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Table S2: Coevolving residues within V3.

i (HXB2) | j (HXB2) | GREMLIN | TP

a7 321 322 055 | 1

62 306 308 051 | 1
127 320 321 038 | 1
156 308 316 035 | 1
172 319 322 034 | 1
183 309 315 033 ] 1
199 328 330 032 ] 1
230 301 303 030 | 1
240 308 315 030 | 1
258 309 317 029 | 1
271 308 309 028 | 1
275 303 306 028 | 0
279 306 322 028 | 0
304 306 321 026 | 1
352 316 319 025 | 1
359 302 306 025 | 0
364 307 316 025 | 1
375 304 322 024 | 1
381 325 328 024 | 1
391 303 323 024 | 1
403 306 323 024 0
404 301 302 024 | 1
412 306 316 024 | 1
415 302 303 023 | 1




