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Cluster: 0058 mtu; resid: 0.35; r/c: 21/38

x.range

upstream meme PSSM #1; e=0.47

1 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 161 6 11 16

x.range

y.
ra

ng
e

upstream meme PSSM #2; e=4

1 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 61 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 61 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 61 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 61 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 61 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 61 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 61 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 61 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 61 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 61 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 61 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 61 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 61 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 61 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 61 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 61 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 61 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 61 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 61 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 61 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 61 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 6 11 16 211 6
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rplL

PPE20

Rv0199

ppahpt

pyrH

valS

Rv0637

groEL

serA1

ephD

proC

PE15
ORF03128

lipI

fadD12

cobN

Rv2229c

bpoC

Rv2908c

string
operons −200 −100 −1

ORF03128NA
50S ribosomal protein L7/L12: Rv0652−0.06
short chain dehydrogenase: Rv2214c−0.07

POSSIBLE PEROXIDASE BPOC (NON−HAEM PEROXIDASE): Rv0554−0.16
hypothetical protein: Rv0637−0.30

valyl−tRNA synthetase: Rv2448c−0.35
50S ribosomal protein L5: Rv0716−0.60

hypothetical protein: Rv2229c−2.00
PROBABLE LIPASE LIPH: Rv1400c−3.26

uridylate kinase: Rv2883c−3.27
acyl−CoA synthetase: Rv1427c−3.34

cobaltochelatase: Rv2062c−3.47
PROBABLE CONSERVED MEMBRANE PROTEIN: Rv0199−3.65

pyrroline−5−carboxylate reductase: Rv0500−4.74
hypothetical protein: Rv2908c−5.16

ABLE D−3−PHOSPHOGLYCERATE DEHYDROGENASE SERA1 (PGDH): Rv2996c−5.57
PE FAMILY PROTEIN: Rv1386−6.11

PPE FAMILY PROTEIN: Rv1387−6.11
chaperonin GroEL: Rv0440−9.09

hypoxanthine−guanine phosphoribosyltransferase: Rv3624c−12.20
inorganic pyrophosphatase: Rv3628−12.20

log10(P) upstream meme1 2 log10(P.clust)=−4.09; 21 seqs; 20 uniq
c(0.5, 2.5)
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