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1 Each of 12 samples of in‐vitro control transcripts were wild‐type for the mutations listed. Any mutants detected are a result of error during in‐vitro transcription, 
RT, PCR, or 454‐sequencing.  q g
2 Specific mutations at each NVP or NRTI site analyzed are listed at the top of a column. The required nucleotide change is underlined in the row below. The 
number of mutant sequences out of the total number of sequence reads for each of 12 wild‐type controls are shown and the minimum and maximum % 
error is listed at the bottom. K103N and Y181C are not included here, because the data used to generate these error rates are from mixtures of wild‐type 
and K103N/Y181C‐containing templates. The 0% K103N/Y181C controls are shown in Table 2.


