
Supplemental Digital Content 6 – Figure 3. Phylogenetic analysis of the HIV‐1 strains found 

in  the  various  Taiwanese  risk  groups.  (A)  A  maximum  likelihood  tree  based  on  env  (7077‐7619 

nucleotide residues of HXB2) nucleotide sequences. (B) A maximum likelihood tree based on pol (2253‐

3214 nucleotide residues of HXB2) nucleotide sequences. 



 



 


