA-A--A-A--T---GTGCCA--T- -C-C--A-AG-A—-A--T 7808
AAAGAG-G-CA-A--A-A--T---GTGCCA--T- C-C--A-AG-A-A-T 8000

AAGGAA-GGCATA-AA-G--T--CGTGCCG--T-----T-GA--A-----C--C--T
AAGGAA-GGCATA-AA-G--T--CGTGCCA--T-----T-GA--A-----C--C--T
AAGGAA---CATAAAA-G--T--CGTGCCA--T-----T-GA--A

>3
Tr
o]

>
@

A--CC--A-A---A-T--C--G--

AAAGAG---CAGAA-AAA--T-~-GTGCCA--T----T-GA-A-----C--C--G----C c A--CC--A-A--CA-T--C--T-----T--TC-C--A--AG-G--A--T 7981
AAAGAA-G-TAC-A-AAA--T---GTGCCA--T-----TRGA-------- C--C--G----C C G-R A--CC--A-A---A-C--C--T-----T---C-C--A--AG-A--A--T 7505
AAGGAA---CA-AA-A-G--T---GTACCA-----C--C-GA--AG A y p——— A--AC---A=-CC-TA-T---A-T--C--T--Gro--Trer-Ac-Acemcees 7670
.. Q TRRNJY . . CHI KQIINTMWHIEKVGKNVYLPPREGTEILACESTVTS I I AN_D Ewvw
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BEN

MM1A11AA
MM142
MM239
MNE

SMMPBJ14.441 .

SMMPBJ14.15
SMMPBJ6.6
SMMH4
SMMH9

STM

Env gp4l

BEN

BEN

BEN

BEN

GH1

D194

uc2

ROD

NIHZ

ISY

ST

CAM2

MDS

KR

UC1

D205

EHO
MM251
MM32H
MM1A11AA
MM142
MM239
MNE
SMMPBJ14.441
SMMPBJ14.15
SMMPBJ6.6
SMMH4
SMMH9
STM

Env gp4l

HIV2/SIV Complete Genomes

...... ATAGATAAAAATCGGACTCATACCAACATTACCTTTAGTGCAGAAGTGGCAGAACTGTACCGATTAGAACTGGGAGACTACAAATTAATAGAAATAACACCAATTGGCTTCGCACCTACAGATCAGAGAAGGTACTCCTCAACT 82
o . I_D K N R T H T NI TF SAEVAEILVYRLEILGHD Y KIULIE I TPIGFAPTDQRURY S S T 252
L # $ I K I_G L I_”P T L P LV QKWQNTCTDS$NWTETTNS$S$SHKS$SHQLASUHILAOQIRTEGT P Q # 259
# _# R $ K S D S Y QH Y I_$CR S GRTV PI R TG RLQINR RNNTNWILRTYRSEIKVLL N_ 258
............ GT---—-A-T-AC--G--A--T G A TooeereT-T G GAGAG---A-—A-T----GG-- 7635
.TCAG-TGGAAAT...--G T----G GG CCG A-AG---A---A--T-----GG-- 7626
..... -C-G--G-A-A--G G T G AG-G-A-A---A--T-----GG-C 8169
TGGC----CAAT-A---G--A G A---A---G--GTmmmm T--T-----GG A-AG-A-A---Ammmene- TG 7661
.GCGGGAG...A---A--A--T G-C A G---T----G--T G C TCAGTA-AG--A-------- TG-- 7626
-T-G-TGGAGAT-AC-GG--A--T G A T P € R P e € R ¢ Crmmee- CAG-A-A---A-------TG-- 7635
.GG-GGAGA--AC--G--A--T G A T--G=-T--T----G----G T CCAGTA-A---A TG-- 7645
-G-GGG--AATCAGACA--A--T T G---T---G--T--T-----GG —-C-TG-- 8227
..G-C--GGAT-A---G--A--T \ TG 7692
e -TGTT-GAT-AC--G--A-G / TG 8159
GTGTATTAT---GGC---GAT--CA-G-----T------/ G T GATA-A---A--T--mmm G 8202
....TC-G-CAAC-G-ACC----T---T-TG-G GTA----A GTA 8191
TGG-T-G--AA--AC-T---T--T-me--TG-Grrmmmmmmmm-Tommmmmme- TAA - Gmrmmme-Gmmmmmmmmmne G Gmmr e T G-ATA-A---A--T-—-GTG 8177
.. TGG-CTG--G-A-AC--A--T-GT--C---A- 8139
..TGG-CTG--G-A-AC--A--T--T--C--- 8155
8153
7652
-A-TA-TGG- 8157
—-A-TA-TGG- 7631
-A--A---- 7948
. -A--A---- 7949
.TGG-TC---G-C-A-G-G-----T--C---A-G-- A--Ann 8141
.. TGG-TC---A-C-A-G-G-----T--C---A-G- A--A-nm 8122
.. TGG-TC---G-C-A-A-G-----T--C---A-G---- -A--A----- 7646
.TGG-CT--CAAT-A-G-G--T-----C--TGCA-------- G---- ~-GA--GT--AG--A-—-A-AA-T-G- 7811
o . I_D K N_R T H T NI T F S A EV A E L Y R L E L G_D_Y_K_| L I_E I T P I_G F_ A P T D QR R Y S S T Env
...CCAGTGAGGAACAAAAGAGGTGTGTTCGTGCTAGGGTTCTTGGGTTTTCTCGCGACAGCAGGTTCT GGGCGCGCGGTCCCTGACGCTGTCAGCCCAGTCCCGGACTTTACTGGCCGGGATAGTGCAGCAACAGCAACAGC
. P VR NIKWRGV FV L GF L GFLATAGSAMGARSILTLSAQSHR RTILILAGIV QQ Q Q Q L 264
“# Q $ G T K E V C S C$G SWUV FSRQQV L QW A R G_| P $ R C QP S P G L Y WP G $ C S NSNSC
# # S EEE Q KR C V. RARV L GF S RD S RFC CNG R A V_ P_D A V_ S P VP D F T G R D_S A AT A T A 2646
. T 7782
. 7773
eormm-C o 8316
...-AC-G---AC-T-C 7808
...-ACCA---AC-T-C T C-A 7773
<i=-G---AC-T--G C-T C-A 7782
T A A 7792
...-AC-G---ACCT- C---T A AGT 8374
T A-A G GC---T C--T-----T 7839
AG A GC----T G--T--TC--G-ACT--ACTG---T---r-mmrmmmrmmmemmmemmmena 8306
G AC----T--A-TG AAC----T T T G 8349
A A--C--T--A-TG AAC---TT. T G CT 8338
< A=-CCrmmrm-Tormmmemmee ACTmmemmmnen B GC----T-----T----G--T T G C 8324
GGCA-CTCA--A--T. G--C--T A--G GC---GT A-C--T T----T 8289
GGCA-CTCA--A--T G--C--T A--G GC---GT A-C--T--A T----T 8305
GGCA-CTCA--A--T. G--C--T A--G GC---GT A-C--T. T----T T---- 8303
GGCA-CTCA--A--T G--C--T A--G GC---GT----CG--A-C--T T----T 7802
GGCA-CTCA--A--T G--C--T A--G GC---GT---mmm- A-C--T Acnee-T-o=-T. 8307
GGCA-CTCA--A--T G--C--T A A--G GC---G o A-C--T T----T 7781
GGTG-CTCA--A--T G--C-- A-----GC----G G--T GT----T. 8098
GGTG-CTCA--A--T G--C--T GC----G G--T GT----T. 8099
GGTG-CTCA--A--T G--C--T GC----G G--T GT----T 8291
GGTG-CTCA--A--T--G-----G--C--T GC----G G--T GT----T. 8272
GGTG-CTCA--A--T G--C--T GC---GT G--T GT----T. 7796
A...-CTCA--A-CT--G----G--C AGC---G A-G--T. T--A-T 7958

P VRNKRGVFVLGFILGFILATAGSAMGA ARSTILTILSAQSRTILILAGIV QQQQ QL Enw
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HIV2/SIV Complete Genomes

BEN TTGGACGTAGTCAAGAGACAACAAGAAATGTTGCGACTGACCGTCTGGGGAACGAAAAACCTCCAGGCAAGAGTCACTGCTATCGAGAAGTACCTAAAGCATCAGGCACAGCTAAATTCATGGGGATGTGCGTTTAGACAGGTCTGCC
BEN  Q E M LR LTVWGTHKNLO QARVTAIETKJVYLKHOQAOQLNSWGTCATFRQV C H 2601

BEN W T $S RDNUKIKTC CCDGS$PSGEREKTSROGOGESTLLSRSTS$SIRHSS I HGDVRILDTRS AT 260

BEN PP GKSHCVYREVPEKASGTAKEFMGMCVS$TGLEP 2695

GH1

T G G 7932

D194

uc2

ROD

NIHZ

ISY

ST

CAM2

MDS

KR

uC1

D205

EHO G

MM251 G

MM32H G

MM1A11AA G

MM142 G

MM239 G
G
G
G

>
D @
[e2)
5
o)
<))

q
T T--G-C

N C--G-C-—--G-G A 7958
T A

.

G-C-----G A 7923

T GCAG-C----G-GA A 7932

A--T-----G-C-----G--A A 7942
G

8453
7952
8457
7931
8248
8249
8441
8422

7946

j>1>]>;>:>]>jj

HOPOOEE®

MNE
SMMPBJ14.441 ----- T--
SMMPBJ14.15  ----- T--
SMMPBJ6.6 ~ ----- T--G
SMMH4 T--G
SMMH9 - T--G
ST™M G C-
Env gp4l L DV _V_K R Q Q E M L

—

OOO

-
[9J0)

;CI(')('j
©
[
o
©

- 444 =
Aaqﬁ = — -

BEN GAAAAATATGACATGGCAGGAGTGGGAGAAACAAGTCCGCTACCTAGAGGCAAATATCAGTCAAAGTTTAGAAGAAGCCCAAATTCAACAAGAAAAGAATATGTATGA/
BEN _E_ W E K Q VR Y L E AN_I_.S QS L E_E A QI _QQFE K N MY E

BEN

BEN
GH1
D194
uc2
ROD
NIHZ
ISY
ST
CAM2
MDS
KR
UClT  —G----A-—-CCrrrmm AA--C-CA-A--Acrwme-Grro-Crnmrmemanes AC-------A-G-G---AAT-T-T-G--T-
D205 --Geeee-A-r-CCornn AA-CC-CA-A--AA-T-----T--C AC-----A--Grmrmrm-AT-T-T-G--Tw-------A-CGGCTCTGoromem--Go-T--G-A-r--G-
EHO A--CC-TAA--A T--C AC-A-------GG T-T-G--T A-CAA--TTAC-----G-Ar-GorArmemrmrmmemene
MM251 CAAG-C--A-A--A--mrmre-Cor-GAT =T orem-Aremremene CG-A-G--TGA--T-T-G----A------A-CAGCCCTCC-------G--A
MM32H
MM1A11AA
MM142
MM239

MNE
SMMPBJ14.441
SMMPBJ14.15
SMMPBJ6.6

A-C---TCA--G A G
A-C----TCA--G A G
SMMH4 -A-G---G--TGA--T A-C—---TTA A G
SMMH9 SN W ¢ 7. Wy JS— A-C-S--TYA--G A G-----M
ST™ g S— YN QRN SN cTc? Wil c iy (U o SA—— A-c---G-A-G--TGA--TT--T A-CA---CTG T--G---G
Env gp4l T T VP WUV NDSLSPDWZKNMTMWQEWETKIOQVRYLEAN
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HIV2/SIV Complete Genomes

BEN TTACAAAAATTAAATAGCTGGGATATTCTTGGCAACTGGTTTGACTTAACCTCCTGGGTCAAGTATATTCAATATGGAGTGCATATAGTAGTGGGAATAATAGCTTTAAGAATAGCAATCTATGTAGTGCAATTGTTAAGTAGATTTAGA
BEN L Q K _ L _N_S W_D_| I_ L G NW_F D L T S W _V K Y I_QY G V H IV V G I_I_A LR I_AI_Y V.V QL L S R F R 2791
BEN  _ Y K _N_$_I_A _G_1_| F L AT G L T $ P P G S S I.F NM EC |I_$ $ W E $ $ L $E $ Q S M $ C N C _$ V D L E 2706
BEN _T_K_I_K_$ L | O|<|m|<<|o|_.|<|w|_.|Z|_.|_.|O|O|<|<|m|_|<<|m|>|<|m|m|o|z|z|m|_n|x|z|m|z|_.|0|m|>|_|<|_A|w|_|m| 2788
GH1 T A TT A---G-G----T- A---A C----- 8232
D194 T--G A----A TT A G C--A---A C----- 8223
ucz2 T A----A G--TT A A 8766
ROD T----A----A-C-G TG--A A---A GC----- 8258
NIHZ G TT--G A G T---A---A----A--GA----------- C----- 8223
ISY A CATG A G-----C-C------- Tom-Anmemeeee A---A--C--nnnmev C----- 8232
ST A----A G TT A T A---A C----- 8242
CAM2 A---GC TT A A---A--C---n--- GC----- 8824
MDS A TT-C A T A---A--C C----- 8289
KR A-T G TT--G--/ \ A-----AC C--mn 8756
uc1 ---A-GGCA--C--CAGG-TA---C-AT--G------ CA---T-=---- TG ----T---A--CA-TA----GA--C--GCA---C----G 8799
D205 ..0.0.. --A-A--A-----C--T-TA---C-AT---------CA--GT --T-G-A--CA-T-----GA--C--GCA---C----G 8788
EHO = —--G-em---CAA-oeo--T-CA-T--T-mrrrmmmee-Commemeev A- ooo>..o..o>oo.4>...q AT A--CA-TA-A--GA--C--GCA--GC---G 8774
MM251 -GG G- G T T --C-TG-T--T---A- Ao Ao AT T--G---- T--A---G-----C T G- -~ TG------A----A---A--C--GC--AG--A--G 8739
MM32H -GG -GG T T C-TG-To- T A Ao Ao T T oo T A== G- -CT G- TG------A----A---A--C--GC--AG--A--- 8755
MM1A11AA T A----A---A--C--GC--AG--A-G 8753
MM142 Uy Y. N o) {c T—— TG------A----A---A--C--GC---G--A-—- 8252
MM239 -TG------A----A---A--C--GC--AG--A--G 8757
MNE ---TG------A----A---A--C--GC--AG--A--G 8231
SMMPBJ14.441 -TG--A-----------GA-----GC---G--A--- 8548
SMMPBJ14.15 - - ----TG--A ---GA-----GC---G--A--- 8549
SMMPBJ6.6 - - TG--A----------- GA-----GC---G--A--- 8741
SMMH4 --T--A-T------TC-A---G------ GG T---A A-----GC---G--A--- 8722
SMMH9 ---T--A-TG GC---G--A--- 8246
STM ---C-T-----T-----A-GA--C--A----------- AT--T----TA-A---T--G--ATG------ Gommmmmmeen ---GC---GC----G 8408
Env gp4l L Q K L N S W D I LGN W _F D L T S W_V_K Y I_Q Y G _V_H I_V V_G_I_| I_A_ L R I_A I_Y_ V V_Q L L S R F R_En
V 3 sj major Tat CDS end <-
BEN AAGGGCTATAGGCCTGTTTTCTCTTCCCCCCCCGGTTATCTCCAACAGATCCATATCCACAAGGACCGGGGACAGCCAGCCAACGAAGGAACAGAAGAAGACGTCGGAGGCGACAGTGGTTACGACTTGTGGCCTTGGCCAATAAAC
BEN K G Y R PV F S S P P G Y_L QQ I_H I HKUDRG QPANZEGT EEDV G G D S G Y_D L W_P_W_P_I_N_Y_ 2841
BEN = _R A I_G L F S L P P P _V_ I __ S NR S I_S TR T G D S QP T KE QK KT S EATUV V T TCG L G Q $ T M 275
BEN _A|o|_.|m|>|o|_u|_.|_u|v|_u|_u|_.|m|_u|._.|U|_u|<|_u|0|0|_u|o|._.|>|m|o|_u|_u|z|D|_u|_u|_u|_u|_u|_u|o|<<|_.|D|_.|<|>|_.|>|z|_A|_.| 2837
GH1 A----GA A G 8382
D194 A A CaA T--G C-mmmmee C 8373
ucz2 G A G-----C-----A--C------ C C G C 8916
ROD A GT---A--A--G----AG--AGA-AC-----C-----G---GCA--- 8408
NIHZ A--A GA--A T---A--A--G----AG--AGA-CT--------—- G---GCA-- 8373
ISY A A--GA----A T--GAA----GT---AAG-AGA-CC---- -G---G-A--- 8382
ST A GA---A T---AA-AG-GT---AG--A-T-G---- G----GA-- 8392
CAM2 C--A G---—A T----A--G----AG--AGA-CC---------AG---G-A-- 8974
MDS A A--GA----A T------A--G----AG--AGA-CT--- -G---GCA--- 8439
KR e A--GA----A----C —-GCA—- 8906
ver, -eee-A-A--C-----T---TC----ACT----------C----- G---AC A C--A-GT---AA---AG-G-C----AGA-CT-----C----AG---G-A--C 8949
D205 = -----------A--A-----C-----T---TC----ACT----------C---—- G A GA-GT---AA----G-G-AC---AGA-CC-----C----AG---G-A--C 8938
EHO A GA-GT---AA-A--GAG--C---AGA-CT-----C----AG--CG-A--C 8924
MM251  C---G--------A--G-----------A---TC----T----GT---CT----C---AC------C--C--T----A---GA-----C-A-----G----- GT----AA-G-G----CA--AG--CC ----AG---G-A--- 8889
MM32H A---TC----T----G----C---------, AC------ C--C--T----A---GA-----C-A-----G-----GT----AA-G-G --AG---G-A--- 8905
MM1A11AA A---TC----T----GT---C-------- AC------ A--C--T----A---GA-----C-A-----G-----GT ---AG---G-A--- 8903
MM142 ---A---TC----T----GT---C-----C---AC----T-C--CT-T----A----A-----C-A-A---G-----GT ----AG---G-A--- 8402
MM239 ---A---TC----T--=-G=--Crnemm- AC------ C--C--T----A---GA----- O.>....>O -G-G----CA--AG--CC----------, AG---G-A--- 8907
MNE GAC A--C--T----A----A -AG---G-A--- 8381
SMMPBJ14.441 C----T-------- A--Gmmmmmeeee T G-C G A AT AcerA- -AG---G-A--- 8698
SMMPBJ14.15 --G-C--G--A--A-- AG---G-A--- 8699
SMMPBJ6.6 -G-C--G--A--A-- -AG---G-A--- 8891
SMMH4 G--A--A--C----A----/ --AG---G-A--- 8872
SMMH9 =T--CR-GTY-GrrreoeeCornrY-R-Co-GrrAceAceT oo Ac Ao GA-o-G oG T+ R-AGAG=--CA-AGA-CT----R-AG--G-A--- 8396
STM C G--A--A A GA-GT----A-AGAG----AAT-A---CC---------- A----G-A--- 8558
Tat m|_|m|.ﬂ|_u|.ﬁ|0|D|m|O|_U|.ﬂ|_A|m|O|_A|X|._.|m|m|>|4|<|<|4|4|0|®|_||O|O|mw| Tat
Rev P_Y P Q G_P_ G T A S QR R NRRRRRRROQW L R L V A L A N K L Rev
Env gp4l K G Y R P V_F S S P P G Y L QQ I_H I_H K D R G QP A NE G T EEDV G G D S G Y D L W P _W_P_|I N_Y_ Env
-121



HIV2/SIV Complete Genomes

BEN GTGCAGTTCCTGATCCACCTACTGACTCGCCTCTTGATCGGGCTATACAACATCTGCA 9094
BEN V. Q F LI HLLTRLLIGILVYNICRTDILLSIKNSTPT |
BEN "C S 5 $STY $LASS$SSG VY TTSAETYUVYPRTPRUPAD##S5 ##RV # . # Q_
BEN C_A_V_P_D_P_P_T D _S P L _D_R_A_I_
GH1 A-A--T
D194 A-A--A C
uc2 A-A-—-C----mm e G----—-- T CT
ROD A-A--T--—--- G--AG----T---------—- C-A-A-—-—-—-- G---------
NIHZ A-A--T- G---G----T: C
ISY A-A--T G---G----TC. C-A-A----------G------ GACT--A--T--T--T--A--CA
ST A-A--T- G--AG----T: A-A-A G G--G--T--A-----T--A---A...--
CAM2 A-A--T-----—---- G--AG----TC C---A G--T--T--A-----T--A--CC..
MDS A-A--T G---G----T C-A-A--G G--T--T--T-----T--A--CC.
KR A-A--T G--AG----T C / T--A---A...-
UC1 -CT--C--T-----T-G--A-----GGAA--------- TT---- GA------- G-TG----C----- AA-T--T--A--CA...GCACT-
D205 A-T--T--T--AC-G-G--AG----GGAA------ A--TT: -G-TG----C--T--AA-T--T--.--CA..A .
EHO A-C--C----C---T-G--A-----GGGA TT AC----T----A----C--T--AA----T--A--CA... . ..C-ACC---C
MM251 A-T--T G--A---=-TA-===e===-CT T-=--=-T--G--A-------, AC---G----G-GAGCA-A--A--T-T--A-CA...-~-ACT-...—-G--CTCTGCGACCCTACG-AGGG-TC-A-AGTC~C 9033
MM32H A-T--T G--A-----TA ----AC---G-----G-GAGCA-A--A--T--T--A--CA...--ACT-...-----G--CTCTGCGGCCCTACAGAG---TC-A--AGTC--C 9049
MM1A11AA A-T--T G--A----- TA----------CTT------T--G--A------- AC---G-----G-GAGTA-A--A--T--T--A--CA...--ACT-...-----G--CTCTGCGACCCTACG-AGG--TC-A--AGTC--C 9047
MM142 A-T--T- G--A----- TA----------CT T------T--G--A------- AC---G-----G-GAGCA-A--A--T--T--A--CA...--A-T-...-----G--CTCTGCGACCCTACGGAG---TC-A--AGTC--C 8546
MM239 A-T--T G--A-----TA -AC---G-----G-GAGTA-A--A--T--T--A--CA...--ACT-. -G--CTCTGCGACCCTACAGAGG--TC-A--AGTC--C 9051
MNE A-T--T- AC---G-----G-GAGCA-A--A--T--T--A--CA...--A-T- --AT-CTCCACGACCCTACAGAG----C-A--AGTC--C 8525
SMMPBJ14.441 A-T--T- T-GG----TG-G-----G--AA----T--AG-CA...G-GCT-. -C--CTCAAGGACGCTGCAGAG-GC-C-T--AGTCA-C 8842
SMMPBJ14.15 A-T--T- T-GG----TG-G-----G--AA----T--AG-CA...G-GCT-. -C--CTCAAGGACGCTGCAGAG-GC-C-T--AGTCA-C 8843
SMMPBJ6.6 A-T--T T-GG----TG-G-----G--AA----T--AG-CA...G-GCT-. -C--CTCAAGGACGCTGCAGAG-GC-C-T--AGTCA-C 9035
SMMH4 A-T--T-- G--T-GG----TG-G--G--A--A--T--T--A--CA...G-GCT C--CTCAACGACGTTGCA-AG-G--C-T--AGTCA-C 9016
SMMH9 A-T--T-- CTT------T--G--GT-----G--T-GG----TG-G--N--G--AA-T--T--AG-CA...G-GCT-...-----C--CTCAAGGACGCTGCAGAG-GC-C-T--AGTCA-C 8540
STM ACT--T---------- G--AG--AGT, A--T---G-CT-GT-------G--T--A--A-----T--AC-CA...-C--T-.. ..>..O> CTCCAGGATACTGCAGAG---T--A--AGTCG-C 8702
Rev CAVPDPPTDSPLDRAIQHLOQQRILTIQELGPDUPTPT®## L # # E S # . . . # S N Q G L A Rev
Env VQF LI HLLTRLLIGLYNICRDLLSEKNSPTRRIL.TS QSTL . ——— T A I_R D _W_L_ Env
Rev CDS end <-- --> Nef CDS start
BEN AGACTTAAGGCGGCCCAACTGCAATATGGGTGCGAGTGGATCCAAGAAGCTTTCCAAGCATTCGCGAGGACTACGAGAGAGACTCTTGCGGGCGCGTGGGGATGGTTATGGGAAGCAGCGCGACGCATCGGGAGGGGAATACTCGC
BEN R LKAAOQLOQYGCEWIQEAFQAFARTTRETLAGAWGWILWEAARTRIGHRG.I LAV 2935
BEN "D LRRPNCNMGASGSEKHKLSKHSRGLRERLLRARGDGVYGKOGQRDASTGGETY S QF 2842
BEN m||4||m||o||o||u||4||>|L||SP|<||m||<||U||n||m||m||m||n||w|u||x||m||U||<||m||x||o||m||0||o||x||<||o||§||<||§||o||w||m||>||4||1||x||m||o||2||4||x||M|| 2927
GH1 T-C A A-A A----A GG T-C----- T
D194 T-C O....O A G A A-GG T A
uc2 T-C A----A: G A-G TA-G----T--AG-----=-=-===n=== C-mmmmeem C
ROD e GAA-A---TTCT A-----G--CGC------- L CA-GG-C
NIHZ ..O.....)..>...._. C-----G G CC-T--A A A G--A--GAC
sy e C--A—-T-C-—G G--—---G--CC GT--A Ac-Ac-G-A-GA-C--G---GG-TCT-G--A--A-G 8643
ST —-T--CA-A---T-C G (TN ¢ SRS R G A-AAA---C---A--G-C--C----GGA--CT-G---AA--Tmmrrmmmmmeem P
CAM2 —-G-C—-A-TA--TTC Goeev o..oooﬁ.>...o..m.> ....................... CA-GGACG-G----G-ATGTTA-A
MDS —-GAATA---TTC--A G---G--C GT---A A--A CA-GG-C--G--—-GGA--TT-G--—-A--T--
KR e TOT.V-N /- Wy o — TGC---G-TCC-T--A A A--GAC--G----GG---AT-G----G----C---
ucl ~G---TCACTT--AT-C--C--G------AT-AGC---T-------- AA TCT07.V. W N c RN AA-A-AG-AA--GCCC-----A---TCTCA--A-G-CA-C-GAA-C-—-CA---GA-C 9210
D205 ~G--CCC-TT--GT-C--C--G- G--TCTCA-GA-AGCG-C—-A-C-—-CA-—-GA-C 9208
EHO ~G--CCACT--AT-( GC-A-GACC-CG----G--TCCTCA-GA-AGCG-CAG-A-AG--CA-T--A-A 9185
MM251 --GAC-G-ACT-A-- A--GAC GA-TCTTA-GA-AGGT--A--AT-G--C-—---A-C 9183
MM32H --GAC-G-ACT-A-- - GAC GA-TCTTA-GA-AGGT--A--AT-G-------A-C 9199
MM1A11AA --GAC-G-ACT-A-- --GA-C-ATT---T--G--GG----G-TCGA-TG---AT--Go--Crmmrmmrmrmmrmemmemmemenne GAC-----A--G--TCTTA-GA-AGGT--A--AT-G--C--—-—-A-C 9197
MM142 --G---G-ACT-A--T-C--A----r---~-GAGC-AT T----e---- GG-------CGC-CA---AT--G---C GAA G--TCTT-A-A-GGGT--A--AT-G--C-----A-C 8696
MM239 ~-GAC-G-ACT-A--T- T--G--GG----G--CG--TG--AT--G---C GAC GA-TCTTA-GA-AGGT--A--AT-G-----—-A-C 9201
MNE --GAC-G-ACTAA--T-C--A-- --G=-GG------TCGC-TG---AT--G---C GAC GA-TCT-G--A-AG-T--A--AT-G-------A-C 8675
SMMPBJ14.441 ---G--C--ATA---T-C--A--G AGCG--G--G-GGTG--AATT-GTAC AA A--GAC GA-TCT-G--A-GG-T--A--- -A-C 8992
SMMPBJ14.15  ---G--C--ATA---T-C--A--G AGCG--G--G-GGTG--AACT-GTAC AA A--CAC GA-TCT-G--A-GG-T--A -A-C 8993
SMMPBJ6.6 ---G--C--ATA---T-C--A--G -AGCG--G--G-GGTG--AATT-GTAC AA A--GAC GA-TCT-G--A-GG-T--A--- -A-C 9185
SMMH4 ---A--G-AATA---T-C--A-- -AG-A-----G-GGTG--AACT-G--C AA GACA GA-TCT-G--A-GG-T--A--A--G- A-C 9166
SMMH9 -G--G--ATAA--T-C--A--Gr-----=-GCGT-ACC---------- AGCG--RRGC-GGTG--AATT-GYRC--rmermmremv Y.y S— A--GAC------- GA-TCT-G--A-GG-T--A-mmrmmemmenmen, A-C 8690
STM - AGGA--A--T-TT-A--G ATC AGCG-----GCATG---AG--G--Grrmrmmemmemen A-----G-A--GAC------ A-TCTTG--A-GG-T-----AA-G--CGGG--CA-C 8852
Rev E_T_$ Rev CDS end
Env gp4l R LKA AQL QY GCEMWIQEAFQAFARTTRETLAGAWGMWLWEAARRIGR RG I L A V_ Rev
Nef M_G_A S G_S K K L S K H S R G L R E R L L R AR G D_G Y G K Q R D A S G _G_E_Y_S Q F Nef
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BEN

BEN

BEN

BEN

GH1

D194

uc2

ROD

NIHZ

ISY

ST

CAM2

MDS

KR

uC1

D205

EHO
MM251
MM32H
MM1A11AA
MM142
MM239
MNE
SMMPBJ14.441
SMMPBJ14.15
SMMPBJ6.6
SMMH4
SMMH9
STM

Env gp4l
Nef

BEN

BEN

BEN

BEN

GH1

D194

ucz

ROD

NIHZ

ISY

ST

CAM2

MDS

KR

uc1

D205

EHO
MM251
MM32H
MM1A11AA
MM142
MM239
MNE
SMMPBJ14.441
SMMPBJ14.15
SMMPBJ6.6
SMMH4
SMMH9
STM

Nef

HIV2/SIV Complete Genomes

Env CDS end <--
CCAAGAAGAATCAGGCAGGGAGCAGAACTCGCCCTCCTGTGAGGGACAGCAGTATCAGCAGGGAGAGTACATGAACAGCCCATGGAGAAACCCAGCAACAGAAAGACAGAAAGATTTGTATAGGCAGCAAAATATGGATGATGTAGA
PR R IR QGAE L ALL $ G TAV S AGRV HEQPMEIKUP S NIRIKTEIRFVS$ AAKYY G $CRF 2982

G R Ny Nl oy R W, S—

_Q E E S G_R_E Q N_S P S C_E G Q Q. Y Q Q G_E _Y_M_| NS P W R NP A T E R QK D L Y R Q Q N_M_D D V D S 2892

S_K K N.Q A G_S R T R P P V. R D S S _|I_S R_| E S T $ T A H G E T Q Q Q K D R K I_C I _G_S K I_W_M_M_$ | 2975
G A--G------ A A-G--A--C-A A 8814
G A 8805

..... G--G A 9348
G-----A A G 8831

---C----G GA 8817

---C----G A-T. AGA A 8793
G G >— OIlo
G A T GA

........ G-----A--A--G-----GA
G G T G----G

--C--G--G-----A--A---CTT T

~-C--G-GrmmmAr- A Go-Tommmmmmmmene TemmnTomm
-T--G--G--T-----A--GCTT--G---A-G---T---- 9333
9349
-T--G---T--A--A--GCTT--G---A-T---T--------—-A-A--CA-T--—-A-C 9347
-T--G--G--T--A--A--GCTT--G---A-T---T- --GA 8846
--C--G--G--T--A--A--GCTT--G---A-T---T- GA 9351
-T--G--G-----A--A--GCTC--G--TA-T---T -A-----GA 8825
G---AG 9142
9143
9335
9316
G---AA 8840
GA 9002

-> 3 LTR start
AATAGGAGT...TCCTGTTAC...ACCAAGAGTACCACGGAGAGAAATGACCTATAAATTGGCAATAGATATGTCACATTTTATAAAAGAAAAAGGGGGACTGCAAGGGATGTTTTACAGTAGGAG 9529
NR S .S C Y . T K S TTERNDILS$I G NRY VTFY KRIKRGTARTD V L Q $E 3021

# | G_# # P_V_# # P R V P_R R E M _T_ Y K L A I.D M_S H F I K E K G G_ L Q G _M_F Y S R R 2934

|||||| __# $ E # # L L # # QFE Y HGEKS$P I NWQGS$ I CHI I $§KKZKGDU CKSGCFTVG 3013

TA—-C G [y T c i ¢ i ot GA 8946
..... AG GA 8940
G GA 9483

G GAA-- 8966
G-----Cmmmees T---CA--- 8952
G A GA--- 8928

G-----C---A: GAT-- 8968
G-----C GAA-- 9532
G GAA-- 8997

G-T- A GA--- 9485

G G T-AC--T---GA--- 9441

T C-G G A---T---GA--- 9442
...... T--mmm-me-G----A----G-------T--C--T---GA--- 9416

]

T-A----GCA- 9468

Geeen-T-A----GCA- 9484

Geoee-T-A--T--GCA- 9482

Geeen-T-A-e-GCA- 8981
A

..... JOR— GCA- 9486
Greeeee-T-Ae--GAA- 8960
G-~-TTG.. ~-A~-G-G...Cr-rmrr-C--CGTA--ATC-----A--C GroreenT-Acee-GAT-- 9271
..rA=-G-G....Corermre-Cr-CGTA--ATCrrmrAr-Crrmrmmememecs Crmem Trmrcecececececene Goen Te-Gromeee-T-Aeeee-GAT= 9272
..=A--G-G...C-r-----C--CGTA---ATC-----A--C GremenT-Aen-GAT-- 9464
..CT-A--GCA...C---++--C--CTTA--G-CC----A--C Geemen-T-A---A-GA-- 9451
G--TTG...--A--G-G...Crrrermev C--CGTA---ATC----A--C Y, J W— TT- 8969

......... -Geemm. AG-A--ACA..T C--TT--G T--C--G GremenT-Aee-GA-- 9137
V_P I

|||||| _ . # |G _# # P_V_# # P R V P R R E M T Y K L A I D M_S H F I_K E K G_G_L Q G_M_F _Y_S_R_R Nef



HIV2/SIV Complete Genomes

BEN GAGACATAGAATCCTAGACATATACCTAGAAAAAGAG GGAGTAAGGTACCCAATGTACTTCGGGTGGCTGTGGAAGCTAGTATCAGTAGAACTCTCACAAGAGGCAC
BEN E_ T $ NPRHIPRJKRGRDNTRILIAETLYSMWARSZKVPNVILRVAVEASISRTILTRG R 3070
BEN = _R HR I LD I Y I _EKEEGIITPDWQNY T H G _P_ 2984
BEN = —_ D I E_S_$ T Y T $ K K R K G_ 3% _Y_ 3057
GH1

D194

uc2

ROD c-C

NIHZ A TomeTooeToomConoooee oo es s s

ISY

ST c

CAM2

MDS

KR

uc1L -TA-AC--G-G-—A-AG 9591

D205 --G---C-------GG-GC--GC--C-A-CCG 9592

EHO GC--A--A-TA-GAT-GC-—AC-- 9566

MM251 G---C--CTCA--A------A-T--Ac-s-s--A-ACA--T--Corer-Acr-e-AT---CC-T--A-TG-A---G-T---—-C- 9618

V]V 71" IR SN SUNC U, e MU ¢ SN ¢ S— G---C--CTCA--A------A-T--Ac-e-e-A-ACA--T--Corer-Ac--s-AT--CC-C---A-TG-A---G-T---C- 9634

MM1A11AA G---C--CTCA--A------A-T--Acwe-=-A-ACA--T--Corer-Acr-e-AT---CC-T--A-TG-A--G-T-----C- 9632

VIV EV 2 WM, SN S C S W o S SU—— .#-C-.CTCC-A----A-T--Ac--T--A-ATG--T--Cor-e-A---AT--A-CC-T--A-TG-A—-G-T-—--C- 9128

(V1Y 7Y VSRR, SN A c . o M SU—— G---C--CTCA--A-----A-T--A -AT----CC-T---A-TG-A--G-T-—-C- 9636

MNE C--CTCG --AT----CC-T---A-TG-A--G-T------C- 9110

SMMPBJ14.441 A -AT---CC-G---A-TG---G-T--A-TC- 9421

SMMPBJ14.15 A we-Tee-T o To-Aneme-Coren-AT---CC-G--A-TG---G-T--A--TC- 9422

SMMPBJ6.6 A--AT----TC-G---T A C-e-AT---CC-G--A-TG-—-G-T--A-TC- 9614

SMMH4 Y.\ (N O ST O CE T S A-----C--ATCA A-T-- Cere-AT--+-CCorene-TGo-G-T--A--TC- 9601

SMMH9 -A---AT----TC-R---T-rerer-Ro-Ane=-A Acee-C--AGCA----n--- A-Co-Aneme-TormToeTooAcemn C----AT---WCC-G---A-TG----G-T--A-TC- 9119

STM e AT-Goren-GonT A G-T C--AGCA--A-----GA T o-AceeoAcee-Acrmac-Cormenn- TA-Gor-A-T-meen-C- 9287

Nef ~ _R H R I L DI Y L EKZETEG.II_P DW QN_Y T H G| P G_V_R Y P _M_Y_F G_W_ L W K L V.S V_ E L S Q E A_E Nef
BEN TGAGCATGGGGAGAC...ATTAGTGTGGCAGTTTGACTCCATGCTGGCCTATAACTACAAGGCCTTCACTCTGTACCCAGAAGA 9814
BEN - R . . . . %G QL LSTPSTNIKQ QTS S$ $ AW G D . IS VAV $ L HAGL$ L QG L HS V P R R 3109
BEN = _E # _ _ _# EANCTLVHPAROQTSRTHDD_ EH G E # # LV WQFUDGSMILAYNTYTKATFTTILVYPEE 3027
BEN - # R P T A S Y T Q H K Q. ADMMMSMGR## $CG6 S LT PCWPITTRPSILCTQK_ 308
GH1 ——" A--Ac-,. -C--C-TrmeGoroemrCrnmCrermenee G-Ter g g o i 9231

D194 N S, S— GT T--C 9225

uc2 \ A G- A 9768

ROD - TC-Teremen-TereGToneGooe T TeToeGoemee-Gee 9251

NIHZ B —— g gy G- 9009

ISY ) ..-Ce-C--A c TC--G-Gror-C-Amem-T-Tow-Acmee-Go- 9213

ST o] o] XY, Y. NSRS S Yo SN o MUY, W) i e NNPC RN 1, ey W— G- 9253

CAM2 ...-C-G--C-—-A CT--G--TG-----T--GA

MDS SN Y N'c S o S— CG-G--T-CA---—-T-AA--

KR R o RS- --AG------C-T-G- -G-G--T-C---T--T-A-GA----

uc1L G--AA--GT--TC-G--G CATC--Crmrmrmnv ..CC-T-CC----Gr-r---C--C-Crr-r-AC--G---TGTA-r-r--ACAG----mromem- 9726

D205 .TC-TA-C Tr-C-ComrmrAer-G-T--TGT---T---A-AG--T T-emrmron 9730

EHO  --C-..oceeesG--AA-C-T--TC-G--G--T------G--CTC-GC-TGG----CCCC--C-AA----- .. CC-To-Cremrmrmmmemeee C-C--A--Ar-Gror-TGT-rmmemen GCAG--T---G-- 9701

MM251 -G .GTTC-+-Corr-Armrmse-TC-A-CT--Acrer-C-CT--TG--A-ATG-AGA----rmreme- 9753

MM32H J— G.GTTC---CA--A--memm TC-A-CT--A----C-CT--TG---A-ATGT-AGA------ 9769

MM1A11AA --G.GTTCC--CA C-A-CT C-CT--TG-—--A-ATGT-AGA -~ 9767

MM142 --G.GTTC---CA---A-------TC-A-CT--A-----C-CT--TG----A-AT-T-AGA--- 9263

MM239 ---G.GTTC---CA---A--e--TC-A-CT-rmnenv C-CT--TG----A-ATGT-AGA---------- 9771

MNE G.GTTC---A---Ax-re--TC-A-CT--Ac---C-CT--TG---A-AT-T-AGA---------- 9245

SMMPBJ14.441 ------ : sirmeme-G.GT-C-G-CA---Acmer-TC-A-A-T-Ac-Tromemen-Tomee-Ac-TGT-GA-Crrnrmseeen 9556

SMMPBJ14.15 - ..C---A-AC-T-A---GA-G--T-- 9557

SMMPBJ6.6 - .C--A-AC-T-A---GA-G--T-- 9749

SMMHA4 - C---A-AC-T---C-G--G--T--G-- - TC-AGAAT-A-T- 9736

SMMH9 - C---A-AC-T----GA-G--T---- - TC-ARA-T-A--T--Re--T---A=-TGT-GA-Croreeene 9254

STM -A-----TC-AC-AT-A-+-C-CT--TG------TGT-AGAC 9425

Nef  _E # . . . # E A N_C L V_H P A Q TS R H D D E__ H G E # # L V W Q F D S M L A Y NY KAFT L Y P E E Nef

[-124
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HIV2/SIV Complete Genomes

Nef CDS end <--

BEN
BEN VW A Q V R I_A R E R M_E G _K_ T E_S K R_D

BEN F_G_H K S G_L_P E K E W_K A K L K A R _G_I

BEN ml_.lolqlmlolclololx|x|z|o|x|o|z|$|x|o|m|o ||||||||||||||||||||||||||||||
GH1 T-..-C

D194 A G G
uc2 A G A
ROD A G----G G-G
NIHZ G G-G
ISY
ST
CAM2 TT-..-GGG A .
MDS C-T--ACT-A..GAG G-T G (03 (7 Vmm— 9412
KR AG T----T-.. -AG---=--- G-T---T------ GAA--------- A-

ucC1
D205
EHO
MM251 . - CC-T-TTA-.CA-G...C-G---A~ ..GGGA--CTC------
MM32H ~ -----AAG---------CC--------G----GGTT-GAAG--GG--A-CC------— CC-T-TTA-.CA--G...C-G---A--
MM1A11AA - -CC-------- CC-T-TTA-.CA--G...C-G---A-
MM142 -CC-T-TTG-.-A--G...C-G---
MM239  -----AAG--------CC--T----G----GGTT-GAAG--GG--A-CC-------- CC-T-TTA-.CA--G...C-G-—-A--
MNE ---CC-CTT-A-.-A--G...C-G---A
SMMPBJ14.441 -CC-TTT-A-.-A--G...C-G---A-
SMMPBJ14.15 -CC-TTT-A-.-A--G...C-G---A-
SMMPBJ6.6
SMMH4 -C---T-----G----GGTA---AG--GG--A-CC--
SMMH9 --C---T--A--G----GGT-C--AG--GG--A-CC-- . ..
STM e TTCT------ C----=-A--G----GGTTG--AG--GG--A-CC-------- . lCoGrAr s AGGA--CA------- 9523
Nef F_G_H_K_ S G_L P E K E W _K A K L K A R G _|I_P_Y_ S _E_. $ NefCDS end

NF-kappa-B
BEN GCTGCA.....GGGACTTTCCAG.......cccceevrrrrnee AAGGGGCTGTAACCAAGGGAG...GGACAT AACGCCC...TCATACTTACTGTATAAATGTACCCGC...TTCTTGCATTGT 10055
BEN . . . .  W_G_T P . S Y L L Y KC TR . F L H C 3184
BEN A_G_G_E_R_ # # H_T_Y_ C_I_N_V_P_# # S_C_1_# 3098
BEN

|||||||||||||||||||||||||||||||||| z|>|n|n|_|_.|4|<|@|_<_|<|n|u|n|_.|>|_.|m:ﬁ
GH1

D194

uc2

ROD
NIHZ
ISY
ST .
107 Y 2 S O —— ORI, A 10068
MDS
KR . [CT ¢ S,
uc1 . i
D205 . ~AG--A- 9974
EHO . . 9945

(V1Y 72<5 Y - WSS OOy, Wty WSSOI ¢ SU o MU o MUY WY N oy (M ¢ S A-CA-T--..A-T-C-TC--- 9945
MM32H A AT-Too-G A A-CA-T-..A-T-C-TC-- 9973
MM1A11AA A-T-T--GA--ememeev ACAT-. AT-TA= 9970
MM142 AT-T-—-GA- AT-C-TC-- 9467
MM239 - A-T-T--GA--- AT-C-TC— 9975
MNE YNNG g ey N— ACA-T--.. A-T-C~TC- 9449

9947

C 9863
A--C 9867
9839

coem=TAC----..G------ C---C-mmm--
NF-kappa-B

SMMPBJ14.441 C.AAAGACAGCAGGGACGTTCCACA------ A--CT--. .A-T-C--TC--- 9782

SMMPBJ14.15 -C.AAAGACAGCAGGGACTTTCCACA--- . . > T-C--TC--- 9783

SMMPBJ6.6 -C.AAAGACAGCAGGGACTTTCCACA----- . .A-T-C--TC--- 9975

SMMH4 ...-TAC----..G- . AT O..AO... omww

SMMH9 Ao AT G TTCome . o A-T=-T-CT-memmmnee- AC-A-T-. A-T-C-TC- 9458

STM . ... TAC-—--... AC-A----...~-A-A--TC-— 9629
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BEN
BEN
BEN
BEN
GH1
D194
uc2
ROD
NIHZ
ISY

ST
CAM2
MDS
KR
uC1
D205
EHO
MM251
MM32H
MM1AL1AA
MM142
MM239
MNE

SMMPBJ14.441 .

SMMPBJ14.15
SMMPBJ6.6
SMMH4
SMMH9

ST™M

BEN

BEN

BEN

BEN

uc2

ROD

NIHZ

ISY

ST

CAM2

KR

UCl

EHO
MM251
MM32H
MM1AL1AA
MM142
MM239
MNE
SMMPBJ14.441
SMMPBJ14.15
SMMPBJ6.6
SMMH4
SMMH9
ST™M

..ATTCAGTCGCTCTGCGGAGAGGCTGGCAGATCGAGCCCTGAGAGGTTCTCTCCAGCACTAGCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCCCTGCTGGACTCTCACCAGTACTTGGCCGGTACTGGGCA...GACGGCTCCACGCTTGCTTGCTTA

3 LTR end U3 <-

. 1.LQ S L CGEAGRSSPERTFSPALAGRAWVYVFPAGILSPVLGRVYMWA.DGSTLAC.L 3232
"# F SRSAERILADRALRGSTILOHS$QVEPGCSTLLDSH. QY LAG TG ##ZTAPRLLAS$ 3143
#I#IMIKIPIFIWIWI@lkSlDI_ ||||||||||||||||||||||| S T WPV LG # # R L HAC L L 321
- 9480
e 9469
e T--C
.AC--G G
) -C T G
|_| ed
. T G
.AC T G
AC-— 9525
(e
e
- 9978
. G A c G 10089
. T G A C A-G GAGT 10090
; T G A c G GAGT 10118
G T G A c .
_ c-T G A c
T G A c
T G A C
A T G A C
A T G A c
A--A T G A C
T G A c
A T G C
A T G A C
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BEN GGAATCCAAGGCAGGAAAATCCCTAGCA
BEN

BEN

BEN

uc2

CAM2

uC1

EHO
MM251
MM32H
MM1A11AA
MM239
SMMH4
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10359
3284
3187
3256

10312

10494

10271

10351

10277

10277

10274

10279

10241



