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Primer name 5"- Sequence -3 Tm Value Position size (bp) size (bp)
VP1 F primer GGCTATTAAAGCTRTACAATGG 53.0-54.8 1-22 3209 3302
VP1 R primer CACATCTAAGCACTCTAATCTTG 55.1 3277-3299
VP2 F primer GGCTATTAAAGGCTCAATGG 54.3 1-20 2696 9717
VP2 R primer TTGGCGTTTACARTTCGTTCA 52.6-54.6 2676-2696
VP3 F primer AGTAGTGYGTTTTACCTCTG 52.2-54.3 19-38 2571 2591
VP3 R primer TCACATCATGACYAGTGTGTTAAG 55.3-57.1 2566-2589
VP4 F primer GGCTATAAAATGGCTTCGCT 54.3 1-20 5362 2359
VP4 R primer GGGGGTCACATCCTC 54.8 2348-2359 (+3)

VP6 F primer GGCTTTWAAACGAAGTCTTC 52.2 1-20 1356 1356
VP6 R primer GGTCACATCCTCTCACT 53.1 1340-1356

VP7 F primer GGCTTTAAAAGMGAGAATTTCC 53.0-54.8 1-22 1062 1059
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NSP3 F primer  GGCTTTTAATGCTTTTCAGTGGTTG 57.2 1-25 1050 1050
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