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L1 Consensus Primer Region Protein Alignment

SuperA.con AthNNG|CWquIFvTdeTtrsTN’Pt’?ca 2272.2?27?277 y’>’)’?’>fkeyIRH’>EEyquf|fQL 49

MM7 F-E I-1S-....AATQA..NE....-TASN------- T--m--- V-L--

HPV54 e [ L-L--... TASTQ DS.....FNNSD-R--l--V-ree-T - 62

CP8061 - S----MS|--....TKTVE.ST.....-KASS-M-----G--F-------- 62

GroupAl.con AQGHNNGICWGNQ?FLTVVDTTRSTNMT?CA...T?T??.DT.....Y???NFKEYLRHAEEYD?QFIFQL 53
HPV32 V V--..o.-V-TE.--.....-KST---mm-mmemmm |------ 62

HPV42 L L--....-A-SG.--.....-TAA-----------=- V-meem 62

GroupA2.con AQGHNNGICWANQIFvTVVDTTRSTNMtLCv .stess.?aT?...YDAKIKEYLRHGEEYDLQFIFQL 62
HPV3 .

HPV28

HPV10

HPV29 V-L

GroupA3.con AgGHNNGICWFNelFVTVVDTTRSTN(fTIct....At??a.?sE... YkatnF'7EyLRHtEE’>DLQFIFQL 58
HPV6l e L----....--SPP.V--....----S-R-------- Fomeemee-

HPV72LVX100  -------=m=mmmmmmmmmmeees V----....~-ASS.V--....-T-S--R-------- Fomeeee- 63

HPV62 ....-STA- A-....-T----R-F------ s 62

CP8304 M woe=SA- A ---S--K-Feee Yoo 62

CP6108 e L---A....-SQS-..T-....-SS-R-K-------- Y--meeee- 62

MM8 -R Q SA.....-NTE..--....--P---K-----V/--Y -------- 62

GroupA4.con AQGHNNGMCWGNR|FLTVVDTTRSTNVSLCA .te?sd.?TN....YKAINfKEYLRHMEEYDLQFIFQL 61
HPV2a V . 62

HPV27 63

HPV57 62

GroupA5.con AQGHNNGICWnNQLFlTCVDTTRSTNLTIST....a’7a?s vs?t.. FtPsanQyIRHGEEYELQFIFQL 61
HPV26 G----V ..LS-A-.A-TP...-K--DY--F-------=--==---

HPV69 G----V. ..VS-Q-.A-A-...-

HPV51 o T-A.~P-...

1S039 weerATP-.-AQ-...-—-T

MM4 e VTQ-.-AQ-...

GroupA6.con AQGHNNGICWgNQ’?FVTVVDTTR’?TNMTlsa....'7tqtl s?... Y’>’>rq|'7QY’>RHvEEYELQFVFQL 54
HPV30 N o T---T SS--K

HPV53 62

HPV56 62

HPV66 62

GroupA7.con  AQGhNNGICWHNQLFITVVDTTrSTN?tl?a....stes?.?P??...YdptkFKeY?RHVEEYDLQFIFQL 57
HPV18 V--eee- V------ P---L-IC-....--Q-P.V-GQ.. Q-S 64

HPV45 V L--C-....--QNP.V-ST...

HPV39 F--ST....-I--S.I-ST...

HPV68ME180 F--ST....T---A.V-NL..

HPV70 | F--S-...C--TAI-AV... T

HPV59 B R LSVC-....--T-S.I-NV...-T--S----A-----F-------- 64

GroupA8.con AQGHNNGICFGNQLFVTVVDTTRSTNLTLCA .aTgsp.tPtp.. YstkFKEYLRHgEEfDLQFIFQL 64
HPV7

HPV40

HPV43 64

GroupA9.con AQGHNNGICWgNQIFVTVVDTTRSTNMtlca....?v?s?.e?T?...yknenFKEYIRH?EEYDLQFiFQL 58
HPV16 e S---.. AISTS.-T-....---T-------- G---mme 63

HPV35h S SV-S....A-S-S.DS-....---D-------- e 63

HPV31 e SV--....AIANS.DT-....F-SS-------- G--F-------- 63

HPV52 . E-KK..-S-.... G--F 62

HPV33 V T...Q-T-..DS 62

HPV58 T...E-TK..-G-.... 62

HPV67 | YS....EGK-..-A-.... V 62

RhPV1 V-L ... STA-T.VT-P...-N--S------- Y 64

GroupA10.con AQGHNNGICWGNqLFVTVVDTTRSTNMT?CA....attss.ps?T...Yt?seYKqYMRHVEEfDLQFiFQL 61
HPV6b e - SVTT..-S-...--N-D--E------- Y-nnoeee- 62

HPV11 H L ..SV-K..-A-...~-N-D--E----------- - 62

HPV44 I--....---Q-.-PS-...--SEQ---- 64

HPV55 I- Q-.--T-...-NST--- 64

HPV13 H V--....~---.L-D-...-KAT-- 64

PCPV1 T Voo S --AL A 64

GroupAll.con AQGhNNGICWHNQLFLTVVdTTRSTNFSVCV .GT.Qs.tStt?p. YANsNFKEYLRHAEEyDLqFVfQL 64
HPV34 2om Qe e A e 65

HPV64 Y 65

HPV73MM9 65
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L1 Consensus Primer Region Protein Alignment

SuperB.con  AQGhNNgI?W?Nq?FvTvwDnTrntNfsIsv??????2??2?2?2??2????Y?s??freyIRHVEEye?slilgL 48
GroupBl.con AQGHNNGIIW?NQMFVTVVDNnTRNTNFSIsv....??2???.2?2??2i??Y?s??frEyIRHVEEYe?SIILQL 51
HPV19 C-F--L ....NSDGT.DVAK-AD-N-AN-K---------- J--eeme 67

HPV25 C-F--L I....NSDGT.DVSK-TD-N- -QK-T---mmmmmL e

HPV20 C-F--L ....HSENT.DVSK-QN-D-QK-Q----------]------

HPV21 C-F--L ....NPENA.DVSK-EN-KAES-Q- -L------

HPV14d C-F--L ....SSENT.EVSK-DN-T-QK-Q----- -

HPV5 A----1 ....YNQAG ALKDVAD-NADQ----Q------- |------

HPV36 A----| I....YNNNG.ALKD-ND-TAEQ----Q------- |------

HPVRTRX2 -A-....YQEQK.KVKE-ES-D-TK-N- 39
HPVRTRX4 -A-....YNEAG.KIQD-SS-D-T| 39
HPVRTRX5 -A-....YNDSG.EIKD-AS-D-T 39

HPV47 A ....YSQAG.DIKD-QD-NADN----Q------- |-V----

HPV12 A l....YSDNQ.NVHD-PN-D-QK

HPV8 A ....YTENG.ELKN-TD-K-TQ------------ |------

HPVICPX1 ---....YSEGG.QIKD-RD-T-TQ-------=---- |-V---- 39

HPV24 e C-A--L-l---—--=mm - ....YTENG.KVTD-NE-DANK----Q------- |-=---- 67

HPV15 G----1--A T---..... TSDG...NA-NE-N-QNI--F ------- QL-I---- 64

HPV17 G A QL-F---- 64

HPV37 G ---QL-I---- 64

HPV9 G Ql------ 64

HPVRTRX3 ATDA .GVTTE-QANTI---------- QL------ 36

HPV22 QL-F---- 63

HPV23 N-------, A TNDS....SLEK-DATKI--FT ------ QL-F---- 63

Togawall “T--Sm-mmmm KNED....SLAN-NARNI---M------ QL-F---- 44

HPV38 G A T---.....STEN...GGAQE-D-ANI---------- QL-F---- 64

HPVRTRX1 ---.....TSED...LSTAK-DAKNI---M------ QL-F---- 36
HPVRTRX6 -C-.....PSDA...GAVTE-D-SK---F------- QI-V---- 36

HPV49 e C-E--L-I--A-------- T---..... STDG...QTPTE-D-TKV--F-------- I-I---- 64

GroupB2.con AQGtNNgICWgNqIFvT'7vDNThNthtISV’?’?’?’?k’?’?’?a’”’?”’?’??’?Yk”’?DFkQYIRHtEEyE’7Ef|qu 53
HPV4 ' 65

HPV65

HPV48 - - - 72

HPV50 - -EV---VF---R-1--N---KKDVNPLDPLNVASSYM-SKD--N--S------- L------ 72

HPV60 -==A---mmeee- |-]----R---LS---...Y-QDA-.IDNRYK.--QE--R---------- V-L-LR- 67

SuperC.con AQGMNNGIcWnn?If?TVGDNTRGHtLtItV....p??7g?.??pLtE. YDtsKFNvy?RHVEEYKLAfileL 58
BPV5 -Commmmmm V---- 16
GroupCl.con AQGMNNGIAWNNLLFLTVGDNTRGTNL?ISV....A?DG?...?L?E.YD??KFN?YHRHMEEYKLAFILEL 56
BPV1 e T---....-S--T...P-T-.--SS---V------—emeeo- 64

BPV2 e S---....-A--N...A-S-.--TG---L-------=--=---- 64

GroupC2.con AQGMNNGICW?n?lfvTVGDNTRGITLTITV....P??g?.??PLTE.YDTSKFNVygRHVEEYKLAF?fgL 58
EEPV L- IS o — =S VA 64

2022V 20— T I T — V- 60

DPV e AV VG (S [ | N Y =y —— F---ILE- 64

OVPV B — |- 16
SuperD.con AQGSNNGMCWNNELFVTAVDSTRGTNFSISV....HTTDP.EVKPQETYTATKFKHYLRHVEEWelSIimQL 67
BPV3 e V--VL-- 16
BPV4 reeamm- . D 67

BPVG e C---- 16
SuperE.con SQG?NNGIicW?NgIFVTwWDNTRGT?I?i??....2?22?2?.22?22.?2y????f??yIRHVEEYyelsfivQL 43

HPV41 ~—-H--—L-H-EA-—-L--T-—NFT-SV....PEGDA.SS.....-NNSK-FEF---T--FQ-A--L-- 62

COPV -—-K----A-G----L---------P-T-NI....GQQDK.PEEGN..-VPSSYRT-------- Vol-o- 65

CRPV YUY RN, - I-SLVT....KSKEQ.IKKT..HGKTVH-SS------- Q-VL-- 65

GroupE1l.con ’>QGQNNGICWRN”LF?TV’)DNTRGT”””I’?” 2N?A?.222.. . Y?2?2A??N???RH?EE??LSFIVQL 38
HPVlia C-—--- Q--I--G------ SLS-SM....K-N-S.TT.....-SN-NF-DFL--T--FD------- 62

HPV63 S ----------- E--V--A------ TMN-NV....L-K-T.PET....-DS-DY-EYT--V--YE------- 63

Unclass.con TNNGILWNENLFVTVLDNSRNVIMKISS....LAEGAQENNATV.YDWKNYYE??RHVEE?????1?7L 55
FPV1 f‘V ----- YGISA-VR- 64

MnPV YT----- FELEF-FQ- 16

[I-L1 CPR-3
OCT 95



L1 Consensus Primer Region Protein Alignment

SuperA.con
MM7
HPV54
CP8061

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29

GroupA3.con
HPV61
HPV72LVX100
HPV62
CP8304
CP6108

MM8

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV69
HPV51
1S039

MM4

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40
HPV43

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
HPV67
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34
HPV64
HPV73MM9

CkitLt?evMaYiH?Mn??iLedWnfgl?pPps?sLedtYrfv?.s?AitCqk??pp??k??Dpy?k??FW? 102
---H--P-|---L-S--EHL-DE----VL----T--D----YLQ.-R------ GPSAPAPKK---DGLV--E 133
-T-A--AD G--PT IT--ATS Q.-Q--A---NNA-AKEKE---S-FT--T 133

-V-N--A-|---L-R-DATL------ WFL---TA--G-----LQ.-Q------ NS--PAEKK---ADLT--E 133

CKITL2VEVMSYIH?MNP?2IL??WNVGVAPPPSGTLEDSYR?VQ S?AIRCQAKVT?PEKK.DP?SD?2FWE
----- Se--eee--T---D--DD -Q A -F--YS—- 132
----- T--eme-N---N--EE Y---E TeorY=-FW-e- 132

CKVTLTP"IMAYLHTM NssLLEDWNFGLTLPPSTSLEDTYRFI?.SSAITCQKDapPTeKq.DPYAKLNFWd
T 132
N 132
134
A 134

CKIhLTPEIMaYLHnMNkaLLDdWNFGVVPPPSTSdeTerIq SRAITCngaaap’7PKerYa’7'7sFWt
134

’\IL---- 133
E--HYFE.-------R-LPTR.--V----QMT---
A-----DM--- 133

112

130

E

| =4

moom

126

D L

--Q L

---------- S---D--DT--E---| ~T. T--E--K---DKL--D 133
~VR---V-S---T--DS---E Y--. AK-----GM---D 133

CKITLTPEIMAYIHNMquLLEDWNFGVPPPPSASLQDTYRYLQ SQAITCQKPTPPKTPT DPYA?mTFWD
U V-
AR N, S

CKITLTTevMAYIHthstILEqWNFGLTLPPsASLEDAYRka NaATqurd'7quaK’7 DPlaKyKFwd
wreeme-Decee|-L-NAS---D-wmmemeev y USSR S--T---NA--VP-E.--FQ-F---
oDl A---N---------T---------I-.-S--T----A A-P-E.--FS-L--- 134

132

130

129

P .

. Q.
[ e HK-S- Q.

119

T N--AN
—T-T N--N---D 132

CtiTLt?dVMsYIHtMNssILe?WNfgV?PPP?aSLVDTYR??Q. SaAltCQKDapppekk DPYDKLKFWn
Y. N S S = FV- Voo AAN-

A

121

CvITLNaEVMTY!I HaMDptLLeDWNFk|7PPASAsLEDTYRFLt NKAIACQrdAPPKerE.DPYKKYKFWd 133

SS--D 134

S ...S. 134

CKitLtadvMtYIHsMnp?ILEDW?FGLtpPPsgsL?DTYRfVT.sqAitCQKt?ppk?Ke?DPIkkYtFWE
ST--o=-N==-Q--G-T-E-----=-..2--A-=-HT--AP--D-------=-- 133
T-E----Y--.---V----PSA--P-D.----N-----
-------A-Q-P--.--F-D-V---
-------------- K-DAT-----Q--------A--E-------.-T------NT---G--.----D-M---

Q VoreEon.orGoonees
------- El-----T-DSN-----Q A---E--.---N
«-S---N--Q---T---D----Q .
~V--NTE-A-rr-DAS - Nr-Qrmrmse Qeemree,-AcmronP A e o Aceeeee

123
133
133
132
132
132
132
134

128

CsItLtAEVMaYlHTMNp’”LEdWNFGLSPPPNGTLEDtYRYVQ SQAITCQKPtPeKeKq.DPYa?ISFWE
P.--KN----- 132
- -~-KDM-—

SV

132
134

K
CKI?LTTdVMTYIHSMsSsILEQWNFGLTPPPSGTLEETYRYVT.SqAICQRPQPPKELE.DPYaKmtFWe
. 135

133

‘I _—
T
—-S—-E

135

N-T---E 135
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L1 Consensus Primer Region Protein Alignment

SuperB.con CkvpLkaevlaginaMns?iLe?WQLgfVPtpdnpihdtYRyi?.S?ATrCPdk?ppkeke.DPyk?y?FWn 111
GroupB1.con CkvkaaevLanNAMNs’JlLE’>WQLGFVPtpdnp|hthRy|’7 S?ATrCPdk?ppkeke.DPy??y?FWn 113
137

HPV19  —f--memmee-N--- E------- A-----Q------ D.-L-------N----- --KNLH---

HPV25 NE --A---S-Q------D.- L ------- N ----- V ---KNLH--D 137

HPV20 - Tommmmmmeee- N---E----me-Acmmmmmeee- N.-A-------N----R-.---KDLN--- 137

HPV21 - J R AN---E------- Anmmmemeeae D.-A-------N----R-.---KNMK--D 137

HPV14d -I--T N---E A E.-A-------N----R-.---KNFN--- 137

HPV5 Q SL--D Q D.-L N .---KGLH--D 137

HPV36 SL--D Q D.-L T--mmm- .---KGLK--D 137

HPVRTRX2 o] K--mem- D---N---mmmmmmmmmee e LD.-L-----E- 92

HPVRTRX4 -l PS---D R----D.-L-----E- 92

HPVRTRX5 -1---S PT---D Q-A---LD.-L------- 92

HPVA47 SL--E Q-----LE.-L-----E-S-----V.---KGLN--D 137

HPV12 SL--D E.-L------- N-----P.---DGLS--T 137

HPV8 --|----D SL--E T D.-L------- S-----P.---AKFN--- 137

HPVICPX1 - PLL--D F-D.-L------- 92

HPV24 e D PSL--E------- A----LQS-----E.-L--P----VA---R-.---AP-T--- 137

HPV15 - T G---D AVQ-I----D.-K--K---AVQ--D--.--FGK-T--- 134

HPV17 - T G---D V--|----N.-K--K---AVVE----.--FAK-T--- 134

HPV37 T G---E SV--L----N.-K--K---AVVE----.--FAK-T--- 134

HPV9 e V----S--oeoo- G---D--------- E-AV--1----D.-K--K---AVE-T---.--FAK-S--K 134

HPVRTRX3 T G---D A--SV--I----N.-R--K---A 89

HPV22 -RI--E----T------ HG---N----------- SV------ LQ.-K--K---AV-DTQ--.--FGQ-T--- 133

HPV23 -RI T D---N AV------ LA.-K--K---AV-DTQ--.--FGK-S--- 133

Togawal 1 -RI T D---N AV------ LA.-K--K---AV-ETQ--.--FGK-S--- 114

HPV38 - N----T: G---N SV T.-K--K---AV-ET---.--FGQ-T--- 134

HPVRTRX1 -R---E----T------- G---N---mmmmme- AV------ LS.-K--K---A 89
HPVRTRX6 ---S-QPD G---D AV-----F-N.-S--K---- 89

HPV49 - EP S---N LT.-Q Q-AP-RK.---EQ-N--T 134

GroupB2.con CkVthaDvIAHLnVannILenWQL’>fVPPpPsGIeD’>YRy|’> S?AT?CPt??p?te?e.DPYK?ysFW? 112
HPV4 D----N Q--FLQ.-R--R---QT-A--K-.----DL---V 135

HPV65 -T M D----N Q--F-Q.-R--R---QS-S--K-.----DL---G 135

HPV48 ---N-----oo-- H----R---E---A----A-T----T----K.-M--K---AE-EEDT..----A----T 141

HPV50 ---G-D--|------- D-R------- AY---A----G-T---LK.-D--K--AKDSSA-VV.----E-T--N 142

HPV6O - NP--------- DK----D---S------ Q----A----M.-Q--M---DV-N--R-.----Q-T--T 137

SuperC.con CSVeltpeTvshLQgImPS?LenWei?vgPPtssiLEDtY Ryie.SpAtKCadnv?p???e.DpYaglkFW? 121
BPVS e Y---AY--TVN--V--K--VG-N--PATV-------Q-.-K-1--I-QTAAA KK.-K-EN-S--N 85
GroupCl.con CSVEITAQTOSHLQGLMPSVL’>NWEIGVQPP°SSILEDTYRYIE SPATKCASNVIP?.KE.DPYAG?KFW? 119
BPV1I e Ve B T e A e F---N 133

BPV2 e L ----------- Q --------- A ------------ (e P L---S 133

GroupC2.con CSV’7LtPETVSsLQGIMPSILenWelNOQPPtsleEDtYRer SPATKCADNVsP?kPe.DPY?glKFWe 124
EEPV ---T-S-----H H-D--M T-MG--.---A------ 134

DPV SRR S L---- V---|--FID.--==mm=m--- S---.---SAH---- 134

OvPV --Q Q---V-V---A T--..---D-----K 85

SuperD.con  CIVdLtPE?IAhIhnMdprliE?WNLGFIgpPnn.IEDgYRfi?.SIATrCP?Kedta?kE.DPYakykFWD 131
BPV3 e A-—-INC------- Semmem-HA- Y LQ.-|-----P---A-AT - === T--- 85

BPV4 ---N----SI-Y----NES---N--------- D.---H--=-T .- K-T--QV--.---KDL---- 136

BPV6 K--T L-T T-. S G T S — 85

SuperE.con CKVkLtPEN LayiHtMdP?liedWqL?Vs?pp???leD?YRyi??SIAtKCP???pp?t?t. DPykd?kFWe 99
HPV41 ~  --D-emeee- S-----H-A-TS--NSV---H----L.-I-----SKDADD-S-.-----L---- 132

copv. S ----------- N-----H-N-TP-.SGT-D-T----N.------- TNI--K-NV.--FA-F---- 134

CRPV S L-S-H-T--DN---S--AQ-SGT---Q---LQ.-I-----PPE--KEN-.----NY---- 135
GroupEl.con CKVKLTPENLA??H?MDP?1???WQL?VSQPP?N??ED?YRF???SLA?KCP???PP???T.DPY????FW? 82
HPVla - YI|-T---N-LED---S-----T-PL--Q---LGS---A---EQA--EPQ-.---SQYK--E 133

HPVE3 - FL-N---T-IDS---T-----A-Al--K---IE.---T---DNV--PTP-.---KDLR--D 133

Unclass.con ???NLSTEVLAYLHGMDPSILDNWNLTLGPPNDGSLADKYRFIE.SLATKCPDNVEVTKP..DPYKGRIFWN 121
FPV1 CRV 67
MnPV VKI . . 85
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L1 Consensus Primer Region Protein Alignment

SuperA.con vdLkekfs?dLdQfplG 118
MM7 ----D-L-T----Y--- 150
HPV54 R--S----Y--- 150
cpg8061 - R--LE------- 150
GroupAl.con VNLSEKFS?DLDQFPLG 128
HPV32 e S-momee- 149
HPV42 e Tommmmee- 149
GroupA2.con VDLKDRFsLDLSQFPLG 147
HPV3 149
HPV28 149
HPV10 151
HPV29 151
GroupA3.con VDLkdk?STDLDQ?PLG 141
HPV61 ---R--F------ F--- 151
HPV72LVX100 ------ F-mmee- Y--- 150
HPV62 149
CP8304 150
CP6108 150
MM8 150
GroupA4.con 147
HPV2a 149
HPV27 150
HPV57 149
GroupA5.con VDLKErFSIDLDQfpIG 146
HPV26 - K--f-mmmmm- 151
HPV69 151
HPV51 150
1S039 151
MM4 151
GroupA6.con VNLQASFSaDLDQFPLG 136
HPV30 149
HPV53 149
HPV56 149
HPV66 149
GroupA7.con VALKEKFS??LDQfPLG 136
HPV18 e LD---Y--- 151
HPV45 e SD---Y--- 151
HPV39 ---R----LE------- 151
HPV6BME180  -N------ SE------- 151
HPV70 e TE------- 151
HPV59 - R--AD------- 151
GroupA8.con VNLTEKFSsQLAQFPLG 150
HPV7 151
HPV40 151
HPV43 151
GroupA9.con 139
HPV16 150
HPV35h 150
HPV31 150
HPV52 149
HPV33 149
HPV58 149
HPV67 149
RhPV1 151
GroupAl10.con VnLKEKFSSELDQyYPLG 145
HPV6b 149
HPV11 149
HPV44 151
HPV55 151
HPV13 151
PCPV1 151
GroupAll.con VDLKEKFSAELDQfpIG 150
HPV34 A 152
HPV64 152
HPV73MM9 152
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SuperB.con vdItErlSIdLdQysIG

GroupBl.con VdItErLSLALDQysIG
HPV19 —-= S A--
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPVA47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
Togawal 1
HPV38
HPV49

GroupB2.con
HPV4

HPV65

HPV48

HPV50 -N---K-----D-YA--
HPV60 [--Q----N--------
SuperC.con idLKEKISIDLDQFPLG
BPV5 ---R----A-

GroupCl.con IDLKEKLSLDLDQFPLG
BPVL e

BPV2 e
GroupC2.con vnLKEKISLDLDQFPLG
EEPV - R------oo---

DPV

OvPV

SuperD.con

BPV3

BPV4

BPV6

SuperE.con VDL?ermseQLDQ?PLG
HPV41 ---RD--T-----T---
COPV ---KDK-T-----T---
CRPV ---S-KL-D----Y---
GroupEl.con VDL?ERMSEQLDQFPLG
HPVila ] E——

HPV63 ===
Unclass.con IDLTERLTAD

MnPV e
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L1 Consensus Primer Region Protein Alignment

128

130
154
154
154
154
154
154
154
154
154
154
154
151
151
151
151
150
150
131
151
151

129
152
152
158
159
154

138
95

136
150
150

141
151
151

95

147

153
95

114
149
151
152

98
150
150

131
95



L1 Consensus Primer Region Nucleotide Alignment

SuperA.con GC?CagGG?catAAtAATGGLaTtTGtTgggg?AAtca?tT?TTtgTIACtgttG T ?gAtACtaC?cg?Agt 64

MM7 --C-----A C TTT---G-G--A-------- A-----A-meee- C--C--- 72

HPV54 2 Ao T C-----A--G---T-A--A-----A-----C--C--T--- 72

CP8061 --A-----T-----C-----C--mmmmmoo- C-----GC-T-----A--A-----G--C--AT-A--T--- 72

GroupAl.con GCACAAGG’?CACAATAATGGTATATGTTGGGG’)AATCA'7’>T'7TTT’?TAACTGT'7GT’?GATACTACCCGTAGT 64
HPV32 T-----AG-G---C T--G 72

HPV42 A A-----GC-A---T G--T 72

GroupA2.con GC’>CAGGGaCACAA’>AATGGTATaTG’>TGGGCcAAcCAatTgTTTgTaACTGTgGTgGA?ACcACaCGcAGt 68
HPV3 -T T T G T T---

HPV28 -T T C--T A-----T--T 72

HPV10 --C-----G-----C C-----T T A--C--G--T------ 72

HPV29 --C C C T--GG-A---T----mmmmmme- C-mmmmmmme C 72

GroupA3.con GCaCaGGGtCAtAAtAATGGtATtTGtTGGTTTAATgAatTgTTTGTtAC'7GTgGTgGATAC'7ACcchAGt 70
HPV61 --C-----C--C--C A--C--T 72

HPV72LVX100 --C C- GC-T-----G--A--T--A-----T--T------ 72

HPV62 C T T---A-A--- 72

CP8304 A A A T---A-A--C 72

CP6108 G T-----A-----C-----T--- 72

MM8 --G-G C A--C C C-- C C 72

GroupA4.con GCCCAgGGaCAtAAcAATGGtATGTGCTGGGGCAATCGGaTCTTtCTgACtGTGGTGGACACCACaCG”AGc 71
HPV2a  ----A-G-- C A--G T--- 72

HPV27 T G--T 72

HPV57 C C--A--A G--C--- 72

GroupA5.con GCaCAGGGaCAtAAtAATGGcATtTGcTGGaacAAtCAgcTtTTTaTTACtTGTGTtGAtACtACcaGaAGT 72
HPV26 T T--C--T---GG------ AT-G---G----C----=--=-=- C---C-C--- 72

HPV69 e C-mmmmmmeees T---GG---C--AT- G---G ---------- A-mmnmees C-C--- 72

HPV51 72

1S039 T C 72

MM4 T C---m-Tom--- 72

GroupA6.con GC’>CAgGG7CAtAATAATGGCATtTG’7TGGgg”AAtCAg’>TATTTGTtACTGTtGTgGAtAC’7AC’>AG’7A’>’> 62
HPV3O --A-—--A-- A--C-mmmmmmmeees T-m==-C--C-=-Gmmmmmmmmmmmmmeeeas C--C--T--G-AC 72

HPV53 --C ----- A------ ---C--T---AAC------ Temmmme Anmmmmm e C--C--G-AT 72

HPV56 --C--A--C--mmmmmmmmmme- C-----T-----AT----- --A--A-----T--T--A-GT 72

HPV66 ==A--me- G A--C-----T------ G- T--C--A-GC 72

GroupA7.con GCcCAGGG’>cacAAcAATGGtaTtTGtTGGCAtAAtCAaTT’>TTT’>TtACtGTtGTgGA’7ACtACthcAGt 68
HPV18 --A-----T--T G----C A---G G--A--T--C----C----

HPV45 C--T G--G---G------- A-----C-----C------ 72

HPV39 C A A---C C-----C--T--- 72

HPV68ME180 --A-----A A---C T--C 72

HPV70 e A-----T-----C--=-=mmm=m==-C-- G--G---A------- G-----C-----A--T--- 72

HPV59 -T-----TTTA A C G---T-A--A-----A--T--mmmmmm C 72

GroupA8.con GCCCAGGG?CATAACAATGGCATITGTTTTGGCAATCAGTTaTTTGTTACAGTIGTAGAtACCACTCGTAGC 71
HPV7 T T 72

HPV40 C A C 72

HPV43 A-----T G G G T 72

GroupA9.con GCaCAgGGcCAtAAtAATGG”ATtTGtTGGgGcAAtCA”tTaTTthtACtGT”GTtGAtACcAthGtAGt 69
HPV16 T--C--AC--mmmmmmmmne- g pE— T--A--C--- 72

HPV35h - A-mmmmeeeeee Tmmmeee- A-T--C--A--G----------- A----meee A--C------ 72

HPV31 --T-----A--C T G G--A A------ 72

HPV52 -G C C--A G--G----- C--A--T--G------------—- C 72

HPV33 - A--T T GG G--A C--- 72

HPV58 e A--T-----C-----C-----C C C--G o} 72

HPV67 --C-----A-----C-----T--A--C-----T-----AA------------- T--A--C--T--A------ 72

RhPV1 --C-mmmmme C-----C--C----------- C--AG G--CC------- A-----C------ A-G--C 72

GroupA10.con GC’)CAGGGaCAcAAtAATGGtATtTGtTGGGG”AAtca’)tTgTTTGTTACTGTtGTaGATACtACaCGcAGT 69
HPV6b --C T--C T-----AC G 72

HPV11 --Temeeees T--C--mmomm- C-----A--C--C G C 72

HPV44 72

HPV55 72

HPV13 C 72

PCPV1 e C--A-------- C---ACT A--- 72

GroupAll.con GCaCAGGGaCAtAAcAATGG7ATTTGtTGGCATAATCAAchTTTtTAACTGTTGTAgATACTACtAGAAGc 71
HPV34 --C A--------C----- C 72

HPV64 A C T C-----T 72

HPV73MM9  -—mee- T-----T-----T T-A 72
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L1 Consensus Primer Region Nucleotide Alignment

SuperB.con GCaCAaGGtcatAAtAATgGCAT??TGGg?tAAtcAgaTgTTtgTtACag T ?gtaGAtAacAC?cg?Aat 66
GroupB1.con GCaCAaGGtCAtAAtAATGGcATttt”TGGg’JtAAtCAgaTgTTth?ACaGT’JGtaGAcAacACaCG’7Aac 67
HPV19 e C--mm-m- A-GC---TT------- C-A-----C-----A-----—----G-- T--- 72
HPV25 e C-----T--A-GC---TT------- C-A-----C--T--G-------------- C--- 72
HPV20 -----G--C--C--C--------C-GC---TTC-----AC-A-----T--T--A-----T--T--T--A--T 72
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37 A------ A-C-----T-CT--T--T-----G---
HPV9 A-----T-----G-C------ T-----T---
HPV22 --G--G--C----------- T-----G---AAC--C--A--------A-----A-CT--T--T--C--T--- 72
HPV23 --T-----C-----C-----T-----A---AAC--C-----------G--T--A-C---T--T-----T--T 72
Togawal 1 --T-CT-----C-GT 15
HPV38 e C--Commmemes T-----A----GC-----A-------- T-----C-CT--T--T--C--A--T 72
HPV49 e G-----C--C-----A----GC----AG------C-T---A-A-----G-CT--T--T--CA-A--T 72
GroupB2.con GCtCAgGGtaCaAAtAATgG’>ATtTGtTGGGgtAAtcAgtTaTTtgTtACa’>TthtGAtAAtAthatAAt 70
HPV4 G TC----A-----C---------
HPV6E5 - A--A--C----A ------ A G---C " 72
HPV48 --Co-m- Ao C--mmmmeee- A---G--C-G---A-----G--T - oo 72
HPV50 e G--C---T-T G--G G-AT C--CAGA--C 72
HPV60 --C--A---G T C--A----- CA----TA-A--A---------- GA--- 72
SuperC.con GCtCAGGGCATGAACAATGG?aTatg?TGGaataat??a?t?ttt?t?ACaGT?GGgGACAACACacG?GG? 61
GroupCl.con GC?CAGGGCATGAACAATGG'7ATTGCATGGAATAATTTATT’>TTTTTAAC’>GT’>GGGGA’>AA'7ACACG’>GG’> 63
BPV1 —-Cmmmm e A G- A--G-----C--T-----T--T 72
BPV2 -T C A T--A-----T--C-----G--A 72
GroupC2.con GCtCAGGGCATGAAIAATGGtaTATGCTGG??taat???ct?tttigt?ACaGTtGG?GACAACACaaG?GG? 62
EEPV --A C CT----CAA--G-----T--T-----T-----T-----A--A 72
RPV g G-------- TC-T--T 54
DPV e A-----C------ G--------, AA----ACC--A-----G-----G--A----------- G--C 72
SuperD.con GCACAAGGCAGTAATAATGGCATGTGCTGGAACAATGAGCTTTTTGTTACAGCTGTTGATAGTACTAGAGGC 72
BPV4 72
SuperE.con tctCAaGGccagAACAATGG?aTttg?TGG?gcAAICAg?t?TTTgTaACagT?Gt?GAtAatACcaGaGGa 65
HPV41 --C--G-----T-------- C--ACTG---CA---CG--GCC---------T-G--T--C-C------G--- 72
COPV --G--G---A----T-----G---GCA---G--------C-G---T-------A--G--C--C--AC----- 72
CRPV G-------- AT-------- AG----C---GA------ AA-T-----G--T--G--A-----C-----G--T 72
GroupEl.con T?TCAAGG?CAGAA?AATGG?AT?TG?TGGAGAAA??AGTTATTT?T?AC?GT?G??GATAATACCAGAGGA 58
HPVl1a -G------ C-----T-----C--T--C-------- CC--------A-T--A--T-GA-------------—- 72
HPV63 -C--mm--A--=m-Crmmm-T=-C-T v TG--------G-A--T--A-CT---mmmmmeem- 72
Unclass.con ??????2?2??2???AACAATGGCAT??TGTGGAA??A??A?TT?TTCGTGAC?GTGCTGGA?AA?A???G???7? 42
FPVLI ACG----------- AT------- CG-AA-C--A------ A T--T-GCA-GAAT 63
MnPV GCACAAGGACAA----------- TC------- TA-TG-T--G-------- C--mmmeee C--C-CTC-TGGG 72
lI-L1 CPR-9
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L1 Consensus Primer Region Nucleotide Alignment

SuperA.con AC?AAL?T?.cco. act?T?tgtgctgctaca?c??c??c?????????7......72ctaca 94
MM7 --C---A-T..... ---A-T-CA------ G-TA-ACAGG-T 114
HPV54 -T--CC-A.... «oe.=-AT-G------A-AG--T-CA-GCAG 114
CP8061 -A---A-Ga T-CA-C------A-C-A-A-TGTTGAG 114
GroupAl.con ACTAACATG.............. ACT?TGTGTGC?ACTG?AACA?CTG??....ccveenee. GA?ACA 99
HPV32 e G------- T----T-—--A--AA.....coo - C--- 114
HPV42 e T C----C----T---GT..oeovvrrrm- T--- 114
GroupA2.con ACCAAATG............... ?2cgTTGTGTGtTtCtaCtGAgtC?tca??????.........2CtACg 107
HPV3
HPV28
HPV10 120
HPV29 120
GroupA3.con ACtATTtGtaCtGCtaC??c??C?gct???... tCaGAA 106
HPV61 C AT-CC-CC--GTA 117
HPV72LVX100
HPV62
CP8304
CP6108
MM8
GroupA4.con 112
HPV2a
HPV27
HPV57
GroupA5.con  AC?AAttTa.. ...ACCATTAGCcACtgc??cTgCtccatctgc??c?......... cc?aCa 113
HPV26 =-T--CC-T.vvererrimmmmmm- T--ATTAT----AG------- AT-C.. A-TC-- 120
HPV69 T-----T----TAT----A-A------ AT-T.......G-C--T 120
HPV51 . --A--- 117
1S039 . ~AG--- 120
MM4 -AA--- 120
GroupA6.con ACTaTt?ctgCa?C?AcAcaaacgtTa............... ?CtA?A 99
HPV30 e AT-----A-Commmmmmm T-C-C- 114
HPV53 - --C--T-C---A-C-----GT-TA-G. 114
HPV56 -T-- ---AG-A-TG-T---G--CA----. 114
HPV66 SCmm s AA----G-T-A-AGC--A---.....cccoeenn 114
GroupA7.con  ACCAALtTL............... aCatT?T?TgC?tctAcagaatct?Ct?TaCCt......... a?tata 110
HPV18 e A..... ---A-A-G---T------C-G---C--G-----......... GGGCA- 120
HPV45 ---A-G---C------C--AA-C--G-G--A 120
HPV39 ---A-C-A-C----T---G---T-CA--—--......... 120
HPV68BME180  ---------..............=-T--G-C-A-TA----T-----AG--G----A......... 120
HPV70 120
HPV59 120
GroupA8.con ACaAAtTTa............... AC?TTATGTGCtgCtACacA?tC?cCcacaCCa......... Ac?cCA 115
HPV7 A--G-mmmmem A--- 120
HPV40 O C-----G--C-mm-mm- C--- 120
HPV43 -G CT----TG-CC-TA-TGTG--C......... -GTA-- 120
GroupA9.con AC?AAIATG............... aCttTaTgtgCtg??gtaactac?gaa??????........a%taCA 106
HPV16 A T-A--mmmmmmee CCA--T----TTC-GAA............ -C---- 117
HPV35h ... T--G-G---T---CT--GT--T-TAGTGAC...... onG-- 117
HPV31 C---- 117
HPV52 114
HPV33 114
HPV58 . . 114
HPV67 . GC---- 114
RhPV1 ~ --A-C-—..........--AC-G-----ATCCACTG-CT-CAC-GTTACT......... -CAC-- 120
GroupAl10.con ACaAAcATG............... ACa?TaTGTGC??CcacaaC????TCtccttc?......... gccACA 109
HPV6b G T AT--GT---TACA---
HPV11 ---C--m- AT-TGTGT-TAAA---
HPV44 e A---m--- TG----T--ACAG--C---C-G..
HPV55 --A----- TG-T-----TCAG-----A--T
HPV13 -TG-G-----AG----T--ATCA----T---A.
PCPV1I - -TG-T-----TT------- ATCG--G-----
GroupAll.con ACaAACTTT.....cccevnen TCtGTtTGTGTAGGtACACAatCcAcaAGtaCaAcT......?CAcCa 121
HPV34 oA G----- 123
HPV64 . C A-......C---—- 123
HPV73MM9 el Kl I Ammmmmme e GG-T-GT--CT-T---......A--A-G 123
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L1 Consensus Primer Region Nucleotide Alignment

SuperB.con ac?AALTTt???????????????agtatt?ctgtt?atactga?g?tg??ga?gtaaa??a?a??????a? 105

GroupBl.con AC?AAtTTL.......c.e. agtATt?ctgTttatactgA?g??gg?gaagtaa???a?at????ga? 109

HPV19 ST AT-A---A--T-A--T-GAACA--T--TGCTA-A--TGCA--T 129

HPV25 ~T-eeC. .--C--AT-AA-CA--T-A--T-GAACA--T--TTCCA-A--CACT--T 129

HPV20 --A------ . --C--AT-A---C--T-A--AAACACT--T--TTCTA-A--TCAAA-T 129

HPV21 --A--C- -----T-A--AA--C----GAAT-CA--C--GTCTA-A--TGAAA-T 129

HPV14d --A----- --AT-A---AG-T-A--AAACACT--G---TCCA-A--TGACA-T 129

HPV5 --T--- -----T----A----A-C-G-CT--A-C-C---AAG-TG-TGCA--C 129

HPV36 ST Commae e T-AA-A----ACA-TAAT--G-C-C---AGG-C--CAAT--T 129

HPVRTRX2 --AG-------- CAG--ACAGAAGA-G----AAG-A--AGAGAGT 45
HPVRTRX4 ---G-------C-A---A-CA--TA--A--CAGG-T--TTCTTCA 45
HPVRTRX5 -AG-A------- A---TTCT--T---A-T-AAG-C--TGCTTCT 45
HPV47 129

HPV12 129

HPV8

HPVICPX1 AAG-T--CAGG--C 45
HPV24

HPV15

HPV17

HPV37

HPV9

HPVRTRX3 - -T- -CT......... --A 36
HPV22

HPV23

Togawall

HPV38 - -GT- 120

HPVRTRX ~ --CAG----AC--G---A-ATTTAAGTAC-GCA......... A-A 36
HPVRTRX6  --TG--ACC-T-A--T-CA--T-CT----CT......... -G 36
HPV49 120

GroupB2.con actAAtTTt’)’?'?’?'?’7’7’>’>’>’>’>’>'7’>actatth’>gtt’7a’>t’7agatg’>tgct’>atgtagataat’>'7’>ta’>a’>'7 115

HPV4

HPVB5 e s T--AA-AAC---A-CA---G---A-TCCT--AAA ......

HPV48 GTG------ACTATTAGTGTTAAG-A-GA-AAAAC-GCA-T-AC--AAAACT-CA-------- GGT--C-AA 144
HPV50 -T---C---AATATTAGTGTTAAG-AAGA-GTCAA-CCT-TG---CC-TTAA------ CA-G-TCT--T-TG 144
HPV6O e A T-mmmmm A---T-CAA-C-A-A----GC-A-T-----CAGA--T-AA 129

SuperC.con  AccAcacT?............... AccATtActGTacCtacagatGgaaacccatt?aC?gag?????7... 106
GroupCl.con ACTAA?CTT.....cccee.ne. A??AT?AGTGTAGC??CAGATGGAA?C?CA?T??CAGAG......... 100
BPV1 T -CC--A-------- CT--------- C-C--C-AA----......... 120

BPV2 -GT--T-------- TG--------- A-G--T-GT-----......... 120

GroupC2.con ACCATtACgGT’>CCtA’>’>’>’>tGg’>’7agcc’>ttcaC’>ga’7’>’7’>'7’77 . 100

EEPV - T-Al s G----CATCC--GTCC--AC----T--A......... 120

RPV e -----T--A--A-GTGG---AA--AAG-C-C-CCTCACTGAA... 108

DPV “Grm i C-----C----ACAA--ATG----T--G--G--G......... 120

SuperD.con  ACTAACTTT.....cce...e. AGTATATCAGTACACACTACTGACCCAGAGGTTAAACCACAAGAAACT 129
BPV4 e 129

SuperE.con AC?a??tTa.............. 91

HPV41 --T-AC--T.. 114

COPV -~-TCCC---......c..seeee.=——--A-AC--AGGGC-AC-A--C-AGC-AG--GAAGGAAAT...... 123

CRPV =A-TA-- e G-C- TGTC CAAAATC---G--GCAAATCA GAAGACCCAT...... 123
GroupEl.con AC?A??2?2T?...ccceveen. 2?2TAT?A?T?T??2?2?AACAA?GCAA???CT 2?22?22 79

HPVl1a -A-GTT-A.... . 114

HPV63 -C-CGAG......cc..... -A-G- 117

Unclass.con ??2C?2T?2T?.....ccce.... ??2?2AT?AGCA???2??2?2C??A?G?TG???A?GA???2?22?22?2222222?7 59
FPV1 GT-AT-A-G.. ...AAA--A----GCTTAG-TG-A-G--CTC-G--GAATAATGCCACAGTC 120
MnPV AC-CA-T-C 114
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L1 Consensus Primer Region Nucleotide Alignment

SuperA.con Tataa??ctac?aa?tttaaggAaTat?t?aG?CAtg?gGAgGAaTatGAttTacAgtTtat?tTtCAatTg 157

MM7 --C-CAG-CT-T--C----------- CC-CC-C--CACC----------- C------ G----A--G---C-T 186
HPV54 -T---TAA-T-TG-C----G---G---A-T--A----To-mmmm oo CA-----G--A 186
CcP8061 - AG-CT-T-GT--C-T-------T-G--A----GA--A----T------ G--A-----A------ C-A 186
GroupAl.con TA?A???CT?CTAA?TTTAAGGAATAT?TA?G?CATGC?GA?GAATATGAT?T?CA?TTTATATTTCAATTG 157
HPV32 --C-AGT--A----C------------ C--C-C-----A--G A-A--G 186
HPV42 --T-CAG--G----T------=----- T--A-A-----T--A G-G--A 186
GroupA2.con TAtGAtGCtAc'?AAatTTAAaGAaTAtTT?AG'?CAcGGgGAGGAaTAtGATTTgCAGTTtAT"TTcCAGTTG 175
HPV3 e R G-----A--A A 186
HPV28 --C-mmme- -G-----C--A--G --C A 186
HPV1O - C--C--Cmmmmmmmmmmmmeo G--G--m-Ammmmm e C--T--T------ 192
HPV29 C--GA G--A--T T 192
GroupA3.con TA?AaagCtaC?aacTTTa?gGAaTat?TgcG?CA?ac?GAGGAaT?TGAttTgCAgTTTATaTT?CAatT? 168
HPV61 --T-----C--A-G-----G-------T----C--T--A-----G-T-------=-A-=---T--T--G--A 189
HPV72LVX100 --T-C----T-T--T---CGT--G---C-T--C--C--T------- Tommmmmmmmmmmmeeee T---C-G 189
HPV62 --C-CG-----C------- G-----T-T----A--C--G T A T-----G 186
CP8304 --C--G--CT-T------- A-----T-C----C--T--A------- A-mmeemmeeeee T--C-----A 186
CP6108 --C-GTT----ACG-----A------- T-AA-A--C--T-------A---CC-A----------- C---C-A 186
MM8 ==T-=-C--=-C--T--=-A-=---- CC-AA-A--TGTG------- Anmmmmmmemeeeaeaes C--G--G 186
GroupAd.con TATAAaGCtaCcAATTITAAGGAATACCTCAGGCATATGGAGGAaTATGATTTGCAGTTCATITTcCAACTG 184
HPV2a - G T C 186
HPV27 G G 189
HPV57 CT------ A T T------ 186
GroupA5.con  TTtActCCA?caaAcTtTAAgCAaTatATIAGgCAtGGgGAaGAaTATGAATTaCAaTTTATaTTTCAaTTg 184
HPV26 ----AA---T-TG-T-A---A----T---A--A-----C G--- 192
HPV69 ---—-AA---T--G-T-A G-T---A T--G G 192
HPV51 AGT G G T A 189
1S039 =-Cemeen A G C T 192
MM4 G C G 192
GroupA6.con TAT’7AT?Ca’)g'7cAAATtAA’>CAgTA’>’>TtaGaCATGt’>GAGGAATATGAAtTACAOTTTGTgTTTCAAcTa 162
HPV30 ---A--T--A-C A-----TG-A A G G 86
HPV53 ---A--T--AAG-------- A-----TG CA A 186
HPV56 ---G--G--C-AA------- T-----CC G A-----T-m-- T-- 186
HPV66 ---G--G-CC-TG----C--T--A--CC--C- C-----C C----G T 186
GroupA7.con TAtgatcCTactAagTTTAAggAaTATac?AG’>CAtGTgGAGGAaTaTGATTT?CA’>TTTATaTTTCA’>tTG 177
HPV18 e G----C--A------ C-G----GC--A-----T-----=-=----- G--G-----T-----G--- 192
HPV45 e C-mmmmmmmmmeee C-G----GT--A---mmmmmmmmmmmmeeeee A--G-----T-----G--- 192
HPV39 T C--G--C G A--A AC-- 192
HPV68ME180 A---A TT--G-----T G--A G--- 192
HPV70 ---AGC-----A T--G A--A A--- 192
HPV59 --CACA-----C-GT-----A------ G-C--A----mmmmme- T-mmmm G--G-------m--, AC-- 192
GroupA8.con TATgAcAAtagtAAgTTtAAgGAATAITTgCGtCATGgGGAaGAgTITGATITgCAGTTTATITTTCAQGTTA 187
HPV7 A A A 192
HPV40 ---A-T--C-----T--C G 192
HPV43 GCA C-----Gm-TommmmeA-Arnn-Crmmmmmmna- A---m-A-- 192
GroupA9.con TatAAaAaTga?AatTTTAAgGAaTA?cTa?GaCATG?tGA?GAaTaTGAttTaCAgTTTaTtTTTCAgcTg 173
HPV16 ACT--C G--C---C------ GG--G--mmmmmmm oo A--- 189
HPV35h 189
HPV31 A------ T-A 189
HPV52 186
HPV33 186
HPV58 186
HPV67 A 186
RhPV1 - TG--G--G-T ------ G--A-----A---mmo-- 192
GroupAl10.con TA?Acta?ttcagAaTATAAacAaTACATGCGaCATGTgGA?GAgTITGAITTaCAaTTTATITTTCAATTa 178
HPV6b --C--C-A---T--T------G-G T A----A 186
HPV11 --C----A------ T-----GG C G G G 186
HPV44 --T----G-GA-C G T--G C G 192
HPV55 --T-A--G-A T--G C-----G-----G--------- 192
HPV13 --T-AGGCCA G A--A--A G 192
PCPV1 --C--AGC A--A-------- G-mmmmmmmmm - 192
GroupAll.con TATGCaAACacTAATTTTAAGGAATAccTaAGaCATGCAGAAGAGTaTGAccT”cAGTTTGTgtTTCAGTTA 192
HPV34 195
HPV64 C "C 195
HPV73MM9 - C---T TT T---TT-A TC 195
lI-L1 CPR-12

OCT 95



L1 Consensus Primer Region Nucleotide Alignment

SuperB.con TAtaat?ct?a?aa?tTtagagAaTatttaaGaCAtgt?GAaGAaTatgAaaT?tc?tT?aTttTacaatT? 168
GroupB1.con TAtaattctaa’>aaatTtagaGAaTatttaaGaCAtGT’JGAaGAaTAtgAaaT7TCttT’>ATttTaCAatT’? 176
A 201

HPV19 e GCA--C----A------ C A-----A

HPV25 C-A C G A GT-A--A--A--A------C-T 201
HPV20 ---G-----C-G CA C--A T--A--A GC-C 201
HPV21T - AG-CG-G-GC---CA C--T C-T--=-A-mmmmmmem A 201
HPV14d ----CC---C-G CA A G---C-A C- 201
HPVS e G-AG-TC CA A A-----A---C-----C-C 201
HPV36 --C-C-G-AG-GC-------------- CA---G--C--G--G-----------T--A--A--A-----GC-A 201
HPVRTRX2 -CG------ CC--G----AT----TCCA---G-----T----=-=----- G-A--AC-T-------- GC-T 117
HPVRTRX4 -G CC---m-mmmmmm- T-CA---G--C--A--G--- 117
HPVRTRX5 ---G----C-CT------C----G-T-CA--------- G---mmmmmee G--T-----A-------- G--A 117
HPV47 - G-AG-C--T G---CA G--G T---G-A--A-------- G 201
HPV12 ---G-----C-A A--G T---C-T A 201

HPV8 -----A--A-CCC-G--C C-G A T--CC-C--A-------- G 201
HPVICPX1 --C-CA----CAC-G--C--G-----------G-----G--G-----------A---G-C--A--G--G--A 117
HPV24 -=-G--G---- T G------ CAG-------- A-----G-m-mmee- T--AC-T--AC-G--GC-A 201
HPV15 T G C-GT-A---A-T-----G-----G 192
HPV17 ---C-A--TA-C-----G------==-==--~ A-----G---C-GC-A-----T----------- A 192
HPV37 ---------C-A-C-C-C CcC T 192
HPV9 ------G-C--T--TA T C-G--T--A--A--C-----G--G 192
HPVRTRX3 ---C-GG----T-C-A-C T--G C--C-A---C-C---------C-C 108
HPV22 ---G--G----A---A-C-------T-A-GC-C-----G-------- CC--T-A--C--T-----G--GC-A 189
HPV23 ---G--G-C-CT---A G-T-AC T CC--C-T-----T--AC----G--G 189
Togawall ~  ------ G---GA--TA---------- CA-G--------T--G--G---C-GT-G-----T--A-------- G 132
HPV38 ---G-----GCA--TA-------=m=mmmmmeeme-T-- G-----CC--T-G--A--T--A--G-----G 192
HPVRTRX1 ---G--G----A--TA-C--G A-G A C--T-A--A--T--A-----G--A 108
HPVRTRX6 ---G---- GC------mm-- T--m--- G--C--G-----G---C----A---G-A--A------ C-G 108
HPV49 ---G-CAG--CC--GG T A--G T--AA-T--A-------- G 192
GroupB2.con TAtaaa?a?g?tGATTTTAaaCAgTAt?t?cGaCAtActGAaGAaTaTGAAaTaGAaT TtaTttTtcagcT? 181
HPV4 e GCTAG--------------- CC-CA------ TA--G--G-T------ G-------- A-----A--T 195
HPV65 - GCA-G---------==--==- T-AA----C-T---G--G-T------ Gmmmmmmm e T 195
HPV48 e TA-T-CA--- A---C-T A G--GG T-A 216

HPV50 --CTC-A-G-A--------- T-----CAGC--T T A----- T-A 216
HPV60 ------C-G-AA G T-A--C G----G--A---C-GAGA--C 201
SuperC.con TATGAtAc”agcAAaTTtAAthaTatca’7AGaCAthgGAaGAaTaTAAgCTaGC°tTtaTatT’>gAgCT’> 173
BPV5 --TGC--G-----A--G-------------- CG----TC-G-----A
GroupCl.con TATGATA’??’???AAATT’>AA’>?TATACCATAG’>CATATGGAAGAATATAAGCTAGC?TTTATATT’>GAGCT’> 160
BPV1I e GCTCA-----C--TG A A-----A 192
BPV2 e CTGGC-----T--CC G A G-----G 192
GroupC2.con TATGACAC?AGCAAaTTTAATGTiTaTCAaAGaCA?GTgGAaGAaTaTAAgGCTIGCaTT??TatTtcA?CTt 167
EEPY e G- T------ G--T--T C--TG G--- 192
RPV A-----G G-----C--A-----G T--TG G--- 180
bDPv - T--T--T------=—- A--mmmmee T-----G----T--mm o= CA-TC-CG-A--A 192
Oovwv T-----C--mmmmmmme -, A--A-----CA-C-----A--G 48
SuperD.con  TATACAGCCACTAAGTTTAAGCACTACtTaAGACATGT?GAaGAaTGGGAa?TgTC?TtaaTtaTGCAQCTt 198
BPV3 B e An-mmmmmmeeee G----C---G--C----A--G 48
BPV4 C-C G TT----T 201
BPV6L1 T--G--G------C-A--A-GT--A-------m- 48
SuperE.con tat?a?a?tgca?atTtta?tga?TatctaaG?CAtgt?GAgGAaTaTgA?cT??cctTtaT?gT?CAGCT? 149
HPV41 ---A-C-A-T-TA-G---TT---G-T-T----G--CACC-----G-T-C-G--TG------- TC-A-----G 186
COPV ---GTTCC-T--TCA-AC-GAACC--C--C--A-----T--A-------- AG-AAG-A-A--T--G-----G 195
CRPV GGAA-A-CA-T-C-----TC-TCC-------- G-----G-----G-----A--GCAA---G-GC-C-----A 195
GroupEl.con TAT???A??GC??ATT?TAATGA?T?T???2?G?CAT???GA?GAAT?TGA??T?TC?TTTATAGTTCAGCTT 127
HPVl1a ---TCC-AT--TA---T------T-T-CTAA-A---ACT--A----T---TC-T--T-----------=--- 186
HPV63 ---GAT-GC--AG---A------G-A-ACTC-C---GTG--G----A---GT-A--C--------------- 189
Unclass.con TA???C?????2AAA?TAC?A??A?T?T??2?2?G?CATGT?GA?GA?T?TG??2?T??2??2?2?2?AT??T?2???CT? 91
FPV1 --TGA-TGGAA---T---T-CG-G-G-GTCA-G-----A--G--G-A--GCA-ATCTGCA--AG-AAGG--T 192
MnPV --CAC-GCCTC---C---A-GC-A-A-ACTC-A-----T--A--A-T--AGC-TGAATTT--TT-CCAA--G 186
lI-L1 CPR-13

OCT 95



L1 Consensus Primer Region Nucleotide Alignment

SuperA.con TGtaaaaT?ac?tTaact?c?gA?gttATGgc?TAtaTaCAtactATGaat?ctac?aT?tTgGa?ga?TGG 218

MM7 --C-----ACATC-T--CC-T--AA------- A--CC------ G------- GAACATT-A-----T--G--- 258
HPV54 ----CC--AG-CC-T--AG-A--T-------- C-----T---GGA------C-C--T--TC-A--G--C--- 258
CP8061 ---GTT--T-AT-----AG-T--AA------- C--CT-----CGC---G--G----AT-AC----G--C--- 258
GroupAl.con TG?AAAAT?ACATTA?CTGT?GA?GTTATGTCATATAT?CACA??ATGAATCCT?ACATA?TAGA?GA?TGG 217
HPV32 --C-mee-Tmm- T----A--G C----CC G-----C----C--T--- 258
HPV42 =T Ao A----T--A A----AT A-----T----G--G--- 258
GroupA2.con TGtAAaGT?ACaTTgACcCCItGA?ATTATGGCCcTAttTaCA?ACCATGAACAgTa?tTTatTgGAgGA?TGG 242
HPV3 --C---=-T-----A--T-----A C--A C---G T--- 258
HPV28 A--C T A T A--G C--- 258
HPV1O - G--A G--T G--C T----G T--- 264
HPV29 T A-----A T--CC-T--T--T--------- GCC---C-T--A--C--- 264
GroupA3.con TGtAAaaTaCa?tTaAC?CCtGAaaTtATGgCCTActTaCAtaaTATGAAtaAggcctTgTTgGATGACTGG 238
HPV61 T-----C C 261
HPV72LVX100 G--C A 261
HPV62 C- C----A-C-T----mmmmoo- 258
CP8304 C-----AC---------- T--- 258
CP6108 G-----CC----G-----G--A---T----T-----CG-------- G-CA-A-----A-----A--- 258
MmM8 e GG-C-GTC-G--T--A--GG-C---T----T------- C------- G-CT----A--A-----G--- 258
GroupA4.con TGCAAaATAACcCTcACtCCtGAgATaATGGCcTAcATACATAAtATGGATcCcCaGTTGtTaGAGGAcTGG 256
HPV2a = - G T A--T T--- 258
HPV27 G 261
HPV57 A-----C--C A C--nnem G-G-G----C----------- 258
GroupA5.con TGTAAAATtACtcTaAC?ACtGA?gTaATGGCItTAcC?T?CAcacaATGgATICtaC?ATHT?GAacAgTGG 250
HPV26 semmmee A A--T--A--A--T--T--------A-A--TT T----A--G-CT-C--A--G--GG-T--- 264
HPV69 T--C-----T C--TA-C--T------A-----G-T-----G---A-T--- 264
HPV51 e T----T--A--G TT-A C----C---C-T--------- 261
1S039 A-----G C-G-----C-=mmmmmmees, A--AC-A--G------ 264
MM4 e C---T----T-----AA-T----=---- C-G-----C A-----A 264
GroupA6.con TGtAAAAT’”Cc”TgtCTGCaGA’7gtTATGGC’>TATTTaCATA’>TATGAAttctAc’?tTAchGAgGacTGG 227
HPV30 - TT-AC---------- AAC------C---------- C--mne- C--C--T ----- T----G---- 258
HPV53 AT--C T--G C C A------ 258
HPV56 --C-----TA-TT. G A A------- G---ACC -------------- 258
HPV66 e AA--T-AA------- A-mmmee A-----G---- Ao, AA---T---T-A--C--T--- 258
GroupA7.con TGtActaT’>ACaTTaaCt’>C’>GAtGTtATGtCcTAtATtCAtAcTATGAATac’>actATtTTgGa’>’>ATTGG 243
HPV18 e T--T------ G-A G GC-G A--GG----- 264
HPV45 --C-----T--T------ G-A--G-------- A-----C----G-------- GT-G---A--A--AA----- 264
HPV39 e G-C AA-T T C T-CT----A-----CA----- 264
HPV68ME180 A C-TG TG---- 264
HPV70 e C-mmmmmemm G-T--C------ G----C--C----mmmmmmo- C-TG-A------- TCA----- 264
HPV59 ----AA--A---------A-A--G--A-----A--C A C GG----- 264
GroupA8.con TGthaATtAC”tTAAAthAGAGGTTATGACATATATtCATgCtATGGATcCtaC’7TTaTTaGAgGAtTGG 257
HPV? T T--T-C T--mm-- 264
HPV40 c- A G--G--G 264
HPV43 --CA----A--GC----CC A C--A C--- 264
GroupA9.con TGcAAaaTaaC”TaactgCagA°thATGacaTA’)AT”CAtactATGaAtcCcactATttT°GAgGACTGG 239
HPV16 CT C--A---T T G 261
HPV35h e B AC----A-----T T--T----G C--GT-C-----A-----T--- 261
HPV31 AT--T CA-A T--T--C-G TG G--A--T--- 261
HPV52 e T--AT----A--T--T----------- C--T----AG---G--G---------- A---mmee- 258
HPV33 e G-T--CT A T--T---G AGA------ A--A--T--- 258
HPV58 T--AC GA-A T--A G--T---A------ G--mme- 258
HPV67 e T-CC-T------ A-T------ CA---C--A--C--C AGA---A--A 258
RhPV1I - GG----CC-G-ACA-T--A--A---G-C--C--A--C-GC---G--G---GC--AC-G--------- 264
GroupA10.con TGtAgtATTAcaTTaaCtGCtGA’)GTaATGgCcTATaTtCAtACtATGAATcCt’>ct°TTtT°GAagAcTGG 246
HPV6b - C GT------- A C--A CT--G----G--------- 258
HPV11T - C--mem- T----A--A--C A--C--A T--G----G--G------ 258
HPV44 e C-----G--G--G C G--GG-A----A---C-G--- 264
HPV55 C G T-A-----C--------- GG-A----G---C-G--- 264
HPV13 --C- C-----A---------A--G--T---T A A-AA--C-A 264
PCPV1 --C--m--- A A A A-AG----A-----A--- 264
GroupAll.con TGCAAAATIA?TTTAACTACaGAIGTAATGACATATATACATTCTATGAQTTCTAgGTATATTgGAACAGTGG 263
HPV34 C-A 267
HPV64 C A 267
HPV73MM9 -T G T--G A-----C---mmmee- G----- 267
lI-L1 CPR-14

OCT 95



L1 Consensus Primer Region Nucleotide Alignment

SuperB.con TGtAaagT?ccttTaaa?gC?gA?gT?tTagC?cA?aT?aAtGcaATGaAttc???taTttTaGA?gAtTGG 228
GroupB1.con TGtAaagTacCttTaaaagCtgA’>gT’JtTagC’JcAaAT’JAATGC’JATGAAttc’V?’?taT’?tTaGAagA’JTGG 238
273

HPVIO ~ —eeAreeeee G-----A--A--TC-G--A-----Crm-m- Y. N— TAAC--A--G----Ae-

HPV25 --C-—-—-—--G-—G-—G--A--AA A-—G-—T-—G-—T----— CAAC--T A 273
HPV20 ~  eeeeee § EESRPCTRY . N, S, S, N A— AAA--A---G--G--- 273

1 V7 H— § FRG Y. N W SN RIS Y. SR ¢ 1.9..Y. iy S, A 273
HPV1i4d - N [N S, (S S S— TAA--T----G--G-- 273
HPVE e [Cl, S— G--AC-G--A--G--A--G--C-----A-----C--TTCGT-A--G--G--T--- 273
HPV36 woee-G-T--C-Go-G-A--A-A--G--T--G-Amre-Toomee- TTC-T-A--Grooe- T 273
HPVRTRX2 - A-T--AC----G----G--GC----CA----T-----A----C--TGAC--TC-G--GA-T-- 189
HPVRTRX4 - GA-T-+-Cr---G---G--GC-G-Crr-=-Crrre-T-ree-C-AT Cro-Toemmeenn T-- 189
HPVRTRX5 «-Coe-A-Tormeme-T-Ar-Go-Aveee-Tomee- Toree-Toeee-C-TACA--AC-T--G--T--- 189
HPV47 NNGNL A— YNV, Y W, o S— GTC-C-T-----G--A- 273

1 V2T J—— y p— G--A--A--G----A--G--A----A-----C-TTC-T-GC-G--G--C-- 273
HPVE e GA----AC---Grow-T--Tomee-Arce-CorrmmeConmemee ATCAC-AC-T--G--A~- 273
HPVICPX1 - Y N A--A--C--G--T--G--A-----C-----CC-CTTAT-A~-G--G--C--- 189

HPV24 e A-C we-A--T-Grome-Ar-G-Crrme-Toreee-C-ATC-C-A=-Gr-G- 273

HPV15 e A------ ----G--A---A-A-----T-----T AGG---T C--- 264
HPV17 - An-mmmmmeneeee A--T---A-T-----T-----A-----C--AGGA--TC-G-----C--- 264
HPV37 s T-mmmmeem G-----G--T---A-T--G--A-----A-------- TGG---A--G-----G--- 264
HPVY9 e G------ GT------A--A---T-C--G--A-----A-----C--AGG---T-----G--T--- 264
HPVRTRX3 ~  —-mememeeeeee- G-----G--A---A-T--G--C-----A-------- TGG---T-----G--C--- 180
HPV22 ----G-A----A---G----A--G--A---A-T-----T-----C------CATGGC--T------A-T--- 261
HPV23 --C-GGA---------- G--C--G--C---A-A-----T-----C-------- AGA---T-----GA-T--- 261
Togawal 1 --C-G-A----------G-----G--T---A-A-----C-----A-----C--TGA---T-----GA-T--- 204
HPV38 - G--T-------- T-----A--GC-GA-A--G--T-----T-------- TGGA--A------A-T--- 264
HPVRTRX1 ----GG-----C---G-G-----G--GC--A-C--G--T-----T--------AG G---A------ A-C--- 180
HPVRTRX6 ~  --------- T-AC-GC--C----T--GC----C--G--C-----A AGG---A T--- 180
HPV49 - G- G--C-G--A--CC-G--A-----C-----T-=-=---- TTC---A--G---A-T--- 264
GroupB2.con TGtAaAGT”ccttTgactgCaGATth')TgGCtCAttTaaAtGTaATGaAtcc’>AatATtTTaGA’>aAtTGG 249
HPV4 T---C-A T G--T------ 267
HPV65 --C-C---T---C- T--A--C-----CA ------- Co-mmmmmmmmee- T-----C-----C------ 267
HPV48 --C-----GAAC-------------—| C----A------ C-C--T-------- C-GA--A-----GG-G--- 288
HPV50 e AGGA---GA---T---A-AT-A------C-T---------G-C--C-GA-----G--A------ 288
HPV6O - G------- A-C C-A G-CAAA----------- GG----- 273
SuperC.con TGctctGTggagceT?ActcctgAaAC?gTgtcacaTcTgCAggg?ttaAtgCCctct?TccTggAAaACTGG 241
BPV5 -TAG--------- G--CTAC-----C--TG--T--T-----ACCG-T-AC--T---G--T-A-----A--- 120
GroupCl.con TGCTCTGT?GA?AT?AC?GC?CAAAC??TGTCACATCTGCAAGGACT?ATGCCCTCTGTGCT??AAAA?TGG 221
BPV1I e G--A--C--A--T-----TG T TG----T--- 264
BPV2 e T--G--T--T--A-----AC G AC----C--- 264
GroupC2.con TGCTCtGTg’>agcTaActCCtGAaAC’7GTctctagTCTcCAGGGthAATGCCctc°AchTGgAAaACTGG 236
EEPV e CACT----G---A-----C-----ACA T--G C----- 264
DPV - A---G----T G- C-C A 264
OvPV s C--T----C A--GAC G AGC--TT--C-------- 120
SuperD.con TGCATtGT?gAtcTAAcaCCAGAa?C?tTAGCtcAccTgcAcaacATGgATccacGtAT??TAGAgACCTGG 265
BPV3 --T--A--G--C GG-T A-TA-TTG--------- T--A--TA------ G---- 120
BPV4 e CA------- LY. Sl I T---A--GA-A-C--TA----A-A---- 273
BPV6L1 ~  -eeeeee- A---Tom-Avmmmeev A-C-----A--T AT 120
BPV6 AT--mmmmeeee 25
SuperE.con TGtAAgGTaaAgcTaaC?CCtGAaAAtcTagCatacaT?CAtAC?ATGgAtCCaac?ATtaT?GA?gatTGG 215
HPV41 ---------G-C--T--C-----G---T-G--T-----A--C--A---------T-C-----T--A--C--- 258
COPV --C--A--T-----GT-C------mmmm=- ATA--T-----T--=-=-- T-AT-----T--G------ 267
CRPV e C---T----A--C-----C---T-----C-A----GC---C-C-----A--C--A--TA----- 267
GroupEl.con TGTAA?GTAAA??TAAC?CC?GAAAAT?TAGC?T???T?CATA??ATGGA?CC?A??ATT?T?GA????TGG 176
HPVla - A-----GT----T--C------ C----C-ACA-T----CA-----C--T-AT---T-A--GGAT--- 258
HPV63 - G-----AC----A--T------ T----A-TTT-G----AT-----T--A-CA---A-C--TTCC--- 261
Unclass.con ???A???T?AACCTTTCTACTGAGGTGCTAGCATACCTGCATGGGATGGACCCATCTATACTGGATAACTGG 156
FPV1 TGC-GAG-T 201
MnPV GTT-AGA-C 258
II-L1 CPR-15

OCT 95



L1 Consensus Primer Region Nucleotide Alignment

SuperA.con aAttTtgg??T??c?cc?CC?cc?tctgctagttTagagGA?acaTAtag?Ttt...gT??a?tc?c??GC? 270

MM7 e CG-GTTA--A--T--T--CA-C--CC-T--T--T--C---C-C-A-...C-GC-G--C-GT--T 327

HPV54 --C-----TA-AA-C--C--AG-TA-AAG------ G-----C-------- G---...--AC-G--A-AG--C 327

CP8061 - T-GT-CTTA--A--T--TA-------- C-T-GT--T--C--CC-C---...T-AC-G--T-AG--C 327

GroupAl.con AATGTTGGTGT?GC?CCACC?CC?TC?GG?ACTTTAGAAGATAGTTATAG?T?T...GT?CA?TC??A?GC? 272
HPV32 e A--T-----G--C--T--T=mmmmmmmmmmmmae A-T-...--G--G--TC-G--C 327

HPV42 e T--A---=-A--T--A-- Ao G-A-...--A--A--AG-A--T 327

GroupA2.con AAcTTTGGgTT'?ACtTTgCCACCgTCCACTAGCTTGGAgGACACgTATAG'?TTt tTa?CtTCcTCtGCC 308
HPV3 A--Cmmmmmmmmmmm oo G A A--mmmmeeen 327

HPV28 e G-----A-----A G--C...A=-Trmrmrmemeee 327

HPV10 A A-----A---...--GT-C--T--A--- 333

HPV29 - T-----A--G--A T A G---...G--A-A--------- 333

GroupA3.con AA?TTTGGtGTggTgCC?CCtCC?TCcACCAGTTTaGAtGAtAC?TAT?g?Ttt...tT?cagTCtcGgGCc 300
HPV61 --C----=-=--A--A--A--C--T-----------A--C--A---A-G---...--G-----CA-A--T 330

HPV72LVX100

HPV62

CP8304

CP6108

MM8

GroupA4.con 324
HPV2a e T A -

HPV27 ¢ T 330

HPV57 - T-----C-----A--C-----C-----CC------------- Co-Gormn o Aeme-A-G 327

GroupA5.con AATTTTGGatTaACcTTgCCtCC'?tCtGCTAGTTTGGAgGATGCcTATaGgTTT .gTtAaAAAtgCaGCt 318
HPV26 - C-------A----- CA B CT-T--- 333

HPV69 CC-T TA A ----- A A T----- 333

HPV51 A--A-----G A -G 330

1S039 A T--A C-C---...--G-----m----- A 333

MM4 C--C--A C-A---...--A A 333

GroupA6.con AATATIGG?TT?TCcCC?CCaGttGCcACIAGCITAGAgGA?AAATA?AGATAT...gTtAaAAGcacaGCT 291
HPV30 - A--G--A--C----C------ A--mmmmeeen C-----C------ smmmmman CTT--- 327

HPV53 - A--T--G--G--T--T---m=mmmmmmmmee C-----C-----... 327

HPV56 327

HPV66 327

GroupA7.con AAttTtGthTt”CcCCtCCaCCa”CTgCtAGttTgGTgGA°ACaTA’>cGtT’>t .gTaCAaTC?Gc?GCt 305
HPV18 --C-mmmmeeem C----C--C---A--A------==m-oe-Too=- T T, oo T-TT--- 333

HPV45 TTT - Goeene AT Toon 333

HPV39 - C---AGT --------- T----C---m----, A--C--T--CA-A-AC...C----G--T--A--C 333

HPV68ME180 T C-T--A--T-----C--C-A-...C- G-----A--A--A 333

HPV70 ---A-A--A---A ----------- T----A--C-------- C--G--TA-G-A-...T------- A--A--- 333

HPV59 e A-A--A--T--TA----------A--T--C-----C----T-.. TTT 333

GroupA8.con AAtTTTaaaaTtgctCCtCCaGCcTCTGCathTTgGAaGATACtTATaGgTTt .cTtaCcAACAAgGCc 326
HPV7 e GG s Ao e T A 333

HPV40 -C A--G-----A-------- (S T 333

HPV43 o GGTG-GT-C--A--T T--T C-Con . T-GT-Temememem 333

GroupA9.con ?AaTTTGGt?T?acacC?CCtCC?tctGgtacttTa?AgGACACaTAtaGgTtT...GT?ACcTC?cagGCt 300
HPV16 A-T------C-ACA---T--C--AGGA--C--AC--G-A--T--T---------...--A--A--C-----A 330

HPV35h A-T-----CC-T-----A--G--T--------C---G-----------C-C-A-...--A--A--A------ 330

HPV31 330

HPV52 - ...-C--T--TACT--- 327

HPV33 327

HPV58 327

HPV67 327

RhPV1 A-C------T-GCAG--T-----G-----CT-C--GC------- C--mmmmme- ....-G--G--TGCC--C 333

GroupAl10.con AACTTTGGgtTaTCgCC?CCcCCaAATGGtACatTaGAaGACAcaTAtAGaTAT...GTgCAgTCaCAGGCc 314
HPV6b T T--C-----G--. L mmmmmmmm e 327

HPV11 T T--A C-G--G--T--T A 327

HPV44 G-----G C-----G----A---C------ sammmmmee C------ 333

HPV55 G-----A C g T 333

HPV13 e O O e P -A--A--T------ 333

PCPV1I e A--=--T=-C--T--C-mm- A mmmmmmmmmmm oo e T T-T 333

GroupAll.con AATTTTGGTCTTACaCCACCgCC?TCaGGTACTTTAGAaGAAACATATAGATAT...GTaACITCACAgGCc 331
HPV34 T T 336

HPV64 A--T 336

HPV73MM9 - C-----A--G G oA T--T 336

[I-L1 CPR-16
OCT 95



L1 Consensus Primer Region Nucleotide Alignment

SuperB.con CAatTagg?TttGT?CCtaCacCaga?aatcctaTtca?gatac?TAtaGaTat...aT?ga?tct??aGC? 287
GroupB1.con CAatTaGG’JTTtGT’?CCtaCacCaGAtAatcCtaTtCAtgatac’?TAtaGaTat .aTtgattct??aGC? 301
342

N1V T — T--C--G--G---C G--C--T oA TT--T

HPV25 SN WG T (U c S ST, NI c M, oo o N TT--C 342
HPV20 S T N o i, S T ¢ S— C--CorrrArCores o A-GC—-T 342
HPV21 G TN, S i o SN o S S o S C--GC-—T 342

HPV14d - A-----A---G C

HPV5 --G-----A-----T--C--T--T--------A-----G--C--C--C---

HPV36 -G T A T

HPVRTRX2 ==G---=-G--C-- A C--C--A--C----- " T-A-C—-TTG--C 258

HPVRTRX4 - G--C-----A C CGT--C-C--C...--Ammemv TT---C 258

HPVRTRX5 ---T-----G--A--T--T--------A--A--G---G-T--C------...T-G------ TTG--T 258

HPV47 -=-A-----G-----T-----C--C-------- G-----A--mm-mee- ...C-A--A---TTG--C 342

HPV12 e C--C--G--A--T--T--C--------====- C--A--C------ .o.m-C--A---CTG--T 342

HPV8 ---C-G--A-----A-----C--T----C---A--------C--C--C------...---------CTT--C 342

HPVICPX1 A-----C T--C-----A C--C----T-. -C---TTG--T 258

HPV24 -G-----A-----G---G------- C------ C----AAG---C--C----- --A--AAG-TTG--A 342

HPV15 ==-C----Grmmm-Tommmmmm o C--CG--G-A--A----TT--------- coomm=-C---AAG--A 333

HPV17 --G-----A-----G C--AG-G TA-----G--C...---A-----AA---C 333

HPV37 e A---m-AneeemTommmeeeee T-AG-A-----CCTT-----G--C...---A----AAAG--T 333

HPV9 333

HPVRTRX3 G 249

HPV22 -=-C---Cm-=-Ammmmemme- C---T--G-C-------- Toee-Goor.. T-AC-A---AA---T 330

HPV23 --G-----G-----T G-AG C--A--C------ ..T-G-C---AAAG--C 330

Togawall - G--C-----A-mmmmmmmmmmee G-AG-A--C----A--r-Gr--... T-A-CC--AAA--C 273

HPV38 --------C-----A--C--C-----C---T--G-A--C-----A---C-T--C...--AACA---AA---A 333

HPVRTRX1 ---C----G-----T-- Ao m--- G-AG-G-----C--A---C-T--C...C--AG---AAA---T 249

HPVRTRX6 --G-----A-----A--A--T--T--C---G-AG-A-----C--C-------T-...--AA----CTC---C 249

HPV49 - G--A-----T-----C--T--=-====—- A-----C--A-----G---...C--ACA--ACAG--A 333

GroupB2.con CAatTa?ctTtTGTtCCaCCacCtCC??c?GG?ATtGa?GAT?ctTAcAGaTat...aTaaaaTCta??GCt 309
HPV4 --G---AA--- e CT-T--A-----G---CAA--T----T-...T-GC------ GA--- 336

HPVE5 e AA------ G--C--T-----TT-A--A-----G---CAA--T----T-...---C----C-GA--- 336

HPV48 - G- G----AA-G--C-----A---A------- G---...--C-----C-TG--- 357

HPV50 - G---A---------- G----CAGT--T--A-GC---A----------C... T-------- GAT--- 357

HPV60 ---C-TT-A-----A--T-----A--ACAA--T-----A---G----------- .o.==-TG---CAG--A 342

SuperC.con GAaaTa???gTgcAaCCTCCtaC?tCctCtaTttTaGA?GAtAC?TAt?G?Tat...?taGAaTC?cctGCa 300
BPV5 ---G--GGA---A-C-----CC-AG--A--G-A-----A--C--T---A-A---...CAG-----CAAG--T 189
GroupCl.con GAAAT?GG?GTGCA?CCTCCT?C?TC?TC?AT?TTAGA?GA?AC?TAT?G?TA?...ATAGAGTCTCCTGCA 276
BPV1 -----A--T-----G------A-C--A--G--A-----G--C--C---C-C--T...-===--=-====== 333

BPV2 -----C--G-----A------G-T--T--T--T-----A--T--T---A-G--C...--=--=--=--=--- 333

GroupC2.con GAaaTtAAc°TgCAaCCTCCtaC’>TCcTC’7athT’>GAgGATAccTAccG’>TaT .cTaGAaTC?CCtGC? 298
EEPV =T A--- G-------- G-----G---- T T---A-A--- . --T-----A-----T 333

DPV e C ---------- A--A-----TG-GT-A-------T---T--C-T-...A----T--C-----A 333

OvPV ---G-A--TG-A--------- G-C--T--A-----G--A----------- T - G--A--C 189

SuperD.con  AACTT?GG?TT?ATtCAgcC?CC?A?TaAT...ATAGA?GAtCAgTACAG?Ttt...aTtaagTC?tTaGCc 322
BPV3 -----A--C--T--A--TG-A--G-A----...-----G-----A-----A-AC...C-AC----AA-T--A 186

BPV4 --T--A--C--T--------A--G-A-G--...-----G--C--C-----A---...----CC--A-----T 339

BPV6L1 -----G--A--C--------C--A-C----.. G--- T--m-- 186

BPV6 -----G--A--C--------C--A-C----... G--- T-mmmm- 91

SuperE.con CA?tTa?ctGT?tCtccaCc?cc?act??t?ctcTaGA?GAcca? TAtAGgTac???at??a?TCc?TtGCa 270
HPV41 --T---G----CA--T----T--C-A-TC-GTA--G--G--T--T--------- ...-ACTG---A----- 327

COPV --CC--AA---CA----T--A...T--GG-A--T----T---ACA--------- ...-AA-C--TC----T 333

CRPV --A--GT-A--G--AG-T-AG--C-G-GGAA-G-----A-----G--C--A---...C-GC-G---A----- 336
GroupEl.con CA??TA?C?GT?TCTCAACC?CCT?C?AAT?CT?TAGA?GA??A?TATAG?TTT???2?2?2?2???TC?TT?GCA 222
HPVl1a --AC--T-T--A--------A---A-C---C--C----A--TC-A-----G---TTAGGGTCT--C--G--- 330

HPV63 --GT--A-A--T--------T---G-A---G--A----G--CA-G-----A---...ATTGAA--A--A--- 330

Unclass.con AACTTGACTCTGGGACCCCCCAATGATGGTAGCCTTGCTGATAAGTACAGATTT...ATAGAATCCCTTGCT 225
MnPV 327

[I-L1 CPR-17
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L1 Consensus Primer Region Nucleotide Alignment

SuperA.con attac?TGtCAaaa??at?c?cCtcc?a??gaaaa??aggAt???Cc?tatgc?aa?tt?a??TTtTGGga? 322
MM7 e C--C-----GGG-C-TT-CG-CCCT-CCCCTA-AA-GGAT--T----ATGGCC-TGTA-------- G 399
HPV54 --G-A-------- GA--AATG-C--TGCAA-GG-AA----GGAT--T--CAGT--A--T-CT------ ACT 399
CP8061 --A--C-----G--AA-CAGT-----TCCT-C-G-AA-AA-GGAC--C-----AG-TC-T-CA-------- G 399

GroupAl.con AT?CG?TGTCA?GCTAAGGTAACA?C?CC?GAAAAAAAGGAT...CCTT?TTC?GACT?TT??TTTTGGGA? 329
HPV32 A--AA G-A-T JEPERG N Uiy Nt oY N, A 39
HPV42 By PN S ¢ S— Y T N— Y N N N7 e S— G 39

GroupA2.con ATtAC?TGtCA?AAaGATgcacCcCCcACtgagAAGCA?GA?...CCcTA?GCaAAaCTaAACTTITGGGAL 372
HPV3 - C--C--G T A--C...-==--C--Cmmmmmmmmmmeeeeee 396

HPV28 - C-----A--G-----TT-------- ACC---G-A--C...--T--C--T---
HPV1O - T-----G A C G--T...o-==-Tommmee- T--- 402
HPV29 --A--T-----A-mm-- TTGG----T--A--A-----G--T...--G--T-----G-----T--C------ 402

GroupA3.con ATTACaTGtCAaAaGgg'7gctgCthCcctccgcctaa’7gAggath’?TATGctaac’7T'?thTTTTGGact 367
HPVG61 G-----T-----------G-----C-- GC-----C-- GT-A-----m-mm-m- 402

HPV72LVX100 ----- Commmmme - CA------- T----- A--A ----- A T A 399

HPV62 oo G---GCTGC--A--G-~-CAAGGTG--C...--G-----GC-AA-GA-A--------- 396

Ccp8304 - C-mmmmmmeees L G----C--A-----C--T-----CG--A-G--A-------- A 399

CP6108 CA AGAA-----AA------- A----A---GT-A--------- GA- 399

MM8 -----T--C--------G--C--C---G-CAA------ G--A-----T------ GG-A-G--------- GA- 399

GroupAd.con  ATHACATGTCAGAASCCIACACCCCCTAAGACCCCTACPGAT...COCTATGCCacCaTGACCTTCTGGGAT 302
HPV2a C-.. ) P GHN, 396

HPV27 e G G - A 399

HPV57 A G--C A 396

GroupA5.con  ACtaccTGTCAacgggAcaccCCTcCacaGgCtAAgcaaGAL.. CCtTngcaAAATatAAaTTTTGGgat 387
HPV26 G--TA--G TGT-C-A---G-----...-==--TCA-----T----======- 402

HPV69 - A---m-m- C--TG-----G-----C-C---G- G---...--A--TAGT---—TA ----------- C 402

HPV51 EEESCEEEE AA C----.. 399

1S039 -CT-T G YN o — G------ ACC 402

MM4 --AT------ CAA-----GT A-----C... A-- 402

GroupA6.con ATaAC’>TGTCAaa’>GGA’>CAGCCcCCth’>GAAAA’7cAGGAc .CCacTagCTAAATATAA?TTTTGGGAL 354
HPV3O - C------- A---T-----T-----T----- AG----- 396

HPV53 .
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70 A

HPV59 G-A--T----=mmm-- CA-CG---G--A-TT--C--C.. --T ----- CA-AC----------- CC- 402

GroupA8.con ATtGCaTGTCAgcg’>gATGC°CCCCCaAAgGaAchGAGGAT CCaTATAAAAARTATAaATTTTGGGAt 393
HPV7 — —AcrermeemeTomeeArmemee AceeAAromemen, | wmemmemememmemeemecee A 402

HPV40 c -------- c ----- c-; ----- C----T 402

V7 R ———— AAAAA----T ..~C G---C 402

GroupA9.con aTtaCtTGtCAAAAAac?gcacC?CcaaaagcaAAgGAaGAL...CC?tTaaaaaA?TAtactTTTTGGGAg 365
HPV16 S ¢ T CATA----T---GC-C-T--A-----...--CC-T-----A--Creemmm A 399

HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
HPV67 ..--TC-T-----G--C-G--------- A
RhPV1 ...-G--GGCT--G-----C--------- 402

GroupAl10.con ATtACaTGTCAaAAgCCtaC?CCTGAaAAgGaaAA?CagGAL...CCcTATgc??atcT?AGTTTTTGGGAg 378
HPV6b - C C--T G-CA---...------ AAGA-C--T------------ 396

HPV11 396

HPV44 402
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con ATTAcaTGtCAgCGTCCgCAACCTCCTAAgGAAaCaGAGGAC...CCATATGCctAAaaTgaCaTTTTGGGAg 400
HPV34 G 405

HPV64 d I e B 405

HPV73MM9 ----GT--C--A-----T A C--GC-AT-C-------- T 405

>

[I-L1 CPR-18
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L1 Consensus Primer Region Nucleotide Alignment

SuperB.con ACaagaTGtCCtgataaa??tcctcc?aaagAaaaagaaGAt...CCtTataaa?a?tatac?TTtTGGaat 350

GroupBl.con AC?agaTGtCCtGAtaaa??tcctcc?aaagAaaaagaaGAt...CCtTatgaaaa?t?taa? TTtTGGaat 363
HPV19 C T T----... A Al 411

HPV25 411

HPV20 411

HPV21 411

HPV14d 411

HPV5 ceamm A-GGGC-TAC-T------ G-- 411

HPV36 ....-C--CA-GGGG-TA--G--C---G-- 411

HPVRTRX2 276
HPVRTRX4 276
HPVRTRX5 --AC-G--C--A------ 276
HPV47 - T--G-------- A--GTC------ A-----G--G-TT--C...--C--CA--GGT-TA--C------ G-- 411

HPV12 --T--G--C--------- AA------ A--mmeeem GCCG--C...-------- TGGC-TA-GT------- C- 411

HPV8 --AC-T--------=--- AG---C--T--G-----GCCT---...--A----C---G-T---C--C------ 411

HPVICPX1 --CC----C-----C--- 276
HPV24 411

HPV15 402

HPV17 402

HPV37 . 402

HPV9 --A-A---C--A---GCTGT-GAG--T-C------------- ...-C-T--CC--A-ACTCA-------- A 402

HPVRTRX3 --A-A------A---GCT 267
HPV22 A GCTGTA---GAC-C-C----G------...--C-T--GTC-A-A--CT--------- 399

HPV23 --A-A------A---GC-GTA---GAC-CGC--- m==-T--G---G-A-TCA--------- 399

Togawal 1 --T-AG--------- GC-GTA---GAA-CCC---- o iooe-To-Gor-G-A-TCA=-Crmmrev 342

HPV38 --T-A------A---GC-GTG---GAA-C------------- ...--C-T--GTC-A-A--CA--------- 402

HPVRTRX1 --A-A------A---GC- 267
HPVRTRX6 --T-A------ A-----G 267
HPV49 --AC----C-----C---CAA---G-TCC-----GGA-----...--A-----GC-G-A---C-------C- 402

GroupB2.con ACaA7aTGtCCtaCa’7a’>g’7'7ccta’>’>actGAAaa’?gaAGAc .CCtTAtAAAgatTa?actTTITGGa?t 368

HPV4 ----G---C------ C-GACC---GCA-------- A-----T .- Anme oo TGT-------- GT- 405

HPV65 -G-G----m---- TC-GTCT--C-GT G TAT-A------ GG- 405

HPV48 ~-T-A---C-r-TGCT-AA--AGAA...--G-CAC~--T...~-A--Cor--Cr-C-G---Cr---C- 423

HPV50 ----A-------G--A-A-ACAG--GCG-C---GTA-T----... A--T A- 426

HPV60 -=--TG-----A---G-T-TT----AT GG C-G--T--A-------CA 411

SuperC.con ActAAaTGtgca?ataATgtaactcCta??gc???agAagac.. cc’7TAtgc’7gg’>')ttAagTTtTGGaag 359

BPV5 -TA-----C...ATAG--CAG--GG-AGCA--TAA-A----T...AAA----AAAATC---GC-------- 255

GroupCl.con ACTAAATGTGCAAG?AATGT?AT?CC?...?C?AAAGAAGAC...CCTTATGCAGGG?TTAAGTTTTGGA?C 334
BPV1I e C-----A--T--T...G-A . T A- 399

BPV2 s T-----T--A--A...C-C C G- 399

GroupC2.con ACtAAgTGTGCAGATAATGTatCtCCtA’”aagCCtGA’>ga7 CCcTAtgcTthttaAAgTTtTGGgAG 363
EEPYV A A-C----TGGGA-----A--T...-====mmmmmmmmmmmmmmmee e

DPV --A C-GC G--C...--A--CT---C-CAT------------ 402

OvPV G CT-----A--T......--=--- A---G-----A--C---A-- 255

SuperD.con  ACTA?ATGCCC?ggtAAaga?GAaaCTgc?g?aAaaGAaGAC...CCaTATgc?aAatatAaaTTcTGGGAL 385
BPV3 G CCC------ A--TG----T-C--CT--G---...--T-----A--G--C-C---T------ 255

BPV4 -...--C---AAAG-CCTA--G-------- C 408

BPV6L1 T 255

BPV6 T 160

SuperE.con aC?AAaTGtCC??ctaa?g??cCtcc??a?ac??acacTGAL...CCtTataaagA?tttaa? TTITGGGAa 326

HPV41 - Temmmeee- CT----G-ATG-AGATG-T--CTC------ C...~-A--C-----TC----G-------- G 396

COPV --T--G--C--TA----TATA-----AA-A--TA--GT----...----T-GC---C-----A--------- 402

CRPV --C-m-m- AC-CCCA-AA-----CA-AGAAA------- C...--A------ A-C-A---G--------- 405

GroupEl.con ?CAAAATGTCC?GA??A?G?GCC?CC?????C?C??ACTGAT...CCTTA?A???2A?T??2??2?TT?TGGGA? 264
HPVl1a G---mmmee- A--AC-G-C---T--TGAGC-C-AG------ .o.m==—-T-GTC-A-ATAAA--C-----A 399

HPV63 A-nmenmeee- T--TA-C-T---C--ACCCA-T-CT------ ...--=-C-AAG-T-TACGT--T-----T 399

Unclass.con ACAAAATGCCCTGACAATGTGGAAGTCACTAAGCCTGAT......CCCTACAAAGGACGGATATTCTGGAAC 291
MNPV e 393

[I-L1 CPR-19
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L1 Consensus Primer Region Nucleotide Alignment

SuperA.con
MM7
HPV54
CP8061

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29

GroupA3.con
HPV61

HPV72LVX100

HPV62
CP8304
CP6108
MM8

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV69
HPV51
1S039

MM4

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40
HPV43

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
HPV67
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34
HPV64
HPV73MM9

gT’)gAttTaaaggAaaagtTttct’)c’?gAttT’JgatCAthtcC’?tt?GGacg 369
------------- C--AC-A--CA-A-----G-------A---T--G----- 452
--T--CC T-mmm- CGA-----AT-T--CC-T------- A---CC-T----- 452
B GCG------ ACTA--A--G----------- CC-G----- 452

GTAAATTTATCTGAAAAGTTTTCTA’?TGATTTAGATCA?TTTCC"TT"GGTAG

G-----A--G----- 449
c A-----T--A----- 449
GTaGATcTtAAGGAT'?G'7TTTthCTgGAtchTCgCAgTT?CCcCTgGGa’>G
C- T--------C----- T--CA- 449
B C-C-----T--T-----A-----A--C--T------ A- 449
A-G C---m-Tomem-Tommmmmem C- 455
------ T-A------A-A---A--m-mee-T e e Tomeem - C- 455

GTgGAt’>T'?aagGAcaagTT’7TC’7ACTGAttTgGATCAGT”TCCt”TgGGacG
--T---T-ACGA T--C T----T---- G-- 455
------ TAATCCACT 452
------ C-T G--T T---CT----TT- 449
--T--CC-T G--T A----C------- 452
------ C-T-----ACGT--G--C------C-T-------T---CC-T----- 452
--A---T-A T--T A----T 452

GTGGAtCTcaGtGAAAGTTTTTCcATGGATCTGGACCAATTICCctTGGGICG

449
----- C--AC-G T T 452
C---C----A-- 449

GT?GAtCTtAAgGAACg?TTTTCTIT?GATTTaGAtCAgTtTcC?tttGGaCG
--A---T-A--A---AAA------ A-T-----G-----A-----AC-A--G-- 455
--T A---AAG A-T A---CC 455
--T---T-A--------A--------A--------C--A---G-A--G--T-- 452

-G--C C G T-C------ 455
--A--C C G-----G T 455

GTtAA?TTaCAggACAGITTTTCTgC?GAccTgGAtCA?TTtICC?cTgGG?AG
----- C-----mmmmmmmeeeeeeToeeo-T--C--A--C--A-----C-- 449
--C--T--G--AA T--TT G-----T--T--C-- 449
----- C A-A A-----A-----T-- 449
----- T C A G-----TT----T-- 449

GTtgAttTaAaGGAAAagTTT’7’>ttcaGAacT’7GAtCA’>TttCCttTgGGaCG
-------------------- TC--T---CT-A-----A-A---CC-T----- 455
----- CC----- ---A---TCC--C--TT-G-----A-A---CC-T--T-- 455

455
455
455
--A---C-T------- G----TC G----T--T-----G-=mmmmmmmmme- 455
gTaAATITaACAGAAAaaTTTTCttC?CAatTagatCAaTTTCCaTTAGGacg
A--T--C 455
--C G 455
A-----C-T-=------ G------ G-A---C TACC--G-----C-----CGC 455
gT??AtTTAAAGGAAAAQTTTTCIGCAGAHTAGAICAGTITCCttTgGGacG
--AA CC A----- 452
-TG C A-----G-----C-- 452
--TA------- A AC----T-- 452
-GG A A--TA- 449
-GG A-----A 449
--TA-C C 449
A-CA A A---CC-T----- 449
-GG C--A-----C--A--C-- 455

GTtaAtcTtAaaGAAAAGTTTTCIAGTGA?tTaGATCA?TaTCCccTtGGtaG
------ T-A-----memmememeeee- A--G-----G-----TT-G--AC- 449
----- CT-A--------------A-----A--------G-T---------AC- 449
-GG G G--G----- A 455
--AG----C-G G A 455

G AC G C-- 455
GC------- A-----G--m-m--- 455
GTAGAcCTTAAaGAAAAgTTTTCTGCAGAATTAGATCAGTtTcCctTtGGacG
A G----A--TA- 458
T 458
----- T-----G A----C------- 458
lI-L1 CPR-20
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378

421

414

436

445

402

420

445

416

429

453



SuperB.con

GroupB1.con
HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
Togawal 1
HPV38
HPV49

GroupB2.con
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

SuperC.con
BPV5

GroupCl.con
BPV1
BPV2

GroupC2.con
EEPV

DPV

OvPV

SuperD.con
BPV3
BPV4
BPV6L1
BPV6

SuperE.con
HPV41
COPV
CRPV

GroupE1l.con
HPVla
HPV63

Unclass.con
MnPV

L1 Consensus Primer Region Nucleotide Alignment

446

[I-L1 CPR-21
OCT 95

gTagAt?TaacaGAaagatT?TC?ttaGAttTagatCAaTattC?tTaGG?ag 398
GTagAt?TaaCaGAaagatT?TCttTaGAttTaGATCAaTattCttTaGG??G 412
------ T--T-----C-CC-C---------------------G--C-T--CC- 464
------ T C-CC-T AC-G--AC- 464
--T--CC--T---------- A--C-----A--G----------mo- o= AC- 464
------ T--------C-G--G---C----C---------------C-T--AA- 464
------ T G---C-A CC 464
------ T----T G--A. 464
--G---C-T--T---C-G--G--AC G 464
--C---A-G-----GC-CC-T--CC-G----------------- A-----TA- 464
------A-G--T--G---C-T--------CC-G---- 464
--G--CC-T------C--C-T--CC-G-----G- 464
------T--T-T---C- C--A-----G--AC G---m-mm - C-----AC- 464
------ T AG--A G 455
---A--C-T--T--G-A---A--A--------------G---C-CC----AC- 455
------ T----T----A---A--A--G---------------C-------GA- 455
==G-=-CeeaeTommmeeee A--G--G---C-T--------- C------- TA- 455
--G---C-AC-G--TC- 452
--T---A-G-------A---G---C----CC----------- C-C-----CC- 452
--T---A-G-------A---G--GC------------- G-T-C----T--AC- 395
--G--CA-G--T----A---G---C-------G---------C----G--GC- 455
------ T---------A-C-G-----G-----G-----------—-----AA- 455
gTagAttT'7acaGAaag’>TTtTC'?a'?tGAatT”agcCAthTthtTaGG’>ag 415
--T-----A-GT-----A-----C-G G-----A 458
-------- A--------A-----C-G----C-T-----A-----------G-- 458
T-----A-G-----GC-C--C--GTC---T--A--T----------- G--TC- 476
--CA-CC-T------- AG-----GTC----C-TGAT----A-G--C----AC- 479
A----e- GCA----C-T-----T-AC-----ATC--------- TC-T--A-A 464
aTagAtcTaAaAGAaAagtT?TCtitgGAttTaGA?CAaTTTCCctTgGGa?G 409
--T-----C-G------A--A--CGCA--- 285
ATAGA??T?AAAGAAAAGCT?TCTTTGGACTTAGA?CAATTTCCCTTGGGAAG 382
----- TC-T T T 452
----- CT-A G C 452
gT?aAtcTAAAAGAgAagTT?TCTIT?GAT?T?GA?CA?TTTCC??T?GG?CG 405
--G-----------A-G---G---C-T---C-T--T--A-----TC-G--A-- 455
455
285
gT’>’>ACCTaACAGAAaggTTthta”aAatttgaAccag’>a’7TcCtTgGGTaG 433
-GG----T C-A AG-T---T-T-----A----- 308
-GG --A----A-C-C---CC-------- C-C---C------- 461
A-TA-- 285
= TA----mmmmmmme e CT-CT--T--G----...ATG-A------- C- 210
GTaGAtcT?a??GA?ag?aTgtC?GA?CAgtTaGAcCAat?TCCacT?GGcaG 370
--T-----ACGG--TC-T---A-A--G--A--G-----GAC---C--T----- 449
-------- T-AA--T-AA---A-T--A------------AC------G--TC- 455
------ T-GTCT--G-AGC-A--T--T---C----T--G-A------T----- 458
GT?GA?CTCA??GA??G?ATGTC?GA?CA??T?GA?CAATTTCC??TAGG??G 300
--C--T----CA--AA-G-----C--A--AT-A--C-------- AC----AA- 452
--A--C----GT--GC-A-----G--G--GC-T--T-------- TT----CC- 452
ATTGACCTGACTGAAAGACTGACAGCTGATCTGGACCAATTCTCACTTGGACG 344
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