Sequence alignment of Top 5§ amplicons of 9 HPV subtypes

*Sequences in black box are crRNA binding regions.



1 10 20 30 40 50 60 70 80 S0
i e M C AGCCATTAGGTGTGGGTGTAAGTGGACATCCTTTCCTAAATAAATATGATGATGTTGAARAATTCAGGGAGTGGTGGTAACCCTGGACAGGATAACA

1 CAGCCATTAGGTGTGGGTGTAAGTGGACATCCTTTCCTAAATAAATATGATGATGTTGAAAATTCAGGGAGTGGTGGTAACCCTGGACAGGATAACA
109 119 129 139 149 15? 169 170 180 199
i e M CGGTTAATGT TGGTATGGATTATAAACAAACACAATTATGCATGGTTGGATGTGCCCCCCCTTTGGGCGAGCATTGGGGTAAAGGTAAACAGTGTAC
1 GGGTTAATGTTGGTATGGATTATAAACAAACACAATTATGCATGGTTGGATGTGCCCCCCCTTTGGGCGAGCATTGGGGTAAAGGTAAACAGTGTAC
200 210 220 230 240
SIS M TAATACACCTGTACAGGCTGGTGACTGCCCGCCCTTAGAACTTATTACCAG
1 TAATACACCTGTACAGGCTGGTGACTGCCCGCCCTTAGAACTTATTACCAG
1 1? Zq 3? 49 59 69 79 Eq 90
i e M C AGCCATTAGGTGTGGGTGTAAGTGGACATCCTTTCCTAAATAAATATGATGATGT TGAAAATTCAGGGAGTGGTGGTAACCCTGGACAGGATAACA
2 CAGCCATTAGGTGTGGGTGTAAGTGGACATCCTTTCCTAAATAAATATGATGATGTTGAAAATTCAGGGAGTGGTGGTAACCCTGGACAGGATAACA
100 110 120 130 149 159 169 170 180 190
i e GGG T TAATGTTGGTATGGATTATAAACAAACACAATTATGCATGGT TGGATGTGCCCCCCCTTTGGGCGAGCATTGGGGTAAAGGTAAACAGTGTAC
2 GGGTTAATGTTGGTATGGATTATAAACAAACACAATTATGCATGGTTGGATGTGCCCCCCCTTTGGGCGAGCATTGGGGTAAAGGTAAACAGTGTAC
209 Zlq 229 239 qu
IV B TAATACACCTGTACAGGCTGGTGACTGCCCGCCCTTAGAACTTATTACCAG
2 TAATACACCTGTACAGGCTGGTGACTGCCCGCCCTTAGAACTTATTACCAG

- 10 20 30 49 50 6o 79 80 20
st BN A GCCATTAGGTGTGGGTGTAAGTGGACATCCTTTCCTAAATAAATATGATGATGTTGAAAATTCAGGGAGTGGTGGTAACCCTGGACAGGATAACA

3 AGCCATTAGGTGTGGGTGTAAGTGGACATCCTTTCCTAAATAAATATGATGATGTTGAAAATTCAGGGAGTGGTGGTAACCCTGGACAGGATAACA]
109 11? 129 139 149 159 169 170 180 199
I e M GGGTTAATGTTGGTATGGATTATAAACAAACACAATTATGCATGGT TGGATGTGCCCCCCCTTTGGGCGAGCATTGGGGTAAAGGTAAACAGTGTAC
3 GGGTTAATGTTGGTATGGATTATAAACAAACACAATTATGCATGGTTGGATGTGCCCCCCCTTTGGGCGAGCATTGGGGTAAAGGTAAACAGTGTAC
200 210 220 230 qu
I M TAATACACCTGTACAGGCTGGTGACTGCCCGCCCTTAGAACTTATTACCAG
3 TAATACACCTGTACAGGCTGGTGACTGCCCGCCCTTAGAACTTATTACCAG
- 10 20 30 40 59 50 79 89 20
;i e AN eA GCCATTAGGTGTGGGTGTAAGTGGACATCCTTTCCTAAATAAATATGATGATGTTGAAARAATTCAGGGAGTGGTGGTAACCCTGGACAGGATAACA
4 BAGCCATTAGGTGTGGGTGTAAGTGGACATCCTTTCCTAAATAAATATGATGATGTTGAAAATTCAGGGAGTGGTGGTAACCCTGGACAGGATAACA
10? 119 129 139 149 159 16? 170 180 199
;i e M GCGGTTAATGTTGGTATGGATTATAAACAAACACAATTATGCATGGTTGGATGTGCCCCCCCTTTGGGCGAGCATTGGGGTAAAGGTAAACAGTGTAC
4 GGGTTAATGTTGGTATGGATTATAAACAAACACAATTATGCATGGTTGGATGTGCCCCCCCTTTGGGCGAGCATTGGGGTAAAGGTAAACAGTGTAC
209 219 22? 239 249
A e M TAATACACCTGTACAGGCTGGTGACTGCCCGCCCTTAGAACTTATTACCAG
4 TAATACACCTGTACAGGCTGGTGACTGCCCGCCCTTAGAACTTATTACCAG
1 10 20 39 40 59 s0 70 80 20
i M C AGCCATTAGGTGTGGGTGTAAGTGGE\CATCCT TTCCTAAATAAATATGATGATGTTGAAAATTCAGGGAGTGGTGGTAACCCTGGACAGGATAACA
5 CAGCCATTAGGTGTGGGTGTAAGTGGCATCCTTTCCTAAATAAATATGATGATGTTGAAAATTCAGGGAGTGGTGGTAACCCTGGACAGGATAACA
109 1lq 129 139 149 159 169 170 180 199
i GGG T TAATGT TGGTATGGAT TATAAACAAACACAAT TATGCATGGTTGGATGTGCCCCCCCTTTGGGCGAGCATTGGGGTAAAGGTAAACAGTGTAC
5 GGGTTAATGTTGGTATGGATTATAAACAAACACAATTATGCATGGTTGGATGTGCCCCCCCTTTGGGCGAGCATTGGGGTAAAGGTAAACAGTGTAC

200 210 220 230 240

A T AATACACCTGTACAGGCTGGTGACTGCCCGCCCTTAGAACTTATTACCAG
5 TAATACACCTGTACAGGCTGGTGACTGCCCGCCCTTAGAACTTATTACCAG
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1 10 20 30 a0 50 60 70 80 20
CCTTTAGGCGTTGGTGT TAGTGGGCATCCATTGCTAAACAAATATGATGATGTAGAAAATAGTGGTGGGTATGGTGGTAATCCTGGTCAGGATAATA)
CCTTTAGGCGTTGGTGTTAGTGGGCATCCATTGCTAAACAAATATGATGATGTAGAAAATAGTGGTGGGTATGGTGGTAATCCTGGTCAGGATAATA]

100 110 120 130 140 150 160 170 180 190

GGGTTAATGTAGGTATGGATTATAAACAAACCCAGCTATGTATGGTGGGCTGTGCTCCACCGTTAGGTGAACATTGGGGTAAGGGTACACAATGTTC
GGGTTAATGTAGGTATGGATTATAAACAAACCCAGCTATGTATGGTGGGCTGTGCTCCACCGTTAGGTGAACATTGGGGTAAGGGTACACAATGTTC

200 210 220 230 240 250 260 270 280 290

LV Nef ol fofiied J-Yed.V.9.V.% fefed e Yol delofole] C (o] Chduy Gled VNeh i § S I Nl N TG TTATACAGGATGGGGACATGGTTGATACAGGCTTTGGTGCTATG

AR ATACCTCTGTACAARAATGGTGAC TG C CC[EC Cl8 T TElG A A C T T A T T A C C A G
300 310 320

AATTTTGCAGACTTACAAACCAATAAATCGGATIG
1 10 20 30 40 50 50 70 80 20

CCTTTAGGCGTTGGTIGT TAGTGGGCATCCATTGCTAAACAARATATGATGATGTAGAAAATAGTGGTGGGTATGGTGGTAATCCTGGTCAGGATAATA,
CCTTTAGGCGTTGGTIGTTAGTGGGCATCCATTGCTAAACAAATATGATGATGTAGAAAATAGTGGTGGGTATGGTGGTAATCCTGGTCAGGATAATA,

10(? 119 129 13(? 14(? 15(? 16(? 17(? 180 190
GGGTTAATGTAGGTATGGATTATAAACAAACCCAGCTATGTATGGTGGGCTGTGCTCCACCGTTAGGTGAACATTGGGGTAAGGGTACACAATGTTC
GGGTTAATGTAGGTATGGATTATAAACAAACCCAGCTATGTATGGTGGGCTGTGCTCCACCGTTAGGTGAACATTGGGGTAAGGGTACACAATGTTC

200 210 220 230 240 250 260 270 280 290

AAATACCTCTGTACAAAATGGTGACTGCCCECCY Glef: V. \eppyr Wy -Nefe¥ Ne, TGT TATACAGGATGGGGACATGGTTGATACAGGCTITTGGTGCTATG
AAATACCTCTGTACAAAATGGTGACTGCCCCC[™ IMGAACTTATTACCAG

30!? 311? 329
AATTTTGCAGACTTACAAACCAATAARATCGGATG
1 10 20 30 40 50 Gl? 'Il? Sl? 99
CCTTTAGGCGTTGGTGTTAGTGGGCATCCATTGCTAAACAAATATGATGATGTAGAAAATAGTGGTGGGTATGGTGGTAATCCTGGTCAGGATAATA
CCTTTAGGCGTTGGTGTTAGTGGGCATCCATTGCTAAACAAATATGATGATGTAGAAAATAGTGGTGGGTATGGTGGTAATCCTGGTCAGGATAATA]

100 110 120 130 140 150 160 170 180 190

GGGTTAATGTAGGTATGGATTATAAACAAACCCAGCTATGTATGGTGGGCTIGTGCTCCACCGTTAGGTGAACATTGGGGTAAGGGTACACAATGTTC
GGGTTAATGTAGGTATGGATTATAAACAAACCCAGCTATGTATGGTGGGCTGTGCTCCACCGTTAGGTGAACATTGGGGTAAGGGTACACAATGTTC

20(? 219 229 239 249 25(_) 269 27(? 239 29(?
AAATACCTCIGTACAAAATGGTGACTGCCCCCCGTTGGAACTTATTACCAGTGTTATACAGGATGGGGACATGGTTGATACAGGCTTTGGTGCTATG|
AAATACCTCTGTACAAAATGGTGACTGCCCCCCGTTGGAACTTATTACCAGTGTTATACAGGATGGGGACATGGTTGATACAGGCTTTGGTGCTATG

30? 319 32!?

AATTTTGCAGACTTACAAACCAATAAATCGGATG
AATTTTGCAGACTTACAAACCAATAAATCGGATG
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- 10 20 30 a0 so 50 79 80 20
CCTTTAGGCGTTGGTGT TAGTGGGCATCCATTGCTAAACAAATATGATGATGTAGAAAATAGTGGTGGGTATGGTGGTAATCCTGGTCAGGATAATA|
CCTTTAGGCGTTGGTGTTAGTGGGCATCCATTGCTAAACAAATATGATGATGTAGAARATAGTGGTGGGTATGGTGGTAATCCTGGTCAGGATAATA]

100 110 120 130 140 150 160 170 180 190

GGGTTAATGTAGGTATGGATTATAAACAAACCCAGCTATGTATGGTGGGCTGTGCTCCACCGTTAGGTGAACATTGGGGTAAGGGTACACAATGTTC
GGGTTAATGTAGGTATGGATTATAAACAAACCCAGCTATGTATGGTGGGCTGTGCTCCACCGTTAGGTGAACATTGGGGTAAGGGTACACAATGTTC

200 210 220 230 240 250 260 270 280 290

AAATACCTCTGTACAAAATGGTGACTGCCCCCCGTTGGAACTTATTACCAGTGTTATACAGGATGGGGACATGGTTGATACAGGCTTTGGTGCTATG
AAATACCTCTGTACAAAATGGTGACTGCCCCCCGTTGGAACTTATTACCAGTGTTATACAGGATGGGGACATGGTTGATACAGGCTTTGGTIGCTATG

309 319 329
AATTTTGCAGACTTACAAACCAATAAATCGGATG
AATTTTGCAGACTTACAAACCAATAAATCGGATG
1 19 29 30 40 50 60 79 80 20
[oleuupNelCCGT TGGTGT TAGTGGGCATCCATTGCTAAACAAATATGATGATGTAGAAAATAGTGGTGGGTATGGTGGTAATCCTGGTCAGGATAATA)
....... GCGTTGGTGTTAGTGGGCATCCATTGCTAAACAAATATGATGATGTAGAAAATAGTGGTGGGTATGGTGGTAATCCTGGTCAGGATAATA)
100 110 120 130 140 150 160 170 180 190

GGGTTAATGTAGGTATGGATTATAAACAAACCCAGCTATGTATGGTGGGCTGTGCTCCACCGTTAGGTGAACATTGGGGTAAGGGTACACAATGTTC
GGGTTAATGTAGGTATGGATTATAAACAAACCCAGCTATGTATGGTGGGCTGTGCTCCACCGTTAGGTGAACATTGGGGTAAGGGTACACAATGTTC

200 210 220 230 240 250 260 270 280 290

rV. G Vool el el Vol V. 9.V Ve fedijed Vol felefafe] C[offe] Gl G (el UNeRih F QR P NJI NI TG TTATACAGGATGGGGACATGGTTGATACAGGCTTTGGTGCTATG
AAATACCTCTGTACAARATGGTGAC TG CC CIgC Cl8T TR G A A C T T A T T A C/C A G

30? 31? 32?
AATTTTGCAGACTTACAAACCAATAAATCGGATG



? 10 20 30 40 50 60 70 80 99
;1A S N N C TG T[MC CI\G TN TCTAAGGT TGTAAGCACGGATGAATATGTTGCACGCACAAACATATATTATCATGCAGGAACATCCAGACTACTTGCAGTTGG
1 [SNNSIC TG TECCING T TCTAAGGTTGTAAGCACGGATGAATATGTTGCACGCACAAACATATATTATCATGCAGGAACATCCAGACTACTTGCAGTTGG

109 119 129 139 149 159 169 179 189 199
1A e A CATCCCTATTTTCCTATTAAAAAACCTAACAATAACAAAATATTAGTTCCTAAAGTATCAGGATTACAATACAGGGTATTTAGAATACATTTACCT
1 ACATCCCTATTTTCCTATTAAAAAACCTAACAATAACAAAATATTAGTTCCTAAAGTATCAGGATTACAATACAGGGTATTTAGAATACATTTACCT

209 219 229 239 249 259 269 279 259
1A I GACCCCAATAAGTTTGGTTTTCCTGACACCTCATTTTATAATCCAGATACACAGCGGCTGGTTTGGGCCTGTGTAGGTGTTGAGGTAGGTCGTGGTC
1 GACCCCAATAAGTTTGGTTTTCCTGACACCTCATTTTATAATCCAGATACACAGCGGCTGGTTTGGGCCTGTGTAGGTGTTGAGGTAGGTCGTGGTC
29?
HPV-16 :Xejolod:Gigir:Ne]
1 AGCCATTAG)

1 10 20 30 49 59 60 79 80 90
HPV-16 . . .[shidehyC|slsi2 HMTCTAAGGTTGTAAGCACGGATGAATATGTITGCACGCACAAACATATATTATCATGCAGGAACATCCAGACTACTTGCAGTTGG
2 [SENSIC T G T[€¢jC Cpy S TCTAAGGTTGTAAGCACGGATGAATATGTTGCACGCACAAACATATATTATCATGCAGGAACATCCAGACTACTTGCAGTTGG

109 119 129 139 149 159 169 179 180 190
1A A CATCCCTATTTTCCTATTAAAAAACCTAACAATAACAAAATATTAGTTCCTAAAGTATCAGGAT TACAATACAGGGTATTTAGAATACATTTACCT
2 ACATCCCTATTTTCCTATTAAAAAACCTAACAATAACAAAATATTAGTTCCTAAAGTATCAGGATTACAATACAGGGTATTTAGAATACATTTACCT

200 219 229 239 249 259 26? 27? ZE?

A I GACCCCAATAAGTTTGGTTTTCCTGACACCTCATTTTATAATCCAGATACACAGCGGCTGGTTTGGGCCTGTGTAGGTGTTGAGGTAGGTCGTGGTC
2 GACCCCAATAAGTTTGGTTTTCCTGACACCTCATTTTATAATCCAGATACACAGCGGCTGGTTITGGGCCTGTGTAGGTGTTGAGGTAGGTCGTGGTC

290

HPV-16 [XelolorGigi:Ne)
2 AGCCATTAG
1 10 20 30 40 50 60 70 80 90
I MC TGTCCCAGTATCTAAGGTTGTAAGCACGGATGAATATGTTGCACGCACAAACATATATTATCATGCAGGAACATCCAGACTACTTGCAGT TGGACA)|
3 CTGTCCCAGTATCTAAGGTTGTAAGCACGGATGAATATGTTGCACGCACAAACATATATTATCATGCAGGAACATCCAGACTACTTGCAGTTGGACA)
109 119 129 139 149 159 169 179 189 19q
i N T CCCTATTTTCCTATTAAAAAACCTAACAATAACAAAATATTAGTTCCTAAAGTATCAGGATTACAATACAGGGTATTTAGAATACATTTACCTGAC
3 TCCCTATTTTCCTATTAAAAAACCTAACAATAACAAAATATTAGTTCCTAAAGTATCAGGATTACAATACAGGGTATTTAGAATACATTTACCTGAC
229 239 249 259 269 279 289 29?

200 210
i e Nl CCCAATAAGTTTGGTTTTCCTGACACCTCATTTTATAATCCAGATACACAGCGGC TGGTTTGGGCCTGTGTAGGTGTTGAGGTAGGTCGTGGTCAGC
3 CCCAATAAGTTTGGTTTTCCTGACACCTCATTTTATAATCCAGATACACAGCGGCTGGTTTGGGCCTGTGTAGGTGTTGAGGTAGGTCGTGGTCAGC

HPV-16 [ef:NuiNe
3 CATTAG
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1 10 20 30 40 50 60 70 80 90

CTGTCCCAGTHITCTAAEGTTGTAAGCACGGATGAATATGTTGCACGCACAAACATATATTATCATGCAGGAACATCCAGACTACTTGCAGTTGGACA|
CTGTCCCAGTETCTAANGTTGTAAGCACGGATGAATATGTTGCACGCACAAACATATATTATCATGCAGGAACATCCAGACTACTTGCAGTTGGACA)

100 110 120 130 140 150 160 170 180 190

TCCCTATTTTCCTATTAAAAAACCTAACAATAACAAAATATTAGTTCCTAAAGTATCAGGATTACAATACAGGGTATTTAGAATACATTTACCTGAC
TCCCTATTTTCCTATTAAAAAACCTAACAATAACAAAATATTAGTTCCTAAAGTATCAGGATTACAATACAGGGTATTTAGAATACATTTACCTGAC

200 210 220 230 240 250 260 270 280 290

CCCAATAAGTTTGGTTTTCCTGACACCTCATTITATAATCCAGATACACAGCGGCTGGTTTGGGCCTGTGTAGGTGTTGAGGTAGGTCGTGGTCAGC
CCCAATAAGTTTGGTTTTCCTGACACCTCATTTITATAATCCAGATACACAGCGGCTGGTTTGGGCCTGTGTAGGTGTTGAGGTAGGTCGTGGTCAGC

CATTAG

CATTAG

1 10 20 30 40 59 59 79 80 20
CTGTCCCAGTATCTAAGGTTGTAAGCACGGATGAATATGTTGCACGCACAAACATATATTATCATGCAGGAACATCCAGACTACTTGCAGTTGGACA]
CTGTCCCAGTATCTAAGGTTGTAAGCACGGATGAATATGTTGCACGCACAAACATATATTATCATGCAGGAACATCCAGACTACTTGCAGTTGGACA)

100 110 120 130 140 150 160 170 180 190
TCCCTATTTTCCTATTAAAAAACCTAACAATAACARAAATATTAGTTCCTAAAGTATCAGGATTACAATACAGGGTATTITAGAATACATTTACCTGAC
TCCCTATTTTCCTATTAAAAAACCTAACAATAACAAAATATTAGTTCCTAAAGTATCAGGATTACAATACAGGGTATTTAGAATACATTTACCTGAC

200 210 220 230 240 250 260 270 280 290

CCCAATAAGTTIGGTITTTCCTGACACCTCATTTTATAATCCAGATACACAGCGGCTGGTTTGGGCCTGTGTAGGTGTTIGAGGTAGGTCGTGGTCAGC
CCCAATAAGTTTIGGTTTTCCTGACACCTCATTTTATAATCCAGATACACAGCGGCTGGTTTGGGCCTGTGTAGGTGTTGAGGTAGGTCGTGGTCAGC

CATTAG
CATTAG
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1 10 20 30 40 50 60 70 80 90

CACTGGGCTAAAGGCACTGCTTGTAAATCGCGTCCTTTATCACAGGGCGATTGCCCCCCTTTAGAACTTAAAAACACAGTTTTGGAAGATGGTGATA
CACTGGGCTAAAGGCACTGCTTGTAAATCGCGTCCTTTATCACAGGGCGATTGCCCCCCTTTAGAACTTAAAAACACAGTTTTGGAAGATGGTGATA

100 110 120 130 140 150 160 170 180 190

TGGTAGATACTGGATATGGTGCCATGGACTTTAGTACATTGCAAGATACTAAATGTGAGGTACCATTGGATATTTGTCAGTCTATTTGTAAATATCC
TGGTAGATACTGGATATGGTGCCATGGACTTTAGTACATTGCAAGATACTAAATGTGAGGTACCATTGGATATTTGTCAGTCTATTTGTAAATATCC

200 210 220 230 240 250 260 270 280 290

TGATTATTTACAAATGTCTGCAGATCCTTATGGGGATTICCATGTTTTTTTGCTTACGGCGTGAGCAGCTTTTTGCTAGGCATTTTTGGAATAGAGCA)
TGATTATTTACAAATGTCTGCAGATCCTTATGGGGATTCCATGTTTTTTTGCTTACGGCGTGAGCAGCTTTTTGCTAGGCATTTTTGGAATAGAGCA]

300 310 320 330 340 350 360 370 380

GGTACTATGGGTGACACTGTGCCTCAATCCTTATATATTAAAGGCACAGGTATGCGTGCTTCACCTGGCAGCTGTGTGTATTCTCCCTCTCCAAGT G|
GGTACTATGGGTGACACTGTGCCTCAATCCTTATATATTAAAGGCACAGGTATGCGTGCTTCACCTGGCAGCTGTGTGTATTCTCCCTCTCCAAGTG

390 400 410

GCTCTATTGTTACCTCTGACTCCCAGTTG

GCTCTATTGTTACCTCTGACTCCCAGTTG

L 19 29 39 49 59 6? 7? Bq 90
CACTGGGCTAAAGGCACTGCTTGTAAATCGCGTCCTTTATCACAGGGCGATTGCCCCCCTTTAGAACTTAAAAACACAGTTITTGGAAGATGGTGATA
CACTGGGCTAAAGGCACTGCTTGTAAATCGCGTCCTITTATCACAGGGCGATTGCCCCCCTTTAGAACTTAAAAACACAGTTTTGGAAGATGGTGATA

R

100 110 120 130 140 150 160 170 180 190

TGGTAGATACTGGATATGGTGCCATGGACTTTAGTACATTIGCAAGATACTAAATGTGAGGTACCATTGGATATTTGTCAGTCTATTTGTARAATATCC
TGGTAGATACTGGATATGGTGCCATGGACTTTAGTACATTGCAAGATACTAAATGTGAGGTACCATTGGATATTTGTCAGTCTATTTGTARATATCC

200 210 220 230 240 250 260 270 280 290

TGATTAT TTACAAATGTCTGCAGATCCTTATGGGGATICCATGTT TTTTTGCTTACGGCGTGAGCAGCTTTTTGCTAGGCATTTTTGGAATAGAGCA,|
TGATTATTTACAAATGTCTGCAGATCCTTATGGGGATTCCATGTTTTTTTGCTTACGGCGTGAGCAGCTTTTTGCTAGGCATTTTTGGAATAGAGCA]

300 310 320 330 340 350 360 370 380

GGTACTATGGGTGACACTGTIGCCTCAATCCTTATATATTAAAGGCACAGGTATGCGTGCTTCACCTGGCAGCTGTGTGTATTCTCCCTCTCCAAGTG]
GGTACTATGGGTGACACTGTGCCTCAATCCTTATATATTAAAGGCACAGGTATGCGTGCTTCACCTGGCAGCTGTGTGTATTCTCCCTCTCCAAGTG]

390 400 410

GCTCTATTGTTACCTCTGACTCCCAGTTG

GCTCTATTGTTACCTCTGACTCCCAGTTG

19 29 39 49 59 69 79 Bq 20
CACTGGGCTAAAGGCACTGCTTGTAAATCGCGTCCTTTATCACAGGGCGATTGCCCCCCTTTAGAACTTAAAAACACAGTTTTGGAAGATGGTGATA
CACTGGGCTAAAGGCACTGCTTGTAAATCGCGTCCTTTATCACAGGGCGATTGCCCCCCTTTAGAACTTAAAAACACAGTTTTGGAAGATGGTGATA

[

100 110 120 130 140 150 160 170 180 190

puleel ey Sy ehigeled WS GG TGCCATGGACTTTAGTACATTGCAAGATACTAAATGTIGAGGTACCATTIGGATATTTGTCAGTCTATTTIGTAAATATCC
T GG T A GA T A C T G G A T A T

209 219 229 239 249 259 269 27? 239 299
TGATTATTTACAAATGTCTGCAGATCCTTATGGGGATTCCATGTTTTTTTGCTTACGGCGTGAGCAGCTTTTTGCTAGGCATTTTTGGAATAGAGCA

30? 319 329 339 349 359 369 379 389
GGTACTATGGGTGACACTGTGCCTCAATCCTTATATATTAAAGGCACAGGTATGCGTGCTTCACCTGGCAGCTGTGTGTATTCTCCCTCTCCAAGTG

390 400 410
GCTCTATTGTTACCTCTGACTCCCAGTTG
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]: 1(? 2(? 39 49 59 GC.I TC.I SC.I 920
[MACTGGGCTAAAGGCACTIGCTTGTAAATCGCGTCCTTTATCACAGGGCGATTGCCCCCCTTTAGAACTTAAAAACACAGTTTTGGAAGATGGTGATA
BACTGGGCTAAAGGCACTGCTTGTAAATCGCGTCCTTTATCACAGGGCGATTGCCCCCCTTTAGAACTTAAAAACACAGTTTTGGAAGATGGTGATA

100 110 120 130 140 150 160 170 180 190

TGGTAGATACTGGATATGGTGCCATGGACTTTAGTACATTGCAAGATACTAAATGTGAGGTACCATTGGATATTTGTCAGTCTATTTGTAAATATCC
TGGTAGATACTGGATATGGTGCCATGGACTTTAGTACATTGCAAGATACTAAATGTGAGGTACCATTGGATATTTGTCAGTCTATTTGTAAATATCC

200 210 220 230 240 250 260 270 280 290
TGATTATTTACAAATGTCTGCAGATCCTTATGGGGATTCCATGTTTTTTTGCTTACGGCGTGAGCAGCTTTTTGCTAGGCATTTTTGGAATAGAGCA]
TGATTATTTACAAATGTCTGCAGATCCTTATGGGGATTCCATGTTTTTTTGCTTACGGCGTGAGCAGCTTTTTGCTAGGCATTTTTGGAATAGAGCA)

309 319 329 33!? 349 359 369 379 339
GGTACTATGGGTGACACTGTGCCTCAATCCTTATATATTAAAGGCACAGGTATGCGTGCTTCACCTGGCAGCTGTGTGTATTCTCCCTCTCCAAGTG
GGTACTATGGGTGACACTGTGCCTCAATCCTTATATATTAAAGGCACAGGTATGCGTGCTTCACCTGGCAGCTGTGTGTATTCTCCCTCTCCAAGTG

390 400 410

GCTCTATTGTTACCTCTGACTCCCAGTTG
GCTCTATTGTTACCTCTGACTCCCAGTTG

1 10 20 30 40 50 60 70 80

20
CACTGGGCTAAAGGCACTGCTTGTAAATCGCGTCCTTTATCACAGGGCGATTGCCCCCCTTTAGAACTTAAARACACAGTTTTGGAAGATGGTGATA
CACTGGGCTAAAGGCACTGCTTGTAAATCGCGTCCTTTATCACAGGGCGATTGCCCCCCTTTAGAACTTAAAAACACAGTTTTGGAAGATGGTGATA
10(_) 11(? 12(? 13(? 14(_) 159 169 1'7C.) 13(} 19(}
TGGTAGATACTGGATATGGTGCCATGGACTTTAGTACATTGCAAGATACTAAATGTGAGGTACCATTGGATATTTGTCAGTCTATTTGTAAATATCC
TIGGTAGATACTGGATATGGTGCCATGGACTTTAGTACATTGCAAGATACTAAATGTGAGGTACCATTGGATATTTGTCAGTCTATTTGTAAATATCC
I

20(? 219 229 239 249 25(_) 269 279 289 259
TGATTATTTACAAATGTCTGCAGATCCTTATGGGGATTCCATGTTTTTTTGCTTACGGCGTGAGCAGCTTTTTGCTAGGCATTTTTGGAATAGAGCA,|
TGATTATTTACAAATGTCTGCAGATCCTTATGGGGATTCCATGTTTTTTTGCTTACGGCGTGAGCAGCTTTTTGCTAGGCATTTTTGGAATAGAGCA,|

309 31!? 329 339 349 359 369 3'7(? 38(?

GGTACTATGGGTGACACTGTGCCTCAATCCTTATATATTAAAGGCACAGGTATGCGTGCTTCACCTGGCAGCTGTGTGTATTCTCCCTCTCCAAGTG
GGTACTATGGGTGACACTGTGCCTCAATCCTTATATATTAAAGGCACAGGTATGCGTGCTTCACCTGGCAGCTGTGTGTATTCTCCCTCTCCAAGTG

390 400 410

GCTCTATTGTTACCTCTGACTCCCA[cNNNe
GCTCTATTGTTACCTCTGACTCCCZA NN
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1 10 20 30 a0 50 60 70 80 s0
CTGTCCCAGTGTCTAAAGTTGTAAGCACGGATGAATATGTAACACGAACCAACATATATTATCACGCAGGCAGTGCTAGGCTGCTTACAGTAGGCCA]
CTGTCCCAGTGTCTAAAGTTGTAAGCACGGATGAATATGTAACACGAACCAACATATATTATCACGCAGGCAGTGCTAGGCTGCTTACAGTAGGCCA)

100 110 120 130 140 150 160 170 180 190
TCCATATTATTCCATACCTAAATCTGACAATCCTAAAAAAATAGTTGTACCAAAGGTGTCAGGATTACAATATAGGGTATTTAGGGTTCGTTTACCA]
TCCATATTATTCCATACCTAAATCTGACAATCCTAAAARAAAATAGTTGTACCAAAGGTGTCAGGATTACAATATAGGGTATTTAGGGTTCGTTTACCA)

200 210 220 230 240 250 260 270 280 290

GATCCAAACAAATTTGGATTTCCTGATACATCTTTTTATAATCCTGARACTCAACGCTTAGTTTGGGCCTGTGTTGGTTTAGAGGTAGGTCGCGGGC
GATCCAAACAAATTTGGATTTCCTGATACATCTTTTTATAATCCTGAAACTCAACGCTTAGTTTGGGCCTGTGTTGGTTTAGAGGTAGGTCGCGGGC

300 310

AGCCATTAGGTGTAGGTATTAGTG

AGCCATTAGGTGTAGGTATTAGTG

1 10 20 30 40 50 Gl? 'll? BCII BCII
CTGTCCCAGTGTCTAAAGTTGTAAGCACGGATGAATATGTAACACGAACCAACATATATTATCACGCAGGCAGTGCTAGGCTGCTTACAGTAGGCCA]
CTGTCCCAGTGTCTAAAGTTGTAAGCACGGATGAATATGTAACACGAACCAACATATATTATCACGCAGGCAGTGCTAGGCTGCTTACAGTAGGCCA]

10(_) 11C_) 12(_) 13[_) 14(? 159 169 179 1BC.) 19(?
TCCATATTATTCCATACCTAAATCTGACAATCCTAAARAAAATAGTTGTACCAAAGGTGTCAGGATTACAATATAGGGTATTTAGGGTTCGTT TACCA]
TCCATATTATTCCATACCTAAATCTGACAATCCTAAAAAAATAGTTGTACCAAAGGTGTCAGGATTACAATATAGGGTATTTAGGGTTCGTT TACCA]

200 210 220 230 240 250 260 270 280 290

GATCCAARACAAATTTGGATTTCCTGATACATCTTTITTATAATCCTGAAACTCAACGCTTAGTTTGGGCCTGTGTTGGTTTAGAGGTAGGTCGCGGGC
GATCCAAACAAATTTGGATTTCCTGATACATCTTTTTATAATCCTGAAACTCAACGCTTAGTTTGGGCCTGTGTTGGTTTAGAGGTAGGTCGCGGGC

30!? 31!?
AGCCATTAGGTGTAGGTATTAGTG|
AGCCATTAGGTGTAGGTATTAGTG
10 20 39 49 5(? 6(? 7(? Bq 9(?

1
MNNC TG T@MCCIGTGTCTAANGT TGTAAGCACGGATGAATATGTAACACGAACCAACATATATTATCACGCAGGCAGTGCTAGGCTGCTTACAGTAGG
(oM C TG T CCIWGTGTCTAAGGTTGTAAGCACGGATGAATATGTAACACGAACCAACATATATTATCACGCAGGCAGTGCTAGGCTGCTTACAGTAGG

109 119 12C‘) 13C‘) 149 159 169 1'7C.) 139 199
CCATCCATATTATTCCATACCTAAATCTGACAATCCTAAAAAAATAGTTGTACCAAAGGTGTCAGGATTACAATATAGGGTATTTAGGGTTCGTTTA]
CCATCCATATTATTCCATACCTAAATCTGACAATCCTAAAAAAATAGTTGTACCAAAGGTGTCAGGATTACAATATAGGGTATTTAGGGTTCGTTTA]

200 210 220 230 240 250 260 270 280

CCAGATCCAAACARATTTGGATTTCCTGATACATCTTTTTATAATCCTGAAACTCAACGCTTAGTTTGGGCCTGTGTTGGTTTAGAGGTAGGTCGCG
CCAGATCCAAACAAATTTGGATTTCCTGATACATCTTTTTATAATCCTGAAACTCAACGCTTAGTTTGGGCCTGTGTTGGTTTAGAGGTAGGTCGCG

290 300 310

GGCAGCCATTAGGTGTAGGTATTAGTG
GGCAGCCATTAGGTGTAGGTATTAGTG



HPV-31

HPV-31

HPV-31
4

HPV-31

HPV-31

HPV-31

HPV-31

HPV-31
5

1 10 20 30 49 50 60 70 80 90
CTGTCCCAGTETCTAAMNGTTGTAAGCACGGATGAATATGTAACACGAACCAACATATATTATCACGCAGGCAGTGCTAGGCTGCTTACAGTAGGCCA]
CTGTCCCAGTINTCTAAEGTTGTAAGCACGGATGAATATGTAACACGAACCAACATATATTATCACGCAGGCAGTGCTAGGCTGCTTACAGTAGGCCA]
109 119 129 139 149 159 169 179 189 199
TCCATATTATTCCATACCTAAATCTGACAATCCTAAAAAAATAGTTGTACCAAAGGTGTCAGGATTACAATATAGGGTATTTAGGGTTCGTTTACCA)
TCCATATTATTCCATACCTAAATCTGACAATCCTAAAAAAATAGTTGTACCAAAGGTGTCAGGATTACAATATAGGGTATTTAGGGTTCGTTTACCA)
20? 219 229 239 249 259 260 270 289 299

GATCCAARACAAATTTGGATTTCCTGATACATCTTTTTATAATCCTGARACTCAACGCTTAGTTTGGGCCTGTGTTGGTTTAGAGGTAGGTCGCGGGC
GATCCAAACAAATTTGGATTTCCTGATACATCTTTTTATAATCCTGAAACTCAACGCTTAGTTTGGGCCTGTGTTGGTTTAGAGGTAGGTCGCGGGC

309 31?
AGCCATTAGGTGTAGGTATTAGTG
AGCCATTAGGTGTAGGTATTAGTG
1 10 20 30 4? SQ 69 79 Bq 99
CTGTCCCAGTETCTAARNGTTGTAAGCACGGATGAATATGTAACACGAACCAACATATATTATCACGCAGGCAGTGCTAGGCTGCTTACAGTAGGCCA]
CTGTCCCAGTEITCTAAGTTGTAAGCACGGATGAATATGTAACACGAACCAACATATATTATCACGCAGGCAGTGCTAGGCTGCTTACAGTAGGCCA]
100 110 120 130 140 150 160 170 180 190

TCCATATTATTCCATACCTAAATCTGACAATCCTAAAAAAATAGTTGTACCAAAGGTGTCAGGATTACAATATAGGGTATTTAGGGTTCGTTTACCA]
TCCATATTATTCCATACCTAAATCTGACAATCCTAAAAAAATAGTTGTACCAAAGGTGTCAGGATTACAATATAGGGTATTTAGGGTTCGTTTACCA]

200 210 220 230 240 250 260 270 280 290

GATCCARAACAAATTTGGATTTCCTGATACATCTTT TTATAATCCTGAAACTCAACGCTTAGTTTGGGCCTGTGTTGGTTTAGAGGTAGGTCGCGGGC
GATCCAAACAAATTTGGATTTCCTGATACATCTTTTTATAATCCTGAAACTCAACGCTTAGTTITGGGCCTGTGTTGGTTTAGAGGTAGGTCGCGGGC

300 310

AGCCATTAGGTGTAGGTATTAGTG
AGCCATTAGGTGTAGGTATTAGTG



HPV-33

HPV-33
1

HPV-33
1

HPV-33
2

HPV-33

HPV-33
2

HPV-33
3

HPV-33

HPV-33

HPV-33
4
HPV-33
4

HPV-33
4

HPV-33

HPV-33

HPV-33

1 10 20 30 40 50 GC.I 79 Bl:ll 9':.'

(o pNEr v VR Ne e NIl CAGCCATTAGGEG TINGGNT AAGTGGICATCCTTTATTAAACAAATTTGATGACACTGAAACCAGTAACAAGTATCCTG
.................. CAGCCATTAGGUGTEGGINETAAGTGGMCATCCTTTATTAAACAAATTTGATGACACTGAAACCAGTAACAAGTATCCTG
10(_) 11(_) 129 139 149 15!? 16!? 170 180 19C.)

GACAACCGGGTGCTGATAATAGGGAATGTTTATCCATGGATTATAARACARACACAGTTATGTTTACTTGGATGTAAGCCTCCAACAGGGGAACATTG
GACAACCGGGTGCTGATAATAGGGAATGTTTATCCATGGATTATAAACAAACACAGTTATGTTTACTTGGATGTAAGCCTCCAACAGGGGAACATTG

209 219 229 23(? 249 259 269 27(?
GGGTAAAGGTGTTGCTTGTACTAATGCAGCACCTGCCAATGATTGTCCACCTTTAGAACTTATAAATACTATTATTGAGG
GGGTAAAGGTGTTGCTTGTACTAATGCAGCACCTGCCAATGATTGTCCACCTTTAGAACTTATAAATACTATTATTGAGG
1 19 20 30 a0 50 50 70 80 %0
[opmN ey VN NeleupNe) el e C AGCCAT TAGGMG TINGGOIN T AAGTGGICATCCTTTATTAAACAAATTTGATGACACTGAAACCAGTAACAAGTATCCTG
.................. CAGCCATTAGGUGTEGGINETAAGTGGINCATCCTTTATTAAACAAATTTGATGACACTGAAACCAGTAACAAGTATCCTG
10(? 11(? 12(_) 13(? 14(? 15(? 16(? 170 180 19(?
GACAACCGGGTGCTGATAATAGGGAATGTTTATCCATGGATTATAAACAAACACAGTTATGTTTACTTIGGATGTAAGCCTCCAACAGGGGAACATTG
GACAACCGGGTGCTGATAATAGGGAATGTTTATCCATGGATTATAAACAAACACAGTTATGTTTACTTGGATGTAAGCCTCCAACAGGGGAACATTG

209 219 229 239 249 259 269 279
GGGTAAAGGTGTTGCTTGTACTAATGCAGCACCTGCCAATGATTGTCCACCTTTAGAACTTATAAATACTATTATTGAGG
GGGTAAAGGTGTTGCTTGTACTAATGCAGCACCTGCCAATGATTGTCCACCTTTAGAACTTATAAATACTATTATTGAGG
: 10 20 30 a0 so 50 70 80 90
(o Ner: v u:Nelcuw.NerNeleleldl AGCCAT TAGGE®G TING GO\ T AAGTGGWWCATCCTTTAT TAAACAAATTTGATGACACTGAAACCAGTAACAAGTATCCTG
................... AGCCATTAGGIWGT[EGGINETAAGTGGECATCCTTTATTAAACAAATTTGATGACACTGAAACCAGTAACAAGTATCCTG
100 110 120 130 140 150 160 170 180 190
GACAACCGGGTGCTGATAATAGGGAATGTTTATCCATGGATTATAAACAAACACAGTTATGTTTACTTGGATGTAAGCCTCCAACAGGGGAACATTG
GACAACCGGGTGCTGATAATAGGGAATGTTTATCCATGGATTATAAACAAACACAGTTATGTTTACTTGGATGTAAGCCTCCAACAGGGGAACATTG

209 219 229 239 249 259 26(? 279

GGGTAAAGGTGTTGCTTGTACTAATGCAGCACCTGCCAATGATTGTCCACCTTTAGAACTTATAAATACTATTATTGAGG
GGGTAAAGGTGTTGCTTGTACTAATGCAGCACCTGCCAATGATTGTCCACCTTTAGAACTTATAAATACTATTATTGAGG

1 10 20 30 a0 50 69 70 80 90
[oppN ey V.-l w e Nl AGCCAT TAGGG TINGG[NT AAGTGGINCATCCTTTATTAAACAAATTTGATGACACTGAARAACCAGTAACAAGTATCCTG
................... AGCCATTAGGIGTEGGINET AAGTGGRCATCCTTTATTAAACAAATTTGATGACACTGAAACCAGTAACAAGTATCCTG
10(? 11(_) 12(? 13(? 14(? 15(? 16(? 170 180 19(?

GACAACCGGGTGCTGATAATAGGGAATGTTTATCCATGGATTATAAACAAACACAGTTATGTTTACTTGGATGTAAGCCTCCAACAGGGGAACATTG
GACAACCGGGTGCTGATAATAGGGAATGTTTATCCATGGATTATAAACAAACACAGTTATGTTTACTTGGATGTAAGCCTCCAACAGGGGAACATTG

200 210 220 230 240 250 260 270

GGGTAAAGGTGTTGCTTGTACTAATGCAGCACCTGCCAATGATTGTCCACCTTTAGAACTTATAAATACTATTATTGAGG
GGGTAAAGGTGTTGCTTGTACTAATGCAGCACCTGCCAATGATTGTCCACCTTTAGAACTTATAAATACTATTATTGAGG

1 10 20 30 40 50 6C.| 'Tl? Bl:ll 9':.'
CTTGAAATAGGTAGAGGGCAGCCATTAGGCGTTGGCATAAGTGGTCATCCTTTATTAAACAAATTTGATGACACTGAAACCAGTAACAAGTATCCTG
CTTGAAATAGGTAGAGGGCAGCCATTAGGCGTTGGCATAAGTGGTCATCCTTTATTAAACAAATTTGATGACACTGAAACCAGTAACAAGTATCCTG

100 110 120 130 140 150 160 170 180 190

GACAACCGGGTGCTGATAATAGGGAATGTTTATCCATGGATTATAAACAAACACAGTTATGTTTACTTGGATGTAAGCCTCCAACAGGGGAACATTG
GACAACCGGGTGCTGATAATAGGGAATGTTTATCCATGGATTATAAACAAACACAGTTATGTTTACTTGGATGTAAGCCTCCAACAGGGGAACATTG

200 210 220 230 240 250 260 270

GGGTAAAGGTGTTGCTTGTACTAATGCAGCACCTGCCAATGATTGTCCACCTTTAGAACTTATAAATACTATTATTGAGG
GGGTAAAGGTGTTGCTTGTACTAATGCAGCACCTGCCAATGATTGTCCACCTTTAGAACTTATAAATACTATTATTGAGG



HPV-45
1

HPV-45

HPV-45

HPV-45
1

HPV-45

HPV-45
2

HPV-45
2

HPV-45
2

HPV-45
3

HPV-45

HPV-45

HPV-45
3

1 10 20 30 40 Sq 69 79 Bq 99
CCCTTCTCCCAGTGGCTCTATTATTACTTCTGATTCTCAATTATTTAATAAGCCATATTGGTTACATAAGGCCCAGGGCCATAACAATGGTATTTGT
CCCTTCTCCCAGTGGCTCTATTATTACTTCTGATTCTCAATTATTTAATAAGCCATATTGGTTACATAAGGCCCAGGGCCATAACAATGGTATTTGT

109 llq 129 139 149 159 169 1Tq 139 199
TGGCATAATCAGTTGTTTGTTACTGTAGTGGACACTACCCGCAGTACTAATTTAACATTATGTGCCTCTACACAAAATTCTGTGCCAAGTACATATG
TGGCATAATCAGTTGTTTGTTACTGTAGTGGACACTACCCGCAGTACTAATTTAACATTATGTGCCTCTACACAAAATTCTGTGCCAAGTACATATG
209 219 229 239 249 259 269 27? 239 29q
ACCCTACTAAGTTTAAGCAGTATAGTAGACATGTGGAGGAATATGATTTACAGTTTATTTTTCAGTTGTGCACTATTACTTTAACTGCAGAGGTTAT
ACCCTACTAAGTTTAAGCAGTATAGTAGACATGTGGAGGAATATGATTTACAGTTTATTTTTCAGTTGTGCACTATTACTTTAACTGCAGAGGTTAT
300 310 320 330 340 350 360 370
GTCATATATCCATAGTATGAATAGTAGTATATTAGAAAATTGGAATTTTGGTGTCCCTCCACCACCTACTACAAGTTTGG
GTCATATATCCATAGTATGAATAGTAGTATATTAGAAAATTGGAATTTTGGTGTCCCTCCACCACCTACTACAAGTTTGG
1 10 20 30 49 59 50 70 80 90

CCCTTCTCCCAGTGGCTCTATTATTACTTCTGATTCTCAATTATT TAATAAGCCATATTGGTTACATAAGGCCCAGGGCCATAACAATGGTATTTGT
CCCTTCTCCCAGTGGCTCTATTATTACTTCTGATTCTCAATTATTI TAATAAGCCATATTGGTTACATAAGGCCCAGGGCCATAACAATGGTATTTGT

100 110 129 139 149 15q 16? 179 18q 199
TGGCATAATCAGTTGTTTGT TACTGTAGTGGACACTACCCGCAGTACTAATTTAACATTATGTGCCTCTACACAAAATTCTGTGCCAAGTACATATG
TGGCATAATCAGTTGTTTGTTACTGTAGTGGACACTACCCGCAGTACTAATTTAACATTATGTGCCTCTACACAAAATTCTGTGCCAAGTACATATG
209 219 229 239 249 259 269 279 289 299
ACCCTACTAAGTTTAAGCAGTATAGTAGACATGTGGAGGAATATGATTTACAGTTTATTTTTCAGTTGTGCACTATTACTTTAACTGCAGAGGTTAT
ACCCTACTAAGTTTAAGCAGTATAGTAGACATGTGGAGGAATATGATTTACAGTTTATTTTTCAGTTGTGCACTATTACTTTAACTGCAGAGGTTAT
309 319 329 33? 349 359 369 379
GTCATATATCCATAGTATGAATAGTAGTATATTAGAAAATTGGAATTTTGGTGTCCCTCCACCACCTACTACAAGTTTGG
GTCATATATCCATAGTATGAATAGTAGTATATTAGAAAATTGGAATTTTGGTGTCCCTCCACCACCTACTACAAGTTTGG
1 10 20 30 49 50 60 70 80 20

CCCTTCTCCCAGTGGCTCTATTATTACTTCTGATTCTCAATTATTTAATAAGCCATATTGGTTACATAAGGCCCAGGGCCATAACAATGGTATTTGT
CCCTTCTCCCAGTGGCTCTATTATTACTTCTGATTCTCAATTATTTAATAAGCCATATTGGTTACATAAGGCCCAGGGCCATAACAATGGTATTTGT

100 110 129 139 149 159 169 179 139 199
TGGCATAATCAGTTGTTTGTTACTGTAGTGGACACTACCCGCAGTACTAATTTAACATTATGTGCCTCTACACAAAATTCTGTGCCAAGTACATATG
TGGCATAATCAGTTGTTTGTTACTGTAGTGGACACTACCCGCAGTACTAATTTAACATTATGTGCCTCTACACAAAATTCTGTGCCARGTACATATG
209 21? 229 239 249 25? 269 27q 289 ZQQ
ACCCTACTAAGT TTAAGCAGTATAGTAGACATGTGGAGGAATATGATTTACAGTTTATTTTTCAGTTGTGCACTATTACTTTAACTGCAGAGGTTAT
ACCCTACTAAGTTTAAGCAGTATAGTAGACATGTGGAGGAATATGATTTACAGTTTATTTTTCAGTTGTGCACTATTACTTTAACTGCAGAGGTTAT
309 319 329 339 349 359 369 370

GTCATATATCCATAGTATGAATAGTAGTATATTAGAAAATTGGAATTTTGGTGTCCCTCCACCACCTACTACAAGTTTG]Y
GTCATATATCCATAGTATGAATAGTAGTATATTAGAAAATTGGAATTTTGGTGTCCCTCCACCACCTACTACAAGTTTGH




HPV-45
4

HPV-45

HPV-45
4

HPV-45

HPV-45

HPV-45

HPV-45

HPV-45

1 10 20 30 49 59 69 70 80 20
CCCTTCTCCCAGTGGCTCTATTATTACTTCTGATTCTCAATTATTTAATAAGCCATATTGGTTACATAAGGCCCAGGGCCATAACAATGGTATTTGT
CCCTTCTCCCAGTGGCTCTATTATTACTTCTGATTCTCAATTATTTAATAAGCCATATTGGTTACATAAGGCCCAGGGCCATAACAATGGTATTTGT

100 110 129 13(? 14(? 15(? 16(? 17(? 13(? 19(?
TGGCATAATCAGTTGTTTGTTACTGTAGTGGACACTACCCGCAGTACTAATTTAACATTATGTGCCTCTACACAAAATTCTGTGCCAAGTACATATG
TGGCATAATCAGTTGTTTGTTACTGTAGTGGACACTACCCGCAGTACTAATTTAACATTATGTGCCTCTACACAARAATTCTGTGCCAAGTACATATG
20(? 21(? 22(? 239 249 25(_) 269 27(? 28(? 29(?
ACCCTACTAAGT TTAAGCAGTATAGTAGACATGTGGAGGAATATGATTTACAGTTTATTTTTCAGTTGTGCACTATTACTTTAACTGCAGAGGTTAT
ACCCTACTAAGTTTAAGCAGTATAGTAGACATGTGGAGGAATATGATTTACAGTTTATTTTTCAGTTGTGCACTATTACTTTAACTGCAGAGGTTAT
30? 31? 32!? 33!? 349 359 369 379

GTCATATATCCATAGTATGAATAGTAGTATATTAGAAARATTGGAATTTTGGTGTCCCTCCACCACCTACTACAAGTTT G
GTCATATATCCATAGTATGAATAGTAGTATATTAGAAAATTGGAATTTTGGTGTCCCTCCACCACCTACTACAAGTTTGH

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90

CCCTTCTCCCAGTGGCTCTATTATTACTTCTGATTCTCAATTATTTAATAAGCCATATTGGTTACATAAGGCCCAGGGCCATAACAATGGTATTTGT
CCCTTCTCCCAGTGGCTCTATTATTACTTCTGATTCTCAATTATTTAATAAGCCATATTGGTTACATAAGGCCCAGGGCCATAACAATGGTATTTGT

100 110 120 130 140 150 160 170 180 190

TGGCATAATCAGTTGTTTGTTACTGTAGTGGACACTACCCGCAGTACTAATTTAACATTATGTGCCTCTACACAAAATTCTGTGCCAAGTACATATG

TGGCATAATCAGTTGTTTGTTACTGTAGTGGACACTACCCGCAGTACTAATTTAACATTATGTGCCTCTACACAAAATTCTGTGCCAAGTACATATG
200 210 220 230 240 250 260 270 280 290

ACCCTACTAAGTTTAAGCAGTATAGTAGACATGTGGAGGAATATGATTTACAGTTTATTTTTCAGTTGTGCACTATTACTTTAACTGCAGAGGTTAT
ACCCTACTAAGTTTAAGCAGTATAGTAGACATGTGGAGGAATATGATTTACAGTTTATTTTTCAGTTGTGCACTATTACTTTAACTGCAGAGGTTAT

300 310 320 330 340 350 360 370




HPV-52

HPV-52
1

HPV-52

HPV-52
1

HPV-52
2

HPV-52

HPV-52
2

HPV-52

HPV-52
3

HPV-52
3

HPV-52
3

HPV-52
3

1 10 29 39 49 Sq 6? 7q Bq 9?
CCTGTCTCTAAGGTTGTAAGCACTGATGAGTATGTGTCTCGCACAAGCATCTATTATTATGCAGGCAGTTCTCGATTACTAACAGTAGGACATCCCT
CCTGTCTCTAAGGTTGTAAGCACTGATGAGTATGTGTCTCGCACAAGCATCTATTATTATGCAGGCAGTTCTCGATTACTAACAGTAGGACATCCCT

100 110 120 130 140 150 160 170 180 190

ATTTTTCTATTAAAAACACCAGTAGTGGTAATGGTAAAAAAGTTTTAGTTCCCAAGGTGTCTGGCCTGCAATACAGGGTATTTAGAATTAAATTGCC
ATTTTTCTATTAAAAACACCAGTAGTGGTAATGGTAAAAAAGTTTTAGTTCCCAAGGTGTCTGGCCTGCAATACAGGGTATTTAGAATTAAATTGCC

209 219 229 239 249 259 269 279 239 259
GGACCCTAATAAATTTGGTTTTCCAGATACATCTTTTTATAACCCAGAAACCCAAAGGTTGGTGTGGGCCTGTACAGGCTTGGAAATTGGTAGGGGA)
GGACCCTAATAAATTTGGTTTTCCAGATACATCTTTTTATAACCCAGAAACCCAAAGGTTGGTGTGGGCCTGTACAGGCTTGGAAATTGGTAGGGGA)

30? 319

CAGCCTTTAGGTGTGGGTATTAGTGGG

CAGCCTTTAGGTGTGGGTATTAGTGGG

1 1o 29 30 a0 5o 5o 70 80 s0
CCTGTCTCTAAGGTTGTAAGCACTGATGAGTATGTGTCTCGCACAAGCATCTATTATTATGCAGGCAGTTCTCGATTACTAACAGTAGGACATCCCT
CCTGTCTCTAAGGTTGTAAGCACTGATGAGTATGTGTCTCGCACAAGCATCTATTATTATGCAGGCAGTTCTCGATTACTAACAGTAGGACATCCCT

109 119 129 139 ldq 150 160 179 189 199
ATTTTTCTATTAAAAACACCAGTAGTGGTAATGGTAAARAAAGTTTTAGTTCCCAAGGTGTCTGGCCTGCAATACAGGGTATTTAGAATTAAATTGCC
ATTTTTCTATTAAAAACACCAGTAGTGGTAATGGTAAAAAAGTTTTAGTTCCCAAGGTGTCTGGCCTGCAATACAGGGTATTTAGAATTAAATTGCC
200 210 220 230 240 250 260 270 280 290
GGACCCTAATAAATTTGGTTTTCCAGATACATCTTTTTATAACCCAGAAACCCAAAGGTTGGTGTGGGCCTGTACAGGCTTGGAAATTGGTAGGGGA
GGACCCTAATAAATTTGGTTTTCCAGATACATCTTTTTATAACCCAGAAACCCAAAGGTTGGTGTGGGCCTGTACAGGCTTGGAAATTGGTAGGGGA
309 319

CAGCCTTTAGGTGTGGGTATTAGTGGG
CAGCCTTTAGGTGTGGGTATTAGTGGG
1 lq 29 39 49 59 69 79 BQ

........ CCTGTMTCTAAGGT TGTAAGCACTGATGAGTATGTGTCTCGCACAAGCATCTATTATTATGCAGGCAGTTCTCGATTACTAACAGTAGG
[oRNoMNeNNelCC TG T[ETCTAAGGTTGTAAGCACTGATGAGTATGTGTCTCGCACAAGCATCTATTATTATGCAGGCAGTTCTCGATTACTAACAGTAGG

90 100 110 120 130 140 150 160 170 180

ACATCCCTATTTTTCTATTAAAARAACACCAGTAGTGGTAATGGTAAAAAAGTTTTAGTTCCCAAGGTGTCTGGCCTGCAATACAGGGTATTTAGAATT
ACATCCCTATTTTTCTATTAAAAACACCAGTAGTGGTAATGGTAARAAAGTTTTAGTTCCCAAGGTGTCTGGCCTGCAATACAGGGTATTTAGAATT

190 200 210 220 230 240 250 260 270 280

AAATTGCCGGACCCTAATAAATTTGGTTTTCCAGATACATCTTTTTATAACCCAGAAACCCAAAGGTTGGTGTGGGCCTGTACAGGCTTGGAAATTG
AAATTGCCGGACCCTAATAAATTTGGTTTTCCAGATACATCTTTTTATAACCCAGAAACCCAAAGGTTGGTGTGGGCCTGTACAGGCTTGGAAATTG

290 300 310

GTAGGGGACAGCCTTTAGGTGTGGGTATTAGTGGG
GTAGGGGACAGCCTTTAGGTGTGGGTATTAGTGGG



HPV-52
4

HPV-52
4

HPV-52
4

HPV-52
5

HPV-52
5

HPV-52
5

HPV-52
5

1 10 20 30 40 50 60 70 80

........ CCTGTOMTCTAAGGTTGTAAGCACTGATGAGTATGTGTCTCGCACAAGCATCTATTATTATGCAGGCAGTTCTCGATTACTAACAGTAGG
[opetouNcpNelCC TG T TCTAAGGTTGTAAGCACTGATGAGTATGTGTCTCGCACAAGCATCTATTATTATGCAGGCAGTTCTCGATTACTAACAGTAGG

90 100 110 120 130 140 150 160 170 180

ACATCCCTATTTTTCTATTAAAAACACCAGTAGTGGTAATGGTAARAAAAAGTTTTAGTTCCCAAGGTGTCTGGCCTGCAATACAGGGTATTTAGAATT
ACATCCCTATTTTTCTATTAAAAACACCAGTAGTGGTAATGGTAAAARAAGTTTTAGTTCCCAAGGTGTCTGGCCTGCAATACAGGGTATTTAGAATT

199 209 219 229 239 249 259 269 279 289
AAATTGCCGGACCCTAATAAATTTGGTTTTCCAGATACATCTTTTTATAACCCAGAAACCCAAAGGTTGGTGTGGGCCTGTACAGGCTTGGAAATTG
AAATTGCCGGACCCTAATAAATTTGGTTTTCCAGATACATCTTTTTATAACCCAGAAACCCAAAGGTTGGTGTGGGCCTGTACAGGCTTGGAAATTG

29? 309 319
GTAGGGGACAGCCTTTAGGTGTGGGTATTAGTGGG
GTAGGGGACAGCCTTTAGGTGTGGGTATTAGTGGG
1 10 20 30 a0 50 60 70 80 20
CCTGTCTCTAAGGTTGTAAGCACTGATGAGTATGTGTCTCGCACAAGCATCTATTATTATGCAGGCAGTTCTCGATTACTAACAGTAGGACATCCCT
CCTGTCTCTAAGGTTGTAAGCACTGATGAGTATGTGTCTCGCACAAGCATCTATTATTATGCAGGCAGTTCTCGATTACTAACAGTAGGACATCCCT
109 119 129 139 149 150 160 179 189 199

ATTTTTCTATTAAAAACACCAGTAGTGGTAATGGTAAAAAAGTTTTAGTTCCCAAGGTGTCTGGCCTGCAATACAGGGTATTTAGAATTAAATTGCC
ATTTTTCTATTAAAAACACCAGTAGTGGTAATGGTAAAAAAGTTTTAGTTCCCAAGGTGTCTGGCCTGCAATACAGGGTATTTAGAATTAAATTGCC

209 219 229 239 249 259 269 279 289 299
GGACCCTAATAAATTTGGTTTTCCAGATACATCTTTTTATAACCCAGAAACCCAAAGGTTGGTGTGGGCCTGTACAGGCTTGGAAATTGGTAGGGGA
GGACCCTAATAAATTTGGTTTTCCAGATACATCTTTTTATAACCCAGAAACCCAAAGGTTGGTGTGGGCCTGTACAGGCTTGGAAATTGGTAGGGGA

300 310




HPV-58

HPV-58

HPV-58

HPV-58

HPV-58

HPV-58

HPV-58

HPV-58

HPV-58

HPV-58

HPV-58

HPV-58

[

. 10 29 30 40 59 60 70 80 90
[opNelouNeNNel CC TG T¢I TCTAAGGT TGTAAGCACTGATGATATGTGTCACGCACAAGCATTTATTATTATGCTGGCAGTTCCCGACTTTTGGCTGTTGG
........ CCTGTMTCTAAGGTTGTAAGCACTGATGA[MTATGTGTCACGCACAAGCATTTATTATTATGCTGGCAGTTCCCGACTTTTGGCTGTTGG]
100 110 120 130 140 150 160 17(? 13(? 19(?
CAATCCATATTTTTCCATCAAGAGTCCCAATAACAATAAAAAAGTATTAGTTCCCAAGGTATCAGGCTTACAGTATAGGGTCTTTAGGGTGCGTTTA]
CAATCCATATTTTTCCATCAAGAGTCCCAATAACAATAAAAAAGTATTAGTTCCCAAGGTATCAGGCTTACAGTATAGGGTCTTTAGGGTGCGTTTA]

209 219 229 23(_) 24(_) 25(_) 26(_) 27(_) ZSC') 259
CCTGATCCCAATAAATTTGGTTTTCCTGATACATCTTTTTATAACCCTGATACACAACGTTTGGTCTGGGCATGTGTAGGCCTTGAAATAGGTAGAG
CCTGATCCCAATAAATTTGGTTTTCCTGATACATCTTTTTATAACCCTGATACACAACGTTTGGTCTGGGCATGTGTAGGCCTTGAAATAGGTAGAG
300

GACAGCCATTGG

GACAGCCATTGG

1 10 20 30 40 59 50 79 80 20

(o geleuNeNNelC C TG T TCTAAGGT TGTAAGCACTGATGARTATGTGTCACGCACAAGCATTTATTATTATGCTGGCAGTTCCCGACTTTTGGCTGTTGG)

........ CCTGTMTCTAAGGTTGTAAGCACTGATGAMTATGTGTCACGCACAAGCATTTATTATTATGCTGGCAGTTCCCGACTTTTGGCTGTTGG

100 110 120 130 140 150 160 170 180 190

CAATCCATATTTTTCCATCAAGAGTCCCAATAACAATAAAAAAGTATTAGTTCCCAAGGTATCAGGCTTACAGTATAGGGTCTTTAGGGTGCGTTTA)

CAATCCATATTTTTCCATCAAGAGTCCCAATAACAATAAAAAAGTATTAGTTCCCAAGGTATCAGGCTTACAGTATAGGGTCTTTAGGGTGCGTTTA]
20(? 21(? 229 23(_) 249 259 269 27(? 23(? 29(?

CCTIGATCCCAATAAATTTGGTTTTCCTGATACATCTTTTTATAACCCTGATACACAACGTTTGGTCTGGGCATGTGTAGGCCTTGAAATAGGTAGAG)

CCTGATCCCAATARAATTTGGTTTTCCTGATACATCTTTTTATAACCCTGATACACAACGTTTGGTCTGGGCATGTGTAGGCCTTGAAATAGGTAGAG

309

GACAGCCATTGG

GACAGCCATTGG

1 10 20 30 a0 50 50 70 80 20

CTCCTGTGCCTGTGTCTAAGGT TGTAAGCACTGATGAATATGTGTCACGCACAAGCATTTATTATTATGCTGGCAGTTCCCGACTTTTGGCTGTTGG
CTCCTGTGCCTGTGTCTAAGGTTGTAAGCACTGATGAATATGTGTCACGCACAAGCATTTATTATTATGCTGGCAGTTCCCGACTTTTGGCTGTTGG

109 119 120 130 149 159 169 1'7C.) 139 199
CAATCCATATTTTTCCATCAAGAGTCCCAATAACAATAAAAAAGTATTAGTTCCCAAGGTATCAGGCTTACAGTATAGGGTCTTTAGGGTGCGTTTA|
CAATCCATATTTTTCCATCAAGAGTCCCAATAACAATAAAAAAGTATTAGTTCCCAAGGTATCAGGCTTACAGTATAGGGTCTTTAGGGTGCGTTTA]
209 21(? 229 23(? 249 25(? ZEC.) 27(? 28(? 299
CCTGATCCCAATAAATTTGGTTTTCCTGATACATCTTTTTATAACCCTGATACACAACGTTTGGTCTGGGCATGTGTAGGCCTTGAAATAGGTAGAG
CCTGATCCCAATAAATTTGGTTTTCCTGATACATCTTTTTATAACCCTGATACACAACGTTTGGTCTGGGCATGTGTAGGCCTTGAAATAGGTAGAG
309

GACAGCCATTGG
GACAGCCATTGG




HPV-58

HPV-58
4

HPV-58
4

HPV-58

HPV-58

HPV-58

HPV-58

HPV-58

1 10 20 30 4C.) 59 ﬁq 'll? Sl? Sl?
CTCCTGTGCCTGTGTCTAAGGTTGTAAGCACTGATGAATATGTGTCACGCACAAGCATTTATTATTATGCTGGCAGTTCCCGACTTTTGGCTGTTGG
CTCCTGTGCCTGTGTCTAAGGTTGTAAGCACTGATGAATATGTGTCACGCACAAGCATTTATTATTATGCTGGCAGTTCCCGACTTTTGGCTGTTGG

100 110 120 130 140 150 160 170 180 190

CAATCCATATTTTTCCATCAAGAGTCCCAATAACAATAAAARAAGTATTAGTTCCCAAGGTATCAGGCTTACAGTATAGGGTCTTTAGGGTGCGTTTA)
CAATCCATATTTTTCCATCAAGAGTCCCAATAACAATAAAAAAGTATTAGTTCCCAAGGTATCAGGCTTACAGTATAGGGTCTTTAGGGTGCGT TTA)

209 219 22(_) 23(? 24(? 259 269 27(? 23(? 29(?
CCTGATCCCAATAAATTTGGTTTTCCTGATACATCTTTTTATAACCCTGATACACAACGTTTGGTCTGGGCATGTGTAGGCCTTGAAATAGGTAGAG
CCTGATCCCAATAAATTTGGTTTTCCTGATACATCTTTTTATAACCCTGATACACAACGTTTGGTCTGGGCATGTGTAGGCCTTGAAATAGGTAGAG

309
GACAGCCATTGG
GACAGCCATTGG
1 10 20 30 40 50 50 70 80 °0
CTCCTGTGCCTGTGTCTAAGGTTGTAAGCACTGATGAMTATGTGTCACGCACAAGCATTTATTATTATGCTGGCAGTTCCCGACTTITTGGCTGTTGG
CTCCTGTGCCTGTGTCTAAGGTTGTAAGCACTGATGATATGTGTCACGCACAAGCATTTATTATTATGCTGGCAGTTCCCGACTTTTGGCTGTTGG|
109 11(? 120 130 149 159 169 179 IBC.) 199

CAATCCATATTT TTCCATCAAGAGTCCCAATAACAATARAAAAAGTATTAGTTCCCAAGGTATCAGGCTTACAGTATAGGGTCTTTAGGGTGCGTTTA]
CAATCCATATTTTTCCATCAAGAGTCCCAATAACAATAAAAAAGTATTAGTTCCCAAGGTATCAGGCTTACAGTATAGGGTCTTTAGGGTGCGTTTA]

209 219 229 239 249 25? 269 279 239 259
CCTGATCCCAATAAATTTGGTTTTCCTGATACATCTTTTTATAACCCTIGATACACAACGTTTGGTCTGGGCATGTGTAGGCCTTGAAATAGGTAGAG
CCTGATCCCAATAAATTTGGTTTTCCTGATACATCTTTTTATAACCCTGATACACAACGTTTGGTCTGGGCATGTGTAGGCCTTGAAATAGGTAGAG

30?

GACAGCCATTGG
GACAGCCATTGG
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