
Supplementary data 3 : Complete nucleotide and translated amino acid sequence of 
XTERV1 provirus including the host flanking sequence 

      Host gDNA 

1     aagcaTGATAGGGATTTAAAATTGCTTAATGCTGAATTTACACAATTTTGTTTTCAATCATGAAGGCCTGTGTATGTGTTACTTCAGT 

  

89    TGTTATGATTATCCTCATTATCTTGTCTTTGTCCAAGTTGCTCTTGGCCTTGGGTATCTCAGCTAATTTTCAAGGCTAAGAAATCATA 

       

177   ATAAGCTTCAGTAACCATTTTAATGAATTTCTGTTATTTGCTAATAACTGCAAGGCATATGTGCCCACCCATGATACGTAAGCATAAT 

       

265   GGGATGTGTTTACCTATTAACTATAAAAGTAATAACAAAACAAAATAAATTTGAACTTGTTTGCAATACACATACTGGTTGTATCGTT 

                          TATA box        Polyadenylation signal 

353   TGTACAAGTTCCCTGATCAGCGCACTTGCAGAGATATATCAGATGTTTTGCGATCATACACTTGGATAAAATCGGACCGGTCCGTGAG 

       

441   ACTGCAGGGACAGAGTGCAGGGAGCACTTTAACGAGGATTTTCCTCATCAGTTTTGGTGTCAAGAAGTGGGGTCGGCGGGAGAATCCA 

                                                             Primer Binding Site 

529   GCGGTAAGTAGAATTTACATCTTAATTGATGGTTTTCCTCTTACCTCTGGCTCTTCCCTACAGGCCGATCTAAATAGTTAGCAGTTAA 

617   ACAGTTAGCAGTCAGAGATACAGAGATACAGAGTGATAGAGATACAGAGATACAGAGATACAGAAATACAAAGATACAGAGATAAAAA 

705   GAGATATAGAGATACAGAGATAATAAGAGAATTAGGGATTCTCAGGATGTGTATGGGAAACATTATTTACTGACTGATTCGTCTCTGC 

793   ATGTGCATTTCTGTGTTGTTCTGTCTTTGTTATATGTACCTGTAACTGTATTTTATGTATCTGCTCATATAAGCACACCTGGTATTAA 

881   GAGTGATCGCAAGTTGTTGTGGGTCTTGTTGGGACCTTGATCTCAGTTCAGCCCTAACGATTTTGTGTTACCAAGAGTGCTTACACTC 

969   AAGTGTTAACAATTTGAGGATAGACGGTATTAAGAGTTGATCGCGAGAGATTGCCAAAGATATTGTTGGGACCGTGATCTCAAAACAA 

                                                              gag 

1057  CCTAGTGTTGCTTTCTCTCTGCTTTTACCGTGTATTCCCAAACCAAATTGGTAAGTATGGGTAACAAAACTTCTAAAGCTTTGCCTCC 

1                                                              M  G  N  K  T  S  K  A  L  P  P 

1145  ATCATTGGTTAATGAGACATGTAAGCAATATGTGTACCGTTGTAGTCCAGAAGGAGGATTTTTTGTTGATCCATGGGTTGATAATATA 

 

12      S  L  V  N  E  T  C  K  Q  Y  V  Y  R  C  S  P  E  G  G  F  F  V  D  P  W  V  D  N  I 

1233  GCTGGTTGGGGAGAATGTTTAGAATTAGAAAATCCTTTTCCCCGTGATGGTGCCAACGATCTTTATTACATGAACATGGTGTACCAGA 

      5’ORF1 seq 1 

41     A  G  W  G  E  C  L  E  L  E  N  P  F  P  R  D  G  A  N  D  L  Y  Y  M  N  M  V  Y  Q   

1321  TGTGTATTAAAAAGGAGACAGGAGACCCAGATTGGGATTACACATACATGACACGGGGTGGTGAAAATTGGCTTAAAATAGCCCCAGG 

70    M  C  I  K  K  E  T  G  D  P  D  W  D  Y  T  Y  M  T  R  G  G  E  N  W  L  K  I  A  P  G  

1409  ATGGCATACAACGCCCTCCCTCCCCAAAACTGAGAATACACATAAGTCACGAGTGTTCAGGATGTTTAAACGTAGCCCTGCAACACCA 

          5’ORF1 QP2 

100     W  H  T  T  P  S  L  P  K  T  E  N  T  H  K  S  R  V  F  R  M    F  K  R  S  P  A  T  P 
 

 



1497  ATTAACAAGTCAGATAATGCCCAATACCAAAAAGAATATCCTGAAAAAGTTTCTACCCCAGCTCCTTCCTATACTGCCTTATACCCAA 

    3’ORF1 QP2 

129    I  N  K  S  D  N  A  Q  Y  Q  K  E  Y  P  E  K  V  S  T  P  A  P  S  Y  T  A  L  Y  P 

1585  ATCTGAAACATAAACCTCACAATGAGGAAGACGACGATATCTGTATCGCCGTTGCCTCTACTCCCACTGCTCCACTACCTGCCCTACA 

158   N  L  K  H  K  P  H  N  E  E  D  D  D  I  C  I  A  V  A  S  T  P  T  A  P  L  P  A  L  Q  

1673  AGTGCCACAACAATATGTTGACACTGCAGTCCCACTACAAGCCCAATTATTCTCTCCTTCTTTACCATTAACACTCGCCCCTGTCCAA 

188     V  P  Q  Q  Y  V  D  T  A  V  P  L  Q   A  Q  L  F  S  P  S  L  P  L  T  L  A  P  V  Q 
1761  ATGCCTATTGCCGCACAACCTGCTGCAACAGTTTCCTCTATCAGCTCACCCCCTCTCTCGTCACACTCCCAGTCTTCCCAAATTTACA 

217    M  P  I  A    A  Q  P  A  A  T  V  S  S  I  S  S  P  P  L  S  S  H  S  Q  S  S  Q  I  Y 
1849  TTGGAGAAGAAGACGAGGAGGGAGAGGATGTAATTTTCCCTTCTCCCGCCACTCAAGACAAATTAGATCAAATAAGTGCGACATTCCC 

246   I  G  E  E  D  E  E  G  E  D  V  I  F  P  S  P  A  T  Q  D  K  L  D  Q  I  S  A  T  F  P 

1937  TTCTCCCGCTGTTCAAGATAAAATATCCCAAATAGGGTTTGAAGTGGTCGTACACACCCCTGAAAAAATCATACTTAAAAAGAAGCTA 

276     S  P  A  V  Q    D  K  I  S  Q  I  G  F  E  V  V  V  H  T  P  E  K  I  I  L  K  K  K  L 
2025  CCTGATCCTCTACCTCCACCCCCTCCATTTAGTCCACCCCAGCTCCGATCTCGAAATAAAGCAACACACTCCAAAACTAAAGAGGCAG 

305    P  D  P  L  P  P  P  P  P  F  S  P  P  Q  L  R  S  R  N  K  A  T  H  S  K  T  K  E  A 

2113  ATAAACATTATCCTTTCCTTACTGTTGGAGATCAACTTATTATGAAACCATTAAACCCCTCTGACTTGCAAAATTTACTCACCAATGC 

334   D  K  H  Y  P  F  L  T  V  G  D  Q  L  I  M  K  P  L  N  P  S  D  L  Q  N  L  L  T  N  A 

2201  TCCTGACCCCAGGAAAAATCCTGGTGCCTGTTTAATATACCTAAAAAGAATGTGTCAGGGCCAATGCATGCATCAAGCTGACATAAAA 

364     P  D  P  R  K  N  P  G  A  C  L  I  Y  L  K  R  M  C  Q  G  Q  C  M  H  Q  A  D  I  K 

2289  TTAATCGTTGATGGGATTCTTGGTTATGACTTAGAATCTGGATGGGATTGGACTAAAGTCCCTTCTATTTCCAACCCTGTAGCAGTTG 

393    L  I  V  D  G  I  L  G  Y  D  L  E  S  G  W  D  W  T  K  V  P  S  I  S  N  P  V  A  V 

2377  ATGTTATGAATACTGCCCAATATCCGTTGAATACAACGGAGGGTATAAATACAATGTGGGATGAAATAGAAAAGGAAATGAAAAGGTT 

       5’ORF1 sequencing              3’ORF1 seq 1 

422   D  V  M  N  T  A  Q  Y  P  L  N  T  T  E  G  I  N  T  M  W  D  E  I  E  K  E  M  K  R  L 

2465  ATGGACTGATCGACAATCTATGTCGATAGCCCTTGGATGTAGGCAAAAACCTAACGAGTTACCTAGCGATTTTGTCAAGCGATTTTTT 

452     W  T  D  R  Q  S  M  S  I  A  L  G  C  R  Q  K  P  N  E  L  P  S  D  F  V  K  R  F  F 

2553  ACAATTTGGAAAGAAGATGCTGCTTTGTCTTCTGAAGGAAATATGTCTCAACTCAAAGTGCAGACATGTTTAGGGAATATGACGCCTC 

          5’ shift ORF1 

481    T  I  W  K  E  D  A  A  L  S  S  E  G  N  M  S  Q  L  K  V  Q  T  C  L  G  N  M  T  P   

2641  AGTGTAGTCTAACTACCAAACAGTTAATTTCTGAGTGGCCCACTCTTACTGCTGGGGATTTCAAAAAAAAAAAGTTATAGAAAAAGAA 

510   Q  C  S  L  T  T  K  Q  L  I  S  E  W  P  T  L  T  A  G  D  F    K  K  K  V  I  E  K  E 

2727  GCCGCAAGTTGTTATGATAACCTTGCCAAAGGAGACAAGAAAGTTTTAGGAACATATGTAGAAAGTACAAGTGCAAGGTCAGAACATA 

539    A  A  S  C  Y  D  N  L  A  K  G  D  K  K  V  L  G  T  Y  V  E  S  T  S  A  R  S  E  H   

2815  ATGTTTCAGCAACACAACCAACAGTAACAACCCCCACCGTTACCACACTCTCAACAACAACCCCCGCCACCAATGACGTGTACTATGC 

568   N  V  S  A  T  Q  P  T  V  T  T  P  T  V  T  T  L  S  T  T  T  P  A  T  N  D  V  Y  Y  A   

2903  TACTCCCAATCCTCAACCTTATCAAAATCAGGGATGGGGAAAGGGTGGATACAATAGGGGGAGGTGGAACAAAGGCCGTGGTAGGGGA 

598     T  P  N  P  Q  P  Y  Q  N  Q  G  W  G  K  G  G  Y  N  R  G  R  W  N  K  G  R  G  R  G 



2991  CGCCCCAGAAGTTATTATAATAATTGGGGGAGTTTTCCAATTGCCCAAACACGAAACACTCAATGCTTTAACTGTTTCCAACATGGTC 

627    R  P  R  S  Y  Y  N  N  W  G  S  F  P  I  A  Q  T  R  N  T  Q  C  F  N  C  F  Q  H  G   

3079  ATTGGCGCTATCAATGCCCTTTCCCTCCACAAAACAGCATTCCTAATAATCAAATTCAATCATTCCAGCCTACCGCAATCCCAGCGCT 

656   H  W  R  Y  Q  C  P  F  P  P  Q  N  S  I  P  N  N  Q  I  Q  S  F  Q  P  T  A  I  P  A  L 

3167  ACCATCACCACAAACAGTTGTGACATTTCCAACTGTACAACCTGCTCCACAACAAAATAATAGTCCCCGCCATGCCATCAATTGGCCA 

       3’ORF1 bis seq 

686     P  S  P  Q  T  V  V  T  F  P  T  V  Q  P  A  P  Q  Q  N  N  S  P  R  H  A  I  N  W  P 

                                                                      pol 

3255  GGTTCCACATAGGGCTGCCCTGAAGGTTGTACCCCGCTCTTCCCTGTCATCTCCTCATCATCTGACGCTGACCCCTACATAATGCTAA 

715    G  S  T  *  G  C  P  E  G  C  T  P  L  F  P  V  I  S  S  S  S  D  A  D  P  Y  I  M  L   

3343  AAGTCGGGGGAATAGATTTGATGTTTTTAGTAGATACCGGAGCTACCACCTCCTGTATCAGTACAAACTCATATGAGGGAGATAGACA 

       5’ Pol seq 1 

3     K  V  G  G  I  D  L  M  F  L  V  D  T  G  A  T  T  S  C  I  S  T  N  S  Y  E  G  D  R  H 

3431  TGGATCCACACCTTCAATTGGGATTAATGGGGTACTGACTCCTACTTTCCAAACACCTCCTTTGCCTATTGTGTGTCCGGGATCGGAT 

33      G  S  T  P  S  I  G  I  N  G  V  L  T  P  T  F  Q  T  P  P  L  P  I  V  C  P  G  S  D 

3519  CGCATTATATTACATCCATTTAAACTTATCCCAGGTTGCCCTGAAAATTTACTAGGCAGAGATTTATTTCACAAACTAGGATTTCAGT 

62     R  I  I  L  H  P  F  K  L  I  P  G  C  P  E  N  L  L  G  R  D  L  F  H  K  L  G  F  Q 

3607  CTATTAGAGTTTCCCCTACTGGTGGACTCACTGCTGATATTTTTGTTCCTGAAACTAATTCCATGTTTCTTAATTTACAAGATTTGCC 

         5’QP1 xeno 

91    S  I  R  V  S  P  T  G  G  L  T  A  D  I  F  V  P  E  T  N  S  M  F  L  N  L  Q  D  L  P 

3695  TGACGATCCATCTTTATCTAATGTTTGGGCCCAAAACAAATATGATGTGGGTTTTGTTGATTGCACACCTTACAAAGCCAGGGTTAAA 

             3’QP1 xeno 

121     D  D  P  S  L  S  N  V  W  A  Q  N  K  Y  D  V  G  F  V  D  C  T  P  Y  K  A  R  V  K 

3783  CCACACTCATACCCATTATACATCAAACAATACCCACTCTCTCAGGAAAAAATAGATGGGATTCGTCCCCTCATACAGACTTTCCTTG 

150    P  H  S  Y  P  L  Y  I  K  Q  Y  P  L  S  Q  E  K  I  D  G  I  R  P  L  I  Q  T  F  L 

3871  ACCATGACATACTTACACATGTGGTGTCTCCTTACAACACTCCCATTAACCCAGTACTCAAAAAGGACAACCAGTACAGGTTAGTTCA 

179   D  H  D  I  L  T  H  V  V  S  P  Y  N  T  P  I  N  P  V  L  K  K  D  N  Q  Y  R  L  V  Q 

3959  AGATTTGCGAGCAATTAACTCGCTCATAATTCCAATAGCACCCATTGTGCCAGACATTACAGTTCTACTTACCTCCATTCCGTGTGAT 

209     D  L  R  A  I  N  S  L  I  I  P  I  A  P  I  V  P  D  I  T  V  L  L  T  S  I  P  C  D 

4047  GCTACAGTATTCACGGTTTTGGACTTGAGCAATGCATACCATTCTGTTCCAGTGCATACTGAGACACAGTTGCTTTTGGCTTTTACTT 

238    A  T  V  F  T  V  L  D  L  S  N  A  Y  H  S  V  P  V  H  T  E  T  Q  L  L  L  A  F  T 

4135  TTGAGAGATTTCAGCTGACCTGGAAACGACTTGCCCAAGGTTTAATCGATTCCGCCGCAGCATTCACTTTAGTGCTACAGCATACTCT 

267   F  E  R  F  Q  L  T  W  K  R  L  A  Q  G  L  I  D  S  A  A  A  F  T  L  V  L  Q  H  T  L 

4223  AAAAACATGGGTCCCTAGTCATGGTTCCGTCCTGCTTCAGTATATTGATGACATACTGTTGTGCAGTCCAAGTCAGGATGCTAATTAC 

297     K  T  W  V  P  S  H  G  S  V  L  L  Q  Y  I  D  D  I  L  L  C  S  P  S  Q  D  A  N  Y 

4311  CATGATACTGTTAGCCTATTGCGACATCTAGCTGCAGAAGGACACAAGGTTGCCAAGCATAAGACTCAGATGGGGGCTGAGTCTGTTG 

326    H  D  T  V  S  L  L  R  H  L  A  A  E  G  H  K  V  A  K  H  K  T  Q  M  G  A  E  S  V 



4399  AATACTTAGGATTTATCCTATCACATGGACAACGACAAATTAACCCAAAAAGGGTCCAGGCCTTGACAAAAATCAAAAAACCAGAGAC 

355   E  Y  L  G  F  I  L  S  H  G  Q  R  Q  I  N  P  K  R  V  Q  A  L  T  K  I  K  K  P  E  T 

4487  TCCTAAGGAAATGATGTCATTTTTAGGCATAGTGAACTATTGCCGTCAATGGATACCTAACTGTTCTTACTATGACAACATCCTCAGA 

        5’XLERV seq 1 

385     P  K  E  M  M  S  F  L  G  I  V  N  Y  C  R  Q  W  I  P  N  C  S  Y  Y  D  N  I  L  R 

4575  CAATGTACCAAAAAGGATGCACCACCTTATGTACAATGGACTACTGAAATGCATGATGCTTTTTCTTCTTTGCTACAAATGTTGGTTA 

414      Q  C  T  K  K  D  A  P  P  Y  V  Q  W  T  T  E  M  H  D  A  F  S  S  L  L  Q  M  L  V 

4663  AAGCTCCTGCTCTTGGATTGCCTAATTATGTTAAACCTTTTCATTTGTATGTTAAGGACACCTGTAAAACCATGGCTGCGGTCTGTGC 

           3’Pol seq 1 

443   K  A  P  A  L  G  L  P  N  Y  V  K  P  F  H  L  Y  V  K  D  T  C  K  T  M  A  A  V  C  A 

4751  TCAAGAGTCCGGAGGAAAATTACATCCTGTGGCCTATTTTTCCAAAGTGATGCCTGTTCCGGTACAAGGGATGCCGGCGTGTCTCAGA 

473     Q  E  S  G  G  K  L  H  P  V  A  Y  F  S  K  V  M  P  V  P  V  Q  G  M  P  A  C  L  R 

4839  GCCTTGGCAGCTAGTGCCATGGCAGTAGAAATGTCACAGTCTGTCACAATAGGCCATGACACCATTTTACACACCTCGCATCAAGTCA 

502    A  L  A  A  S  A  M  A  V  E  M  S  Q  S  V  T  I  G  H  D  T  I  L  H  T  S  H  Q  V 

4927  CACACCTTTTGAAAAATATCACTACACAACACATGACTTCACAGAGACTGAGTGGATATGAAGTGATTCTTTTAGGAACCACCAATCT 

531   T  H  L  L  K  N  I  T  T  Q  H  M  T  S  Q  R  L  S  G  Y  E  V  I  L  L  G  T  T  N  L 

5015  GACAATCCACTATATTGCTGATACACAAGGACCTGTTGCTGTCCTACATGCACTTCTCCATTTGTCAGATCCTGAAAACACTTTCCTC 

561     T  I  H  Y  I  A  D  T  Q  G  P  V  A  V  L  H  A  L  L  H  L  S  D  P  E  N  T  F  L 

5103  CTTGAACCTCATGATTGCATTGAATCAATACACTACACAACAGCACCTAGATCAGATCTGACTGACATACCCCTTCAGGATGCTCCAA 

           5’ ORF2 sequencing 

590    L  E  P  H  D  C  I  E  S  I  H  Y  T  T  A  P  R  S  D  L  T  D  I  P  L  Q  D  A  P 

5191  GTGTATTTGTTGATGGTTCCTGTTCCAGGCCGTCTGATGTTACATATAAAGCTGCCTATGCTGTAGTCCAACTACCTGACATGATTCT 

619   S  V  F  V  D  G  S  C  S  R  P  S  D  V  T  Y  K  A  A  Y  A  V  V  Q  L  P  D  M  I  L 

5279  TGAAACTGCAGTAGTCCCTGTTAACTCTGCACAAGCTGCTGAATTAATAGCCCTTACTCGAGCTTGCCAACTATTTTCTGGCCGTCCA 

649     E  T  A  V  V  P  V  N  S  A  Q  A  A  E  L  I  A  L  T  R  A  C  Q  L  F  S  G  R  P 

5367  GTTAATATTTTTAGAGATAGCAGATACGCTTTTGGTGTGGTTCATTTTGGTAAGATTTGGCAACAGAGAGGCTACCTTACCACTGATG 

679    V  N  I  F  R  D  S  R  Y  A  F  G  V  V  H  F  G  K  I  W  Q  Q  R  G  Y  L  T  T  D 

5455  GTAAATCCATTGCTCATACTGCCCTTATTGAAAAATTATTACAAGCCATCCAACTTCCATCTGCAATTTCTATCATACATTGCCGTGC 

707   G  K  S  I  A  H  T  A  L  I  E  K  L  L  Q  A  I  Q  L  P  S  A  I  S  I  I  H  C  R  A 

5543  ACACACTAACAGAACTGATGAGATTTCTCTTGGCAATGCGTTTGCAGACCAAGTTGCTAAAAACACTGCATCCTCAGCCACTCCTACA 

737     H  T  N  R  T  D  E  I  S  L  G  N  A  F  A  D  Q  V  A  K  N  T  A  S  S  A  T  P  T 

5631  GCTGTCCCCATATTTTTATTTACACCACCACAATGCCCTGATAGCCAGATCCTACAACACTTACAAAAATTTGCCACTTCTACAGATT 

766    A  V  P  I  F  L  F  T  P  P  Q  C  P  D  S  Q  I  L  Q  H  L  Q  K  F  A  T  S  T  D 

5719  TATTGTTCTGGCAACAACAAGGCCTAATTCTTGATCAATTTGGCCTTTATTCCCTTGAAGGTAGAGTTGGCATTCCTGAAAATAGCCT 

795   L  L  F  W  Q  Q  Q  G  L  I  L  D  Q  F  G  L  Y  S  L  E  G  R  V  G  I  P  E  N  S  L 

5807  ACCTTTATTGATTTCTCAAGCCCATGGTGTGGGTCATAAAAGTATAAAATCTACTTTAGCTGAACTACACTCACACTTTGTTGCCAAT 

825     P  L  L  I  S  Q  A  H  G  V  G  H  K  S  I  K  S  T  L  A  E  L  H  S  H  F  V  A  N 



5895  AATCTCAAACGTCACTGTTCTGACTTTGTCAAAACTTGCCTCACCTGCATTCGTGCTAATACCGGGGGTACACACAACACCCATCAGC 

854    N  L  K  R  H  C  S  D  F  V  K  T  C  L  T  C  I  R  A  N  T  G  G  T  H  N  T  H  Q   

5983  ATTTACCCCCACCAATTGCCCCATTTTCACACTGGCAAGTAGATTTTACTCACATACCCAAAACAGGTAAACTCCAAGAGTATCTCTT 

883   H  L  P  P  P  I  A  P  F  S  H  W  Q  V  D  F  T  H  I  P  K  T  G  K  L  Q  E  Y  L  L 

6071  AGTCTTTGTTGACCATTTTTCACGGTGGGTAGAAGCTTTTCCTTGCCGCCATGAAGATGCTAAAACAGTTGTTAAATTTCTTGTCCAT 

913     V  F  V  D  H  F  S  R  W  V  E  A  F  P  C  R  H  E  D  A  K  T  V  V  K  F  L  V  H 

6159  GACATTATCCCCAGATATGGCTGCCCTCAACAAATTAGTTCTGATAATGGTCCTGCCTTTATTAGCAAAGTGCTCCAATTGCTCATTT 

942    D  I  I  P  R  Y  G  C  P  Q  Q  I  S  S  D  N  G  P  A  F  I  S  K  V  L  Q  L  L  I 

6247  CTACGCTAAAAATCACTTGGAAATTTAGCATCCCTTATCATCCACAGAGTAATGCTCTTGCTGAAAGATCAAATCGCACAATTAAAGA 

971   S  T  L  K  I  T  W  K  F  S  I  P  Y  H  P  Q  S  N  A  L  A  E  R  S  N  R  T  I  K  D 

6335  TAAATTAATTAAAGCTACCTCTGCAACATGGACAAATTGGAAGTCATTCCTTCCTGCAGTCCTTGCAGAAATTCGCATGACACCACAT 

1001    K  L  I  K  A  T  S  A  T  W  T  N  W  K  S  F  L  P  A  V  L  A  E  I  R  M  T  P  H 

6423  TCAGTTACCAAACTCTCTCCATTTGAAATTGTCATGGGTCGCCCTTTTCCAACTCCATGGGTTAAAGGTCCTTTAGTGGTTATGCCTC 

1030   S  V  T  K  L  S  P  F  E  I  V  M  G  R  P  F  P  T  P  W  V  K  G  P  L  V  V  M  P 

6511  AAGATTTAAATCTCATACAAGAAGAATATGTACGTAATCTTGTCTCTGCATTGAATGGCATCTATGGTGATGTTTCTTTGTCATTTCC 

         3’XLERV seq 1 

1059  Q  D  L  N  L  I  Q  E  E  Y  V  R  N  L  V  S  A  L  N  G  I  Y  G  D  V  S  L  S  F  P 

6599  TTTACCTTCACAGGAACCTACCCATATTTTCCGCCCTGGAGACTCTGTTGTTGTTCGACAGCTGCATCGCTATCGAAAAGGGGGATTT 

1089    L  P  S  Q  E  P  T  H  I  F  R  P  G  D  S  V  V  V  R  Q  L  H  R  Y  R  K  G  G  F 

6687  CCGTTTGGACCCAGAACTACAGTGATTGCCATTACACGTACCTCCATTCTCACGGATTCCAGTGACCAGTGGATTCACGCGTCCCGAG 

1118   P  F  G  P  R  T  T  V  I  A  I  T  R  T  S  I  L  T  D  S  S  D  Q  W  I  H  A  S  R 

   FR47/env 

6775  TGAAACTTGCCCCCCGATTGCTACCACCACAAGTGCCTTCCAATGTTGACAAGACTACAAAAGATGACCTCTTCTCACCTGATAACAT 

1147  V  K  L  A  P  R  L  L  P  P  Q  V  P  S  N  V  D  K  T  T  K  D  D  L  F  S  P  D  N  I 

1           M  L  T  R  L  Q  K  M  T  S  S  H  L  I  T 

6863  CGCCTCAGGACGTCAGGACGGACAGAATGCCCAGGATGACCAGGAGGATGACCAGAGAAAAACTCAAGAACCAACAACTACCTGTAAT 

1177    A  S  G  R  Q  D  G  Q  N  A  Q  D  D  Q  E  D  D  Q  R  K  T  Q  E  P  T  T  T  C  N 

16    S  P  Q  D  V  R  T  D  R  M  P  R  M  T  R  R  M  T  R  E  K  L  K  N  Q  Q  L  P  V  M 

6951  GAACAGGATATCGACAAAATATGCACTCTGGTGCAGCCTTCTTACTTTCCTTTTGCTGTTTATCCCATTGTGGATATTACTTAACTGT 

1206   E  Q  D  I  D  K  I  C  T  L  V  Q  P  S  Y  F  P  F  A  V  Y  P  I  V  D  I  T  *1232aa 

46      N  R  I  S  T  K  Y  A  L  W  C  S  L  L  T  F  L  L  L  F  I  P  L  W  I  L  L  N  C 

7039  GTATGTTATCCATCTCAGAATAGCCCTCTTGGCTCTCTTTGCTATAATGCTATGCGCAACAATAGCAATAATACTGAACACGTACGTA 

            5’FR47 seq 2 

75     V  C  Y  P  S  Q  N  S  P  L  G  S  L  C  Y  N  A  M  R  N  N  S  N  N  T  E  H  V  R 

7127  AGCGCTCTTTATCCACAATGTTAAGCTCTACATTCATGGTTCATGATGGTACTGACAATTTTTCCCCTGCTAACATAATGCAGTGGGG 

104   K  R  S  L  S  T  M  L  S  S  T  F  M  V  H  D  G  T  D  N  F  S  P  A  N  I  M  Q  W  G 

 



7215  TTGGCGCAATGCTACAATAGCACGTCAACAAGATAATTTTACATGCCCTGCTAATCAACCATGCATTGTGTTGAACATGACCACATCA 

134     W  R  N  A  T  I  A  R  Q  Q  D  N  F  T  C  P  A  N  Q  P  C  I  V  L  N  M  T  T  S 

7303  TCATCAATTCTTAAAAGTCATAATCATATAGGGTACCTTGCTATCCCTGTTCAACGTTACTGTAATTTTTCCATAATCTCCAATGCAA 

163    S  S  I  L  K  S  H  N  H  I  G  Y  L  A  I  P  V  Q  R  Y  C  N  F  S  I  I  S  N  A 

7391  CTGCATTTCAATCTACTCTCCTCATGCCTTCTCAAGAGTATGATAAGCCTTTCTTGGTGAACGTTTATCATGATCCAAATAGTTTTAA 

192   T  A  F  Q  S  T  L  L  M  P  S  Q  E  Y  D  K  P  F  L  V  N  V  Y  H  D  P  N  S  F  N 

7479  TTGGACACAAAACACTAATTATTCTCTTCCTGCAGGATATACTCTGCTTTTCACTAATGGTACTCCAATTACCAATAGAACATGGTTC 

        5’FR47 seq 1 

222     W  T  Q  N  T  N  Y  S  L  P  A  G  Y  T  L  L  F  T  N  G  T  P  I  T  N  R  T  W  F 

7567  ATGATAGGTATTGTATGTATCATTTCCACTTCACCTACAGCTCATAATTATTCTCTTATACCAACTCCAGACACATGTGTTAATGTTA 

251    M  I  G  I  V  C  I  I  S  T  S  P  T  A  H  N  Y  S  L  I  P  T  P  D  T  C  V  N  V  

7655  CTACTATAAACAAGGCTGTCAAAGTTATTTTTAAAATCACCACACCTCCTATCCCAGTTTGTTCTACTAGTAAGTCTAGACACAAGCG 

280   T  T  I  N  K  A  V  K  V  I  F  K  I  T  T  P  P  I  P  V  C  S  T  S  K  S  R  H  K  R 

7743  TGCGTGGTATGATACTTTACTAGGAGGTGCTGGCACAGCCATGGGTGTACTCAATGGAGTTGATATGGAAGTCCTAAGAAATAAGTTA 

310     A  W  Y  D  T  L  L  G  G  A  G  T  A  M  G  V  L  N  G  V  D  M  E  V  L  R  N  K  L 

7831  TCCACTGCAGCATCTCACTTAAAAACAGCTTTTCATGTAACTGCACAATGGGCTCCTACAGTGGTACAATCTCAACTCATGCAATTAA 

339    S  T  A  A  S  H  L  K  T  A  F  H  V  T  A  Q  W  A  P  T  V  V  Q  S  Q  L  M  Q  L   

7919  AATTAGACCAAGAGTTTGTAAAATATTTAGGAGACAATACCTTTGCTGTCCTGAACCTCACTGCTGGTTCTGTTAGTTGGACCTTATG 

368   K  L  D  Q  E  F  V  K  Y  L  G  D  N  T  F  A  V  L  N  L  T  A  G  S  V  S  W  T  L  C 

8007  TGGACTTAGATATGTGTGGTTATCTCAACAACGTTCAGAATTAGAAAACATGCTACTACTGCCCAAATACTCAAAACTTGCTAAACTA 

            5’QPCR FR47            3’QPCR FR47 

398     G  L  R  Y  V  W  L  S  Q  Q  R  S  E  L  E  N  M  L  L  L  P  K  Y  S  K  L  A  K  L 

8095  TTTAGTTGGAATTCCCGCGATTGGGTACATCTAGATAAAATTAACACTTTCTGCCAAGAAATTCATAATGGTTCCATATCCTTCTTTA 

427    F  S  W  N  S  R  D  W  V  H  L  D  K  I  N  T  F  C  Q  E  I  H  N  G  S  I  S  F  F 

8183  CTTGTTACCTATCTATTACATTGTATAAGGCAGATAATGTATCATTAGCTTGTAAATTCACTGTATTACCTTTTCCACATTATAATGG 

456   T  C  Y  L  S  I  T  L  Y  K  A  D  N  V  S  L  A  C  K  F  T  V  L  P  F  P  H  Y  N  G 

8271  CCTTACATCTAACCTTACCTGGTGGGTTCCAACTTTTCTAGGTAATTATGTTTTTCCTAAGACCAATCGTACTTTCACACTAGAACAT 

486     L  T  S  N  L  T  W  W  V  P  T  F  L  G  N  Y  V  F  P  K  T  N  R  T  F  T  L  E  H 

8359  TGCATTTCCACTAATAATGGTTTAGCTTGTCGCCATTCTAGCCCTGTTTATGAACCGTGCTTGCTACATAAAGATTTAAATATTTGCC 

515    C  I  S  T  N  N  G  L  A  C  R  H  S  S  P  V  Y  E  P  C  L  L  H  K  D  L  N  I  C 

8447  ATTGGGATGTATATCCAGCAGATTACTCTATCATGCTCGAGATTGGTCCACAATATGTATGTTTTGCAACTAATTTTCCAGCTGGCAT 

544   H  W  D  V  Y  P  A  D  Y  S  I  M  L  E  I  G  P  Q  Y  V  C  F  A  T  N  F  P  A  G  I 

8535  TCATGCTGTAGATTCTTCACTACCTTTCAGTGGTTGCCTCACTAACGTCACCCTTTTACATTGGTATAATTATACCTATTATTTTTCT 

574     H  A  V  D  S  S  L  P  F  S  G  C  L  T  N  V  T  L  L  H  W  Y  N  Y  T  Y  Y  F  S 

8623  CCTATCCCCACTGTCCATCGTTCCTTTGTGTATTTCCCACCTACCTTACCTGTAGGTGAATATCAGATTCCCAATGCTGTATATCAAT 

603    P  I  P  T  V  H  R  S  F  V  Y  F  P  P  T  L  P  V  G  E  Y  Q  I  P  N  A  V  Y  Q 

 



8711  CACTTATTATCCATAACACTAACATGATTGCTGCTTATCGCAAGCATGATACCCAATTGCATGACACTGCTATTAAGACTGTTGCTAC 

         3’FR47 seq 1 

632   S  L  I  I  H  N  T  N  M  I  A  A  Y  R  K  H  D  T  Q  L  H  D  T  A  I  K  T  V  A  T 

8799  CAAGAACAAATTGCTCTCTCTGGGATGAACTGCAACACCATTGGTATGATGTCTTCACTGGCTGGTCTCCTACAGGTTCTGCTATTAT 

662     K  N  K  L  L  S  L ? D  E  L  Q  H  H  W  Y  D  V  F  T  G  W  S  P  T  G  S  A  I  M 

8887  GCAAAGTTTTTTTTATCCACTTCTTGCTGTTATTGCTGTGCTTGTTTTACTTGTATTATTCAATTTATATCTCTCATGTACTTTTCGT 

691     Q  S  F  F  Y  P  L  L  A  V  I  A  V  L  V  L  L  V  L  F  N  L  Y  L  S  C  T  F  R 

8975  AAACGTATACAAAAAATGATTTCACATGCTCAGTCTGAACAACTTAAGCTTATACATGCTTCACATATGTAGTCACTTTTGTGACTAA 

720    K  R  I  Q  K  M  I  S  H  A  Q  S  E  Q  L  K  L  I  H  A  S  H  M  *  742aa      PPT 

9063  AAGGGGGATTGATAGGGATTTAAAATTGCTTAATGCTGAATTTACACAATTTTGTTTTCAATTATGAAGGCCTGTGTATGTGTTACTT 

                    5’AseI LTR3 

9151  CAGTTGTTATGATTATCCTCATTATCTTGTCTTTGTCCAAGTTGCTCTTGGCCTTGGGTATCTCAGCTAATTTTCAAGGCTAAGAAAT 

       

9239  CATAATAAGCTTCAGTAACCATTTTAATGAATTTCTGTTATTTGCTAATAACTGCAAGGCATATGTGCCCACCCATGATACGTAAGCA 

       

9327  TAATGGGATGTGTTTACCTATTAACTATAAAAGTAATAACAAAACAAAATAAATTTGAACTTGTTTGCAATACACATACTGGTTGTAT 

       

9415  CGTTTGTACAAGTTCCCTGATCAGCGCACTTGCAGAGATATATCAGATGTTTTGCGATCATACACTTGGATAAAATCGGACCGGTCCG 

                  5’ LTR interne 

9503  TGAGACTGCAGGGACAGAGTGCAGGGAGCACTTTAACGAGGATTTTCCTCATCAaagcaAGCTTTGTATCACCTCCAAATCTTATGAA 

                                                                    Host gDNA        3’Locus Xterv 

9591  TTTGCCATATAGGTGATATC 


