
   U    C    C    G    G    C    U 
   U    C    C    A 

   A    G    C    C    G    G    R    R    U    A    C    U    G    A    A    G    A    G    G    C    A    C    A    C    C    U    U    C    A    U    U    G    C    C    G    A    G    U    G    C    G    G 
   Y    G 

   G    R    U    U    C    Y    C    Y    C 
   A 
   U    C 
   A 

   A    R    R 
   R    R 

   R 
   R    A    A    G    Y 

   R 
   Y 

   G    Y 
   G    R 

   Y 
   U 
   R    Y 
   Y    Y    R    Y 
   Y    U    Y 

   C    G    C 

   C    R 
   R    R    U    R    Y    Y    R    U    Y 

   pk_1 

   pk_1 

   pk_2 

   pk_2 

   5' 

   pk1 
   U    G    A    A    G    C    U    U    C    A 

   pk2 
   R    A    A    Y    U    Y 

speF motif
serC motif

   R    G    Y    G    G    G    A    C    A    C    C    Y    C    U    C    C    C    C    A    A    C    G    A    G    R    G    G    C    R    Y    U    A    U    C    U    G    R    R    A    G    G    R    U    A    R    pk_1 

   pk_1 

   5' 

   pk1  
   Y    G    G    G    C    C    C    A RBS

ybhL motif

   C    A    G    G    C    A    U    G    C    U    G    G    A    G    C    Y    C    C    G    C    A    G    C    G    G    C    G    C    C    Y    G    G    C    C    C    G    A    C    A    C    C    G    A 

   C    G    G    R    G    C 
   Y    R    5' ATPC motif

   Y    Y    Y    R    C    R    Y    R    R    U    C    U    G    C    A    A    A    Y    Y    Y    C    G    C    G    Y    A    G    G    U    C    Y    G    R 
   Y    C    R    G    R    C    C    C    R    Y    Y    Y    Y    R    R    R    R    U    G    U    C    C 

   G    C    G    Y    R    5' 

sucA motif

   Y    Y    G    C 
   A    U    C    C    G    C    Y    A    A 

   C    G    G    U 
   A    G    C    C    G    U    G    U    C    G    C    G    G    A    A    G    G    U    U    A    A    C    C    G    Y    U    Y    Y    Y    R 

   R    R    R    R    R    R    A    G    G    U    A    G    C    R    5' 

sucA-II motif

gabT motif

0-4

5’

icd motif

   Y    C    G    A    U    G    A    U    U    U    A    A    A    A    U    R    G    A 

   C    U    C    G 
   C    Y    R    U 

   G    Y    R    A    R 

   R    Y 
   G    C    Y    A    A    A    A    G    C    G 

   R 
   U    G    C    R    U    R    Y    G    G    A    U 

   Y    G    A    G    A    G    U    G    R    Y 
   G    G 

   A    R    R    C    C 
   R    R    C    Y    C    U    R 

   A 
   U    U    U 

   U    C 
   A    U    A    U    Y    G    A    G    G    5' 

Lacto-usp motif
manA motif

 Moco-II motif

 msiK motif

 potC motif

 psaA motif

 SAM-Chlorobi motif

 wcaG motif

SD=Shine-Dalgrno(predicted ribosome-binding site).
“start”=start codon.


