	Patient’s

code
	%

of

v.s.
	3A
	3Ai
	3T(U)
	3T(U)i
	3G
	3Gi
	3C
	3Ci

	H1
	75.7
	0.405412
	0.414508
	0.311134
	0.349741
	0.141818
	0.121762
	0.141636
	0.113990

	H2
	74.7
	0.393395
	0.428969
	0.310113
	0.314763
	0.152067
	0.130919
	0.144424
	0.125348

	H3
	81.8
	0.397319
	0.436090
	0.317225
	0.323308
	0.145891
	0.120301
	0.139565
	0.120301

	H4
	74.7
	0.403867
	0.418033
	0.293740
	0.311475
	0.150089
	0.120219
	0.152304
	0.150273

	H5
	78.0
	0.409168
	0.471074
	0.295355
	0.272727
	0.149427
	0.126722
	0.146050
	0.129477

	s33
	85.7
	0.397253
	0.410319
	0.322437
	0.339066
	0.150773
	0.132678
	0.129538
	0.117936

	s35
	79.7
	0.401177
	0.417526
	0.305226
	0.322165
	0.148140
	0.134021
	0.145457
	0.126289

	ES2
	96.2
	0.401339
	0.407572
	0.300067
	0.300668
	0.153265
	0.151448
	0.145328
	0.140312

	ES4
	94.6
	0.392368
	0.394209
	0.300278
	0.311804
	0.158432
	0.149220
	0.148921
	0.144766

	ES7
	88.6
	0.390811
	0.400943
	0.304002
	0.311321
	0.162023
	0.150943
	0.143164
	0.136792

	ES8
	93.9
	0.376581
	0.393564
	0.340888
	0.349010
	0.151804
	0.128713
	0.130727
	0.128713

	ES9
	90.0
	0.372268
	0.372807
	0.318013
	0.322368
	0.166514
	0.166667
	0.143206
	0.138158

	C61
	89.4
	0.394587
	0.395402
	0.328661
	0.340230
	0.142803
	0.135632
	0.133948
	0.128736

	C62
	92.5
	0.393006
	0.414798
	0.306183
	0.311659
	0.149754
	0.136771
	0.151057
	0.136771

	C93
	88.8
	0.413126
	0.413395
	0.286361
	0.295612
	0.152363
	0.140878
	0.148149
	0.150115

	C94
	84.5
	0.420748
	0.413483
	0.295969
	0.305618
	0.139402
	0.141573
	0.143881
	0.139326

	C96
	93.0
	0.398889
	0.413366
	0.296275
	0.306931
	0.158871
	0.150990
	0.145965
	0.128713

	C98
	91.2
	0.391671
	0.391949
	0.308097
	0.315678
	0.153317
	0.148305
	0.146914
	0.144068

	C109
	92.0
	0.401817
	0.400000
	0.310461
	0.320000
	0.140771
	0.136471
	0.146951
	0.143529

	DM1
	90.6
	0.408831
	0.419204
	0.285620
	0.302108
	0.150546
	0.145199
	0.155002
	0.133489

	DM2
	92.9
	0.408300
	0.414798
	0.299478
	0.300448
	0.142016
	0.132287
	0.150205
	0.152466

	DM3
	88.1
	0.405245
	0.408163
	0.294600
	0.306122
	0.145512
	0.130102
	0.154642
	0.155612

	DM4
	96.0
	0.384870
	0.400480
	0.300607
	0.306954
	0.159173
	0.141487
	0.155350
	0.151079

	DM5
	89.6
	0.408088
	0.423077
	0.289781
	0.293269
	0.145606
	0.132212
	0.156525
	0.151442

	DM6
	90.3
	0.409241
	0.414188
	0.296263
	0.302059
	0.155859
	0.148741
	0.138636
	0.135011

	DM7
	93.6
	0.376004
	0.391892
	0.282181
	0.274775
	0.168681
	0.166667
	0.173135
	0.166667

	DM8
	82.8
	0.411329
	0.403189
	0.306087
	0.328018
	0.152325
	0.148064
	0.130260
	0.120729

	DM9
	86.6
	0.415599
	0.426887
	0.287874
	0.285377
	0.147528
	0.141509
	0.148998
	0.146226

	9F
	89.4
	0.407187
	0.429975
	0.289617
	0.287469
	0.160164
	0.147420
	0.143032
	0.135135

	32M
	92.8
	0.403590
	0.413462
	0.289371
	0.300481
	0.151992
	0.139423
	0.155047
	0.146635

	120F
	91.4
	0.408141
	0.413567
	0.289480
	0.297593
	0.149087
	0.140044
	0.153291
	0.148796

	183M
	90.4
	0.399506
	0.398601
	0.294663
	0.303030
	0.142162
	0.132867
	0.163668
	0.165501

	605F
	89.9
	0.415499
	0.419426
	0.307047
	0.315673
	0.142268
	0.139073
	0.135186
	0.125828

	605M
	87.6
	0.391613
	0.413395
	0.305397
	0.309469
	0.156717
	0.143187
	0.146272
	0.133949


 Table 2. Average levels of nucleotide usage in third codon positions (3A; 3T(U); 3G and 3C) in comparison with nucleotide usage in invariable sites from third codon positions (3Ai; 3T(U)i; 3Gi and 3Ci) for each from 34 sets of monophyletic sequences coding for HIV1 gp120. Deviations from common tendencies are written in grey cells.
