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pol cds start -> vpr binding
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Q23 . somemmmmmmmme e P Ree N e A-TC.GMG---V.SP. 470
CONSENSUS-B ..--.S. . ? ? ?-7 . R € ? 470
HXB2R
SF2 . o .
TB132 .--.S. . . 473
LAI - . . .
MN . . . = 476
JH31
JRCSF
JRFL
NL43
CDC41
HAN
CAM1
RF

485

4-7 - m
CONSENSUS- O N.--
ETH2220
92BR025
UG268
SM145
ZAM18
ZAM19
ZAM20
DJ259
VI313

461
479

472

481

476
406
477

II-A-12
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.EPTAPPEE.SF.RFREETTTPS.

473



HIV1 GAG

pol cds start -> vpr binding
p2 V p7 |- Zn-motif -| |- Zn-motif -| p7 V p6 - A Vv
WEAU160 .TN.T.AT.MMMQRGNF. _uw_uxx.:_AO_HZOO_AmOI_>x20x>w_u_¢AOO<<_AOOOmOIO_<__A_UO,_. .E.RQANFLGKIWSSQKG.RPGNFPQSRL.............. EPTAPPEE.SF.RFREETTTPS. 473
CONSENSUS-D . . I K - P-H------L---P.. g R N ¢ W ¢ 470
84ZR085 ..-S.AS-A.I---KS--. KGT--IV P-H--.-----L---P.. 472
94UG114.1 P-HN-.-----L---P 475
ELI vom--—-=—-R--P-H-- .- L---P 473
22726 - 474
NDK .-G. . -- KG---S 470
VI205 . s . . 474
G109 ...m.wz.>._.-._A..-._AO...<< ...... R--- X . . ---A-.--.G-G--M-.-P. 476
K31 -——-A-.--.G-G--I-.--. 472
uUG274 - . ~-.G-G-Kl-.--. 473
uG270 .S- - KG-KRN
SE365 .-S. - KGQ--IV
VI203 " .
CONSENSUS-F .= 2?-A.1---KS-- KGQ-RIV-
93BR020.1 - All---KS--. KGQ-RIV
VI174 ..=.-A-Al---KS-- KGQ-RIV
V169 mmsAll---KS-- . KGQ-R-V V-K
BZ162 o= IL--KS--. KGQ-RIV------- T----K
VI325 S N B KGQ--I R----- KH
CONSENSUS-G ..SG?-A-A.l---K?--.KG--R? L. ---A-.--.G-G--A.--. 463
AG_92NG083 ..SGAAA-A.I---KS--.KG--RI L A-.--.G-G--IA.--. 473
AG_93NG003 ..-G.-S-A.I---KN--.KG--RG L 473
AG_LBV217 471
CONSENSUS-H 469
V1525
VI557 . X - .
90CR056 .- .Z._.> _.-._A... KGQ--FV R P-S-----L---Pu.ci -, A-.--.G-G--M-.--.
CONSENSUS-O OU_._AOOJ\.;.SH....OZ.ﬂu\.\ﬁ_AO\.V P ? ?2.NG?------- Y-PPGGT.----YV-?2? -?VK.?Q. 422
ANT70 QDLKGGYTA.VF----QN.PIRKG R..NGK------- Y-PPGGT.----YV-RPA.. -VK.GQ. 472
MVP5180 QDLKGGYTA.VF----QN.PNRKGP K---m-- R K..NG Y-PPGGT.----YV-KQV. e mAVKLEQ. 472
CONSENSUS-CPZ ?2.?Q.????.VF?-2-2G??G?KR??---------- ?----K---R----R------- 2-2-222222V-----2?P222-2---V-2222 - 1-.2Y.2?2Q--?K.??. 319
CPZGAB ..NQ.GR-D.VFF-K-QG.AG-KRK-- .G. - . —-—I-.-Y.GYQ--EK.SQ. 482
CPZANT N.AQ..GTA.VFL----GN-GGKRPL--- -N-PATNTGKV----- PTPTWW-C-----V-KEEVV............------ I-.1Y...Q--HK.RT. 498
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HIV1 GAG

vpr binding p6 terminus

\ |- | /
WEAU160 ...QKQEPID....KELY.PLTSLKSLFGNDPSSQ 500
CONSENSUS-A ???P---QK-....R- 490
U455 493
92UG037 499
BZ126B 478
VI59
K112
K88
VI32
VI415
Cla
LBVv23
AE_TN243 . 495
AE_TN245 ...L---QK-....--HPP--V---- 489
AE_CM240 TSLP---QK-....--HPP--V-----m-—- L-- 503
LBV2310 ...P----R-....-G--P------- 486
CI51 ..LQ---R-....-G--P--A---- 484
IC144 ..PQ---R-...----P------- 485
DJ258 ...P----RE....QG--P------- 486
CM238 ...L.---QK-....--HPP--V---- 489
UG266 o..P—-KQK-....--QT I
Q23 ...L---QK-....R-QAQ--V--------- LL-- 498
CONSENSUS-B ???------- AR 497

477
489
489
490
486
484
490

S 501
RS NS S 500

47 R - S 500
CONSENSUS-C ...P----K-772222-222---mccecemeee L?2? 483
ETH2220
92BR025
UG268
SM145
ZAM18
ZAM19
ZAM20
DJ259

VI313

492

.. PN-—-K-....R-... 428

....SPTGE---A--- 496
488

484
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WEAU160
CONSENSUS-D
84ZR085
94UG114.1

ELI

2276

NDK

VI205

G109

K31

UG274

UG270

SE365

VI203
CONSENSUS-F
93BR020.1
VI174

V169

BZ162

V1325
CONSENSUS-G
AG_92NG083
AG_93NG003
AG_LBV217
CONSENSUS-H
V1525

VI557

90CR056
CONSENSUS-O
ANT70
MVP5180

CONSENSUS-CPZ

CPZGAB
CPZANT

vpr binding p6 terminus
\ |- - /
...QKQEPID....KELY.PLTSLKSLFGNDPSSQ 500
497
501
501
497
492
498
490
491
490
491
490
491
494
487
. 486
...P---QKE....EG--P--A--—-- 485
...PR--TK-....--QGS------- 486
487
499
499
487
492
490
. - 489
...P---QLK....DKE.P--A--R----S--LL- 500
...EN-?QKG..???---.-FA------- T-Q 444
...EN--QKG..GPN---.-FA------- T-Q 498
...EN-SQKG..DQE---.-FA------- T-Q 498
2222222, 20-2P 2222 333
508
....-GLKGE....E--.P-SY------- K-Q 522
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HIV1 GAG



