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

Host gDNA
1 TGATAGGGATTTAAAATTGCTTAATGCTGAATTTACACAATTTTGTTTTCAATCATGAAGGCCTGTGTATGTGTTACTTCAGT
89 TGTTATGATTATCCTCATTATCTTGTCTTTGTCCAAGTTGCTCTTGGCCTTGGGTATCTCAGCTAATTTTCAAGGCTAAGAAATCATA

177 ATAAGCTTCAGTAACCATTTTAATGAATTTCTGTTATTTGCTAATAACTGCAAGGCATATGTGCCCACCCATGATACGTAAGCATAAT

265 GGGATGTGTTTACCTATTAACTATAAAAGTAATAACAAAACAAAATAAATTTGAACTTGTTTGCAATACACATACTGGTTGTATCGTT

TATA box Polyadenylation signal

353 TGTACAAGTTCCCTGATCAGCGCACTTGCAGAGATATATCAGATGTTTTGCGATCATACACTTGGATAAAATCGGACCGGTCCGTGAG

441 ACTGCAGGGACAGAGTGCAGGGAGCACTTTAACGAGGATTTTCCTCATEEGTTTTGGTG (o vervAeuelele(€MCGGCGGGAGAATCCA

Primer Binding Site
529 GCGGTAAGTAGAATTTACATCTTAATTGATGGTTTTCCTCTTACCTCTGGCTCTTCCCTACAGGCCGATCTAAATAGTTAGCAGTTAA

617  ACAGTTAGCAGTCTNTNIACNGNENIACAGAGTGA TN C NN A NN C AGAAATACAAAGA TACINENTNI A A AR

705 (ENE A TN NE U CINENEVAA TAAGAGAAT TAGGGATTCTCAGGATGTGTATGGGAAACATTATTTACTGACTGATTCGTCTCTGC

793 ATGTGCATTTCTGTGTTGTTCTGTCTTTGTTATATGTACCTGTAACTGTATTTTATGTATCTGCTCATATAAGCACACCTGGTATTAA

881 GAGTGATCGCAAGTTGTTGTGGGTCTTGTTGGGACCTTGATCTCAGTTCAGCCCTAACGATTTTGTGTTACCAAGAGTGCTTACACTC

969 AAGTGTTAACAATTTGAGGATAGACGGTATTAAGAGTTGATCGCGAGAGATTGCCAAAGATATTGTTGGGACCGTGATCTCAAAACAA
—gag

1057 CCTAGTGTTGCTTTCTCTCTGCTTTTACCGTGTATTCCCAAACCAAATTGGTAAGTATGGGTAACAAAACTTCTAAAGCTTTGCCTCC

1145 ATCATTGGTTAATGAGACATGTAAGCAATATGTGTACCGTTGTAGTCCAGAAGGAGGATTTTTTGTTGATCCATGGGTTGATAATATA

12 s L vNETT CIKOQY VY R CsSs P E G G F F V D P W V D N I

1233 GCTGGTTGGGGAGAATGTTTAGAATTAGAAAATCCTTTTCCCCGTGATGGTGCCAACGATCTTTATTACATGAACATGGTGTACCAGA
_—

5'0RF1 seqg 1

41 A G W G E C L E L EN P F P R D GANDIL Y Y M N MV Y Q
1321 ; GGGGTGGTC \ \AATAGCCCCAGG
70

1409 CTCCCTCCCCAAAACTGAGAATACAC 5TCAC CAACACCA

»

5’0RF1 QP2

100 w s 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

2025

305

2113

334

2201

364

2289

393

2377

2641

510

2727

539

2815

568

2903

598

ATTAACAAGTCAGATAATGCCCAATACCAAAAAGAATATCCTGAAAAAGTTTCTACCCCAGCTCCTTCCTATACTGCCTTATACCCAA

3’0ORF1 QP2

I N K s b N A QY Q K E Y P E K V S T P A P S Y T A |G

TTGGAGAAGAAGACGAGGAGGGAGAGGATGTAATTTTCCCTTCTCCCGCCACTCAAGACAAATTAGATCAAATAAGTGCGACATTCCC]

TTCTCCCGCTGTTCAAGATAAAATATCCCAAATAGGGTTTGAAGTGGTCGTACACACCCCTGAAAAAATCATACTTAAAAAGAAGCTA

TCCTGACCCCAGGAAAAATCCTGGTGCCTGTTTAATATACCTAAAAAGAATGTGTCAG

P D P R KNP GA C L I Y L KR MCOQGQQ C M H OQ A D I K

TTAATCGTTGATGGGATTCTTGGTTATGACTTAGAATCTGGATGGGATTGGACTAAAGTCCCTTCTATTTCCAACCCTGTAGCAGTTG
L 1 vopD G I L G Y D L E S G W D W T XK V P s I S N P V A V

sueiuvNier vupNesNelseoe A TATCCGTTGAATACAACGGAGGGTATAAATACAATGTGGGATGAAATAGAAAAGGAAATGAAAAGGTT

»
> <«

5’0RF1 sequencing 3’0RF1l seq 1
p v™M N TA QY P L N T TE G I N T M W D E I E K E M K R L
ATGGACTGATCGACAATCTATGTCGATAGCCCTTGGATGTAGGCAAAAACCTAACGAGTTACCTAGCGATTTTGTCAAGCGATTTTTT
w T™D R Q S M s I A L G CUR Q K P N E L P S D F V K R F F

ACAATTTGGAAAGAAGATGCTGCTTTGTCTTCTGAAGGAAATATGTCTCAACTCAAAGTGCAGACATGTTTAGGGAATATGACGCCTC

»

5’ shift ORF1

T I W K E b A A L S S E G N M S Q L KV Q T C L G N M T P
AGTGTAGTCTAACTACCAAACAGTTAATTTCTGAGTGGCCCACTCTTACTGCTGGGGATTTC AAAAAAAAAGTTATAGAAAAAGAA
g ¢ s L T T K Q L I s E W Pp T L T A G D F K K K VvV I E K E
GCCGCAAGTTGTTATGATAACCTTGCCAAAGGAGACAAGAAAGTTTTAGGAACATATGTAGAAAGTACAAGTGCAAGGTCAGAACATA
AA S CY DNL A K G D K K VL G T Y V E S T S A R S E H
ATGTTTCAGCAACACAACCAACAGTAACAACCCCCACCGTTACCACACTCTCAACAACAACCCCCGCCACCAATGACGTGTACTATGC
N Vs AT QP TV T TP TV T TL S T T T P A TN D V Y Y A

TACTCCCAATCCTCAACCTTATCAAAATCAGGGATGGGGAAAGGGTGGATACAATAGGGGGAGGTGGAACAAAGGCCGTGGTAGGGGA

T P NP o P Y 0UNOGU®WGZEKGG <Y NURG R W N K JSEMEREE



3431

33

3519

62

3607

91

3695

CGCCCCAGAAGTTATTATAATAATTGGGGGAGTTTTCCAATTGCCCAAACACGAAACACTCAATGCTTTAACTGTTTCCAACATGGTC

E P R s ¥ ¥Y NN W G s F P I A Q T R N T Q

ATTGGCGCTATCAATGCCCTTTCCCTCCACAAAACAGCATTCCTAATAATCAAATTCAATCATTCCAGCCTACCGCAATCCCAGCGCT

P ¥ P P Q N S I P NN OO I QQ s F Q P T A I P A L

ACCATCACCACAAACAGTTGTGACATTTCCAACTGTACAACCTGCTCCACAACAAAATAATAGTCCCCGCCATGCCATCAATTGGCCA

»
»

3’0RF1l bis seq
p s p Q T V VT F P T V Q P A P Q Q NN S P R H A I N W P
—pol

GGTTCCACATAGGGCTGCCCTGAAGGTTGTACCCCGCTCTTCCCTGTCATCTCCTCATCATCTGACGCTGACCCCTACATAATGCTAA
G s T * G C P E G CT P L F P VI S S S S DAUDUP Y I ML
AAGTCGGGGGAATAGATTTGATGTTTTTAGTAGATACCGGAGCTACCACCTCCTGTATCAGTACAAACTCATATGAGGGAGATAGACA
5’ Pol seqg 1
kK v&6 G I DL M F L VDT GAT T s C I S TN S Y E G D R H
TGGATCCACACCTTCAATTGGGATTAATGGGGTACTGACTCCTACTTTCCAAACACCTCCTTTGCCTATTGTGTGTCCGGGATCGGAT

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

CGCATTATATTACATCCATTTAAACTTATCCCAGGTTGCCCTGAAAATTTACTAGGCAGAGATTTATTTCACAAACTAGGATTTCAGT

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
CTATTAGAGTTTCCCCTACTGGTGGACTCACTGCTGATATTTTTGTTCCTGAAACTAATTCCATGTTTCTTAATTTACAAGATTTGCC
—_

5’QP1 xeno

s I R VS pp T GG G L T A D I F V P E TN S M F L N L Q D L P

TGACGATCCATCTTTATCTAATGTTTGGGCCCAARACARATATGATGTGGGTTTTGTTGATTGCACACCTTACAAAGCCAGGGTTAAA
<
3"QP1 xeno
p pp s L S NV WAOQNI K Y DV GG F V DCT P Y K A R V K
CCACACTCATACCCATTATACATCAAACAATACCCACTCTCTCAGGAAAAAATAGATGGGATTCGTCCCCTCATACAGACTTTCCTTG
P H s ¥y p L ¥ I K ¢ ¥y P L S Q E K I D GG I R P L I O T F L
ACCATGACATACTTACACATGTGGTGTCTCCTTACAACACTCCCATTAACCCAGTACTCAAAAAGGACAACCAGTACAGGTTAGTTCA
p DI L THV V s p Y N T P I N P V L K KDNQ Y R L V Q
AGATTTGCGAGCAATTAACTCGCTCATAATTCCAATAGCACCCATTGTGCCAGACATTACAGTTCTACTTACCTCCATTCCGTGTGAT
p .. R A I NS L I I P I A P I V P DI TV L L T S I P C D
GCTACAGTATTCACGGTTTTGGACTTGAGCAATGCATACCATTCTGTTCCAGTGCATACTGAGACACAGTTGCTTTTGGCTTTTACTT
ATV F T VL DL S N A Y H S V P V HTE T Q L L L A F T
TTGAGAGATTTCAGCTGACCTGGAAACGACTTGCCCAAGGTTTAATCGATTCCGCCGCAGCATTCACTTTAGTGCTACAGCATACTCT
¥F E R F Q L T W K R L A Q G L I DS A A A F T L V L Q H T L
AAAAACATGGGTCCCTAGTCATGGTTCCGTCCTGCTTCAGTATATTGATGACATACTGTTGTGCAGTCCAAGTCAGGATGCTAATTAC
kK T w v pPp S H G s Vv L L ¢ Yy I b DI L L C S P S Q D A N Y
CATGATACTGTTAGCCTATTGCGACATCTAGCTGCAGAAGGACACAAGGTTGCCAAGCATAAGACTCAGATGGGGGCTGAGTCTGTTG

i D T Vv 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

355

4487

4839

502

4927

531

5015

561

5103

5631

766

5719

5807

825

AATACTTAGGATTTATCCTATCACATGGACAACGACAAATTAACCCAAAAAGGGTCCAGGCCTTGACAAAAATCAAAAAACCAGAGAC

E Yy L G F I L. S H G Q R ©Q I NP KRV QAL TK I K K P E T

TCCTAAGGAAATGATGTCATTTTTAGGCATAGTGAACTATTGCCGTCAATGGATAQPTAACTGTTCTTACTATGACAACATCCTCAGA
>
5’XLERV seq 1
P XK EM M S F L G I VN Y CR QW I P N C s Y Y D N I L R
CAATGTACCAAAAAGGATGCACCACCTTATGTACAATGGACTACTGAAATGCATGATGCTTTTTCTTCTTTGCTACAAATGTTGGTTA
<+

g ¢ T K K DA P P Y V QW T T EMUHDA AU F S S L L Q M L V

AAGCTCCTGCTCTTGGATTGCCTAATTATGTTAAACCTTTTCATTTGTATGTTAAGGACACCTGTAAAACCATGGCTGCGGTCTGTGC

3’Pol seq 1

K A p A L G L P NY V K P F HL Y V K D T C K T MAA V C A

TCAAGAGTCCGGAGGAAAATTACATCCTGTGGCCTATTTTTCCAAAGTGATGCCTGTTCCGGTACAAGGGATGCCGGCGTGTCTCAGA

Q E S G 6 K L H P V A Y F s K v M P V P V Q G M P A C L R

GCCTTGGCAGCTAGTGCCATGGCAGTAGAAATGTCACAGTCTGTCACAATAGGCCATGACACCATTTTACACACCTCGCATCAAGTCA

AL A A S A MAV EM S QQ s Vv T I G H D T I L H T S H Q V

CACACCTTTTGAAAAATATCACTACACAACACATGACTTCACAGAGACTGAGTGGATATGAAGTGATTCTTTTAGGAACCACCAATCT

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

GACAATCCACTATATTGCTGATACACAAGGACCTGTTGCTGTCCTACATGCACTTCTCCATTTGTCAGATCCTGAAAACACTTTCCTC

T I #H vy I A D T Q G P V A V L H A L L HL s D P E N T F L

CTTGAACCTCATGATTGCATTGAATCAATACACTACACAACAGCACCTAGATCAGATCTGACTGACATACCCCTTCAGGATGCTCCAA

»
>

5’ ORF2 sequencing

L £E p H D CTI E S I H Y T T A P R S D L T D I P L Q D A P

GTGTATTTGTTGATGGTTCCTGTTCCAGGCCGTCTGATGTTACATATAAAGCTGCCTATGCTGTAGTCCAACTACCTGACATGATTCT

s v ¥ v. D G S ¢ S R P S DV T Y KA AY AV V Q L P D M I L

TGAAACTGCAGTAGTCCCTGTTAACTCTGCACAAGCTGCTGAATTAATAGCCCTTACTCGAGCTTGCCAACTATTTTCTGGCCGTCCA

E T A V V P VN S A QA A E L I A L T RAC QUL F S G R P

GTTAATATTTTTAGAGATAGCAGATACGCTTTTGGTGTGGTTCATTTTGGTAAGATTTGGCAACAGAGAGGCTACCTTACCACTGATG

v N I F R D S R Y A F GV V HF G K I W Q Q R G Y L T T D

GTAAATCCATTGCTCATACTGCCCTTATTGAAAAATTATTACAAGCCATCCAACTTCCATCTGCAATTTCTATCATACATTGCCGTGC

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

ACACACTAACAGAACTGATGAGATTTCTCTTGGCAATGCGTTTGCAGACCAAGTTGCTAAAAACACTGCATCCTCAGCCACTCCTACA

H T N~ R T D E I s L G N A F A D Q V A KN T A S S A T P T

GCTGTCCCCATATTTTTATTTACACCACCACAATGCCCTGATAGCCAGATCCTACAACACTTACAAAAATTTGCCACTTCTACAGATT

AV P I F L F T P P Q C P D S ¢ I L Q H L Q K F A T S T D

TATTGTTCTGGCAACAACAAGGCCTAATTCTTGATCAATTTGGCCTTTATTCCCTTGAAGGTAGAGTTGGCATTCCTGAAAATAGCCT

L L. » w9 0 ¢ 6L I L D QF GG L Y S L E G R V G I P E N S L

ACCTTTATTGATTTCTCAAGCCCATGGTGTGGGTCATAAAAGTATAAAATCTACTTTAGCTGAACTACACTCACACTTTGTTGCCAAT

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



5895

854

5983

883

6071

6335

1001

6423

1030

6511

1059

6599

1089

6687

1118

6775

1147

6863

1177

16

6951

1206

46

7039

75

7127

AATCTCAAACGTCACTGTTCTGACTTTGTCAAAACTTGCCTCACCTGCATTCGTGCTAATACCGGGGGTACACACAACACCCATCAGC

N L K R H Cs D F V K T CUL T CcCI RANTG G T H N T H Q

ATTTACCCCCACCAATTGCCCCATTTTCACACTGGCAAGTAGATTTTACTCACATACCCAAAACAGGTAAACTCCAAGAGTATCTCTT

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

AGTCTTTGTTGACCATTTTTCACGGTGGGTAGAAGCTTTTCCTTGCCGCCATGAAGATGCTAAAACAGTTGTTAAATTTCTTGTCCAT

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

GACATTATCCCCAGATATGGCTGCCCTCAACAAATTAGTTCTGATAATGGTCCTGCCTTTATTAGCAAAGTGCTCCAATTGCTCATTT

p 1 1 P R Y G C P QO TI s S DNG?PAUF I s K VL QL L I

CTACGCTAAAAATCACTTGGAAATTTAGCATCCCTTATCATCCACAGAGTAATGCTCTTGCTGAAAGATCAAATCGCACAATTAAAGA

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

TAAATTAATTAAAGCTACCTCTGCAACATGGACAAATTGGAAGTCATTCCTTCCTGCAGTCCTTGCAGAAATTCGCATGACACCACAT

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

TCAGTTACCAAACTCTCTCCATTTGAAATTGTCATGGGTCGCCCTTTTCCAACTCCATGGGTTAAAGGTCCTTTAGTGGTTATGCCTC

s v T™ K L s p F E I VM G R P F P T P W V K G P L V V M P

AAGATTTAAATCTCATACAAGAAGAATATGTACGTAATCTTGTCTCTGCATTGAATGGCATCTATGGTGATGTTTCTTTGTCATTTCC
<
3’ XLERV seq 1
Q b L N L I Q E E Y VRNL VS AL NGI Y G DV S L S F P
TTTACCTTCACAGGAACCTACCCATATTTTCCGCCCTGGAGACTCTGTTGTTGTTCGACAGCTGCATCGCTATCGAAAAGGGGGATTT
L p S Q E P TH I F R P G D s VvV V V R 0 L HR Y R K G G F
CCGTTTGGACCCAGAACTACAGTGATTGCCATTACACGTACCTCCATTCTCACGGATTCCAGTGACCAGTGGATTCACGCGTCCCGAG

P F GPRT TV I ATITI RTSTITILTD S S DOQWTI HA S R
—FR47/env

TGAAACTTGCCCCCCGATTGCTACCACCACAAGTGCCTTCCAATGTTGACAAGACTACAAAAGATGACCTCTTCTCACCTGATAACAT

v K L. AP RL L P P QV P s N VD K T T K D D L F S P D N I

CGCCTCAGGACGTCAGGACGGACAGAATGCCCAGGATGACCAGGAGGATGACCAGAGAAAAACTCAAGAACCAACAACTACCTGTAAT
AS G R QDG OQNAOQDDOQE DD QR K T QE P T T T C N
T R R M T R E K L K N Q QO L P V M
GAACAGGATATCGACAAAATATGCACTCTGGTGCAGCCTTCTTACTTTCCTTTTGCTGTTTATCCCATTGTGGATATTACTTAACTGT
E o DI DK I C T L V Q P S Y F P F A V Y P I V D I T *1232aa
N R I S T XK Y AL W C s L L T F L L L F I P L W I L L N C

GTATGTTATCCATCTCAGAATAGCCCTCTTGGCTCTCTTTGCTATAATGCTATGCGCAACAATAGCAATAATACTGAACACGTACGTA
Ll

5’FR47 seq 2

v ¢c Yy p s 9 N S P L G S L C YN AMU RNNISNDNT E H V R

AGCGCTCTTTATCCACAATGTTAAGCTCTACATTCATGGTTCATGATGGTACTGACAATTTTTCCCCTGCTAACATAATGCAGTGGGG

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



7215

134

7303

163

7391

192

7479

7743

310

7831

339

7919

368

8007

8359

515

8447

544

8535

574

8623

TTGGCGCAATGCTACAATAGCACGTCAACAAGATAATTTTACATGCCCTGCTAATCAACCATGCATTGTGTTGAACATGACCACATCA

W R N A T I A R Q OQDNUF T C P AN QP C I VL N M T T S

TCATCAATTCTTAAAAGTCATAATCATATAGGGTACCTTGCTATCCCTGTTCAACGTTACTGTAATTTTTCCATAATCTCCAATGCAA

s s I L K s H N H I G Y L A I PV Q R Y C N F s I I S N A

CTGCATTTCAATCTACTCTCCTCATGCCTTCTCAAGAGTATGATAAGCCTTTCTTGGTGAACGTTTATCATGATCCAAATAGTTTTAA

T A F ¢ 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

TTGGACACAAAACACTAATTATTCTCTTCCTGCAGGATATACTCTGCTTTTCACTAATGGTACTCCAATTACCAATAGAACATGGTTC

»
>

5'FR47 seq 1

w T™ o N T N Y S L P A G Y T L L F T NG T P I T N R T W F

ATGATAGGTATTGTATGTATCATTTCCACTTCACCTACAGCTCATAATTATTCTCTTATACCAACTCCAGACACATGTGTTAATGTTA

M 1 G I vCTIT I §$§ T S pp T A HNY S L I P T P D T C V N V

CTACTATAAACAAGGCTGTCAAAGTTATTTTTAAAATCACCACACCTCCTATCCCAGTTTGTTCTACTAGTAAGTCTAGACACAAGCG

TGCGTGGTATGATACTTTACTAGGAGGTGCTGGCACAGCCATGGGTGTACTCAATGGAGTTGATATGGAAGTCCTAAGAAATAAGTTA
AW Yy D T L L G GA G TAMGV L NGV D ME V L R N K L
TCCACTGCAGCATCTCACTTAAAAACAGCTTTTCATGTAACTGCACAATGGGCTCCTACAGTGGTACAATCTCAACTCATGCAATTAA
s T A A S H L K T A F HV T A Q W A P T V V Q S Q L M Q L
AATTAGACCAAGAGTTTGTAAAATATTTAGGAGACAATACCTTTGCTGTCCTGAACCTCACTGCTGGTTCTGTTAGTTGGACCTTATG
kK L b EF VXYL G DN T F AV L NL T AG S V S W T L C

TGGACTTAGATATGTGTGGTTATCTCAACAACGTTCAGAATTAGAAAACATGCTACTACTGCCCAAATACTCAAAACTTGCTAAACTA

> —
5"QPCR FR47 37QPCR FR47

G L R Y Vv Ww L S ©Q Q R S E L ENM L L L P K Y S K L A K L

TTTAGTTGGAATTCCCGCGATTGGGTACATCTAGATAAAATTAACACTTTCTGCCAAGAAATTCATAATGGTTCCATATCCTTCTTTA

F S W NS R D WV H L D K I N T F C Q E I HN G S I s F F

CTTGTTACCTATCTATTACATTGTATAAGGCAGATAATGTATCATTAGCTTGTAAATTCACTGTATTACCTTTTCCACATTATAATGG

T ¢ Yy L s I T L Y K A DNV s L A CK F TV L P F P H Y N G

CCTTACATCTAACCTTACCTGGTGGGTTCCAACTTTTCTAGGTAATTATGTTTTTCCTAAGACCAATCGTACTTTCACACTAGAACAT

L T s N L T W WV P T F L G N Y V F P K TN R T F T L E H

TGCATTTCCACTAATAATGGTTTAGCTTGTCGCCATTCTAGCCCTGTTTATGAACCGTGCTTGCTACATAAAGATTTAAATATTTGCC

c 1 s T NN G L A C R H S s P V Y E P C L L H K D L N I C

ATTGGGATGTATATCCAGCAGATTACTCTATCATGCTCGAGATTGGTCCACAATATGTATGTTTTGCAACTAATTTTCCAGCTGGCAT

H w D VY P A DYy S I M L E I G P QY V CF A TN F P A G I

TCATGCTGTAGATTCTTCACTACCTTTCAGTGGTTGCCTCACTAACGTCACCCTTTTACATTGGTATAATTATACCTATTATTTTTCT

i AV DS S L P F S GGCUL TNV TL L HW Y N Y T Y Y F S

CCTATCCCCACTGTCCATCGTTCCTTTGTGTATTTCCCACCTACCTTACCTGTAGGTGAATATCAGATTCCCAATGCTGTATATCAAT

p 1 p T V HR S F V Yy F P P T L P V G E Y Q I P N A V Y Q



8711

9151

9239

9327

9415

9503

9591

CACTTATTATCCATAACACTAACATGATTGCTGCTTATCGCAAGCATGATACCCAATTGCATGACACTGCTATTAAGACTGTTGCTAC

<

37FR47 seq 1
s L 1 I #H N T N M I A A Y R K H D T L H D T A I K T V A T
CAAGAACAAATTGCTCTCTCTGGGATGAACTGCAACACCATTGGTATGATGTCTTCACTGGCTGGTCTCCTACAGGTTCTGCTATTAT
K N K L L8 L?D E L Q H H W Y DV F T G W sS P T G S A I M
GCAAAGTTTTTTTTATCCACTTCTTGCTGTTATTGCTGTGCTTGTTTTACTTGTATTATTCAATTTATATCTCTCATGTACTTTTCGT
Q s ¥ F Y P L L. AV I AV L VL L VL F N L Y L s C T F R
AAACGTATACAAAAAATGATTTCACATGCTCAGTCTGAACAACTTAAGCTTATACATGCTTCACATATG TAGTCACTTTTGT[erNegp v

K R I ¢ KM I S HA Q S E O L K L I H A S H M * 742aa PPT

tlelele N T|TGIATAGGGATTTAAAATTGCTTAATGCTGAATTTACACAATTTTGTTTTCAATTATGAAGGCCTGTGTATGTGTTACTT

»
>

5’AseI LTR3

CAGTTGTTATGATTATCCTCATTATCTTGTCTTTGTCCAAGTTGCTCTTGGCCTTGGGTATCTCAGCTAATTTTCAAGGCTAAGAAAT

CATAATAAGCTTCAGTAACCATTTTAATGAATTTCTGTTATTTGCTAATAACTGCAAGGCATATGTGCCCACCCATGATACGTAAGCA

TAATGGGATGTGTTTACCTATTAACTATAAAAGTAATAACAAAACAAAATAAATTTGAACTTGTTTGCAATACACATACTGGTTGTAT

CGTTTGTACAAGTTCCCTGATCAGCGCACTTGCAGAGATATATCAGATGTTTTGCGATCATACACTTGGATAAAATCGGACCGGTCCG

»
>

5’ LTR interne

TGAGACTGCAGGGACAGAGTGCAGGGAGCACTTTAACGAGGATTTTCCTCATEZ

«—
Host gDNA 3’Locus Xterv




